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RESUMO

ABREU, Flavia Barbosa, D.S., Universidade Federal de Vigosa, julho de 2005.
Heranca da resisténcia a Phytophthora infestans, de caracteristicas de
frutos e selecdo de gendtipos resistentes na geracao F5 de cruzamento
interespecifico em tomateiro. Orientador: Derly José Henriques da Silva.
Conselheiros: Eduardo Seiti Gomide Mizubuti e Cosme Dami&o Cruz.

Foi realizado neste trabalho um cruzamento interespecifico de tomateiro
entre a cultivar Santa Clara (Lycopersicon esculentum) e o acesso do Banco de
Germoplasma de Hortalicas da UFV BGH 6902 (Lycopersicon hirsutum),
resistente a Phytophthora infestans, responsavel por causar uma das mais
importantes doengas da cultura do tomateiro, requeima, para a qual ndo existe
variedade resistente. Os genitores, as geragbes F1, F2, RC1 e RC2 foram
utilizados para estudar a heranca da resisténcia a P. infestans, e estimar os
parametros genéticos associados a resisténcia. Através da analise da area abaixo

da curva de progresso da doencga, constatou-se que a heranga é do tipo poligénica

e que existe dominancia controlando o carater, porém, pela analise de médias, o

vii



efeito aditivo foi o mais importante. A herdabilidade do carater & baixa, mas existe
possibilidade de selecionar individuos resistentes em geracbes segregantes.
Estudou-se também a heranca de caracteristicas de frutos como peso,
comprimento, largura de frutos concluindo-se que a heranga destas € do tipo
quantitativa. A caracteristica pilosidade de frutos € de heranga monogénica e
segue o padrdo de segregacdo 3:1 (com pilosidade/sem pilosidade), com
dominéncia completa do alelo que condiciona a presencga de pilosidade nos frutos.
Foi estudada a correlagdo existente entre a severidade de requeima e
caracteristicas medidas nos frutos: peso, comprimento e largura de frutos, e
verificou-se que estas caracteristicas ndo estao correlacionadas com a resisténcia
a P. infestans. Por meio de grafico de dispersdo gerado pelo estudo de
componentes principais, foi possivel visualizar o comportamento das seis
populacgdes estudadas (‘Santa Clara’, BGH6902, F1, F2, RC1 e RC2) e identificou-
se, também, que a caracteristica peso de frutos nado foi importante para a
explicacdo da variabilidade genética estudada. Com avango da geragao F2, via
SSD, conseguiram-se genotipos da populagédo F5 que foram avaliados quanto a
resisténcia a P. infestans. Esta resisténcia foi encontrada em niveis superiores a
média do genitor BGH6902. Além disso, foram identificados os melhores
genotipos pelo método de selecédo entre e dentro de familias, que poderao ser

utilizados na continuidade deste programa de melhoramento.
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ABSTRACT

ABREU, Flavia Barbosa, D.S., Universidade Federal de Vigosa, july of 2005.
Inheritance of late blight resistance, estimate of genetic parameters and
selection of resistant genotypes in the F5 derived from an interespecific
cross of tomato. Adviser: Derly José Henriques da Silva. Committee
Members: Eduardo Seiti Gomide Mizubuti and Cosme Damiao Cruz.

Interespecific  crossing between tomato cultivar ‘Santa Clara’

(Lycopersicon esculentum) and the access BGH 6902 (Lycopersicon hirsutum),

resistant to Phytophthora infestans, causal agent of late blight, one of the most

important tomato diseases, for which resistant variety doesn’t exist. The parents,

F1, F2, BC1 and BC2 generations were used to study the heritability of P. infestans

resistance and estimate the genetics parameters. By area under the disease

progress curve, it was concluded that heritage is polygenic and there is a

dominance controlling the character, however, by media analysis the additive value

was more important. The heritability is low, even though there is the possibility to

select resistant genotypes in segregating generations. The heritage of fruit



characters such as weight, length and width, was studied and it was concluded
that the heritage is quantitative. Presence of trichomes have monogenic heritage
and follow the pattern 3:1 of segregation (with trichomes/without trichomes), with
complete dominance of the allele to trichomes presence. The correlation among
late blight severity and fruit characters was studied and it was verified that there
isn’t correlation among these characters and late blight resistance. By graphic
dispersion of principal components study, it was possible to see the behavior of the
generations (‘Santa Clara’, BGH6902, F1, F2, BC1 e BC2) and it was identified
that weight of fruits wasn’t important to explain the genetic variability. Advancing
generations by SSD, F5 genotypes were obtained which were evaluated for late
blight resistance, and resistance in superior levels was found comparing with BGH
6902. The best genotypes by the method of within-between families selection was

identified as well, which may be used in the continuity of this breeding program.



1. INTRODUCAO

O uso de variedades resistentes a diversos fitopatégenos é o método
de controle mais indicado tecnicamente por ser uma das praticas mais
positivas do ponto de vista ecolégico e econdmico (YORINORI e KIIHL,
2001). O tomateiro € uma das hortalicas mais estudadas geneticamente
(GIORDANO et al., 2003) e a utilizacdo de variedades melhoradas tem
contribuido amplamente para o aumento de produtividade e qualidade do
tomate. No entanto, um dos problemas mais severos permanece sem
solugdo: a requeima ou mela, doengca de grande poder de destruicao
causada pelo oomiceto Phytophthora infestans (Mont.) De Bary. Se houver
condigdes climaticas favoraveis, esse patdégeno é potencialmente capaz de
causar severas epidemias, chegando a comprometer todo o campo de
produgao, em pouco tempo.

Por essa razdo, muitos recursos sao investidos, para reduzir os
prejuizos causados pela doenga. Mundialmente, sdo gastos cerca de um
bilhdo de dolares ao ano para o controle da requeima (MIZUBUTI, 2005), e
no Brasil, calcula-se que cerca de 20% do custo de produgdo se deve ao

controle quimico desta doenca (MIZUBUTI, 2001). Além disso, o custo



adicional na produgao é acarretado por necessidade de mudancga de produto
fungicida decorrente do surgimento e/ou predominancia de isolados
resistentes de P. infestans. Neste caso, geralmente ocorrem aumentos da
quantidade de produtos aplicados para compensar a reducao da eficiéncia
ou a substituicdo de um fungicida de menor custo por um de maior
(MIZUBUTI, 2001).

A auséncia de cultivares de tomateiro resistentes a P. infestans se
deve a dificuldade de trabalhar com esse patdgeno em programas de
melhoramento, pelo fato de o organismo apresentar facil capacidade de
mutacao, além de esta resisténcia ser do tipo poligénica (BROUWER et al.,
2004). Além disso, existe a dificuldade de se identificarem fontes de
resisténcia genética a esse patdgeno em tomateiro. Nesse sentido, a busca
por recursos genéticos em bancos de germoplasma que possam ser usados
como fonte de resisténcia tem sido realizada.

A Universidade Federal de Vigosa (UFV) possui em seu Banco de
Germoplasma de Hortalicas (BGH) mais de 7200 acessos. Deste total, 1700
pertencem ao género Lycopersicon, os quais necessitam ser avaliados,
buscando-se fontes de resisténcia a P. infestans. O ideal é que o gene de
resisténcia seja identificado em um genétipo da mesma espécie daquela que
se deseja melhorar, devido a facilidade de intercruzamentos para
transferéncia de genes. No entanto, a resisténcia a patégenos, muitas vezes,
€ encontrada em espécies silvestres. A espécie Lycopersicon hirsutum
possui genes de resisténcia a diversos patégenos do tomateiro (GIORDANO

et al., 2003) inclusive a P. infestans, presente em um acesso do BGH-UFV.



A introgresséo de genes de resisténcia a partir de L. hirsutum é uma
estratégia viavel e promissora. Desta forma, sdo necessarios estudos de
melhoramento genético da cultura, visando inserir genes de resisténcia em
germoplasma cultivado. Para tanto, deve-se conhecer a heranga da
resisténcia para que seja possivel a obtencdo de linhagens resistentes, as
quais serao utilizadas em futuros programas de melhoramento da cultura.

Sendo assim, os objetivos deste trabalho foram:

o Estudar a herancga da resisténcia do tomateiro a P. infestans, e estimar
0s parametros genéticos associados a resisténcia a requeima, no
cruzamento entre L. esculentum e L. hirsutum.

e Estudar a heranca de caracteristicas de frutos de tomateiro derivados do
cruzamento entre L. esculentum e L. hirsutum.

e Conhecer a correlagdo existente entre a severidade de requeima e
caracteristicas medidas nos frutos, como peso, comprimento e largura de
frutos, além de visualizar o comportamento das seis populagdes
estudadas (‘Santa Clara’, BGH6902, F1, F2, RC1 e RC2) por meio de
grafico de dispersdo gerado pelo estudo de componentes principais, e
identificar as caracteristicas que pouco contribuem para tal dispersao.

e Selecionar melhores gendtipos de familias F5 derivadas do cruzamento
entre L. esculentum e L. hirsutum, quanto a resisténcia, utilizando

selecao convencional entre e dentro de familias.



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. A cultura do tomateiro

O tomateiro ocupa o segundo lugar entre as culturas olericolas no
Brasil, por ordem de importancia econdmica. O seu cultivo se da em todas
as regides do pais. No ano de 2004, a producéao brasileira foi de mais de 3
milhdes de toneladas, em uma area de 57.000 ha, sendo a regido Sudeste
responsavel por mais da metade da produgao brasileira, cerca de 1,6
milhdes de toneladas (FNP, 2005). Esse volume coloca o Brasil entre os dez
maiores produtores dessa cultura, que, além da sua importancia econémica,
desempenha papel social muito relevante, pois, a tomaticultura nacional
abriga em sua cadeia mais de 10.000 produtores, com 60.000 familias de
trabalhadores cujo efetivo € de mais de 200.000 pessoas (TAVARES, 2003).

Nos ultimos anos, o tema “tomate e saude” tem obtido consideravel
dimensao em todo o mundo e podera constituir-se num poderoso argumento
para alavancar o consumo € a producao de tomate. Resultados de estudos
epidemioldgicos tém sugerido que as propriedades antioxidantes do licopeno

e carotendide sao capazes de prevenir diversos tipos de cancer, doengas



cardiovasculares e degenerativas (GIOVANNUCI, 1998, citado por MELO e
VILELA, 2005).

Fonte de nutrientes, emprego e renda, constituem fatores que fazem
com que a cultura do tomate tenha participacdo expressiva no agronegocio
brasileiro e deve atender as exigéncias de qualidade do mercado
consumidor (NAPOLEAO, 2005). Tanto o mercado de industrias de
processamento quanto o mercado de consumo ‘in natura’ sdo exigentes em
termos de qualidade e aparéncia. Isso impde constante desafio aos
produtores, devido ao grande numero de doengas que ocorrem durante todo
o ciclo da cultura, que é, portanto, exigente em tratos fitossanitarios (LOPES
et al., 2003).

Devido a importancia econdmica e social do tomateiro e por ser alvo
de um grande numero de enfermidades, esta cultura merece especial
atencdo com relacdo ao controle quimico, pois muitas doengas exigem a
aplicagao de grandes volumes de agrotéxicos. Estes insumos tém sido uma
grande ameaga a uma agricultura saudavel e sustentavel, por oferecer riscos
de contaminagdo em operadores e consumidores, além da deterioragao do

ambiente (LOPES et al., 2003).

2.2. Requeima do tomateiro

A requeima, causada pelo oomiceto Phytophthora infestans (Mont.) de
Bary, é considerada por muitos a mais destrutiva doenga do tomateiro. A
doencga ocorre praticamente em todas as regides de cultivo do tomateiro, no

entanto € mais severa em locais umidos onde as temperaturas sdo amenas



(15 — 25°C). Sob estas condi¢gbes, a doenga pode comprometer todo o
campo de producdo em poucos dias. Nos casos onde ndo ha perda total ou
significativa da producéo, os custos de condugéo da cultura sdo aumentados
face a necessidade de controle quimico da requeima (MIZUBUTI, 2001).
Toda a parte aérea da planta pode ser afetada pelo patdégeno. As
folhas sao destruidas rapidamente devido ao rapido aumento e coalescéncia
das manchas. Em ramos, peciolos e raquis, as lesbées podem causar
anelamento e posterior morte da parte aérea. As lesdes nos frutos séo do
tipo podridao dura, profundas e de superficie irregular. Sob clima favoravel,
as lesdes esporulam intensamente produzindo grande quantidade de
esporangios, que podem germinar diretamente, ou formar zodsporos
também capazes de causar infeccdo (JONES et al., 1991). A infecgao ocorre
por meio de esporangios carregados pelo vento, provenientes de outros

cultivos de tomate ou de batata infectados.

Ha alta diversidade e complexidade de patétipos de P. infestans no
Brasil, o0 que praticamente inviabiliza a utilizagao de resisténcia vertical para
controle da doenca (REIS et al., 2002). Portanto, os programas de
melhoramento genético do tomateiro devem buscar a incorporagao de

resisténcia horizontal a P. infestans.

2.2.1. Variabilidade do patégeno

A capacidade de produzir grande quantidade de in6culo aliada ao

curto periodo latente (tempo decorrido entre a inoculagdo e o aparecimento

de sinais do patdgeno) da doenca, confere a P. infestans alta agressividade.



A presencga de plantas infectadas pode levar a destruicdo de toda area de
plantio. Além da reproducdo assexual, produzindo esporangios, o patégeno
€ capaz de reproduzir-se sexuadamente, produzindo 6sporos. Por ser uma
especie heterotalica, para que ocorra reprodugado sexual é necessaria a
interacdo entre os grupos de compatibilidade A1 e A2 (SAVAGE et al,
1968). Atualmente os dois grupos de compatibilidade coexistem em diversas
partes do mundo e as populagdes tém se mantido, de modo geral, como
linhagens clonais (GOODWIN et al., 1992; LEGARD et al., 1998; OYARZUN
et al.,, 1998). Na regidao central mexicana, que é considerada o centro de
diversidade do patégeno (GOODWIN et al., 1992), a reproducédo sexual é
observada naturalmente e as populagbes possuem alta variabilidade
(TOOLEY et al., 1986). Estudos realizados no Brasil indicam que isolados de
tomate sao especificamente do grupo de compatibilidade A1. Isolados dos
dois grupos de compatibilidade nunca foram encontrados no mesmo local,
indicando que, na natureza, nao ocorre reproducédo sexual na populagao de
P. infestans, e a estrutura da populagdo do patégeno no Brasil é clonal
(REIS et al., 2003).

Muitos trabalhos demonstram a existéncia de especificidade de
hospedeiro nas populagcbées de P. infestans (OYARZUN et al., 1998;
LEGARD et al., 1998) inclusive no Brasil (BROMMONSCHENKEL, 1988;
SUASSUNA et al., 2004). Isolados de tomate sao capazes de causar doenca
em batata e vice-versa, porém ha maior adaptabilidade quando inoculado no

hospedeiro de origem (SUASSUNA et al., 2004).



Dentro da populagdo de P. infestans patogénica a tomate existe ainda
especializagéo a diferentes cultivares. A descoberta de ragas fisiologicas foi

feita por GALLEGLY (1952).

2.3. Melhoramento visando resisténcia a Phytophthora infestans

O melhoramento genético do tomateiro visando a resisténcia a P.
infestans se iniciou ha aproximadamente 60 anos (RICHARDS e BARRAT,
1946). A partir dai, na década de 50, diversos pesquisadores realizaram
estudos relativos a resisténcia ao patdégeno em acessos de Lycopersicon sp.

GALLEGLY e MARVEL (1955) realizaram o primeiro estudo de
heranca da resisténcia do tomateiro a P. infestans. Eles demonstraram que
existiam dois tipos de resisténcia ao patégeno, uma conferida por um gene
completamente dominante de heranga Mendeliana, o Ph-1, que conferia
imunidade a raga 0, e outra quantitativa em seus efeitos, que conferia
resisténcia as ragcas 0 e 1, mas nao proporcionava suficiente protecao
quando as condigbes ambientais eram favoraveis ao patégeno. Os autores
sugeriram que algumas variedades podem apresentar poligenes em adicao
a genes dominantes no controle da resisténcia.

A partir dai, o melhoramento se concentrou na resisténcia parcial
encontrada em Lycopersicon pimpinellifolium. O préoprio GALLEGLY (1960),
citado por MOREAU et al. (1998), observou variagao continua deste carater
e sugeriu que a resisténcia era quantitativa com multiplas resisténcias
parciais. Consequentemente, foi redefinida a resisténcia parcial a P.

infestans como sendo controlada por um Uunico gene de dominancia



incompleta (parcial) chamado Ph2 (TURKENSTEEN, 1973; LATERROT,
1975, citados por MOREAU et al., 1998).

Na década de 90, foi confirmada a hipdtese de que a resisténcia a P.
infestans em tomateiro é controlada pelo gene de resisténcia de dominéancia
incompleta Ph-2, por meio de estudos com marcadores moleculares
(MOREAU et al., 1998). No ano de 1998, foi comprovada a existéncia de
mais um gene de resisténcia no genoma do tomateiro, o Ph-3 , também de
dominancia incompleta (CONOVER e WALTER, 1953; CHUNWONGSE et
al., 1998; FRARY et al.,1998).

No Brasil, existem poucos relatos de pesquisa com melhoramento do
tomateiro visando resisténcia a P. infestans. Na regido do Vale do Sao
Francisco, no IPA - Empresa Pernambucana de Pesquisa Agropecuaria,
teve inicio um programa de melhoramento visando incorporar genes de
resisténcia a P. infestans em tomateiros para fins industriais, de onde foram
obtidas linhas F3 resistentes (COSTA, 1977). Em pesquisas realizadas na
Embrapa, Centro Nacional de Pesquisa de Fruteiras de Clima Temperado,
RS, foram identificados gendtipos de tomateiro com resisténcia horizontal a
P. infestans (PEREIRA e FORTES, 1984).

Na regiao da Zona da Mata Mineira constatou-se ineficacia dos genes
Phl e Ph2 em restringir o desenvolvimento de P. infestans. Sendo assim, os
programas de melhoramento genético do tomateiro devem buscar a

incorporacgao de resisténcia duradoura a requeima (REIS et al., 2002).



2.4. Cruzamentos interespecificos

Um dos aspectos mais importantes a ser considerado num programa
de melhoramento para resisténcia a patdogenos é a fonte de resisténcia.
Deve ser realizada uma busca por genoétipos resistentes em bancos de
germoplasma, que muitas vezes é tarefa ardua e de custo elevado. O ideal é
que o gene de resisténcia seja identificado em um gendtipo da mesma
espécie daquela que se deseja melhorar, devido a facilidade de cruzamentos
para transferéncia de genes (GONCALVES-VIDIGAL e POLETINE, 1999).
No entanto, a resisténcia a diversos patdgenos, geralmente, é encontrada
em espécies silvestres (LATERROT, 2000; LATERROT, 2005). Neste caso,
se existir dificuldade de cruzamento, € necessario lancar mao de técnicas
especiais, como cultura in vitro (SILVA, 1992; ARAGAO, 1999:
GUIMARAES, 2002).

A questdo da qualidade do fruto também deve ser enfocada dentro
desse contexto. Geralmente, quando o interesse de estudo é a resisténcia
genética, ndo é dada atengao a produgao comercial de frutos nas primeiras
etapas do programa. Isto se deve ao fato de a fonte de resisténcia, na
maioria das vezes, estar em uma espécie silvestre, cujos frutos nao tém
atributos comerciais. Portanto, a geragao segregante contera grande parte
dessa caracteristica indesejavel, porém, com niveis significativamente
maiores de resisténcia com relagdo ao cultivar comercial. Trabalhos
adicionais para a transferéncia de genes de qualidade para o produto final
deverao ser planejados, o que acarreta num tempo maior para a obtengao

da variedade resistente.
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Espécies silvestres de Lycopersicon vém sendo exploradas por
melhoristas desde a década de 1940, e hoje, muitas das mais modernas
variedades sao resultantes de cruzamentos interespecificos (LATERROT,
2005). Porém, para realizagdo destes cruzamentos, deve ocorrer
compatibilidade entre a espécie cultivada Lycopersicon esculentum e a
especie silvestre. Uma das espécies silvestres que tem se destacado no
melhoramento do tomateiro € Lycopersicon hirsutum, pois possui genes de
resisténcia a diversos patégenos como Phytophthora infestans (BROUWER
et al., 2004), Alternaria solani (NASH e GARDNER, 1988), Cladosporium
fulvum (JONES et al., 1992), Oidium lycopersicum (VAN DER BEEK et al.,
1994), Pseudomonas syringae pv. tomato (LATERROT e MORETTI, 1992) e
a diversos virus (PICO et al., 2002), e pode ser utilizada faciimente como
genitor masculino, podendo transferir genes de interesse para L.
esculentum, pois a incompatibilidade existente € do tipo unilateral.

A espécie L. hirsutum tem frutos de tamanho pequeno, coloragao
esverdeada quando maduros, além de sabor e odor desagradaveis, nao
possuindo, portanto, caracteristicas de interesse para a comercializagao e o
consumo. O Banco de Germoplasma de Hortalicas da UFV possui varios
acessos desta espécie (SILVA et al., 2001), que necessitam ser avaliados
quanto a resisténcia a patégenos que afetam a cultura do tomateiro.

A limitada diversidade genética, com relacdo a resisténcia a P.
infestans, em tomate cultivado (L. esculentum) tem levado ao uso frequente
de espécies silvestres como fonte de genes de interesse. A espécie silvestre
L. pimpinellifolium é a fonte dos genes de resisténcia a P. infestans Ph-1,

Ph-2 e Ph-3 (CHUNWONGSE et al., 1998; FRARY, 1998). A resisténcia a P.
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infestans tem sido observada também em L. hirsutum, do tipo poligénica e
altamente influenciada pelo ambiente (KIM e MUTSCHLER, 2000;
BROUWER et al., 2004).

Programas de melhoramento que utilizam espécies silvestres visam
introgredir os genes de resisténcia identificada em cultivares comerciais
suscetiveis, para obtencdo de novas variedades que possuam as
caracteristicas desejaveis da espécie cultivada, porém com a resisténcia da
espécie silvestre. Este processo de transferéncia de resisténcia aliada a

caracteristicas de fruto € dependente da heranga dos caracteres estudados.

2.5. Estudos de controle genético

O conhecimento da natureza e da magnitude dos efeitos génicos que
controlam um carater € primordial para o processo de seleg¢ao e predigao do
comportamento de geragdes segregantes. Os paradmetros genéticos
populacionais, estimados a partir de amostras de populacdes, sdo aqueles
de natureza aditiva e ndo-aditiva, expressos por meio de meédias, variancias
e covariancias.

Esses estudos poderao ser indicativos da existéncia da variabilidade
genética presente na populacdo e dar subsidios para predizer os ganhos
genéticos e o possivel sucesso no programa de melhoramento. Tais
estimativas também sao importantes na orientagdo dos meétodos de
melhoramento a serem utilizados, na identificacdo da natureza da agao dos
genes envolvidos no controle dos caracteres quantitativos, na definicdo com

eficiéncia das diferentes estratégias de melhoramento para obtencédo de

12



ganhos genéticos com a manutencdo da base genética adequada na
populacdo (RESENDE, 2002; CRUZ e CARNEIRO, 2003; SCHUSTER e
CRUZ, 2004).

Segundo CRUZ et al. (2004), no estudo genético de geragdes sao
adotadas duas linhas basicas de investigac&o. A primeira relaciona-se com a
quantificacdo da magnitude e natureza da variabilidade genética disponivel
na populagdo segregante, e a segunda com a avaliagcdo da importancia
relativa dos efeitos génicos que constituem a média das populagdes
estudadas. As meédias e as variancias sdo relevantes nos estudos
biométricos dos caracteres. E necessario saber as importancias atribuidas a
causas geneéticas e nao-genéticas que os constituem. Ainda € importante
quantificar na fracdo genética quanto € atribuido a efeitos aditivos, de
dominancia e epistaticos.

Os estudos dos caracteres quantitativos estdo centralizados na
variancia. Assim, € interessante conhecer a magnitude da variancia genética
em relagao a variancia total, bem como a natureza da variabilidade genética
disponivel na populacdo segregante (FALCONER e MACKAY, 1996; CRUZ
et al., 2004). No melhoramento de espécies autégamas, como o tomateiro,
no qual se buscam linhas homozigotas, a fracdo da variancia genética
exploravel pela selecao € a aditiva.

Com base nas variancias e covariancias, estimam-se parametros
genéticos importantes para o melhoramento, como herdabilidade e
correlagdo. O conhecimento de tais parametros genéticos constitui estratégia

para se estabelecerem métodos de selecdo que sejam eficientes tanto na
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producdo dos ganhos genéticos desejados, como na manutengédo de base

genética adequada.

2.5.1. Parametros genéticos

2.5.1.1. Herdabilidade

A herdabilidade corresponde a fracdo herdavel da variabilidade
fenotipica ou proporgao da variancia total que € atribuida aos efeitos médios
dos genes, e estes que determinam o grau de semelhanca entre individuos
aparentados (ALLARD, 1971; FALCONER e MACKAY, 1996).

Uma das propriedades mais importantes de um carater € a sua
herdabilidade, pelo seu papel preditivo, expressando a confianca do valor
fenotipico como guia para o valor genético. Como apenas o valor fenotipico
pode ser diretamente medido no individuo, e € o valor genético que
influenciara a préxima geragcao, deve-se conhecer a correspondéncia entre
esses dois valores. Este grau de correspondéncia € medido pela
herdabilidade (FALCONER e MACKAY, 1996). Quando a herdabilidade é
alta, a selecdo nas geracgdes iniciais de autofecundacédo é eficaz, porém
quando esta é baixa, a selegcao deve ser praticada apenas nas geragdes
mais avangadas, pois com o aumento da homozigose havera fixagao dos
alelos favoraveis e incremento na herdabilidade restrita (RAMALHO et al.,
2001).

E possivel estimar dois tipos de herdabilidade: no sentido amplo, que

pode ser definida como a razdo da variancia genotipica pela variancia
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fenotipica, e, no sentido restrito, a razdo da variancia genética aditiva pela
variancia fenotipica (ALLARD, 1971, FALCONER e MACKAY, 1996).

A herdabilidade no sentido restrito €, na maioria dos casos, a mais
importante para o melhorista, pois considera apenas a variancia genética
aditiva, aquela que é exploravel pela selegao e responsavel pelo ganho por
selecdo. A herdabilidade no sentido amplo pode ser considerada como limite
superior da herdabilidade no sentido restrito. (RAMALHO et al., 1993;
BOREM e MIRANDA, 2005)

A herdabilidade ndo é uma propriedade apenas do carater, mas da
populacao e das condigbes ambientais em que os dados foram obtidos, uma
vez que a alteragdo de qualquer um dos componentes da variancia também
provocara uma alteragdo no valor da herdabilidade. Assim, pode-se
aumentar a herdabilidade de um carater por meio da incorporagao de maior
variabilidade genética na populagéo ou pela minimizagao da variancia devida
ao ambiente sobre a caracteristica em estudo (RAMALHO et al., 1993;

FALCONER e MACKAY, 1996; CRUZ, 2005).

2.5.1.2. Correlacéo

A correlagdo € uma medida da intensidade de associacao linear entre
duas ou mais variaveis, ou uma medida do grau em que duas variaveis
variam juntas, podendo ocorrer de forma sinérgica ou antagdénica. Portanto,
a correlacdo pode ser positiva ou negativa, quando ocorre aumento nas
duas variaveis ou acréscimo de uma e decréscimo de outra,

respectivamente (STEEL et al., 1997).
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O conhecimento da correlagdo € muito importante no melhoramento
de plantas, pois indica como a selecdo em um carater pode causar efeito
simultdneo em outros caracteres. No melhoramento, busca-se aprimorar ndo
um, mas um conjunto de caracteres, de modo a ter equilibrio de atributos
desejaveis (FALCONER e MACKAY, 1996; CRUZ et al., 2004).

A contribuicdo da correlagao ¢é alta, principalmente quando a selegao
da caracteristica desejavel é dificil, por se tratar de carater de baixa
herdabilidade e/ou problemas de medi¢cao e identificacdo. A correlagao
simples permite avaliar a magnitude e o sentido das relagdes entre dois
caracteres, por permitir avaliar a viabilidade da pratica da selegao indireta,
que, em alguns casos, pode levar a progressos mais rapidos que a selegao

direta do carater desejado (CRUZ et al., 2004).

2.6. Diversidade genética

No estudo de divergéncia genética, varios métodos multivariados
podem ser aplicados, que irdo permitir ao melhorista avaliar o germoplasma
disponivel. A analise multivariada refere-se a analise conjunta de diversas
caracteristicas, simultaneamente, sendo amplamente utilizada para
quantificar a distancia genética entre individuos (OLIVEIRA, 1989).

A técnica de componentes principais € aplicada para estudos de
dispersao, quando nao se dispdéem de dados com repeticbes (SCHUELTER,
1996). Esta técnica consiste em transformar um conjunto original de
variaveis em outro conjunto, de dimensdao equivalente, mas com

propriedades importantes em certos estudos em melhoramento vegetal.
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Cada componente principal € uma combinagéo linear das variaveis originais.
Os componentes sao independentes entre si e estimados com a finalidade
de reter, nos primeiros componentes, 0 maximo de explicacdo da variagao
total (CRUZ et al., 2004). A vantagem dessa técnica € a facil identificagéo e
distribuicdo dos genotipos similares e dissimilares em graficos de dimensao
bi ou tri dimensional, visando a simplificagao da visualizacao e interpretacao
dos resultados (FERRAOQ, 2004).

Conforme CARVALHO (1993), SCHUELTER (1996) e CRUZ et al.
(2004), componentes principais podem ser usados com as seguintes
finalidades: exame das correlagbes das caracteristicas estudadas, reunidao
de um conjunto maior de caracteristicas em outro menor e de sentido
biologico, construgdo de indices que possibilitem o agrupamento dos
genotipos, agrupamento dos genadtipos com o mais alto grau de similaridade,
por meio de dispersdes graficas e identificacdo das caracteristicas de maior
importancia para a variagao total.

Dentro destas possibilidades, ARAGAO (1999) utilizou a técnica de
componentes principais para agrupar genoétipos de tomateiro quanto a
resisténcia a septoriose e identificar as caracteristicas de maior importancia

para caracterizagao de tal resisténcia.

2.7. Selecéao

O conhecimento dos parametros genéticos que permitem identificar a

natureza da ag¢ao génica para as caracteristicas de interesse, constitui uma

estratégia para se estabelecerem métodos de selecdo que sejam eficientes
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na obtencdo dos ganhos genéticos desejados, especialmente nos
programas de geragdes avancadas (DEAN et al., 1983; ELDRIDGE et al.,
1993).

Sabe-se que todo e qualquer programa de melhoramento genético
visa indicar as estratégias que proporcionam progressos, na dire¢cao
desejada, para aquelas caracteristicas de interesse. Assim, a genética
quantitativa tem grande destaque neste processo, por permitir que sejam
realizadas previsdes desse progresso por meio das predicdbes dos ganhos
por selecdo (VENCOVSKY, 1987; HALLAWER e MIRANDA FILHO, 1981;
RAMALHO et al., 1993; CRUZ et al., 2004).

O objetivo basico de um programa de melhoramento é obter
populagdes superiores. Isto é conseguido por meio da selecdo e
multiplicagdo dos individuos de melhor mérito, portadores de maior numero
de genes favoraveis, esperando que os descendentes tenham desempenho
superior a média original (SILVA, 1982; FALCONER e MACKAY, 1996).

A selecdo somente sera eficiente se existir variabilidade entre os
candidatos a selegao, e pelo menos parte desta deve ter causa genética. A
existéncia de variabilidade genética esta condicionada a presenga de pelo
menos um alelo alternativo para o loco que controla o carater, no caso de
um carater monogénico. O objetivo da selegcédo sera aumentar a freqiéncia
do alelo favoravel na populacdo melhorada, em detrimento do alelo
indesejado (FALCONER e MACKAY, 1996).

VENCOVSKY (1987) salienta que as estimativas dos coeficientes de

herdabilidade e de variagdo genética sao de fundamental importancia para a
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predicdo de ganhos, auxiliando no estabelecimento de estratégias de
condugdo de um programa de melhoramento.

Cabe ao melhorista decidir que estratégias de identificacdo de
genotipos superiores serdo adotadas para que sejam promovidas alteragdes
desejaveis no processo de melhoramento. Existem varios procedimentos
que podem ser aplicados para a identificagcdo de gendtipos superiores em
uma populagdo. Alguns métodos consideram a performance individual
(selecdo massal) enquanto outros se baseiam, primeiramente, na
performance da familia e, secundariamente, na superioridade relativa dos

individuos dentro da familia (FALCONER e MACKAY, 1996).

2.7.1. Selecdo entre e dentro de familias

A selecao de familias consiste em selecionar ou rejeitar a familia toda,
de acordo com seu valor fenotipico médio. Neste caso, os valores individuais
nao sado considerados. A eficiéncia da selecao de familia baseia-se no fato
de os desvios do ambiente dos individuos se anularem no valor médio da
familia. As vantagens obtidas com a selegcdo entre familias serdo maiores
quando os desvios do ambiente constituirem uma grande parte da variancia
fenotipica, ou seja, quando a herdabilidade for baixa e quando as familias
forem grandes (SILVA, 1982; FALCONER e MACKAY, 1996).

Uma vez selecionada a familia, pode-se, na sequiéncia, exercer
selecao dentro destas. Isto pode ser feito selecionando os individuos com

maior desvio acima da média da familia a qual os mesmos pertencem.
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A resposta a selegcédo dentro de familias esta diretamente relacionada
ao numero de geragdes de autofecundacgédo, e quanto maior este numero,
menor sera a resposta esperada. Isto se deve a diminuicdo da variabilidade
genética dentro da familia com o aumento da endogamia. E melhor que seja
praticada a selegcdo dentro e também entre familias nas geragdes F3 e F4,
pois apds estas geracdes, as familias ja mostram boa uniformidade, em
razao da maioria dos locos estarem em homozigose (RAMALHO et al., 1993;

SEDIYAMA et al., 1999).
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3. MATERIAL E METODOS

3.1. Estudos de heranca

3.1.1. Heranca a resisténcia a Phytophthora infestans

Foi realizado o cruzamento interespecifico entre o cultivar de
Lycopersicon esculentum ‘Santa Clara’ e o acesso de Lycopersicon hirsutum
BGH 6902. O cultivar ‘Santa Clara’, um dos mais plantados no Brasil,
apresenta crescimento indeterminado e é resistente a Fusarium oxysporum
f. sp. lycopersici raga 1, Verticillum sp. e Stemphylium sp. Além disso,
possui bons niveis de resisténcia a rachadura e a deficiéncia de calcio na
planta. Este cultivar produz frutos do tipo Santa Cruz, com peso médio de
130g (ALVARENGA, 2004, FONTES e SILVA, 2002). O acesso BGH 6902,
pertencente ao BGH-UFV, foi identificado como resistente a P. infestans em
testes preliminares (MIZUBUTI*). Este gendtipo possui frutos pequenos,

coloragao esverdeada quando maduros, além de sabor e odor desagrada-

*MIZUBUTI, E.S.G. Comunicagao pessoal (Departamento de Fitopatologia, UFV).
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veis, portanto, ndo possui caracteristicas de interesse para a
comercializagdo e o consumo.

O acesso BGH 6902 foi utilizado como doador de polen para o genitor
cultivado, para obtengcdo da populagcdo F1, em casa de vegetagdo, no
periodo de abril/maio de 2002.

Uma vez obtida a populagao F1, esta foi semeada, juntamente com os
genitores para obtengao das populagdes F2, RC1 e RC2. A populagao F2 foi
obtida pela autofecundacao controlada, mediante uso de saquinhos de papel
cobrindo as inflorescéncias, das plantas F1, em condicbes de casa de
vegetacdo. Os retrocruzamentos foram realizados da seguinte forma: RC1
foi obtido pelo cruzamento de ‘Santa Clara’, como genitor feminino, e F1,
como genitor masculino; e RC2 pelo cruzamento de F1, como receptor de
polen, e BGH6902, como doador de podlen. Estes cruzamentos foram
realizados no periodo de setembro a novembro de 2002. Tendo-se
sementes de todas as seis populagdes, estas foram semeadas em bandejas
com substrato apropriado, em maio de 2003 e posteriormente transplantadas
para o campo, em junho de 2003, para estudo da heranga da resisténcia a
P. infestans.

O experimento foi conduzido no Campo Experimental do
Departamento de Fitotecnia da Universidade Federal de Vigosa — Horta
Velha, no inverno, em agosto de 2003, no delineamento inteiramente
casualizado. O espacamento utilizado foi de 1,00m entre linhas e 0,80m
entre plantas. Foram cultivadas 19 plantas da cultivar ‘Santa Clara’, 20
plantas do acesso BGH 6902, 29 plantas da geragao F1, 201 plantas da

geracao F2, 108 plantas de RC1 e 134 plantas de RC2. Foram realizados
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todos os tratos culturais recomendados para a cultura (FONTES, 2005).
Deixou-se apenas uma haste por planta. A irrigagao foi feita com mangueira
até a data anterior a inoculagédo, quando se passou a irrigar as plantas por

aspersao, para garantir a alta umidade no ambiente.

3.1.1.1. Preparo do in6culo

Para a deteccao de fonte de resisténcia ndo especifica e procurando
minimizar possiveis efeitos de genes epistaticos de resisténcia vertical, ou
seja, de efeito maior, o in6culo utilizado foi resultado da mistura de
esporangios de seis isolados de P. infestans, patogénicos a tomate, oriundos
de seis diferentes regides produtoras de tomate da Zona da Mata Mineira —
Coimbra, Ervalia, Paula Candido, Sado Miguel do Anta, Teixeiras e Vigosa.

Nestas lavouras de tomate foram coletados foliolos infectados (Figura
1), que foram acondicionados em bandejas previamente desinfestadas com
alcool 70% e forradas com papel toalha. O papel-toalha foi umedecido com
agua destilada, de modo a formar uma camara umida. Em cada bandeja
depositaram-se varios foliolos, sobre os quais se atomizou agua destilada.
As bandejas foram cobertas com plastico para auxiliar na formacdo de

camara Umida e mantidas a 18°C por 24h para promover esporulagao.

Apos esporulacdo, as lesdbes com micélio e esporangios foram
cortadas e depositadas em béqueres contendo agua destilada e agitados em
vortex, para se obter a suspensao de esporangios. Para cada isolado foi
preparada uma suspensido de esporangios, ajustando-se a concentragao,

com o hemacitdmetro, para 10° esporangios/ml. Igual volume das
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suspensdes de cada isolado constituiu a mistura de esporangios. A
suspensao final de indculo foi mantida a aproximadamente 4°C por 1h, para
estimular a formacao de zoodsporos. O tempo decorrido entre o preparo da
suspensao de inéculo e a inoculagdo ndo excedeu duas horas, para que os

zoOsporos nao se tornassem inviaveis.

Figura 1. Foliolo infectado com Phytophthora infestans.

3.1.1.2. Inoculagéo e avaliagéo

A suspensao foi depositada em pulverizador costal de 20L utilizado
para inocular as plantas, que receberam cerca de 10 ml do inéculo, cada
uma. Apods a inoculagao, que foi realizada 60 dias apds o transplantio, em
agosto de 2003, as avaliagdes foram feitas de trés em trés dias.

Antes das avaliagbes, realizou-se treinamento com o programa

Severity PRO (NUTTER, 1997) visando aferir a acuracia e corrigir distorgdes
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inerentes a estimativa visual de severidade de doenca. Avaliou-se a
severidade da requeima em cada planta, estimando-se o percentual de
tecido vegetal afetado em cada folha da planta, sendo a nota final da planta
constituida pela média das notas das folhas de cada planta.

Foram realizadas seis avaliagbes sucessivas, sempre por dois
avaliadores. Os dados analisados foram os valores da area abaixo da curva

de progresso da doenga (AACPD) (SHARNER e FINNEY, 1977).

3.1.2. Heranc¢a de caracteristicas de fruto

Prevendo que a avaliagcdo de severidade de requeima pudesse ser
destrutiva, foram gerados clones de todas as plantas utilizadas no
experimento de campo para estudo da heranca da resisténcia a P. infestans,
a fim de se realizarem as avaliagbes de qualidade dos frutos. Os clones
foram feitos retirando-se uma brotagcdo de cada planta, colocando-os em
substrato para enraizamento por um periodo de uma semana e logo apos,
transferéncia das mudas para vasos de 3L com solo devidamente adubado
de acordo com as recomendacgdes para a cultura (FONTES, 2005). Vasos
com clones de todas as plantas foram mantidos em casa de vegetacgao.

O experimento foi conduzido no Campo Experimental do
Departamento de Fitotecnia da Universidade Federal de Vigosa — Horta
Velha, no inverno de 2003, no delineamento inteiramente casualizado. O
espacamento utilizado foi de 1,00m entre linhas e 0,50m entre plantas.
Foram cultivadas 19 plantas do cultivar Santa Clara, 20 plantas do acesso

BGH 6902, 29 plantas da geracdo F1, 201 plantas da geragao F2, 108
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plantas de RC1 e 134 plantas de RC2. Foram realizados todos os tratos

culturais recomendados para a cultura (FONTES, 2005). As caracteristicas

mensuradas nos frutos foram as seguintes:

e Peso médio de frutos (PF): obtido pela quantificagdo do peso de uma
amostra de 10 frutos de cada planta, expresso em g.

e Comprimento médio dos frutos (CF): obtido pela quantificacdo do
comprimento longitudinal dos frutos, com auxilio de paquimetro, de uma
amostra de 10 frutos por planta, expresso em cm.

e Largura média dos frutos (LF): obtido pela medi¢do do didmetro central,
com auxilio de paquimetro, de uma amostra de 10 frutos por planta,
expresso em cm.

Além das caracteristicas quantitativas, estudou-se também a variavel
qualitativa pilosidade do fruto, mensurada através da visualizagdo da
presenca ou auséncia de pelos nos frutos. Estudou-se a heranca da
caracteristica e foram sugeridos controles genéticos por meio do teste qui-

quadrado.

3.1.3. Analises genético-estatisticas

As analises genético-estatisticas foram realizadas, utilizando-se o

programa GENES (CRUZ, 2001), para obtencdo das estimativas dos

parametros genéticos relacionados com a resisténcia.
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3.1.3.1. Andlise das médias das geracdes

A agdo génica da resisténcia a P. infestans foi determinada por meio
da analise de médias de geragdes, seguindo método descrito por MATHER
e JINKS (1984). Em principio, foi considerado o modelo completo (m, a, d,
aa, ad, dd), cujos parametros foram estimados a partir do método dos
quadrados minimos ordinarios.

Os componentes das médias das geragdes foram obtidos por:

Pi=m+a+aa

P,=m-a+aa

Fi=m+d+dd

F=m+%d+ % dd

RCi=m+'%a+’2d+%aa+’ad+%dd

RC;=m-%%a+'%d+'%aa-"%ad+ ' dd

Sendo:
m = média dos homozigotos
a = efeito génico aditivo
d = efeito génico devido a dominancia
aa = efeito génico epistatico aditivo x aditivo
ad = efeito génico epistatico aditivo x dominante

dd = efeito génico epistatico dominante x dominante

O sistema de equacoes, estabelecido pelas médias de cada geracgao,

sao representados na forma matricial Y = Xf3 + €, onde:
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Y = vetor de médias de geracgdes;
X = matriz de coeficientes;
B = vetor de parametros genéticos a serem estimados;

€ = vetor de erro associado a cada média.

Assim, foram estimados os parametros:

m :%El +%Ez +4F, —2RC; — 2RC>
a=1pP.-1P,
d=-3/P.-3/P,—F.-8F;+6RCi+6RC:
aAa:—4E2 +2RC; + 2RC>

ad =Py + P2 + 2RC:1 — 2RC,

dd :El +52 +2E1+4E2 —4%1—4%2

A significancia das hipoteses de que cada parametro € nulo (Ho: Bi =

0) foi avaliada pelo teste t, dado por:

t= (3 -B)IN ()12, se Ho: Bi=0, entdot = 4 /N (312

A variancia de cada efeito foi obtida aplicando-se as propriedades de
variancia em cada expresséo do estimador do respectivo parametro genético

e admitindo-se que as médias s&o independentes.

Assim, obteve-se:

V () = %\7 (P1) + %\7 (P2)+16V (F2)+4V (RC1) +4V (RC2)

\7(5) = %\7(51) + %\7(52)
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V(d) = %\7 (P1) +%\7 (P2)+V (F1) +64V (F.) +36V (RC1) +36V (RC>)
V (afa) =16V (F2)+4V (RC1) +4V (RC,)
V (ad) =V (P1) +V (P2) + &V (RC:) + &V (RC.)

V(dd) =V (P1)+V (P2) + 4V (F1) +16V (F2) +16V (RC1) +16V (RC>)

A soma de quadrados de parametros foi decomposta em somas de
quadrados atribuidas a cada efeito individual, ajustadas para os demais
efeitos, pelo Método da Eliminagcdo de Gauss, que consiste em obter, por
operacdes elementares nas linhas (~...~), as matrizes [ T | W], onde T é

triangular superior e W um vetor de dimensao equivalente a de Y, ou seja:

[XD'X|X'D'Y]~.~[T|W]

onde obtém-se entio:

sendo
t.m = elemento de ordem nxn da matriz T
W, = elemento de ordem n do vetor W

Para o modelo aditivo-dominante, os parametros foram estimados por
meio do método dos minimos quadrados ponderados, admitindo-se que o
vetor de erros associados as médias tem média nula e matriz de variancias e
covariancias D, sendo D uma matriz diagonal. O vetor dos efeitos genéticos

foi assim estimado:
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B=XEFX'XEFY=(XD"X"XD"Y

sendo:
D: matriz diagonal, cujos elementos ndo-nulos séo as variancias das médias
de cada familia; e

F: matriz dada pela raiz quadrada de D™

3.1.3.2. Analise das variancias das geracoes

A partir das variancias das seis geragoes analisadas, foram obtidas as
seguintes estimativas (CRUZ et al., 2004):

a) Variancia fenotipica:

b) Variancia ambiental entre plantas:

~2 ~2 ~2
> (c°m +0°p, +20°F)
O we =

4

¢) Variancia genotipica:

d) Variancia aditiva:
6°a =26, — (G%re, + Gre,)

e) Variéncia devido aos desvios de dominancia:
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g) Herdabilidade no sentido restrito:

2

hzr — o o2
~ 2 == N ~
O F, GiA+6% + e
h) Heterose:
_ (P + P,
H =F, - (P, 5 2)

i) Grau médio de dominancia (GMD) baseado em variancias:

26%p
~2
O A

GMD =

j) Grau médio de dominancia (GMD) baseado em médias:

2F, - (P, + P,)

GMD = I
P, - P,

k) Numero minimo de genes envolvidos na determinagdo do
baseado em variancias:

_ R*(1+0,5k?)
1= 867,

Sendo:
o’p, = variancia do Py ;
&7, = variancia do Py ;
o, = variancia do Fy;
Gre, = variancia do RCy .
6re, = variancia do RC; ;

R = amplitude total na F5;

k=GMD
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I) Predigdo de ganhos por selegéo

GS = DS xh?
DS = X — X,
GS

GS (%) == x100

o]

Sendo:
GS = ganho por selecao ;
DS = diferencial de selecéo;

Xs = média dos individuos selecionados (selegdo de 25% dos

individuos de F2)

X, = média original dos individuos de F2

3.2. Correlacdo e diversidade quanto a resisténcia a Phytophthora

infestans e caracteristicas de fruto

3.2.1. Correlacéao

Estudou-se a correlacdo fenotipica, na geracdo F2, entre os
caracteres mensurados nos frutos e a resisténcia genética a P. infestans,
através das estimativas de correlagcdo de Pearson, obtidas por meio da
seguinte expressao:

Cov(X,Y)

WOV(Y)
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em que:
Cov(X,Y) = covariancia entre X e Y; e

V(X) e V(Y) = variancias de X e Y, respectivamente.

Verificou-se a significancia do valor do coeficiente de correlagéo

fenotipica pela aplicagao do teste t.

3.2.2. Divergéncia genética por componentes principais

No estudo de divergéncia genética, utilizou-se a técnica de
componentes principais, método que tem por principio resumir 0 conjunto
inicial de caracteres em poucos componentes representados por
combinagdes lineares daqueles caracteres. A escolha dessa técnica deve-se
a facilidade de interpretacdo da divergéncia genética, por meio de dispersao
grafica, utilizando-se como eixos do grafico os primeiros componentes
principais (CRUZ et al., 2004).

A analise com base em componentes principais consiste em
transformar um conjunto original de n caracteristicas em um novo conjunto
de dimensao equivalente, com propriedades importantes. Cada componente
principal € uma combinacao linear das variaveis originais, independentes
entre si e estimadas com o propdsito de reter, em ordem de estimagao, o
maximo da informacédo, em termos de variagao total, contida nos dados
originais. (CRUZ et al., 2004).

Seja Xij a média do j-ésimo carater (j = 1, 2, ..., n) avaliados no i-

ésimo tratamento (i = 1, 2, ..., p) e R a matriz de correlagdo entre estes
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caracteres (ou matriz de covariancias fenotipicas entre os caracteres, com
base nos dados padronizados). A técnica de componentes principais
consiste em transformar o conjunto de n variaveis originais em um novo
conjunto de variaveis, que séo fungdes lineares dos X'is, com propriedades
definidas (CRUZ et al., 2004).

a) Se Yj € um componente principal, entéo:

Yij = a1 Xip + axXp + ... + anXin

b) Se Yj; € outro componente principal, ent&o:

Yij' = b1Xi1 + b2Xi2 + ...+ bnxin

tal que:
Ya} =3} -1
j i

Zajbj =0, ou seja, 0s componentes sao nao correlacionados.
j

c) Dentre todos os componentes, Yi; apresenta a maior variancia, Yi; a

segunda maior e assim sucessivamente.

As variancias de cada componente e os coeficientes de ponderagado dos
caracteres podem ser estimados pela solugdo dos seguintes sistemas:
(R-2;)a=¢

em que a j-ésima variancia € dada pela raiz caracteristica (autovalor) de
ordem correspondente, obtida pela solugao de:

Det|R- 4,1|=0
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em que:

R = matriz de correlagdes fenotipicas obtida via correlagdo de
Pearson

| = matriz identidade

A= autovalores

a;j = autovetor associado ao j-ésimo autovetor

O estudo da dispersdao grafica deve ser considerado quando for
possivel resumir em poucos componentes, no minimo, 80% da variagao total
disponivel.

A importancia relativa de cada componente principal € dada pela

razéo entre a variancia por ela quantificada, 1;, e o total da variancia

disponivel. A escolha dos componentes principais a serem submetidos a
selecdo, para o estudo de dispersdo, depende da variacdo acumulada,
referenciada como acima de 80% (CRUZ et al., 2004). Assim, os escores
relativos aos primeiros componentes foram utilizados para dispersdo dos
genotipos em graficos de disperséao.

Para definir a importancia relativa das caracteristicas na divergéncia
genética foi utilizado o método proposto por CRUZ et al. (2004), que se
baseia em autovetores. Para inferir sobre a importadncia relativa dos
caracteres na divergéncia genética, identificam-se os caracteres de maior
importancia para a divergéncia do grupo de gendtipos avaliado como
aqueles cujos coeficientes de ponderagdo sdo de maior magnitude, em valor
absoluto, nos ultimos componentes principais. Recomenda-se descartar a

variavel com maior coeficiente de ponderacdo no componente de menor
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autovalor. A segunda variavel de menor importancia, seguindo o mesmo
critério, é identificada pelo penultimo componente principal como o menor
autovalor e autovetor de maior magnitude, e assim sucessivamente, até
aquela variavel cujo autovalor ndo exceda a 0,7. Tal procedimento permite a
classificagado das caracteristicas originais quanto a sua importéncia relativa

na divergéncia genética entre os acesos avaliados.

3.3. Selecao de gendtipos resistentes a P. infestans em familias F5

A partir da populagcédo F2 derivada do cruzamento entre a cultivar de
Lycopersicon esculentum ‘Santa Clara’, suscetivel a P. infestans e o acesso
de Lycopersicon hirsutum BGH6902, avangou-se geragdes pelo método
SSD (Single Seed Descent): as sementes F3 de cada individuo F2 foram
colhidas e semeadas duas plantas, para garantir o desenvolvimento de pelo
menos uma delas. Sementes F4 de cada planta F3 foram colhidas e estas
semeadas, do mesmo modo anteriormente descrito, para colheita das
sementes F5. A perda de plantas neste processo é comum, uma vez que,
por ser um cruzamento interespecifico, houve muita ocorréncia de falha na
germinacao de sementes e também nao florescimento de algumas plantas,
além de producdo de sementes inviaveis. Assim, foram conseguidas 53
familias F5, que foram utilizadas para a avaliagdo quanto a resisténcia a P.
infestans.

O experimento foi conduzido no Campo Experimental do
Departamento de Fitotecnia da Universidade Federal de Vigosa (UFV) —

Horta Velha, em abril de 2005, no delineamento de blocos ao acaso. O
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ensaio consistiu de dois blocos com 55 gendtipos (563 familias F5 mais os
dois genitores), com parcelas em fileiras de cinco plantas, em espagamento
de 0,90 x 1,00 m. Foram realizados todos os tratos culturais recomendados
para a cultura (FONTES, 2005). Deixou-se apenas uma haste por planta. A
irrigacéo foi feita com mangueira até a data anterior a inoculagdo, quando se
passou a irrigar as plantas por aspersao, para garantir a alta umidade no

ambiente.

3.3.1. Preparo do ind6culo

Assim como na primeira etapa deste trabalho, foram coletados
in6culos de P. infestans, patogénicos a tomate, em seis diferentes regides
produtoras de tomate da Zona das Mata Mineira: Coimbra, Ervalia, Paula
Candido, Sao Miguel do Anta, Teixeiras e Vigosa. A suspensao de inéculo
utilizada consistiu de uma mistura de esporangios destes seis isolados.

Os procedimentos para preparo do inéculo foram os mesmos

descritos no item 3.1.1.1.

3.3.2. Inoculacéao e avaliacao

A suspensao foi depositada em pulverizador de 10L utilizado para

inocular as plantas, que receberam cerca de 10 ml do indculo, cada uma.

Apos a inoculagao, que foi realizada 40 dias ap6s o transplantio, em abril de

2005, as avaliagoes foram feitas de trés em trés dias.
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Os procedimentos para avaliacido da resisténcia foram os mesmos

descritos no item 3.1.1.2.

3.3.3. Andlises estatisticas

As anadlises estatisticas foram realizadas, segundo os procedimentos
descritos por STEEL et al. (1997), considerando todos os efeitos, exceto a

média, como aleatdrios, conforme o modelo a seguir:

Yix =m+ 41 +e; +dy
sendo
i=1, 2, ..., pfamilias;
j=1,2, .., bblocos; e

k=1, 2, ..., nplantas por parcela.

em que

Yix = observacéo relativa a k-ésima planta, na j-ésima repetigéo, da i-
ésima familia;

m = média geral;

f; = efeito da familia i, sendo f, ~ NID (0, &2 );

ri = efeito do bloco j, sendo r; ~ NID (0O, atf);

ej = efeito aleatorio entre parcelas, sendo e~ NID (0, o7); e

diix = efeito da variag&o entre plantas dentro das parcelas, sendo dij ~

NID (0, o%);
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O esquema da analise de variancia, em nivel de individuos, com as
respectivas esperangcas matematicas dos quadrados médios, é apresentado

no Quadro 1.

Quadro 1. Esquema de analise da varidncia em nivel de plantas
individuais, com as esperangcas matematicas dos quadrados

médios
FV GL QM E(QM)
Blocos b-1 QMB o +no’ +ngo}
Familias g-1 QMF ol +no’ +nbo?
Entre Parcelas (b-1)(g-1) QME ol +no?
Dentro de bg(n-1) QMD oy

parcelas

0'5 = variancia genética entre médias de familias; 0'92 = variancia ambiental entre

parcelas; adz = variancia fenotipica entre plantas dentro de familias; of = variancia
ambiental entre blocos.

3.3.4. Estimacdo dos parametros genéticos

3.3.4.1. Componentes de variancias

Os componentes de variancia para severidade de requeima foram

estimados a partir da analise de variancia, conforme CRUZ e CARNEIRO

(2003), por meio dos respectivos estimadores, como segue:

39



e Variancia de blocos:

., QMB-QME
g

e Variancia genética entre médias de familias:

_ QMF -QME

~2
O
¢ nb

e Variancia ambiental entre familias (variancia residual):

&SZQME—QMD
n

e Variancia fenotipica entre plantas dentro de familia:

62 =QMD

admite-se 6§ =64 +65

e Variancia genética entre plantas dentro de familia:

G =BG,
2
onde f= Aro)d-F) o =22
F[2+(1-F)w] Ox

Como estdo sendo estudadas familias F5, o coeficiente de endogamia

corresponde a F = 0,875
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Variancia ambiental entre plantas dentro de familia:

A2 A2 A2
Og4 =03 =0y

Variancia fenotipica entre médias de familias:

, 6. G, QMF
ottt T
b nb nb

Variancia fenotipica entre plantas dentro do bloco:

N2 A2 A2 A2
Op, =0, +0, +0y

Variancia fenotipica entre plantas no experimento:

A2 A2 A2 A2 A2
Or, =04 +0, +0, +0y

Variancia aditiva entre familias:

~2 ~2
52, =1,7562

Variancia aditiva dentro de familias:

G4, =0,12562

Variancia genética aditiva:

a2 1 ., 1 (Az 1 Azj
O) = 04— Oy ——0,
FA+F) 1+F 0

41



e Variancia genética devido a dominancia:

R S 22[5—5—1@2)
FA+F) ° 1-F 0

Sendo @ = razao entre a variancia ambiental entre familias e a variancia

~2
O

~2
ambiental entre plantas dentro de familias (Ge J .

3.3.4.2. Coeficientes de variacao e de herdabilidade

Os coeficientes de variagdo fenotipica, genética, ambiental e

experimental foram estimados conforme VENCOVSKY e BARRIGA (1992):

¢ Coeficiente de variacdo experimental total:
/QME/
CV,, (%) = T”xloo

em que X é a média geral do experimento.

e Coeficiente de variagao experimental considerando a variancia ambiental

entre familias:

Q>

CV,, (%) = 22 x100

-<||

e Coeficiente de variagao genética entre familias:

A~

0 %y
CV,. (%)= YTxloo

42



e Coeficiente de variagao genética dentro de familias:

N

ng
Cng (%) = YT ><100

A razao entre CV, e CV,,, assim como a razao entre CV, e CV,,

foram calculadas para dar indicativos da proporcionalidade dos efeitos

ambientais entre e dentro de parcelas, respectivamente.

Foram estimados os coeficientes de herdabilidade em nivel de plantas
individuais dentro de familias, no bloco e no experimento, e em nivel de
médias de familias, conforme CRUZ e CARNEIRO (2003), como a seguir:

e Herdabilidade restrita, em nivel de médias de familias, para selegao entre

meédias de familias:

he 1,756%
m ~2
UFm

e Herdabilidade restrita, em nivel de plantas individuais, para selecéo entre

plantas dentro de familias:

e Herdabilidade restrita, em nivel de plantas individuais, dentro de cada
bloco, para selecdo entre plantas dentro do bloco (selecdo massal

estratificada):

~2
O
A2 ~

h2=——A
¢ 52462467
c,+0o4+o,
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e Herdabilidade restrita, em nivel de plantas individuais, para selecéo entre

plantas no experimento (sele¢do massal no experimento):

~2
h2_ O-A
e = ~2
O-Fe

3.3.5. Selecao entre e dentro de familias

Foram estimados os ganhos de selecao, considerando as 53 familias
F5 e as duas testemunhas (‘Santa Clara’ e BGH6902), em funcédo de
porcentagem de selegdo (i) de 20% e 50%, entre e dentro de familias,
respectivamente, para selecdo convencional entre e dentro, assim como
para selecdo combinada. A caracteristica severidade de requeima foi
selecionada no sentido negativo, isto é, de modo a obter decréscimos em

suas medias originais.

3.3.5.1. Resposta a selecado entre e dentro de familias

A resposta a selecao entre e dentro de familias foi estimada conforme

CRUZ et al. (2004);

¢ Resposta a selecao entre
RS, = DS, xh?

o Resposta a seleg¢ao dentro
RS, = DS, xh?

o Resposta a selecao entre e dentro
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RS = (DS, xh2)+(DS, xh})

Sendo o ganho, em porcentagem, expresso por:

RS (%) =$x100

em que
RSe = ganho proporcionado pela sele¢ao entre familias;
RSy = ganho proporcionado pela sele¢cao dentro de familias;
RS = ganho proporcionado pela sele¢cao entre e dentro de familias;
Y = meédia geral para a caracteristica sob selecéo;
DS; = diferencial de selegdo com base nas médias das familias; e
DS, = diferencial de sele¢ao dentro, médio.

As andlises estatisticas foram realizadas utilizando-se o programa

GENES (CRUZ, 2001).
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4. RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1. Heranca da resisténcia a Phytophthora infestans

Durante todo o periodo de avaliagdo da severidade de requeima nas
populagdes estudadas a temperatura variou de 13,8°C a 21,2°C, com média
de 16,7°C e a umidade relativa de 67% a 93%, com média de 76%. Estes
valores de temperatura e umidade podem ser considerados adequados para

o desenvolvimento de requeima (MIZUBUTI, 2001).

4.1.1. Informac0bes genéticas obtidas das médias

Analisando-se os sintomas de requeima na cultivar suscetivel ‘Santa
Clara’ (Figura 1) e no acesso resistente BGH 6902 (Figura 2) constatou-se
que as médias foram 319 e 79 de AACPD, respectivamente, demonstrando
a divergéncia entre os dois genitores com relagdo a resisténcia a P.
infestans (Figura 3). Valores de severidade de requeima das geracgdes F1,

F2, RC1 e RC2 ficaram entre aqueles dos genitores (Tabela 1).
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Figura 2. Auséncia de sintomas de requeima em BGH 6902.
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Figura 3. Valores médios de AACPD, ao longo dos dias de avaliagéo, para a
cultivar ‘Santa Clara’, suscetivel a P. infestans, e o acesso
BGH6902, resistente.

A partir da analise de média de geracdes, foram testados o modelo
completo, com os parametros genéticos m, a, d, aa, ad, dd e o modelo
aditivo-dominante, com apenas os parametros m, a e d, para se verificar a
importancia dos efeitos epistaticos no controle genético das caracteristicas
avaliadas.

O parametro que expressa a média possui maior estimativa, seguido
pelos efeitos génicos aditivos, e o efeito génico devido a dominéancia
apresentou maior variancia. Somente os parametros média e efeito génico

aditivo foram significativos pelo teste t (Tabela 1).
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Tabela 1. Estimativas de efeitos genéticos para AACPD no modelo
completo, avaliados em plantas das geracgdes P1, P2, F1, F2,
RC1 e RC2 a partir do cruzamento ‘Santa Clara’ x BGH6902

Parametro meédia variancia teste t
m 245,80 1854,90 571
a 119,85 90,12 12,62**
d 108,48 12070,84 0,99
aa -46,50 1764,78 -1,11
ad -37,80 1148,14 -1,11
dd -105,76 5537,73 -1,42

Pela decomposicdo nao-ortogonal da soma de quadrados de
parametros (Tabela 2), verificou-se que o efeito génico aditivo foi o
parametro com maior estimativa, explicando cerca de 81% da variabilidade
disponivel. Os componentes epistaticos (aa, ad e dd) ndo foram importantes
nesse estudo, tendo representados menos que 3% da variabilidade total

(Tabela 2).

Tabela 2. Decomposicdo nao ortogonal da soma de quadrados de
parametros ajustados para AACPD, avaliados em plantas das
geracgdes P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 a partir do cruzamento
‘Santa Clara’ x BGH6902

F.V. SQ R*(%) efeito ajustado
m/a,d,aa,ad,dd 32,57 16,50 245,80
a/m,d,aa,ad,dd 159,39 80,73 119,85
d/m,a,aa,ad,dd 0,97 0,49 108,48
aa/m,a,d,ad,dd 1,22 0,62 -46,50
ad/m,a,d,aa,dd 1,24 0,63 -37,80
dd/m,a,d,aa,ad 2,02 1,02 -105,76

Total 197,43
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Para o modelo aditivo-dominante, os trés parametros estimados, m, a
e d diferiram significativamente de zero, a 1% de probabilidade pelo teste t,
sendo a média o parametro de maior estimativa e o efeito génico devido a

dominéncia o parametro de maior variancia (Tabela 3).

Tabela 3. Estimativas dos efeitos genéticos para AACPD, no modelo
aditivo-dominante (m, a, d), avaliados em plantas das geragdes
P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 a partir do cruzamento ‘Santa

Clara’ x BGH6902

Parametro meédia variancia teste t
m 213,16 69,30 25,61**
a 118,97 60,45 15,30**
d 87,86 274,03 5,31**

** significativo ao nivel de 1% de probabilidade

Com base nos resultados é possivel demonstrar que o modelo
aditivo-dominante possibilita a obtencdo de médias preditas que se
correlacionam com as meédias observadas em magnitude de 0,96, o que

equivale a determinacao de 92%. (Tabela 4).

Tabela 4. Médias observadas e esperadas para cada uma das geragdes
no modelo completo (m, a, d, aa, ad, dd) para AACPD,
avaliados em plantas das geracgdes P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2
a partir do cruzamento ‘Santa Clara’ x BGH6902

Geracéo média observada média esperada desvio
P1 319,16 332,13 -12,97
P2 79,45 94,19 -14,74
F1 248,52 301,02 -52,51
F2 273,60 257,09 16,51
RC1 312,45 316,58 -4,12
RC2 211,50 197,61 13,89
r (média observada, média esperada) = 0,961
R =0,9235
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Verificou-se que a estimativa do efeito da média explicou cerca de

71%, e a do efeito aditivo explicou cerca de 25% da variabilidade disponivel,

de acordo com a decomposi¢do n&o-ortogonal da soma de quadrados de

paradmetros (Tabela 5). Este modelo foi suficiente para explicar os dados

para reacdo a P. infestans. A partir dessas analises, ratificou-se que os

efeitos epistaticos ndo foram importantes para a heranca da resisténcia.

Tabela 5. Decomposicdo nao ortogonal da soma de quadrados de
parametros ajustados para AACPD, avaliados em plantas das
geragbes P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 a partir do cruzamento
‘Santa Clara’ x BGH6902

F.V. SQ R%(%) efeito ajustado
m/a,d 655,68 71,43 213,16
a/m,d 234,12 25,50 118,97
d/m,a 28,17 3,07 87,86
Total 917,97

4.1.2. Informagdes genéticas obtidas das variancias

A partir das variancias obtidas para cada uma das geragdes (Tabela

6), foram calculadas as estimativas da varidncia aditiva, da variancia

atribuida aos desvios de dominancia, grau médio de dominéncia, as

herdabilidades, no sentido amplo e restrito e o numero de genes que

controlam o carater (Tabela 7).
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Tabela 6. Estimativas de médias e varidancias para severidade de
requeima, avaliadas em plantas das geragbes P1, P2, F1, F2,
RC1 e RC2 a partir do cruzamento ‘Santa Clara’ x BGH6902
N° de
Geracdo plantas média variancia V () 1V (M)
P1 19 319,16 4990,81 262,67 0,0038
P2 20 79,45 1956,47 97,82 0,0102
F1 29 248,52 7609,04 262,38 0,0038
F2 201 273,60 12275,22 61,07 0,0164
RC1 108 312,45 12245,45 113,38 0,0088
RC2 134 211,50 11192,70 83,53 0,012
Tabela 7. Estimativas dos parametros genéticos de severidade de
requeima, avaliados em plantas das geracdes P1, P2, F1, F2,
RC1 e RC2 a partir do cruzamento ‘Santa Clara’ x BGH6902
Parametros ESTIMATIVA
Variancia fenotipica 12275,22
Variancia de ambiente 5541,34
Variancia genotipica 6733,88
Variancia aditiva 1112,29
Variancia dos desvios de dominéancia 5621,59
Herdabilidade ampla (%) 54,86
Herdabilidade restrita (%) 9,06
Heterose 49,21
Grau médio de dominancia (baseado em variancias) 3,18
Grau médio de dominancia (baseado em médias) 0,41
Valor minimo no genitor suscetivel 193
Valor minimo no genitor resistente 15
Valor maximo na F2 550
Valor minimo na F2 45
28,66

Numero de genes

A estimativa da variancia aditiva (1112,29) foi de menor valor que a

variancia devido aos desvios de dominancia (5621,59), representando cerca

de 16,5% da variancia genotipica (Tabela 7). A ocorréncia de dominéancia no

controle da caracteristica estudada pode ser visualizada no grafico de

distribuicdo de frequéncias, em classes, da populagcdo F2 em relagcéo a
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caracteristica avaliada, AACPD (Figura 4), onde ocorrem dois picos na curva
que deveria ser uma distribuicdo normal tipica unimodal, caso ndo ocorresse

presenca de desvios de dominancia.

25

201

FREQUENCIA

CLASSES

Figura 4. Distribuicao da frequéncia de AACPD em individuos da
populacdo F2 a partir do cruzamento entre ‘Santa Clara’ e
BGH6902 dividida em 20 classes equidistantes no intervalo de
45 a 550.

As estimativas de herdabilidade permitiram concluir que 54,86% da
variagao total na populagéo F2 é atribuida a causas genéticas e que 9,06% €&
atribuida a causas genéticas de natureza aditiva (Tabela 7). Em caracteres
quantitativos é normal a ocorréncia de herdabilidades baixas, o que é
decorrente da grande interferéncia do efeito ambiental na expressdo da

caracteristica estudada (RAMALHO et al., 2000).
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A heterose manifestada ocorreu no sentido da suscetibilidade, sendo
que os hibridos F1 apresentaram valores de AACPD intermediario entre o
genitor suscetivel e o genitor resistente, porém com valores mais proximos
do genitor suscetivel (Tabela 7).

O grau médio de dominancia, estimado com base em variancias, foi
de 3,18, indicando agao génica de sobredominancia, porém, quando
estimado com base em médias, foi de 0,4, indicando que a agao génica é de
dominancia parcial (Tabela 7). Também houve discordancia relativa a
analise de médias e a analise de varidncias com relacdo ao efeito génico
predominante. Na analise de médias o efeito génico devido a dominéancia foi
pouco importante (Tabelas 2 e 5), enquanto na analise de variancias, a
variancia devido aos desvios de dominancia foi mais importante que a
variancia aditiva (Tabela 7). Esta contradicdao das analises sugere a
ocorréncia de desvios de dominancia em diregdes diferentes. O sinal positivo
indica que a dominancia ocorre em direcdo a manifestacao fenotipica de
maior grandeza, ou seja, a suscetibilidade. Segundo RAMALHO et al. (1993)
e CRUZ et al. (2004), os valores estimados pelas variancias, uma estatistica
de segunda ordem, devem ser preferidos, devido as médias, algumas vezes,
nao representarem realmente o que esta acontecendo, pois desvios
positivos e negativos podem estar se anulando.

Em tomateiro, a heranga da resisténcia a outros patégenos, como
Ralstonia solanacearum, que causa murcha bacteriana, e Colletrotichum
coccodes, que causa antracnose, também sao de natureza quantitativa com
dominancia parcial dos alelos que condicionam para maior AACPD

(STOMMEL e HAYNES, 1998; NETO et al., 2002)
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Houve ampla distancia entre os genitores com relagao a severidade
de requeima: o valor minimo de AACPD foi de 193, para o genitor suscetivel
‘Santa Clara’, e o valor minimo para o genitor resistente BGH6902 foi de 15.
Na geracdo F2 houve ampla variagdo, porém o menor valor (45) n&o foi
inferior ao menor valor de BGH6902, mas o maior valor (550) superou o
maior valor de ‘Santa Clara’ (Tabela 7).

Um numero elevado de genes, estimado em 28, estdo controlando a
resisténcia quando avaliada a AACPD (Tabela 7), comprovando que a
resisténcia a P. infestans em tomateiro € de herancga poligénica, confirmando
resultados de pesquisas prévias (GALLEGLY e MARVEL, 1955; MOREAU et
al.,, 1998). Segundo RAMALHO (2000), a grande maioria dos genes
envolvidos no controle de caracteres quantitativos ndo pode ter seus efeitos
isolados e possuem efeito acentuado do ambiente.

A distribuicdo continua, da resisténcia a suscetibilidade, dos valores
de AACPD nas geragdoes segregantes derivadas do cruzamento L.
esculentum x L. hirsutum permitem concluir que a resisténcia a P. infestans
€ controlada de forma poligénica e a analise de varidncias e parametros
genéticos sugerem que esta resisténcia € quantitativamente herdada.

A predicdo do ganho sera informagdo muito importante no
melhoramento, pois o objetivo final € a obtencdo de uma populagéo
geneticamente melhorada. Para avaliacdo de severidade de doencga, a
selecdo devera ser negativa, ou seja, quanto menor a nota para doenca,
maior o grau de resisténcia do individuo. Portanto, a selecdo negativa visa

diminuir o carater severidade de doenga nas proximas geracoes.

55



Selecionando-se 25% dos individuos da populacdo F2, para os
menores valores de severidade de requeima, notou-se que devera haver
pequeno ganho apds um ciclo de selegdo. Na populagao F2, que tem média
de valores de AACPD de 273,6, ao se selecionar os 50 melhores individuos
quanto a resisténcia, cuja a média é 125,56, devera ocorrer uma reducgéo de
13,41, que equivale a 4,9% de doenca. Com isso a média para AACPD
predita apos um ciclo de selecao é 260,19.

De acordo com os resultados obtidos, para obtengdo de gendtipos
interessantes quanto a resisténcia a P. infestans em tomateiro, métodos de
melhoramento que permitam a transferéncia de blocos génicos devem ser
utilizados, uma vez que esta caracteristica € controlada quantitativamente.
Poderao ser encontradas novas combinagdées genotipicas mais favoraveis
na condugao do programa, por meio do método SSD (Single Seed Descent),
que consiste no avanco de geracbes até um nivel satisfatério de
homozigose, tomando uma unica semente de cada individuo de uma
geracao para estabelecer a geragado subsequente, e por meio do método de
Selecdo Recorrente, onde se aumenta gradativamente a frequéncia de
alelos desejaveis para caracteristicas quantitativas, por meio de repetidos
ciclos de selegdo, sem reduzir a variabilidade genética da populagao

(BOREM e MIRANDA, 2005).
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4.2. Estudo da heranca de caracteristicas de fruto

4.2.1. Anédlise de médias

Para todas as caracteristicas, os genitores foram contrastantes,
apresentando médias divergentes (Tabela 8). Dados médios da populagao
F1 ficaram entre aqueles dos dois genitores para todas as caracteristicas,
assim como a média de F2. Médias da populagdo RC2, para todas as
caracteristicas, tendem a ser bem proximas aquelas do genitor BGH6902,

porém as médias da populacdo RC1 ndo chegam a ser equivalentes aquelas

do genitor Santa Clara.

Tabela 8. Médias para peso médio de frutos (PF), comprimento médio de
fruto (CF), largura média de fruto (LF), avaliados em plantas
das geragbées P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 a partir do

cruzamento ‘Santa Clara’ x BGH6902

Geragao N° de Plantas PF CF LF
P1 19 98,86 50,11 54,46
P2 20 2,03 14,31 15,98
F1 29 7,13 22,27 23,13
F2 201 4,92 18,77 20,52

RC1 108 16,29 29,53 29,87
RC2 134 3,10 16,56 17,98

A analise de médias para as caracteristicas PF (Tabela 9) e CF
(Tabela 10) evidenciou a significancia, pelo teste t, de todos os efeitos
genéticos do modelo completo. Ja para a caracteristica LF, o efeito da média

e o efeito génico aditivo foram significativos pelo teste t, e o efeito génico
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devido a dominancia ndo foi significativo. Nota-se ainda que houve

significancia de todos os efeitos epistaticos para LF (Tabela 11).

Tabela 9. Estimativas de efeitos genéticos para peso de frutos (PF) no
modelo completo, avaliados em plantas das geragdes P1, P2,
F1, F2, RC1 e RC2 a partir do cruzamento ‘Santa Clara’ x

BGH6902
PF
Parametro média variancia teste t
m 31,32 3,32 17,19**
a 48,41 0,29 89,05**
d -81,44 26,62 -15,78**
aa 19,12 3,02 11,00**
ad -70,45 3,53 -37,48**
dd 57,24 11,69 16,74**

** significativo ao nivel de 1% de probabilidade

Tabela 10. Estimativas de efeitos genéticos para comprimento de fruto
(CF) no modelo completo, avaliados em plantas das geracoes
P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 a partir do cruzamento ‘Santa
Clara’ x BGH6902

CF

Parametro média variancia teste t
m 19,12 2,07 13,30**
a 21,90 0,07 82,60**
d -4,56 13,51 -1,24**
aa 17,09 2,00 12,09**
ad -17,85 1,23 -16,10**
dd 7,71 5,73 3,22**

** significativo ao nivel de 1% de probabilidade

58



Tabela 11. Estimativas de efeitos genéticos para largura de fruto (LF) no
modelo completo, avaliados em plantas das geragdes P1, P2,
F1, F2, RC1 e RC2 a partir do cruzamento ‘Santa Clara’ x

BGH6902
LF

Parametro média variancia teste t
m 21,62 2,66 13,24**
a 19,24 0,03 102,79**
d -5,88 17,21 -1,42
aa 13,61 2,63 8,39**
ad -14,69 1,39 -12,47**
dd 7,39 7,07 2,78**

** significativo ao nivel de 1% de probabilidade

A decomposicédo nao-ortogonal da soma de quadrados de parametros
permitiu concluir que, para todas as caracteristicas, o efeito genético de
maior importancia sobre a variabilidade disponivel dos caracteres foi o efeito
génico aditivo (Tabela 12). O efeito génico devido a dominéncia, em todos os
casos, foi de pequena importancia. Tal fato evidencia que ha possibilidade
de obtencdo de linhagens homozigoéticas, com caracteristicas de fruto
interessantes para o mercado, a partir de selecdo nas populagcdes derivadas
de F2 e que os ganhos, a partir dai, serdo satisfatérios, uma vez que o

componente de natureza aditiva € um dos mais importantes.
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Tabela 12. Decomposicdo nao ortogonal da soma de quadrados de
parametros ajustados para peso de frutos (PF), comprimento
de fruto (CF), largura de fruto (LF), avaliados em plantas das
geragdes P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 a partir do cruzamento
‘Santa Clara’ x BGH6902

PF CF LF
F.V. sSQ R*(%) sSQ R%(%) sQ R%(%)
m/a,d,aa,ad,dd 295,54 2,875 176,90 0,38 175,45 1,60
a/m,d,aa,ad,dd 7929,24 77,13 822,25 91,99 10566,76 96,25
d/m,a,aa,ad,dd 249,12 2,42 1,6388 0,02 2,01 0,02
aa/m,a,d,ad,dd 120,93 1,18 146,21 1,97 70,44 0,64
ad/m,a,d,aa,dd  1404,60 13,66 259,14 3,49 155,50 1,42
dd/m,a,d,aa,ad 280,21 2,72 10,38 0,14 7,73 0,07
Total 10279,66 416,44 10977,90

Apesar do uso do modelo completo para descrever as médias das
geracdes ser de grande importancia para o conhecimento mais abrangente
das causas e magnitudes dos componentes genéticos que controlam o
carater, foi estudado também o modelo reduzido aditivo-dominante. Assim,
os efeitos de média, aditividade e dominancia foram significativos para as
caracteristicas PF (Tabela 13), CF (Tabela 14) e LF (Tabela 15). Verifica-se
que o modelo aditivo-dominante possibilita a obtencdo de médias preditas
que se correlacionam com as médias observadas em magnitudes de 0,91,
0,88 e 0,96 o que equivale a uma determinacao de 84%, 77% e 91% para
PF, CF e LF, respectivamente (Tabela 16). Os efeitos genéticos mais
importantes na determinacdo dos caracteres sao os efeitos da média e
aditivo, e o efeito génico devido a dominédncia é de menor importancia,
porém significativo no controle génico das caracteristicas estudadas (Tabela

17).
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Tabela 13. Estimativas dos efeitos genéticos para peso de frutos (PF), no
modelo aditivo-dominante (m, a, d), avaliados em plantas das
geragdes P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 a partir do cruzamento
‘Santa Clara’ x BGH6902

PF
Parametro média variancia teste t
m 22,25 0,11 68,20**
a 20,19 0,10 62,94**
d -20,18 0,19 -46,32**

** significativo ao nivel de 1% de probabilidade

Tabela 14. Estimativas dos efeitos genéticos para comprimento de fruto
(CF), no modelo aditvo-dominante (m, a, d), avaliados em
plantas das gerag¢des P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 a partir do
cruzamento ‘Santa Clara’ x BGH6902

CF
Parametro média variancia teste t
m 32,79 0,06 138,63**
a 18,92 0,05 83,75
d -16,34 0,19 -37,33**

** significativo ao nivel de 1% de probabilidade

Tabela 15. Estimativas dos efeitos genéticos para largura de fruto (LF), no
modelo aditvo-dominante (m, a, d), avaliados em plantas das
geragbes P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 a partir do cruzamento
‘Santa Clara’ x BGH6902

LF
Parametro média variancia teste t
m 34,03 0,03 193,56**
a 18,47 0,03 106,80**
d -15,58 0,14 -42,11**

** significativo ao nivel de 1% de probabilidade

61



Tabela 16. Médias observadas e esperadas para cada uma das geragdes no
modelo completo (m, a, d, aa, ad, dd) para peso de frutos (PF),
comprimento de fruto (CF), largura de fruto (LF), avaliados em
plantas das geracdes P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 a partir do

cruzamento ‘Santa Clara’ x BGH6902

PF CF LF
média média média média média média
Geragdo observada esperada observada esperada observada esperada

P1 98,86 42,44 23,76 19,69 54,46 52,50
P2 2,04 2,06 13,66 12,25 15,98 15,57
F1 7,13 2,07 19,58 17,69 23,13 18,45
F2 4,92 12,16 15,67 16,83 20,52 26,24
RCA1 16,29 22,26 18,56 18,69 29,87 35,48
RC2 3,10 2,06 14,96 14,97 17,98 17,01

r=0,91 r=0,88 r=0,96

R*=0,84 R*=0,77 R*=0,91

Tabela 17. Decomposicdo nao ortogonal da soma de quadrados de
parametros ajustados para peso de frutos (PF), comprimento de
fruto (CF), largura de fruto (LF), avaliados em plantas das
geragbes P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2 a partir do cruzamento
‘Santa Clara’ x BGH6902

PF CF LF
F.V. sSQ R*(%) sSQ R%(%) sQ R*(%)
m/a,d,aa,ad,dd  4651,20 43,23 1921719 69,56 3746512 73,98
a/m,d,aa,ad,dd  3962,04 36,82 7014,77 25,39 11406,19 22,52
d/m,a,aa,ad,dd 214564 19,94 1394,13 5,05 1773,52 3,50
Total 10758,89 27626,09 50644,84

Pode-se concluir que o uso do modelo genético aditivo-dominante é
satisfatorio para explicar o comportamento da média das geragdes e que a
variabilidade aditiva presente em F2 é relativamente superior a atribuida aos
desvios de dominancia. No entanto, deve-se atentar para a selegao de

gendtipos interessantes quanto as caracteristicas estudadas, pois para PF,
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CF e LF, a tendéncia das médias da populacdo segregante F2 foi para
menores valores, ou seja, mais proximos do genitor silvestre.

Vale salientar que quando se utiliza a média para inferir sobre os tipos
de agao génica, o que se obtém & uma soma algébrica de cada um dos
locos individualmente, e pode ocorrer que genes dominantes estejam
presentes, porém atuando em sentidos opostos em varios locos, o que pode
conduzir a um efeito final pequeno ou nulo, e dar, indiretamente, uma idéia
errbnea do que realmente ocorre (MATHER e JINKS, 1984).

Segundo SILVEIRA e MALUF (2002), os genes que controlam
caracteristicas morfolégicas do fruto do tomate se mostram
predominantemente com efeito aditivo, mas pode haver também o controle

pela dominancia parcial.

4.2.2. Andlise de variancias

Quanto a varidncia, o genitor ‘Santa Clara’ apresentou grande
variagdo dos genodtipos para a caracteristica PF. Para essa mesma
caracteristica, a populacdo F2 teve menor variancia do que a populagao
genitora ‘Santa Clara’. A populacdo RC1 possui elevados valores de
variancia para todas as caracteristicas estudadas, enquanto a populagao
RC2 possui baixas variancias (Tabela 18). Altas varidncias para certas
caracteristicas possivelmente tiveram como causa as variagdes de ambiente

que podem ter ocorrido ao longo do experimento.
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Tabela 18. Variancias para peso médio de frutos (PF), comprimento médio
de fruto (CF), largura média de fruto (LF), avaliados em plantas
das geragbes P1, P2, F1, F2, RC1 e RC, a partir do
cruzamento ‘Santa Clara’ x BGH6902

Geragao N° de Plantas PF CF LF
P1 19 22,23 3,59 1,37
P2 20 0,24 1,84 1,35
F1 29 3,15 4,37 4,08
F2 201 8,46 13,17 17,34

RCA1 108 62,22 21,30 28,70
RC2 134 1,56 5,34 6,19

Espera-se que genitores cultivados apresentem menores variancias
do que genitores nao cultivados, por se tratarem de linhas homozigotas
adaptadas. Nao é esperado também que a populacdo RC1 possa ter valores
de varidncia muito maiores do que a populacdo F2. Porém, neste estudo
ocorreram valores de variancia dificeis de explicar geneticamente, levando a
concluir que pode ter havido uma forte influéncia do ambiente sobre os
dados analisados (Tabela 18), determinada fundamentalmente pela baixa
adaptacgao do genitor silvestre.

Neste caso, optou-se por realizar analise das variancias utilizando-se
apenas as populacdes P1, P2, F1 e F2, devido a alta variagao da populacao
RC1 e de um dos genitores, a cultivar ‘Santa Clara’, que ndo € comum
dentro do modelo estudado, podendo gerar erros na estimativa dos
componentes da variancia genética (Tabela 18). Assim, ndo foram obtidos
valores de paradmetros importantes, como variancia aditiva e devido a
dominéncia e herdabilidade no sentido restrito, no entanto, a herdabilidade

no sentido amplo péde ser estimada utilizando-se as quatro populacgdes.
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Apesar dos genitores e a populagdo F1 serem genotipicamente
diferentes, estes se apresentam uniformes, podendo-se estimar a variancia
ambiental pela média destas geragdes, pois a variabilidade detectada nestas
€ inteiramente atribuida ao meio (CRUZ, 2005). No entanto, para estimagao
da variancia ambiental, neste estudo, considerou-se somente a variagio
ocorrida entre os individuos F1, devido a alta variagdo ocorrida dentro da
populacao genitora ‘Santa Clara’ para a caracteristica PF.

Foi possivel verificar que a herdabilidade no sentido amplo atingiu
valores de 62,74%, 66,85% e 76,46%, para PF, CF e LF, respectivamente.
De posse destes valores, observa-se que sera possivel obter ganhos com a
selecdo a partir de populagbes segregantes, porém, vale salientar que a
herdabilidade no sentido amplo envolve toda a variancia genética em sua
estimacido e ndo apenas a parte mais importante para o melhoramento, que
€ a porcao aditiva da variancia (Tabela 19), portanto, considera-se que o
ganho predito esta superestimado.

As caracteristicas PF, CF e LF possuem heterose negativa. Os
valores médios dos hibridos para estas caracteristicas estudadas tenderam
para os valores do genitor silvestre, ou seja, baixos valores de peso e
tamanho de fruto, em relagdo ao genitor cultivado. Logo, pode-se concluir
também que ndo houve heterobeltiose para nenhuma das caracteristicas, e
também n&o houve presenga de segregantes transgressivos na F2 em
relacdo ao melhor genitor, ‘Santa Clara’ (Tabela 19).

As caracteristicas PF, CF e LF possuem dominancia parcial negativas

em direcdo ao genitor BGH6902 (Tabela 19). Este resultado corrobora

65



aqueles encontrados pela analise de médias, onde os efeitos de dominancia

foram significativos.

Quanto ao numero de genes, pode-se concluir que a heranga das

caracteristicas estudadas é quantitativa (Tabela 19).

Tabela 19. Estimativas dos parametros genéticos das caracteristicas peso

de frutos (PF), comprimento de fruto (CF), largura de fruto (LF),

avaliados em plantas das geragdes P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2

a partir do cruzamento ‘Santa Clara’ x BGH6902

Parametros PF CF LF
Variancia fenotipica 8,46 13,17 17,34
Variancia de ambiente 3,15 4,37 4,08
Variancia genotipica 5,31 8,81 13,26
Herdabilidade ampla 62,74 66,85 76,46
Heterose -43,32 -13,94 -12,09
Heterobeltiose (‘Santa Clara’) -91,73 -35,84 -31,33
Grau médio de dominancia (baseado em médias) -0,89 -0,64 -0,63
Valor maximo na F2 16,35 27,5 32,5
Valor minimo na F2 1,1 12,0 8,0
Numero de genes 5,48 3,41 5,66

4.2.3. Caracteristicas qualitativas

Quanto a caracteristica pilosidade de fruto, todos os frutos da

variedade ‘Santa Clara’ ndo apresentaram pilosidade, enquanto todos

aqueles de BGHG6902 apresentaram esta caracteristica (Tabela 20). A

geracédo F1 consistiu de frutos com pilosidade e a geragdo F2 apresentou

156 e 45 frutos com e sem pilosidade, respectivamente. A hipdtese de
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segregacao 3:1 para a geragao F2 possibilitou resultado de qui-quadrado de

0,73 com a probabilidade de 39,24%.

Para a geracdo RC1 foi testada a hipdtese 1:1, que gerou resultado
significativo para valor de qui-quadrado, ndo sendo aceita, portanto, a
hipotese (Tabela 20). Neste caso, a hipétese aceita foi 1:3, com resultado de
qui-quadrado de 2,42 e probabilidade de 11,98%. Este resultado
provavelmente pode ter ocorrido devido a erro de avaliagdo nesta geracgao,
uma vez que o esperado para a geragao RC1, com base nos demais
resultados, era a ocorréncia de duas classes fenotipicas, em iguais

propor¢cdes. Na geracdao RC2 classificaram-se todos os frutos como pilosos.

Com base nos resultados, exceto a possivel ocorréncia de erro na
geracao RC1, pode-se concluir que a caracteristica pilosidade de fruto é de
herangca monogénica e segue o padrdao de segregacao 3:1 (com
pilosidade/sem pilosidade), com dominancia completa do alelo que

condiciona a presencga de pilosidade nos frutos.

Tabela 20. Frequéncias observadas para presenca de pilosidade nas

geragdes parentais e segregantes

Plantas com Plantas sem  Proporgao Probabi-
frutos pilosos  frutos pilosos  esperada Ve lidade (%)
‘Santa Clara’ 0 19 0:1
BGH6902 20 0 1:0
F1 29 0 1:0
F2 156 45 3:1 0,73 39,24
RC1 34 74 1:1 14,81 0,01
1:3 2,42 11,98
RC2 134 0 1:0
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4.3. Correlagdo e diversidade quanto a resisténcia a Phytophthora
infestans e caracteristicas de fruto

Ao observarem-se as estimativas dos coeficientes de correlacdo de
Pearson entre os individuos da geragédo F2 (Tabela 21) verifica-se que néo
existe correlacdo significativa entre AACPD e nenhuma das demais
caracteristicas.

Verificou-se que o sentido da correlagdo entre AACPD e PF, e
AACPD e LF é negativa, indicando que o acréscimo de uma caracteristica
leva a diminuigdo da outra. Porém, seria ideal encontrar correlagdo negativa
e significativa entre severidade da doenca e caracteristicas de interesse do
fruto, para facilitar o processo de melhoramento para introdugao de genes de
interesse em variedades cultivadas, ou seja, quanto menor a severidade,
maior o peso e o tamanho do fruto. No entanto, sabe-se que no cruzamento
entre espécie cultivada e espécie silvestre de tomateiro, além da resisténcia,
caracteristicas indesejaveis de frutos, presentes nas espécies silvestres, sao
fortemente herdadas pelas geragdes segregantes.

STOMMEL (2001), estudando geragbes F2 derivadas de trés
diferentes cruzamentos interespecificos em tomateiro, constatou que a
correlagao entre caracteristicas de fruto e o didmetro de lesdo de antracnose
€ pequena e nao-significativa. O autor relata que ha ligagdo génica entre
caracteristicas indesejaveis do fruto e resisténcia a doengas.

Caracteristicas relacionadas ao fruto, PF, CF e LF, foram altamente
correlacionadas entre si, positivamente e significativamente, indicando que a
selegdo de uma das caracteristicas pode gerar progressos em qualquer uma

das outras duas (Tabela 21).
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Tabela 21. Variancias, covariancias e correlagcdes de Pearson entre as
caracteristicas: AACPD; peso médio de fruto (PM);
comprimento de fruto (CF) e largura de fruto (LF), seguido de
teste de significancia t, obtidas em frutos da geracdo F2

originaria do cruzamento entre ‘Santa Clara’ x BGH6902

Variaveis Variancia Variancia Cov (X)Y) Correlagdo  Probabi-
(X) (Y) lidade (%)

AACPD x PF 12275,22 8,46 -7,64 -0,02 73,76
AACPD x CF 12275,22 13,17 18,76 0,05 51,82
AACPD x LF 12275,22 17,34 -31,05 -0,07 65,53

PF x CF 8,46 13,17 9,72 0,92** 0,0

PF x LF 8,46 17,34 11,47 0,95** 0,0

CF x LF 13,17 17,34 13,76 0,91 0,0

**: Significativo a 1% de probabilidade, pelo teste t.

Para estudo das caracteristicas de fruto e AACPD, conjuntamente,
utilizou-se analise multivariada, onde, por meio da técnica de componentes
principais, foi possivel identificar as variaveis menos importantes para a
dispersdo dos gendtipos (Tabela 22), além de gerar grafico com facil
visualizagdo do comportamento dos genoétipos pertencentes as seis
populagdes estudadas (Figura 5).

Baseado no principio de que a importancia relativa dos componentes
principais decresce do primeiro para o ultimo, tem-se que os ultimos
componentes sao responsaveis pela explicacdo de uma fragdo minima da
variancia total disponivel. Assim a variavel que apresenta maior coeficiente
de ponderacao (elemento do autovetor) no componente de menor autovalor
€ considerada de menor importancia para explicar a variabilidade genética

do material estudado (CRUZ et al., 2004).
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Tabela 22. Estimativas dos autovalores (raiz), variagdo acumulada (%) e
importancia relativa dos caracteres nos componentes
principais, obtidos com base nos gendétipos de cada uma das
seis populagdes (P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2) estudadas e
quatro caracteristicas (AACPD, PF = peso de frutos, CF =
comprimento de frutos e LF = largura de frutos), a partir do

cruzamento entre ‘Santa Clara’ x BGH6902.

Importancia relativa dos caracteres

CP Raiz  Raiz (%) % Acumulada AACPD PF CF LF
CP1 29193 72,9831 72,9831 0,176 0,557 0,577 0,571
CP2 0,9422 23,5547 96,5378 0,982 -0,143  -0,058 -0,105
CP3 0,1129 2,8234 99,3612 0,047 0,810 -0,304 -0,499
CP4 0,0255 0,6387 100,0 0,040 0,111 -0,756 0,644
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Grupos: 1 = P1 (Santa Clara), 2 = P2 (BGH6902), 3 = F1, 4 = F2, 5= RC1, 6 = RC2

Figura 5. Dispersdo grafica dos escores em relagdo aos eixos
representativos dos componentes principais (CP1 e CP2)

relativos as quatro caracteristicas estudadas.
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As caracteristicas CF e PF sao as de menor importancia, por
apresentarem, respectivamente, os maiores coeficientes de ponderagao no
ultimo e penultimo componente principal, ou seja, os autovetores associados
a essas caracteristicas explicam muito para componentes de pouca
importancia (Tabela 22). Entretanto, apesar da caracteristica CF possuir o
maior coeficiente de ponderagado associado ao ultimo componente principal,
esta também €& a mais importante no primeiro componente, que explica a
maior fracdo da variabilidade disponivel, ndo sendo recomendada, assim,
seu descarte neste estudo de dispersao. Logo, pode-se concluir que apenas
a caracteristica PF nao foi importante para a explicagcdo da variabilidade
genética estudada.

CRUZ (1990) afirmou que a pequena importdncia de uma
caracteristica esta vinculada a invaridncia (caracteristica com variagao
pouco significativa nas avaliagbes efetuadas) ou a redundéncia, isto &, a
elevada correlagdo com outra caracteristica, fato este que pdde ser
comprovado pela analise de correlacdo de Pearson entre as caracteristicas
avaliadas (Tabela 21).

Nota-se que o segundo componente principal foi capaz de acumular
cerca de 96% da variabilidade total disponivel (Tabela 22), sendo possivel,
dessa forma, a transposicao dos acessos de um espago tetradimensional
para bidimensional com reduzida distor¢do provocada pelas distancias entre
os genotipos (Figura 5).

Pode-se perceber a grande vantagem da técnica de componentes
principais: por encerrar um processo grafico, permite facil identificacdo das

populacdes de gendtipos estudadas com caracteristicas semelhantes
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(Figura 5). Por este procedimento, pode-se, claramente, ter melhor nog¢ao da
variabilidade genética presente nas populagoes.

Os genitores sdo realmente contrastantes em relagdo as
caracteristicas estudadas, pois se localizaram em diferentes extremos no
grafico de dispersdo de componentes principais (Figura 5). No entanto, a
populagdo do genitor ‘Santa Clara’ se comportou de maneira dispersa
enquanto a populagado do genitor BGH6902 foi mais homogénea. Todas as
populacdes descendentes se localizaram entre as populagdes genitoras.
Quanto a dispersao, pode-se perceber que a populagcdo RC1 tem grande
variabilidade em relagdo as outras populagdes segregantes, com relagao as
caracteristicas avaliadas. As populagbes segregantes tenderam a
aproximacao ao genitor BGH6902, sendo a geragao RC1 a mais préxima ao
genitor ‘Santa Clara’. Este fato é bastante interessante ao se tratar da
caracteristica resisténcia a P. infestans, porém, para as caracteristicas de
fruto, como peso e tamanho, estes resultados indicam tendéncia das
geracdes segregantes a apresentarem caracteristicas indesejaveis, similares
ao genitor silvestre.

Este tipo de estudo pode ser util na indicagdo de populagdes a serem
trabalhadas no programa de melhoramento, a depender do objetivo
considerado. Caso o0 melhorista queira trabalhar com resisténcia e
caracteristicas de frutos, conjuntamente, desde o inicio do programa, pode-
se utilizar a populagdo RC1 para avancgar geragdes, uma vez que esta
possui genodtipos com caracteristicas de fruto mais préximos ao genitor
‘Santa Clara’, que era um fato esperado, e niveis de resisténcia maiores que

o genitor suscetivel. No entanto, caso seja de interesse do melhorista se
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concentrar apenas na resisténcia, sugere-se avangar populagdes com
maiores niveis desta, como F2 ou RC2, e, entdo, apds a selegcdo em
geragbes avangadas, se concentrar em melhorar as caracteristicas

relacionadas a fruto.

4.4. Selecdo de gendtipos resistentes a Phytophthora infestans em

familias F5

Durante todo o periodo de avaliacao da severidade de requeima nas
plantas das familias estudadas, a temperatura variou de 17,4°C a 20,6°C,
com meédia de 20,6°C e a umidade relativa de 56% a 100%, com média de
84%. Estes valores de temperatura e umidade podem ser considerados

adequados para o desenvolvimento de requeima (MIZUBUTI, 2001).

4.4.1. Parametros populacionais

4.4.1.1. Andlise de variancia

Os resultados da analise de variancia para a caracteristica AACPD,
avaliada em nivel de plantas individuais, sdo apresentados na Tabela 23. As
somas de quadrados foram obtidas a partir das médias, porém ja foram
multiplicadas pela média harménica do numero de plantas (n=4,58), ja que o
experimento foi desbalanceado, pela perda de algumas plantas ao longo das

avaliagoes.
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Houve diferenga significativa entre familias, pelo teste F, em nivel de
1% de probabilidade (Tabela 23). Assim, pode-se inferir que existe
variabilidade genética entre familias e que ha possibilidade de obtengao de

ganhos genéticos pela aplicacdo de selegédo nesta populagéo.

Tabela 23. Resultados da analise de variancia para AACPD em familias F5

de tomateiro derivado do cruzamento ‘Santa Clara’ x BGH6902

FV GL SQ QM F
Blocos 1 65340,87 65340,87

Familias 54 3055953,75 56591,73 5,58**
Entre 54 547936,94 10146,98

Parcelas

Dentro 407 1729337,38 4248,99

Parcelas

Média 213,22

** Significativo ao nivel de 1% de probabilidade pelo teste F

A média de AACPD no experimento (213,22) ficou entre as médias
dos genitores suscetivel (545,6) e resistente (150,3) (Figura 6),
aproximando-se mais do genitor resistente, indicando que nas familias F5
podem ser encontrados niveis de resisténcia satisfatorios a P. infestans.
Este fato foi ratificado pela sele¢cdo, em que foram identificadas 12 familias
com meédias de AACPD inferiores ao genitor resistente. Fica evidenciada,
entdo, a possibilidade de se conseguir alterar a média da populagéo, para
menor severidade da doenga, mediante a utilizacdo de técnicas seletivas

apropriadas.
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Figura 6. Valores médios de AACPD, ao longo dos dias de avaliagao, para

a cultivar ‘Santa Clara’, suscetivel a P. infestans, e o acesso
BGH6902, resistente.

4.4.1.2. Estimativas das variancias fenotipica, genéticas e ambientais

As estimativas de variancias fenotipicas, tanto em nivel de blocos
(6¢,) como de experimento (&Z,), foram muito proximas, evidenciando baixa

magnitude para o efeito de blocos e boa eficiéncia em termos de preciséo

experimental (Tabela 24). As estimativas de varidncia ambiental, tanto entre
familias (57) como dentro delas (&2 ), foram de igual magnitude, pois esta
foi uma pressuposicao estatistica (Tabela 24).

A estimativa de varidncia genotipica entre familias (&;) foi quase
duas vezes maior do que a estimativa de variancia genotipica dentro de

familias (&Sd ), € a estimativa de variancia aditiva entre familias também foi
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superior a estimativa de variancia aditiva dentro de familias (Tabela 24). Este

resultado era esperado, pois quanto mais se avanga em um programa de

melhoramento em nivel de autofecundagéo, maior sera a variabilidade entre

familias, em relagdo a variabilidade dentro de familias. Com o aumento da

endogamia verifica-se também que a variancia genética aditiva entre familias

aumenta gradativamente enquanto a variancia aditiva dentro de familias é

dissipada (RAMALHO et al., 2001)

Tabela 24. Estimativas das variancias para AACPD avaliada em familias

F5 derivadas de cruzamento entre ‘Santa Clara’ x BGH6902

Variancias AACPD
Variancia do efeito de bloco &7 219,25
Variancia genética entre familias &; 5073,74
Variancia ambiental entre familias &7 1288,62
Variancia fenotipica entre plantas dentro de familias &; 4248,99
Variancia genética entre plantas dentro de familias &, 2960,36
Varidncia ambiental entre plantas dentro de familias 62 1288,62
Variancia fenotipica média 67, 6182,22
Variancia fenotipica em nivel de bloco &7, 10611,35
Variancia fenotipica em nivel de experimento &7, 10830,60
Variancia genética aditiva entre familias 63, 2648,98
Variancia genética aditiva dentro de familias &3, 189,21
Variancia genética aditiva &3 1513,70
Variancia genética devido a dominancia &3 22169,20

Observou-se que a estimativa de varidancia devido aos desvios de

dominancia (&2) € de maior magnitude que a estimativa de variancia aditiva

(6%), sendo a razéo entre as duas de 14,65 (Tabela 24). Este fato pode ser

prejudicial ao avango do programa de melhoramento, pois a presenga de
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dominancia, que é um fator perturbador, pode trazer problemas a selecéo,
uma vez que fenotipos superiores podem ser atribuidos a grupos com
grande numero de individuos geneticamente distintos, proporcionando
progénies diferenciadas em razado de seus valores aditivos (CRUZ, 2005).
No entanto, somente com o avango de geragdes isso podera ser

esclarecido.

4.4.1.3. Estimativas dos coeficientes de variacdo e de herdabilidade

As estimativas dos coeficientes de variagdao experimental foram 22,08
para o experimento como um todo e 16,84 considerando-se a variancia
ambiental entre familias (Tabela 25), podendo-se admitir a existéncia de boa
precisdo na obtencdo e analise dos dados, permitindo, portanto,

confiabilidade nos dados obtidos.

Tabela 25. Estimativas dos coeficientes de variagcdo experimental, com
relacgo a AACPD avaliada em familias F5 derivadas de

cruzamento entre ‘Santa Clara’ x BGH6902

Coeficientes de variagao AACPD

Coeficiente de variacdo experimental do experimento CVe; 22,08

Coeficiente de variagao experimental, considerando a

variancia ambiental entre familias CVe2 16,84
Coeficiente de variagdo genética entre familias CVge 33,41
Coeficiente de variagédo genética dentro de familias CVgyq 25,52
Relag&o CVge/CVe 1,98

Relacdo CVgyy/CVe 1,51
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Nota-se que a estimativa do coeficiente de variagdo genética entre
familias é maior que a estimativa do coeficiente de variagdo genética dentro
de familias (Tabela 25), corroborando o0s resultados de variancia
anteriormente descritos, mostrando maior estimativa de variancia entre
familias do que dentro de familias (Tabela 24).

De acordo com VENCOVSKY (1987), resultados acima da unidade
para relagao coeficiente de varidncia genética entre familias e o coeficiente
de variagdo ambiental entre familias (Tabela 25) indicam boas chances de
ganhos com a aplicacdo de selegcdo entre familias, sugerindo que esta
caracteristica € possivel de ser trabalhada no melhoramento de tomate para
resisténcia a P. infestans.

Admitindo a proporcionalidade dos efeitos ambientais entre e dentro
de parcelas, tomou-se a relacdo entre coeficiente de variagdo genotipica
dentro de familias e o coeficiente de variagdo ambiental entre familias,
partindo-se da hipotese que valores iguais a 1 para esta relagdo indicam que
a variancia genética dentro de familias é nula; logo, quanto maior for o valor,
maior sera a variancia genética dentro e, consequentemente, maior sera a
eficiéncia da selegao dentro. Com base nesta relagao, pode-se inferir que a
selecdo dentro de familias F5 avaliadas para resisténcia a P. infestans
provavelmente sera baixa, devido a proximidade do valor de tal relagao a
unidade (Tabela 25), indicando baixa variagdo genética dentro das familias.

A estimativa do coeficiente de herdabilidade entre médias de familias
foi superior aquela do coeficiente de herdabilidade dentro de familias (Tabela
26). Este resultado também era esperado, devido a variancia aditiva dentro

de familias ser bastante inferior aquela entre familias. Segundo RAMALHO
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et al. (2001) a selecao dentro de familias so € justificada até a geragéo F5, a
partir dai a variancia aditiva dentro da planta € td4o pequena que nao
compensa a selecdo dentro. Sendo assim, podem-se selecionar plantas
dentro de familias desse experimento, que irdo formar familias nas préximas
geragdes e entdo, a partir dai, serdo selecionadas como familias.

As estimativas para as herdabilidades, em nivel de blocos e de
experimento, foram semelhantes, evidenciando a baixa contribuicdo do
efeito de blocos para a variancia fenotipica (Tabela 26). Este fato indica que
nao deve haver diferenca para a selegcdo considerando a unidade de
selecdo, como sendo bloco ou experimento. No entanto, os valores de
herdabilidade em nivel de bloco e de experimento foram superiores aqueles

considerando-se individuos dentro de familias.

Tabela 26. Estimativas dos coeficientes de herdabilidade estimados para
AACPD, avaliada em familias F5 derivadas de cruzamento
entre ‘Santa Clara’ x BGH6902

Coeficientes de herdabilidade AACPD (%)
Herdabilidade em nivel de médias de familias h? 42,85
Herdabilidade em nivel de individuos dentro de familias h’ 4,45
Herdabilidade em nivel de individuos no bloco h? 14,26
Herdabilidade no experimento h? 13,98
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4.4.2. Selecéo entre e dentro de familias

Os ganhos por selegcao foram obtidos para selegdo entre médias de
familias, dentro de familias e entre e dentro de familias simultaneamente,
pelo processo convencional. As intensidades de selegao foram de 20% entre
familias e 50% dentro de familias. Foram selecionadas, no total, 44 plantas,
resultando numa intensidade de selecgao global de 8%.

A resposta a selegdo entre familias foi superior aquela esperada
dentro de familias (Tabela 27). No entanto os ganhos de selegao entre e
dentro de familias, no total, foram bem expressivos, alcangando o valor de -
38,64 para severidade de doenca medida na forma de AACPD, indicando
boas perspectivas de sucesso na selegdo de gendtipos com resisténcia P.

infestans.

Tabela 27. Respostas para AACPD esperadas a selegao convencional
entre e dentro (RSgp) de familias F5 de tomateiro, derivadas de
cruzamento entre ‘Santa Clara’ x BGH6902, em intensidade de

selecao de 20 e 50%, respectivamente

Parametros AACPD
ENTRE FAMILIAS
Média das familias selecionadas 126,94
Diferencial de selecao -86,27
Resposta a selecao -36,97
Resposta a selecao (%) -17,34
DENTRO DE FAMILIAS
Diferencial de selecao -37,61
Resposta a selecao -1,67
Resposta a selecao (%) -0,78
TOTAL (Entre + Dentro) = (RSgp) -38,64
% -18,12
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Observa-se que através do método de selecido entre e dentro foram
indicadas as familias com as menores médias para AACPD, podendo ser
consideradas transgressivas em relagdo ao genitor resistente BGH6902,
cuja média foi 150,3 para a caracteristica estudada (Tabela 30). Os
genotipos escolhidos dentro das familias foram os menos suscetiveis dentro
da familia em que se encontram, porém, comparando-se o valor individual
das plantas selecionadas e o valor médio das familias, verificou-se que trés
gendtipos (Planta 2 do Bloco Il da Familia 9; Planta 3 do Bloco Il da Familia
29 e Planta 2 do Bloco | da Familia 38) superaram, em AACPD, a média da
préopria familia. A priori, dessas trés, a ultima nao deveria ser indicada para
selegao, pois seu valor de AACPD supera o valor médio do genitor resistente

BGHG6902.

Tabela 30. Valores de AACPD das familias e plantas selecionadas, nas
melhores familias F5, derivada do cruzamento ‘Santa Clara’ x

BGH6902, adotando-se como critério a selegcado entre e dentro

Bloco | Bloco I
Farll'lia Planta Planta Planta Planta Planta Planta Planta  Planta  Planta Planta
(X) 1 2 3 4 5 1 2 3 4 5
8(128,44)' 75 93 148 135 111 2 162 113 100 219
9 (102,30) 78 35 58 106 55 95 116 146 147 187
11 (125,4) 154 30 209 140 159 133 136 102 87 104
12 (143,0) 221 111 172 193 85 73 103 146 147 179
29 (120,67) 102 111 119 73 124 110 - 130 183 134
31 (107,9) 44 97 171 164 156 159 74 75 64 75
32 (142,33) 116 130 247 155 - 148 108 70 91 216
35 (104,0) 134 96 119 80 78 61 143 211 54 64
36 (130,3) 96 85 136 160 192 171 95 141 162 65
38 (147,56) 222 220 221 60 - 208 91 201 74 85
42 (144,5) 55 136 206 153 150 160 184 125 143 133

"Valores em negrito identificam as plantas selecionadas pela selegdo entre e dentro.
20 traco (-) indicam planta perdida no experimento
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As plantas mais promissoras em relagdo a resisténcia a P. infestans
poderdo compor nova etapa do programa de melhoramento, onde,
avangando-se mais duas ou trés geragdes sera possivel realizar uma nova
avaliacdo da severidade de requeima e selecionar-se as melhores linhagens
para iniciar a tentativa de incorporagdo da resisténcia em variedades

cultivadas de tomateiro.
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5. CONCLUSOES

a) A heranga da resisténcia a Phytophthora infestans, derivada do

cruzamento entre ‘Santa Clara’ e BGH6902, é quantitativa;

b) Existe dominancia no controle génico da resisténcia a Phytophthora

infestans;

c) A herdabilidade da resisténcia a Phytophthora infestans no sentido
restrito foi baixa, no entanto, houve possibilidade de selecionar individuos
resistentes em geragcbes segregantes e obter ganhos genéticos

satisfatorios;

d) Pela analise de médias das caracteristicas relativas a frutos, conclui-
se que o uso do modelo genético aditivo-dominante é satisfatério para
explicar o comportamento da média das geragcbes e a variabilidade

aditiva é relativamente superior a atribuida aos desvios de dominancia;
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e) A herdabilidade das caracteristicas relativas a frutos no sentido amplo
atingiu valores de 62,74%, 66,85% e 76,46%, para peso de frutos,

comprimento de frutos e largura de frutos, respectivamente;

f) As caracteristicas peso de frutos, comprimento de frutos e largura de

frutos apresentaram dominancia parcial em diregao ao genitor BGH6902;

g) Quanto ao numero de genes das caracteristicas relativas a frutos,

pode-se concluir que a heranga é quantitativa;

h) A caracteristica pilosidade de fruto € de herangca monogénica e segue
0 padréo de segregacao 3:1, com dominancia completa do alelo que

condiciona a presencga de pilosidade nos frutos;

i) Nao foram verificadas caracteristicas relativas ao fruto que estao

correlacionadas com a resisténcia a Phytophthora infestans neste estudo;

j) Através da dispersao dos gendtipos em grafico bidimensional foi

possivel visualizar o comportamento das seis popula¢des estudadas com

relagao a variabilidade quanto as caracteristicas avaliadas.

k) Foi encontrada resisténcia a Phytophthora infestans em individuos de

familias F5 em niveis superiores a média do genitor resistente BGH6902;
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