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RESUMO



A espécie Physalis ixocarpa Brot., “tomate de cascara”, € nativa do México e possui grande
potencial na agroindustria, podendo ser até substituta do tomate. Devido a necessidade na
geracéo de hibridos ou cultivares, no presente estudo, foram procuradas progénies que possuam
altos rendimentos, buscando estabelecer a cultura na regido Nordeste do Brasil. Na primeira
parte foram selecionadas progénies de P. ixocarpa promissoras dentro de uma populacéo de 15
progénies de meio-irméos, pertencente ao Horto Florestal da UEFS, visando incrementos na
producdo de frutos. Para isso, foi utilizada a metodologia “REML-BLUP” dos modelos mistos,
com auxilio de diferentes técnicas multivariadas, como o estudo de correlagfes, técnicas de
agrupamento, componentes principais e indices de selecdo. Dessa maneira, as progénies 98R,
173V, 92V, 189R e 128R foram selecionadas. Ja na segunda parte, foram realizados
cruzamentos entre essas progénies selecionadas usando um esquema dialélico parcial 3 x 2;
considerando o estudio prévio de divergéncia genética, visando incrementar a heterose e a
fixacdo de alelos favoraveis. Foram investigadas estratégias de selecdo para populacdes F; de
Physalis ixocarpa, considerando o estudo da capacidade de combinagéo, heterose, correlagdes
fenotipicas, analise de trilha e indices de selecdo. Se destacaram o0s genitores 92V e 173V,
devido aos altos valores de CGC. Apesar de nédo ter encontrado significancia para CEC, foi
encontrada heterose para os descritores producéo de frutos e numero de frutos por planta nos
hibridos P102 e P105, e, portanto, sdo recomendados para aumentar a producdo de frutos da
populacdo. Porém, mediante os indices de selecdo, foram selecionadas as progénies: P102, P104,
P105, 92V e 173V, como populacdo base para as seguintes fases de melhoramento.

Palavras chave: Tomate de cascara. Fitomelhoramento. Variabilidade genética. Analise
Multivariada.



ABSTRACT

The species Physalis ixocarpa Brot., “tomate de c&scara”, is native to Mexico and has great
potential in the agroindustry, and can even be a substitute for tomatoes. Due to the need for the
generation of hybrids or cultivars, in this study, progenies with high yields were sought, seeking
to establish the culture in the Northeast region of Brazil. In the first part, promising P. ixocarpa
progenies were selected from a population of 15 half-sib progenies, belonging to the UEFS
Forest Garden, aiming to increase productivity. For this, the “REML-BLUP” methodology of
mixed models was used, with the aid of different multivariate techniques, such as the study of
correlations, clustering techniques, principal components and selection indices. Thus, the 98R,
173V, 92V, 189R and 128R progenies were selected. In the second part, crosses were performed
between these selected progenies via a 3 x 2 partial diallel scheme; considering the previous
study of genetic divergence, aiming to increase heterosis and fixation of favorable alleles.
Selection strategies for F1 populations of P. ixocarpa were investigated, considering the study
of combining ability, heterosis, phenotypic correlations, path analysis and selection indices.
Parents 92V and 173V stood out, due to the high values of CGC. Despite not having found
significance for SCC, heterosis was found for the descriptors fruit production and number of
fruits per plant in hybrids P102 and PI105, therefore they are recommended to increase
population productivity. However, through the selection indexes, the following progenies were
selected: P102, PI104, P105, 92V and 173V, as base population for the following stages of
improvement.

Keywords: Tomate de Cascara. Phytoimprovement. Genetic variability. Multivariate analysis.
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1.0 INTRODUCAO GERAL
1.1 Género Physalis

Juntamente com os géneros Capsicum e Solanum, o género Physalis faz parte da familia
Solanaceae, e pode ser considerada uma hortalica ndo convencional. Varias espécies do género
séo fonte de vitamina A e C, carotenoides, ferro, entre outros compostos, e podem ser utilizados
in natura, em molhos picantes ou até transformados em sucos ou geleias (A LAVOURA, 2016).
Esse género, apresenta uma ampla distribuicdo no mundo, abrangendo espécies em todos os
continentes (Figura 1).

Um grande destaque do género é o fato de vérias espécies apresentarem importancia
farmacéutica, devido a presenca de compostos ou substancias de interesse farmacoldgico, tais
como vitaesteroides, vitafisalinas, flavonoides, acnistinas, ixocarpalactonas, perulactonas e
fisalinas (TOMASSINI et al., 2000). A Colémbia é o maior produtor de Physalis no mundo,
diferente do Brasil, onde ndo é amplamente cultivada. Tendo em vista a importancia do género,
versatilidade de usos, escassez em pesquisas e potencial de uso e exploracdo em nossas
condicdes edafoclimaticas, o Brasil necessita viabilizar um maior conhecimento do género,
promovendo a popularizacdo e, assim, torna-la atrativa no mercado interno de pequenas frutas
e verduras.

Montes e Aguirre (1992) referem-se ao fato de que o nome do tomate provém do
“tomatl”, expressdo genérica para plantas com frutos globosos ou bagas, com numerosas
sementes, polpa aquosa e, frequentemente, encerradas em uma membrana. O nome Physalis
vem do grego “physa”, tendo como significado bolha ou bexiga, fazendo referéncia ao célice
que encerra os frutos (TOMASSINI et al., 2000).

No territdrio mexicano, usos gerais sdo associados a 15 espécies (comestiveis,
industriais, medicinais, vegetais, ornamentais, forrageiros), o que representa 24% dos 70%
reconhecidos, a partir do qual a raiz, o caule, as folhas, os frutos e o célice sdo usados; na
medida em que 0s usos das espécies cultivadas e silvestres de Physalis sejam conhecidos e
disseminados, o processo de utilizacdo serd apropriado, havendo maior aproveitamento dos
recursos do téxon, associado as melhores estratégias de conservacdo (SANTIAGUILLO e
YANEZ, 2009).
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Figura 1. Mapa de distribuicdo do género Physalis no mundo. Fonte: http://www.discoverlife.org

1.2 Physalis ixocarpa Brot.: origem, distribuicéo, aspectos botanicos e econdémicos

A classificacdo taxondmica de Physalis ixocarpa Brot. (JONES, 1986) é mostrada a
seguir. Reino: Vegetal, Divisdo: Magnoliophyta; Classe: Magnoliopsida; Subclasse:
Dicotyledoneae; Ordem: Solanales; Familia: Solanaceae; Género: Physalis; Espécie: Physalis
ixocarpa Brot. A espécie P. ixocarpa, também conhecida como “tomate de cascara” e
“tomatillo”, é nativa e amplamente cultivada no México, ja que foi domesticada pelos povos
mesoamericanos (LIRA et al., 2019). Entretanto, apresenta uma distribuicéo regular no mundo,
concentrando-se nas Américas Central e Norte, e parte da Europa (Figura 2).

A P. ixocarpa pode ser cultivada num sistema irrigado ou de sequeiro e, praticamente,
0 ano todo, nos ciclos primavera-verao e outono-inverno. A planta tem porte ereto, semiereto e
prostrado; os frutos variam em tamanho, podendo ser grandes ou pequenos, como também em
coloracédo, podendo ser verdes, amarelos ou roxos (Figura 3), e no sabor, oscilando entre acido
e doce. A polinizacdo é realizada por insetos polinizadores, principalmente pelas abelhas
(Figura 4). Em que pese a ampla exploracdo da especie em paises como México, observa-se a
necessidade de realizacao de maiores estudos visando explorar suas potencialidades e melhorar
seus atributos (LOMELI et al., 2018). Frente a isso, faz-se necessario a realizagio de estudos
de melhoramento para a espécie, principalmente, para atender as condi¢BGes regionais
brasileiras.

No México, no ano de 2017, foram plantados 43 mil hectares, resultando em um volume
de producdo de 773 mil toneladas, com um rendimento médio de 18,1 toneladas por
hectare, e consumo per capita de 5,1 kg por ano. O volume total da producdo nacional, para o
mesmo ano, proporcionou um beneficio econémico de MXN 3,515 bilhdes. Esse volume cobre

a demanda doméstica, e 0s excedentes sdo exportados, representando um beneficio econémico
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de US $73,4 milhdes. O principal comprador é o mercado dos EUA, embora também seja
exportado para Inglaterra, Holanda e Espanha (SIAP, 2017).

Figura 2. Mapa de distribuicio da espécie Physalis ixocarpa Brot no mundo. fonte:
http://www.discoverlife.org

Figura 4. Polinizacéo realizada por abelha em flor de uma planta de Physalis ixocarpa Brot.
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1.3 Variabilidade genética e melhoramento de P. ixocarpa

A humanidade tem duas grandes preocupacOes: alimentagdo e seguranca
(SPONCHIADO, 2018). O crescimento demografico esta em ampla ascensdo, o que vai
demandar grandes incrementos para quantidade e qualidade de alimentos. Para atender a essa
crescente exigéncia, 0 melhoramento genético de plantas tem sido essencial, e iniciou quando
0 homem coletou as sementes que plantou em parcelas e em torno do seu habitat;
presumivelmente, dentre essas, as sementes dos melhores individuos sdo escolhidas para a
proxima semeadura, em relacdo as suas necessidades (LOMELI et al., 2004).

Para que o melhoramento da espécie possa alcangar avangos, é necessario entender seu
sistema reprodutivo, e assim, estabelecer as estratégias do programa (BOREM; MIRANDA,;
FRITSCHE-NETO, 2017). Nesse sentido, a P. ixocarpa, caracteriza-se por apresentar
autoincompatibilidade gametofitica, no momento da fecundacgéo, um gréo de polen portador de
um alelo, por exemplo, S1, ndo tem a capacidade de se desenvolver no estigma da mesma planta
para fecundar uma oosfera portadora do mesmo alelo (Plantas S1S e S1S3 por exemplo), sendo
a principal causa a formacdo de um dimero de glicoproteina. Esse € um mecanismo que as
especies de polinizacdo cruzada ou alégamas utilizam para evitar depressdo por endogamia
(PEREIRA, 2014), que amplia a variabilidade para a espécie em questdo, sendo vantajoso para
0 programa de melhoramento.

No Meéxico, com a ideia de resgatar a variabilidade, existem alguns Bancos de
Germoplasma, sendo chamada preservacao ex situ; ao contrario da conservagdo on farm, que €
formada amplamente pelas variedades nativas locais utilizadas ano a ano pelos agricultores. No
que tange a concentracdo da variabilidade genética da espécie, P. ixocarpa € encontrada em
populacdes silvestres coletadas, populacdes silvestres ndo coletadas, variedades crioulas e
populacdes melhoradas (LOMELI, 2007). Na Universidade Estadual de Feira de Santana é
mantida uma colecdo de progénies de meio-irmdos maternos, variedade verde e roxa, trazida
dos Estados Unidos. Devido a alta heterozigose nas populac@es resultante da alogamia, as
chances para aproveitar a variabilidade genética para melhorar os descritores de interesse do
programa de melhoramento séo significativas (PEREIRA, 2014).

Dentro dos diferentes tipos de espécies que 0 homem cultiva, existe variabilidade em
cada uma delas, podendo ser de natureza genética ou ambiental, sendo a genética de maior
importancia para o melhorista, ja que esta é herdavel. Nesse sentido, compete a cada melhorista
a determinag&o da propor¢édo de acdo genética e ambiental, quanto & expressdo dos descritores
de importancia, com o objetivo de predizer o progresso ou ganho genético esperado (BOREM
e MIRANDA, 2013).
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No Meéxico, devido a autoincompatibilidade da espécie, 0s programas mais apropriados
para o0 melhoramento genético em P. ixocarpa tém sido focados em sele¢do massal, familiar e
combinada (LOMELI et al., 2002). Segundo Falconer (1984), a variancia entre médias de
familias de meio-irmdos estima apenas um quarto da variancia aditiva total. Nesse esquema,
um mesmo numero de individuos tem que ser selecionados em cada uma das familias
superiores, 0s quais irdo compor 0s pomares de sementes por mudas ou clones (KAGEYAMA
e VENCOVSKY, 1983). Entretanto, o autor diz que essa aplicacao gera ganhos adicionais tendo
em vista que é explorada a porc¢éo da variancia que nao foi utilizada na selecéo.

Trabalhos de melhoramento ja vem sendo desenvolvidos pela Universidade Estadual de
Feira de Santana-BA, onde estdo depositadas progénies de meio-irmdos das espécies P.
phildelphica, P. ixocarpa, variedade verde e roxa, e materiais oriundos de coletas de P.
angulata. Os acessos armazenados nestes bancos estdo sendo utilizados em pesquisas com o
objetivo de explorar o seu potencial alimenticio, medicinal, germinativo e resisténcia a
condi¢des adversas do clima e solo. Estudos de pré-melhoramento, com o intuito de conhecer
0 comportamento reprodutivo dessas espécies e o nivel de diversidade genética apresentado
entre 0s acessos, visando a utilizacdo destes em futuros trabalhos de melhoramento, tém sido
realizados. Aliados a esses trabalhos, o programa de melhoramento genético tem avancado, e
encontra-se em fase de desenvolvimento de populagfes fixas e segregantes com o intuito de
obter progénies promissoras, visando incrementos em substancias de interesse farmacologico,
maior producdo e qualidade de frutos. Essas etapas permitirdo avancos no programa de
melhoramento da espécie, viabilizando a obtencdo de materiais adaptados, fornecendo uma
nova alternativa para os produtores da regido Semiarida, utilizando cultivo irrigado e de

sequeiro.

1.4 Modelos mistos

No melhoramento genético vegetal, durante muito tempo, a analise de variancia
(ANOVA) e a andlise de regressao foram as principais analises estatisticas utilizadas. Nao
obstante, estas metodologias tém limitacOes para trabalhar com dados desbalanceados e com o
parentesco entre 0s tratamentos ou gendtipos (RESENDE, 2006). Além disso, para a estimacéo
das médias dos gendtipos geralmente tem sido utilizados os modelos fixos, ainda quando estes
constituem uma amostra de uma populacdo; sendo que, 0 mais correto seria considerar o fator
genético como aleat6rio. Em vista disso, 0 uso dos modelos mistos seria 0 mais apropriado
(DUARTE e VENCOVSKY, 2001).
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Os modelos mistos foram empregados pela primeira vez no melhoramento genético
animal (HENDERSON, 1945). Os componentes de variancia obtidos pelo uso dos modelos
fixos podem ser interpretados por meio da soma de quadrados, porém antes de sua utilizacéo €
necessario atender varios pressupostos; como por exemplo a distribuicdo normal dos residuos
e homogeneidade de variancias. JA& 0s modelos mistos tém uma grande flexibilidade de
abordagem, por permitir o uso de modelos baseados em suposi¢cGes mais realistas, onde se
consideram tanto heterogeneidade de variancias quanto presenca de covariancias e correlacfes
(RESENDE, 2006).

Portanto, Resende (2007) recomenda a utilizacdo da téecnica REML-BLUP; estimador
restrito de maxima verossimilhanca (Restricted maximum likehood estimation - REML) e o
Melhor Preditor Linear ndo-viesado (Best Linear Unbiased Predictor - BLUP),
respectivamente, visando aperfeicoar a estimacao e predicdo de componentes de variancia e
valores genéticos, possibilitando, assim, a comparacao de individuos ou variedades através do
tempo e espaco, a correcdo simultanea de efeitos ambientais, além de permitir o uso de dados
desbalanceados. Na anélise de modelos mistos com dados desbalanceados, os efeitos do modelo
ndo sdo testados via teste F tal como se faz no ANOVA. Portanto, para os efeitos aleatérios, o
teste cientificamente recomendado € o teste da razdo de verossimilhanca (LTR) (RESENDE,
2006).

1.5 Estimativas de parametros genéticos

A estimacdo dos componentes da variancia genética pode ser realizada por meio de
desenhos genéticos, 0s quais sdo planos de cruzamentos entre individuos de uma populacéo
com o0 objetivo de estudar teoricamente os efeitos e variaches genéticas que aparecem na
progénie. Esses estudos permitem relaciona-los aos dados empiricos de tais progénies, além de
poder estimar os parametros genéticos de interesse (LOMELI et al., 2004).

A predicdo dos valores genéticos, dentro de uma populacdo sob selecdo, necessita de
componentes de variancia estimados com precisdo. A estimacao dos componentes de variancia,
por meio do REML, e a predicéo linear ndo viciada de valores genéticos, pelo BLUP, tém sido
empregadas no melhoramento de espécies perenes e anuais (NASCIMENTO, 2010).

Segundo Robinson e Cockerham (1965), os parametros genéticos de importancia para
os melhoristas, e que sdo frequentemente visados nos estudos de progénies, se referem as
variancias genéticas aditivas e nao aditivas, ao coeficiente de herdabilidade no sentido amplo e
restrito, as interacdes entre os efeitos genéticos e ambientais e, finalmente, as correlagdes

geneticas entre descritores.
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A variabilidade fenotipica € o resultado da acdo conjunta dos efeitos genéticos e de
ambiente, sendo de grande importancia para o melhorista na escolha dos métodos de
melhoramento, dos locais para conducdo de testes de avaliacdo da producdo de frutos e do
numero de repeticdes, bem como na obtencdo dos ganhos de selecdo. Muitas vezes, as variacoes
de ambiente ofuscam as de natureza genetica. Quanto maior for a proporcao da variabilidade
decorrente do ambiente, em relacdo a variabilidade total, mais dificil sera selecionar fen6tipos
de maneira efetiva. Nesse sentido, seria mais (til a utilizacdo do parametro herdabilidade no
sentido restrito, por quantificar a importancia relativa da proporcdo aditiva que pode ser
transmitida para a proxima geracdo em um descritor determinado (BOREM e MIRANDA,
2013).

Pardmetros genéticos tém sido muito importantes para P. ixocarpa, e Lomeli et al.
(2002, 2004, 2008, 2013) relataram que a variancia genética aditiva se apresentou como a
principal responsavel pela variacdo total em descritores relacionados a produtividade, como a
producdo de frutos e o nimero de frutos por planta, tendo, consequentemente, altos valores de
herdabilidade no sentido restrito. Isto, apontou altas possibilidades de sucesso quanto a selecéo

artificial nas popula¢6es sob estudo.

1.6 Divergéncia genética

Os métodos aglomerativos sao métodos multivariados que foram desenvolvidos para o
estudo de divergéncia genética, tendo como caracteristica principal a utilizacdo de medidas de
dissimilaridade ou distancias entre genoétipos, destacando a distancia euclidiana e a distancia
generalizada de Mahalanobis (BARROSO, 2010; PEREIRA, 2014).

A utilizacdo das metodologias de agrupamento tem como objetivo reunir unidades
amostrais ou individuos em grupos, visando colocar unidades similares no mesmo grupo e
unidades dissimilares em grupos diferentes; essas técnicas proporcionam critérios objetivos
para que o0 agrupamento garanta homogeneidade dentro dos grupos e heterogeneidade entre eles
(DUARTE, 1997). Séo duas as etapas que esse procedimento implica: a estimacao das medidas
de dissimilaridade entre os individuos e 0 emprego de técnicas de agrupamento para formar os
grupos (PEREIRA, 2014).

Os agrupamentos hierarquicos e de otimizacdo sdo as metodologias de agrupamento
mais utilizadas no melhoramento genético de plantas (SILVA, 2011). Para corroborar o ajuste,
entre a matriz de dissimilaridade genética e a matriz resultante do método de agrupamento, é
utilizado o coeficiente de correlacdo cofenética, tendo esse valor a fungdo de definir em que
grau um método de agrupamento utilizado foi adequado (SOUSA, 2018). Em P. ixocarpa, ndo
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foram desenvolvidos muitos estudos de agrupamento, porém, Khan et al. (2019), em um
trabalho realizado com descritores morfoagronémicos, relataram que o uso da técnica foi
eficiente para a formacdo de grupos, sendo uma estrategia util para as fases seguintes de
melhoramento.

Para conhecer a contribuicdo de cada descritor utilizado no experimento sobre a
variagdo total disponivel, foi elaborada a técnica dos componentes principais, que foi
inicialmente descrita por Pearson (1901), e posteriormente aplicada por Hotelling (1933, 1936)
em multiplas areas da ciéncia. A analise consiste na transformacdo de um conjunto original de
descritores em outro conjunto de dimenséo equivalente, sendo que cada componente principal
é uma combinacdo linear do conjunto de descritores originais. Um fator muito importante nas
pesquisas agricolas é que essa analise possibilita a reducdo do tempo, mao de obra e custo, ja
que se podem descartar descritores que ndo tiveram uma contribuicdo significativa quanto a
variacao total do experimento (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Santana et al. (2019),
trabalhando com componentes principais de Physalis spp., identificaram acessos e descritores
com grande potencial de discriminacdo, sendo de muita importancia para as estratégias

seguintes de melhoramento a serem usadas.

1.7 Correlagdes, rede de correlacGes e analise de trilha

A utilidade das correlacbes reside na possibilidade de estimar o efeito que a selecao
baseada em um descritor teria em outros descritores, além de permitir a selecdo indireta
(FALCONER, 1984). A influéncia de fatores ambientais afeta negativamente a expresséo do
nivel de correlagdo entre descritores (CAMACHO; CABRERA; GARCIA, 2005). As
correlacdes entre os descritores geralmente dependem do grau de herdabilidade; se for baixa, a
correlagdo fenotipica sera determinada principalmente pela correlagdo ambiental, mas se a
herdabilidade for alta, a correlacdo genética € a mais importante.

No melhoramento genético, estimativas de correlacdo sdo comumente utilizadas para a
tomada de decisdes quanto a selecdo de gendtipos, porém quando se tém uma grande quantidade
de descritores, dificulta-se a realizagdo de uma analise mais robusta. Nesse sentido, uma técnica
para facilitar esse trabalho sdo as redes de correlagdes, onde as correlacbes podem ser vistas de
um modo grafico e menos complexo (EPSKAMP et al., 2012). Em P. ixocarpa, estudos de
correlacdo tém sido feitos por Lomeli et al. (2004), e tais autores relataram alta correlacao
positiva entre descritores relacionados com o aumento da produgéo de frutos, podendo

direcionar o programa de melhoramento para incrementar o rendimento da populagdo sem
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dificuldades. Lomeli et al. (2013), na mesma espécie, se baseando em descritores
correlacionados, demostraram a eficiéncia da selegéo indireta.

Apesar dos coeficientes de correlacdo serem de grande importancia para a quantificagdo
das medidas de associacao e direcdo entre descritores, ndo contemplam as relacdes dos efeitos
diretos e indiretos (causa e efeito) (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Com o fim de
realizar desdobramentos do coeficiente de correlacdo, foi elaborada a analise de trilha,
desenvolvida por Wright (1921 e 1923) e pormenorizada por Li (1975). Este tipo de analise se
baseia na realizacdo de um estudo dos efeitos diretos e indiretos sobre um descritor basico, onde
sdo obtidas estimativas através de equagdes de regressdo, em que existe uma padronizacdo dos
descritores sob estudo (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

No entanto, para evitar problemas de interpretacdo biologica na andlise de trilha, €
aconselhavel realizar o diagndstico de multicolinearidade na matriz de correlagdo dos
descritores explicativos, de modo que quando sdo encontrados problemas por
multicolinearidade é recomendado a exclusdo de descritores. Porém, como alternativa a
exclusdo de descritores podem-se adicionar valores de k somados a diagonal da matriz de
correlacdo, buscando selecionar o menor valor de k para estabilizar as estimativas (CRUZ;
REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

1.8 Capacidade de combinacao

A andlise dialélica ¢ uma ferramenta valiosa para os melhoristas, pois fornece
estimativas Uteis para a selecdo de gendtipos promissores na criagdo de hibridos, bem como
para a compreensao da magnitude dos efeitos que determinam caracteristicas genéticas (CRUZ;
REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Os cruzamentos dialélicos tém distincdo pela grande
quantidade de pesquisas e adaptacGes das metodologias para situacBes particulares, como por
exemplo a utilizagéo de dialelos estatisticamente desbalanceados, dos quais podem ser citados
os dialelos circulantes (KEMPTHORNE e CURNOW, 1961), dialelos parciais (MIRANDA
FILHO e GERALDI, 1984) e cruzamentos fatoriais (COMSTOCK e ROBINSON, 1948).

Devido a dificuldade de avaliar um grande namero de progénies, dialélicos parciais sdo
bastante utilizados porque seu esquema baseia-se em cruzamentos entre genitores de grupos
diferentes, tendo como resultado uma menor quantidade de populagdes hibridas. Os conceitos
de capacidade geral de combinacdo (CGC) e capacidade especifica de combinacdo (CEC),
definidos por Sprague e Tatum (1942), tém sido amplamente utilizados no melhoramento
genético de varias espécies de importancia agrondémica. Nass et al. (2000) afirmam que quando
0 melhorista tem como objetivo do programa o desenvolvimento de variedades, a CGC tem
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mais importancia do que CEC, sendo que este Ultimo se torna mais relevante quando o objetivo
do experimento é o desenvolvimento de hibridos.

Em P. ixocarpa, visando incrementar a producdo de frutos da cultura, estudos de
capacidade de combinacdo tém sido de muita utilidade. Lomeli et al. (1998), Sahagun-
Castellanos et al. (1999), e Camposeco-Montejo et al. (2015), obtiveram resultados
interessantes apoOs terem realizado estudos dialélicos, podendo definir as estratégias de
melhoramento mais adequadas para as fases seguintes, com o intuito de aproveitar o potencial
geneético das populacBes sob estudo. Consequentemente, 0s autores relataram incrementos

marcados quanto as estimac6es de rendimento para a produgéo de frutos.

1.9 Indice de selecdo

A selecdo de progénies superiores é uma tarefa muito rigorosa, pois descritores
importantes, principalmente quantitativos, possuem uma heranga complexa, além de serem
altamente influenciados pelo ambiente. Em geral, esses caracteres estdo inter-relacionados, em
magnitude e direcdo variaveis, de modo que a sele¢cdo em um, causa mudancas em outro. Assim
sendo, para novos ciclos de selecdo no melhoramento genético, a quantificacdo de ganhos
diretos e indiretos e a identificagdo de genoétipos superiores sdo de fundamental importancia
(CRUZ, 2006).

Quando a selecdo € realizada com base em um indice, combinando uma série de
informacdes sobre os individuos candidatos a selecdo, sdo esperadas respostas maximas nos
valores genéticos desses individuos e, consequentemente, maior precisdo na selecdo
(SAMPAIO; RESENDE; ARAUJO, 2000; PAULA et al., 2002).

Algumas comparacdes sobre indices de selecdo com relacédo a selecédo direta permitem
concluir que o uso de indices como critério de selecdo fornece resultados relativamente
superiores. Geralmente, o ganho direto sobre determinado descritor seréd reduzido, no entanto,
essa reducdo sera retribuida a uma melhor distribuicdo de ganhos favoraveis nos outros
descritores. Os diferentes indices representam alternativas diferentes para selecdo e,
consequentemente, nos ganhos, fazendo a identificagdo dos gen6tipos mais adequados de forma
rapida e eficiente para os fins do programa de melhoramento (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO,
2012).
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Capitulo 11

Avaliacao e selecao de progénies de meio-irmaos em Physalis ixocarpa Brot.

visando melhoramento para a producéo de frutos

1 Capitulo 1 foi publicado pela Revista Scientia Horticulturae, na data 31 de agosto de 2021. Doi:
https://doi.org/10.1016/j.scienta.2021.110531



26

RESUMO

Este trabalho teve como objetivo selecionar progénies promissoras de Physalis ixocarpa Brot.
para incluir no programa de melhoramento genético da espécie e aumentar a producao de frutos.
A populacéo estudada esteve composta por 15 progénies de meio-irméos obtidas em coleta de
polinizacdo livre pertencentes ao Horto Florestal da UEFS. O experimento foi instalado em
delineamento inteiramente casualizado, com seis repeti¢des e uma planta por parcela. Embora
tenham sido utilizados 20 descritores, apenas 11 apresentaram alguma variabilidade e foram
submetidos a analise estatistica, a qual foi realizada utilizando a metodologia REML / BLUP,
com auxilio do software Selegen. Os descritores producédo de frutos, nimero de frutos por
planta, hé&bito de crescimento e inicio da floragdo apresentaram variabilidade genética. As
técnicas multivariadas UPGMA e Tocher mostraram-se eficientes na identificacdo das
progénies mais divergentes. Foram observadas correlagcdes genéticas (16,36%) e fenotipicas
(21,82%) significativas. A andlise de componentes principais evidenciou quais foram o0s
principais descritores e progénies responsaveis pela variagdo total do experimento. Cinco
progénies foram selecionadas com base nos indices de selecdo Aditivo, Multiplicativo e
Mulamba Rank.

Palavras-chave: Tomate de céscara. Variabilidade genética. REML / BLUP. Anélise
multivariada.
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ABSTRACT

This work aimed to select promissory progenies of Physalis ixocarpa Brot. to be included in
the genetic improvement program of the species to increases its productivity. The population
studied was composed of 15 half-sib progenies obtained from a free pollination-collection at
UEFS Forest Garden. The experiment was installed in a completely randomized design, with
six replications and one plant per plot. Although 20 descriptors were used, only 11 presented
some variability and were submitted to statistical analysis, which it was performed following
the REML/BLUP methodology using the Selegen software. The descriptors fruit production,
number of fruits per plant, growth habit and beginning of flowering showed genetic variability.
The multivariate techniques UPGMA and Tocher proved to be efficient at identifying the most
divergent progenies. Significant genetic (16,36%) and phenotypic (21,82%) correlations were
observed. The principal component analysis evidenced which were the main descriptors and
progenies responsible for the total variation of the experiment. Five progenies were selected
based on the Additive, Multiplicative and Mulamba Rank selection indices.

Keywords: Tomate de cascara. Genetic variability. REML/BLUP. Multivariate analysis.
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1. INTRODUCAO

O “tomate de cascara” ou “tomatillo” (Physalis ixocarpa Brot.), é uma espécie botanica
nativa do México, pertencente a familia Solanaceae que ocupa o quinto lugar das hortalicas
mais produzidas no pais (CHAVIRA et al., 2019), sendo conhecida desde os tempos pré-
colombianos, ja que foi cultivada pelos astecas e maias (SANTIAGUILLO e YANEZ, 2009;
LOMELI et al., 2018). P. ixocarpa é uma espécie diploide (2n=24), que apesar de apresentar
flores hermafroditas, ¢ aldgama obrigatoria; apresenta autoincompatibilidade gametofitica
produzida por duas séries alélicas, sendo a esterilidade observada quando um ou mais alelos
estdo em estado homozigoto (PANDEY, 1957). Apesar da ampla exploracdo da espécie em
paises como o México, ha necessidade de mais estudos para explorar seu potencial e melhorar
seus atributos (LOMELI et al., 2018). Diante disso, é necesséria a realizacdo de estudos de
melhoramento da espécie, principalmente para atender as condi¢des regionais brasileiras.

Numa populacdo é de grande importancia a determinacdo da variabilidade, a heranca da
producdo de frutos e caracteres que proporcionem ao melhorista a escolha dos métodos mais
apropriados na selecdo de plantas (COSTA et al., 2000). Assim sendo, maior variabilidade
genética possibilita maiores ganhos por selecdo nos descritores que se deseja melhorar
(ARANTES et al., 2010).

Figura 1. Planta (A) e frutos (B) de Physalis ixocarpa em Feira de Santana, Bahia, Brasil.

Os testes de progénies tem sido uma técnica muito importante para os melhoristas,
empregando a estimacdo de parametros genéticos e selecdo de individuos entre e dentro das
progénies, e na avaliacao da variancia genética sdo dimensionados 0s ganhos de selecdo; para
determinar individuos sobressalentes e constituir um novo ciclo de melhoramento (COSTA et
al., 2000; CRUZ e REGAZZI, 2004). Em programas de melhoramento genético de plantas, o
estudo da diversidade genética é essencial para estimar o progresso genético para 0s descritores
especificos da populacdo (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Deste modo, técnicas
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multivariadas sdo utilizadas para determinar os descritores mais discriminantes (AMARAL et
al., 1996; CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Outro parametro importante utilizado no melhoramento genético das espécies é o
coeficiente de correlacéo (r), que realiza a estimacgéo sobre o grau e a natureza de associa¢fes
entre descritores, que podem ser positivas ou negativas. S&o avaliadas mediante correlagoes
fenotipicas, genotipicas e ambientais (CAMACHO; CABRERA; GARCIA, 2005). A selecio
com base em um ou alguns caracteres pode causar alteragdes desfavoraveis em outros, devido
a presenca de correlacBes negativas entre eles. Para amenizar esse problema, uma estratégia
utilizada pelos melhoristas é o uso de indices de selecdo, que permitem adicionar multiplas
informacgdes contidas na unidade experimental, para selecionar com base em um conjunto de
descritores que atendam a varios atributos de interesse econémico (CRUZ e REGAZZI, 2004;
CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Trabalhos de melhoramento ja vem sendo desenvolvidos pela Universidade Estadual de
Feira de Santana-BA, onde estdo depositadas progénies de meio-irmdos das espécies P.
phildelphica, P. ixocarpa, variedade verde e roxa, e materiais oriundos de coletas de P.
angulata. Os acessos armazenados nestes bancos estdo sendo utilizados em pesquisas com o
objetivo de explorar o seu potencial alimenticio, medicinal, germinativo e resisténcia a
condi¢Oes adversas do clima e solo. Estudos de pré-melhoramento, com o intuito de conhecer
0 comportamento reprodutivo dessas espécies e o nivel de diversidade genética apresentado
entre 0s acessos, visando a utilizacdo destes em futuros trabalhos de melhoramento, tém sido
realizados. Aliados a esses trabalhos, o programa de melhoramento genético tem avancado, e
encontra-se em fase de desenvolvimento de populacGes fixas e segregantes com o intuito de
obter progénies promissoras, visando incrementos em substancias de interesse farmacologico,
maior producdo e qualidade de frutos.

O objetivo deste trabalho foi selecionar progénies de P. ixocarpa promissoras para
inserir no programa de melhoramento genético da espécie, visando incrementos na producédo

de frutos.

2. MATERIAL E METODOS

2.1 Manejo experimental

O experimento foi realizado no Horto Florestal, pertencente a Universidade Estadual de
Feira de Santana (UEFS), localizada no municipio de Feira de Santana, no Estado da Bahia (12
1600 'S, 38258 " 00 " 'W, 234 m de altitude ¢ clima Aw de acordo com a classificagéo de
Kdppen). A populagdo estudada foi composta por progénies de meio-irmaos, obtidas sob
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polinizacdo livre e compondo uma colecdo pertencente ao Horto florestal da UEFS,
estabelecidas com sementes provenientes de Jhonny's Seeds (Winslow, ME, USA) em 2012.
As progénies foram estabelecidas no periodo de abril a julho de 2019. Foi utilizado o
delineamento inteiramente casualizado, com 15 tratamentos e seis repeticdes. O experimento
teve uma dimensdo de 48 m?, com uma unidade experimental de uma planta por parcela,
constituida por 1,0 m entre fileira e 0,50 m entre planta.

A semeadura das progénies foi realizada em sacos de polietileno em 28 de marco de
2019, onde foram colocadas de 3 a 5 sementes por saco. Apds a germinagdo e emergéncia, cerca
de 21 dias, foram transplantadas para a area experimental, deixando apenas uma planta por
cova. No momento da semeadura, foi realizada a adubacao nitrogenada, fosfatada e potassica,
com base em recomendacdo estabelecida para Physalis peruviana (ANGULO, 2000). A
instalacdo de um sistema de irrigacdo por gotejamento foi realizada para que o nivel de umidade
no solo se mantivesse na capacidade de campo. A manutencdo da area consistiu de revisdes

periddicas para o controle efetivo de ervas daninhas, pragas e doencas.

2.1.1 Descricao dos tratamentos

A populacao estudada foi composta por 15 progénies de meio-irmaos, sendo sete com
fruto de cor roxa (98R, 188R, 189R, 128R, 11R, 123R, 97R) e oito com fruto de cor verde
(173V, 92V, 185V, 93V, 182V, 91V, 214V, 19V).

2.2 Descritores morfoagronémicos avaliados

Foram avaliados 12 descritores quantitativos: altura da planta (AP), medido em cm
usando fita métrica, desde a superficie do solo até o topo do ramo principal; didmetro do caule
(DC), em cm usando paquimetro digital, medindo cinco cm acima da superficie do solo; peso
do fruto (PF), medido em g com auxilio de uma balanca analitica, pesando a quantidade total
de frutos sem calice por planta; nimero de frutos por planta (NFP), fazendo uma contagem da
quantidade total de frutos por planta; comprimento da lamina foliar (CLF), em cm usando
paquimetro digital, medindo o eixo longitudinal de cinco folhas ao acaso por planta; largura da
lamina foliar (LLF), em cm usando paquimetro digital, medindo o eixo transversal de cinco
folhas ao acaso por planta; longitude do entrend (LE), em cm usando fita métrica, medindo a
longitude de trés entrends e dividida por trés; eixo longitudinal do fruto (ELF), em mm usando
paquimetro digital, medindo a parte central do fruto; eixo transversal do fruto (ETF), em mm

usando paquimetro digital, medindo da base ao apice do fruto; sélidos soltveis (SS), com o
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auxilio do refratdmetro digital, os resultados foram expressos em unidades °Brix; inicio da
floracdo (IF), contando a quantidade de dias da semeadura a emissdo da primeira flor; nimero
de ramos secundarios (NRS), contando a quantidade de ramos secundarios por planta.

Foram avaliados oito descritores qualitativos entre binomiais e multicategéricos: habito
de crescimento (HC), associando as notas de 1 a 3, sendo: 1 = ereto; 2 = semi-ereto; 3 =
prostrado; cor do caule (CC), associando notas de 1 e 2, sendo: 1 = verde; 2 = roxo; forma de a
margem foliar (FMF), associando as notas de 1 a 3, sendo: 1 = serrada; 2 = ondulada; 3 =
sinuada; forma de o apice foliar (FAF), associando as notas de 1 a 3, sendo: 1 = agudo; 2 =
apiculado; 3 = acuminado; cor das manchas da corola (CMC), associando notas de 1 e 2, sendo:
1 = café; 2 = marrom; cor de célice imaturo (CCl), associando as notas de 1 a 3, sendo: 1 =
verde sem antocianina; 2 = verde com antocianina leve; 3 = verde com antocianina forte; forma
do fruto (FF), associando as notas de 1 a 4, sendo: 1 = redondo; 2 = ligeiramente achatado; 3 =
achatado; 4 = em forma de coracéo; forma do calice (FC), associando as notas de 1 a 3, sendo:

1 = alongado; 2 = levemente achatado; 3 = achatado.

2.3 Anélise REML/BLUP

As analises estatisticas foram realizadas por meio do software Selegen- REML/BLUP
(RESENDE, 2016), onde os componentes de variancia foram determinados via REML. A
inferéncia sobre a significancia dos efeitos genotipicos foi realizada estimando o intervalo de
herdabilidade e, consequentemente, estimando a presenca de variabilidade genotipica
significativa (RESENDE, 2016). Para avaliacdo de progénies, 0 modelo estatistico 82 foi usado:

“Inteiramente ao acaso, progénies de meio-irmé&os, uma planta por parcela”:

Modelo linear misto (modelo aditivo univariado)
y=Xu+Za+e 1)

em que y é o vetor de dados, u é o escalar referente a média geral (efeito fixo), a é o
vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatérios), e é o vetor de erros

ou residuos (aleatérios). X e Z representam as matrizes de incidéncia para u e a,

respectivamente.

2.4 Divergéncia genética
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Para a avaliagdo da divergéncia genética total entre os gendtipos, foi utilizada a anélise
multivariada, com base na distancia euclidiana média em nivel genotipico. Essas distancias
foram obtidas no software Selegen (RESENDE, 2016), modelo 104: “Anélise de agrupamentos

geneticos: divergéncia genética”.
Distancia euclidiana média (At 1’):

A= {(Up) Zj (Kij— Xi )2 = dii- / pt? (2)
Onde: xije Xij sdo as médias dos individuos i ¢ i’ para 0 descritor j (j=1,2, ..., p); € Xi € X;> Sd0

os vetores de médias (px1) para os individuos i e i’, respectivamente.

No estudo de divergéncia genética, apos obter a matriz de distancia euclidiana média
em nivel genotipico por meio do software Selegen, foi utilizado o método aglomerativo de
agrupamento de ligagdo média entre grupo “UPGMA” de Sokal e Michener (1958) na
construcdo do dendrograma e a determinacdo do ponto do corte foi estabelecido através do
método de Mojena (1977). O coeficiente de correlacdo cofenética (r) foi calculado pelo teste de
Mantel (1967); utilizando os recursos computacionais do software Genes (CRUZ, 2016).
Utilizou-se também o método de otimizacdo de Tocher, segundo Rao (1952), utilizando o
modelo 104 do software Selegen (RESENDE, 2016).

Para identificar os descritores que mais contribuiram para a variacdo total do
experimento, foi realizada uma analise de componentes principais usando o software R, versdo
1.2.1335 (R CORE TEAM, 2019).

2.5 Correlagdes genotipicas e fenotipicas

A estimacdo dos coeficientes de correlacdo genética e fenotipica foram realizadas
utilizando o modelo de Correlagdo simples de Spearman, com o auxilio do software GENES
(CRUZ, 2016). Para as correlacOes genéticas, foram utilizados os valores genéticos obtidos no

software Selegen.
O calculo de correlages foi obtido pelas formulas:

1. Correlagdo genética:

__ covG(x,y)
rlxy = SG(x).SG(y) (3)
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2. Correlacéo fenotipica:

__ COVF(xy)
rhey = SF(x).SF(y) (4)

Uma vez que os coeficientes de correlacdo foram estimados, a significancia estatistica
de cada “r” foi confirmada, propondo a hipotese nula: Ho: r = 0, versus a hipotese alternativa:

Ha: r # 0, usando um teste T, dado pela seguinte férmula:

Tc=[r{(n—2)//(1 - r?] (5)

O “T” calculado (Tc) foi comparado com uma tabela T (Tt), nos niveis de significancia
selecionados de 0,05 e 0,01 e com (n - 2) graus de liberdade. A regra de decisao foi sim Tc >

Tt, portanto o valor de "r" é estatisticamente diferente de zero.

2.6 Indices de selecéo utilizados

As familias de meio-irmdos foram selecionadas usando como critério principal a sele¢éo
para os descritores PF, NFP, HC e IF, mediante os indices de selecdo Aditivo (SMITH, 1936;
HAZEL, 1943), Multiplicativo (SUBANDI et al., 1973), e Mulamba e Mock (MULAMBA e
MOCK, 1978).

Os modelos dos indices de selecdo Aditivo, Multiplicativo e Mulamba Rank construidos a partir
da metodologia REML/ BLUP sdo apresentados a seguir:
(a) Indice Aditivo

(p.PF) x (vg.PF) + (p.NFP) x (vg.NFP) + (p.HC) x (vg.HC) + (p.IF) x (vg.IF) (6)
(b) indice Multiplicativo
(vg.PF) x (vg.NFP) x (vg.HC) x (vg.IF) (7

(c) Indice Mulamba Rank
(r.vg.PF)+ (r.vg.NFP) + (r.vg.HC) + (r.vg.IF) (8)

Em que, p: peso econémico estabelecido para o descritor; vg: valor genotipico predito; r: posto
da progénie; PF: producdo de frutos; NFP: nimero de frutos por planta; HC: hébito de

crescimento; IF: inicio da floracdo.
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Também foram selecionados os trés melhores individuos das progénies selecionadas

para os descritores em conjunto (PF, NFP, HC, IF).

2.6.1 Indice de coincidéncia

Para fazer uma comparacdo sobre o desempenho dos genotipos selecionados mediante
os diferentes indices de selecdo, realizou-se um indice de coincidéncia utilizando o software
Genes (CRUZ, 2016).

IC% = 2= x100 (10)

C = numero de progénies selecionadas em duas estratégias de selecdo, devido ao acaso.

Assume-se que, deste nimero, uma proporcao igual a intensidade de sele¢éo coincida por acaso;
A = namero de progénies selecionadas, comuns as duas estratégias de selecéo;

M = namero de progénies selecionadas em uma das estratégias.

3. RESULTADOS
Parametros genéticos

Dos 20 descritores utilizados, 11 (55%) apresentaram variacdo entre progénies,
destacando producao de frutos (PF), nimero de frutos por planta (NFP), habito de crescimento
(HC) e inicio da floracdo (IF). Altos valores dos coeficientes de variagdo genética entre
progénies (CVgp%) foram obtidos para os descritores PF e NFP, de 31,51 e 50,79%,
respectivamente (Tabela 1). Os coeficientes de variacdo genética aditiva individual (CVgi%)
foram elevados para PF e NFP, sendo 63,02 e 101,57%, respectivamente (Tabela 1), o que
implica em maior potencial para a exploracdo desses descritores nas proximas selegdes do
programa de melhoramento genético da cultura, tendo em vista a presenca significativa de
variabilidade de origem genética. Os valores de CVgp e CVgi para HC foram 19,15% e 38,31%,
respectivamente, o que significa que ha potencial de sele¢do na populacdo estudada.
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Tabela 1. Estimativas de componentes de variancia e parametros genéticos (REML Individual) para os
descritores altura da planta (AP), didmetro de caule (DC), producédo de frutos (PF), nimero de frutos
por planta (NFP), comprimento de lamina foliar (CLF), largura de lamina foliar (LLF), longitude do
entrend (LE), solidos sollveis (SS), habito de crescimento (HC), cor de caule (CC) e inicio da floragdo

(IF).

. . DC PF NFP CLF LLF LE SS HC CcC IF
Estimativas
(cm) (mm) (9) (und) (mm) (mm) (cm) (°Brix) (Multic.) (Multic.) (Dias)
Va
12,202 0,145 126820,360 1133,524 9,308 10,409 0,840 0,028 0,576 0,010 57,838
Ve 23,602 24,180 99700,594 528,578 76,128 32,869 3,514 0,647 0,443 0,664 33,017
\Yi 35,804 24,325 226520,954 1662,102 85,437 43,279 4,354 0,675 1,019 0,674 90,855
h2a 0,341+ 0,006+ 0,560+ 0,682+ 0,109+ 0,241+ 0,193+ 0,041+ 0,565+ 0,015+ 0,637+
-0,419 -0,056 -0,538 -0,593 -0,237 -0,352 -0,316 -0,191 -0,540 -0,088 -0,573
h%ad 0,279 0,004 0,488 0,617 0,084 0,192 0,152 0,031 0,494 0,011 0,568
CVgi% 16,879 3,026 63,024 101,573 5,975 11,724 14,419 3,260 38,307 7,108 18,724
CVgp% 8,439 1,513 31,512 50,787 2,988 5862 7,209 1,630 19,153 3,554 9,362
CVe% 27,654 39,169 78,113 112,021 17,855 23,176 32,024 16,023 47,210 57,725 21,519
CVr 0,304 0,039 0,403 0,453 0,167 0,253 0,225 0,102 0,406 0,062 0,435

Média geral 20,695 12,582 565,056 33,146 51,059 27,519 6,356 5,100 1,982 1,420 40,617
Va: variancia genética aditiva; Ve: variancia residual; Vf: variancia fenotipica individual; h?a: herdabilidade
individual no sentido restrito, ou seja, dos efeitos aditivos; h?ad: herdabilidade aditiva dentro de progénie; CVgi%:
coeficiente de variacdo genética aditiva individual; CVgp%: coeficiente de variagdo genotipica entre progénies;
CVe%: coeficiente de variacdo residual; CVr: coeficiente de variacao relativa.

Valores favoraveis foram obtidos para herdabilidade aditiva (h%), dentro da progénie, de
0,49 e 0,62 para PF e NFP, respectivamente. Esses resultados indicam que esses descritores tém
maior probabilidade de contribuir com a selecdo, a fim de aumentar a producdo de frutos da
populacdo base. Ao estimar a herdabilidade no sentido estrito (h?.q), foram encontrados valores
de 0,56 +/- 0,54 e 0,68 +/- 0,59 para PF e NFP, respectivamente. Pode-se prever potencial para
melhorar a populacéo, por expressar valores elevados da variagdo genética aditiva (Tabela 1).
Portanto, para os descritores com potencial para serem melhorados é interessante notar que
progénies como 98R, 173V, 92V, 189R e 128R apresentaram superioridade agronémica
(Tabela 2).



Tabela 2. Ganho por selecdo para os descritores producao de frutos (PF), nimero de frutos por
planta (NFP), habito de crescimento (HC) e inicio da floracdo (IF) em progénies de P. ixocarpa.
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Progénie PF NFP HC IF
98R 909,62 98,17 1,67 39,33
173V 1052,01 40,40 2,60 33,40
92v 831,42 44,50 2,50 38,25
189R 791,63 46,50 2,00 38,25
128R 759,17 37,20 1,80 38,40
185V 611,65 25,75 2,50 40,00
188R 472,79 38,25 2,00 35,25
11R 461,41 12,50 2,00 37,00
91V 464,27 23,20 2,20 39,40
182V 375.71 22.00 2.00 50.00
97R 187.44 15.00 1.67 35.00
93v 453.56 24.33 1.00 50.00
214V 315.44 11.67 3.00 38.67
19V 333.02 20.00 1.40 46.60
123R 192.02 14.00 1.00 53.75
Med. Or 547.41 31.56 1.96 40.89
Méd. Sel 868.77 53.35 2.11 37.53
DF 321.36 21.79 0.16 -3.36
h? 0.49 0.62 0.49 0.57
GS 156.82 13.44 0.08 -1.91

GS (33%) 28.65% 42.59% 3.99% -4.67%

Méd. Or: média geral do experimento; Méd. Sel: média das progénies selecionadas; DS: diferencial de
selecdo; hz herdabilidade aditiva dentro da progénie; GS: ganho por selecdo; GS (33%): percentual de

ganho por selecionar 33% das melhores progénies.

Divergéncia genética

As medidas de dissimilaridade das distancias Euclidianas médias apresentaram

magnitudes de 0,58 a 2,26 (Tabela 3), mostrando a presenca de variabilidade genética. A

combinagdo entre os genitores 98R x 123R foi a mais divergente (2,26), seguido das
combinagdes 98R x 19V (2,12), 98R x 128R e 123R x 173V (2,09). A menor divergéncia

ocorreu entre 0s genitores 93V x 19V (0,58), demostrando maior similaridade genética.

Tabela 3. Dissimilaridade entre 15 progénies de Physalis ixocarpa em relagdo a 11 descritores

morfoagronémicos, com base na distancia Euclidiana genética média.

Progénie 185V 92V 173V 182V 93V 19V 189R 98R 128R 188R 97R 123R 11R 91V
214v 131 104 153 134 184 182 1,18 205 182 1,20 1,09 2,07 1,09 1,28
185V 102 1,27 081 130 1,32 1,14 2,00 1,41 150 1,30 143 1,17 0,94
92V 098 107 127 136 0,60 1,35 1,29 099 0,95 1,69 0,96 0,94
173V 152 1,71 192 089 1,72 163 125 1,70 2,09 1,52 1,35
182v 112 1,21 1,14 168 142 149 121 112 1,11 0,66
93V 058 131 194 122 15 125 0,64 1,40 1,19
19V 1,50 2,12 146 1,78 125 0,73 1,56 1,15
189R 1,39 1,32 106 1,13 169 0,88 1,14
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98R 209 159 1,75 226 1,70 1,68
128R 1,78 1,47 161 1,45 1,40
188R 1,02 1,98 1,13 1,44
97R 159 0,75 1,18
123R 1,66 1,33
11R 1,33

Pelo método de Tocher, cinco grupos de progénies foram formados (Tabela 4). Grupo I:
185V, 92V, 182V, 93V, 19V, 189R, 97R, 123R, 11R e 91V; grupo I1: 214V e 188R; grupo IlI:
173V; grupo IV: 128R e grupo V: 98R. O Grupo | encerrou a maioria das progénies (66,7%),
indicando maior similaridade dentro do grupo, o que implica que cruzamentos entre individuos
do mesmo grupo reduzem a possibilidade de obtencdo de genoétipos superiores e, portanto,
cruzamentos entre progénies de diferentes grupos incrementam a variabilidade genética e

favorecem a selecéo.

Tabela 4. Grupos de similaridade genética em 15 progénies de P. ixocarpa, estabelecidas pelo método
de Tocher, utilizando as distancias euclidianas genéticas médias como medida de dissimilaridade e
considerando 11 descritores morfoagrondmicos.

Grupo Progénie
I 185V, 92V, 182V, 93V, 19V, 189R, 97R, 123R, 11R, 91V
] 214V, 188R
I 173V
v 128R
\ 98R

As 15 progénies de meio-irmdos também foram agrupadas pelo método hierarquico
UPGMA (Figura 2). Observou-se a formacao de trés grupos, Grupo I: 93V, 19V, 123R e 128R;
grupo Il: 97R, 11R, 188R, 214V, 182V, 91V, 185V, 92V, 189R e 173V; e grupo IlI: 98R. A
correlacdo cofenética (0,79) evidenciou a consisténcia da analise de cluster em relagcdo a matriz

de dissimilaridade, bem como o valor de distor¢éo (2,45).
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Figura 2. Dendrograma representativo do padrdo de dissimilaridade, estabelecido pelo método
hierarquico das ligacbes médias (UPGMA), baseado na distancia euclidianas média genética para 15
progénies de Physalis ixocarpa e considerando 11 descritores morfoagrondmicos.
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Figura 3. Anélise de componentes principais para os descritores altura da planta (AP), didmetro de caule
(DC), producao de frutos (PF), nimero de frutos por planta (NFP), comprimento de I&mina foliar (CLF),
largura de lamina foliar (LLF), longitude do entrend (LE), solidos solGveis (SS), habito de crescimento
(HC), cor de caule (CC) e inicio da floracdo (IF), em 15 progénies de P. ixocarpa. Contribuicdo dos
descritores e dispersdo das progénies de acordo com os componentes um e dois (a, b). Contribui¢do dos
descritores e dispersao das progénies de acordo com 0s componentes um e trés (c, d). Contribui¢do dos
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descritores e dispersdo das progénies de acordo com os componentes dois e trés (e, f). Cada descritor é
reprimido pela dire¢do de uma seta. A contribuicdo dos descritores e / ou progénies é definida por uma
escala de cores, considerada baixa (cor azul) e alta (cor vermelha).

A representacdo grafica via biplot dos descritores utilizados em relacdo aos trés
primeiros componentes principais (PC1, PC2 e PC3) explicam 70% da variacdo total nas 15
progénies de meio-irmados. Os descritores LLF, LE e IF apresentaram forte contribuicdo para
explicar o PC1 (Figura 3a, c), sendo 19V, 93V e 123R as progénies marcantes (Figura 3b, d).
Para o PC2, os descritores que apresentaram maior contribuicdo foram DC, PF, NFP e CLF
(Figura 3a, €), tendo sobressaido as progénies 92V, 189R, 128R, 98R e 173V (Figura 3b, f).
Enquanto que o descritor HC apresentou maior contribuicéo para explicar o PC3 (Figura 3c, e),
sendo acentuadas as progénies 214V, 185V e 182V (Figura 3d, f). Os descritores que menos

contribuiram na divergéncia genética total do experimento foram AP, SS e CC.

Correlagdes

CorrelagOes genéticas positivas e significativas foram encontradas para PF x NFP (0,88),
CLF x LLF (0,64) e LE x IF (0,68). Correlagdes geneticas negativas e significativas foram
encontradas para LE x SS (-0,62), LE x HC (-0,85), CLF x CC (-0,53), BW x CC (-0,64), HC
x IF (-0,53) e CC x IF (-0,57). Correlacdes fenotipicas positivas e significativas foram
encontradas para PF x NFP (0,88), NFP x DC (0,60), LLF x CLF (0,53), CC x LE (0,55), IF x
CLF (0,51) e IF x LE (0,51). Correlages fenotipicas e significativas foram encontradas para
SS x LE (-0,71), HC x LE (-0,78), CC x CLF (-0,61), CC x LLF (-0,58), CC x LE (-0,55) e IF
x CC (-0,67) (Tabela 5).
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Tabela 5. CorrelacBes genéticas (encima do diagonal) e fenotipicas (embaixo do diagonal) entre onze
descritores de Physalis ixocarpa.

AP DC PF NFP CLF LLF LE SS HC CC IF

AP -0,025 0,046 0,039 -0,036 0,011 -0,129  -0,186 -0,179 0,114 -0,446

DC 0,096 0,354 0,464 -0229 -0,314 -0,143 0,304 0,264 0,186 -0,336

PF -0,018 0,486 **0,882 0,157 -0,054 -0,361 0,457 0,361 0,332 -0,386

NFP 0,125 *0,604 **0,882 0,121 -0,168 -0,243 0,418 0,207 0,261 -0,307

CLF -0207 -0,129 0,164 0,171 **0,643 0,253 -0,193  -0,139  *-0525 0,260

LLF 0,054 -0,243 -0,061 -0,057 *0,525 -0,250  -0,057  *-0,639 0,450

LE 0,025 -0,071  -0,250 -0,079 0,304 0,229 *-0,621 **-0,854 -0,489 **0,682

SS -0,200 0,193 0,404 0,246 -0,321 -0,375 **-0,714 0,446 0,429 -0,318

HC -0,300 0,204 0,407 0,164 -0,068 -0,064 **-0,779 0,464 0,243  *-0,525

CcC 0,104 0,146 0,257 0,150 *-0,614 *-0,582 *-0,554 0,550* 0,264 *-0,568
IF -0,418 -0,332 -0,382 -0,271 *0,511 0,439 *0,514 -0,471 -0,328 **-0,671

*, **: Significancia ao 5% e 1% de probabilidade respectivamente.

AP: altura da planta; DC: diametro de caule; PF: producédo de frutos; NFP: nimero de frutos por planta; CLF:

comprimento de lamina foliar; LLF: largura do entren6; SS: sélidos soltveis, HC: habito de crescimento; CC: cor

de caule e IF: inicio da floracéo.

indice de selecdo

As progénies 98R, 173V, 92V, 189R e 128R foram identificadas como as melhores
progénies pelos métodos Aditivo e Multiplicativo (Tabela 6). Para o0 método Mulamba e Mock,
as cinco melhores progénies foram: 173V, 92V, 189R, 188R e 98R. Houve 100% de
coincidéncia para as progénies selecionadas entre os indices de selecdo Aditivo e Multiplicativo
(Tabela 7). O indice de Mulamba e Mock teve uma coincidéncia de 80% quando comparado
aos outros dois métodos. Dentro de cada progénie houve uma sele¢do do 50%, escolhendo trés
individuos para cada progénie selecionada, sendo 128R-1, 128R-3, 128R-6, 173V-1, 173V-5,
173V-6, 189R-1, 189R-2, 189R-3, 92V-1, 92V- 3, 92V-5, 98R-3, 98R-4 e 98R-6 (Tabela 8).

Tabela 6. Ordem de selecdo por indice para 15 progénies de meio-irmdos de Physalis ixocarpa,
considerando os descritores producdo de frutos (PF), nimero de frutos por planta (NFP), habito de
crescimento (HC) e inicio da floracéo (IF).

Ordem  Método Aditivo Método Multiplicativo Método Mulamba Rank

1 98R 98R 173V
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2 173V 173V o2v

3 o2v 92v 189R

4 189R 189R 188R

5 128R 128R 98R

6 185V 185V 128R

7 188R 188R 185V

8 11R 182V 214V

9 o1V 91V 11R

10 182V 11R o1V

11 97R 93v 182V

12 o3V 19V 97R

13 214V 97R o3V

14 19v 214V 19v

15 123R 123R 123R

Tabela 7. indice de coincidéncia (%) entre indices.
AD MLT MR
AD - 100 80
MLT - 80

MR -

AD: indice de sele¢do Aditivo de Smith & Hazel (1936,1943); MLT: indice de selecdo Multiplicativo de Subandi

(1973); MR: indice de soma de ranks de Mulamba e Mock (1978).

Tabela 8. Individuos selecionados dentro das cinco melhores familias considerando quatro descritores
para 15 progénies de meio-irméos de Physalis ixocarpa.

PF NFP HC IF
Planta F Ganho N.Média f Ganho N.Média f Ganho N.Média f Ganho N.Média
128R-1 882,24 434,21 999,26 36 25,71 58,85 1 0,26 2,24 43 5,22 45,84
128R-3 1782,49 721,11 1286,17 84 74,27 107,42 3 0,61 259 31 094 41,56
128R-6 427,98 249,62 814,68 28 17,61 50,75 1 0,28 226 31 1,07 41,69
173V-1 1081,09 548,20 111325 52 5454 87,69 3 0,73 2,71 31 -0,05 40,56
173Vv-5 173197 762,19 132725 43 39,71 7286 3 0,74 2,72 31 -0,17 40,45
173Vv-6 918,72 495,72 1060,77 40 34,89 68,04 3 0,72 2,70 43 4,92 45,53
189R-1 628,42 314,11 879,17 43 42,64 7579 3 0,64 262 31 234 42,96
189R-2 443,93 260,08 825,14 26 19,08 52,23 1 0,38 2,36 48 7,23 47,85
189R-3 1712,71 692,35 1257,40 88 84,81 117,95 3 0,65 2,63 31 2,16 42,77
92Vv-1 812,70 400,93 965,99 38 31,18 64,32 3 0,69 267 31 1,98 42,60
92V-3 1366,77 642,91 1207,97 82 67,24 100,39 3 0,70 2,68 43 552 46,14
92V-5 629,19 32598 891,04 25 16,92 50,06 1 0,50 248 31 2,53 43,15
98R-3 1132,38 574,55 1139,60 149 126,21 159,35 1 0,16 2,14 31 3,16 43,78
98R-4 2112,96 842,85 1407,91 282 167,21 200,36 3 0,60 258 31 294 43,56
98R-6 974,71 519,19 1084,25 93 101,03 134,18 3 0,59 2,57 31 3,39 44,01

PF: producdo de frutos; NFP:

namero de frutos por planta; HC: habito de crescimento; IF: inicio da floragdo; f:
valor fenotipico; Ganho: ganho por sele¢do; N. Média: nova média predita.
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4. DISCUSSAO

Grande parte da variacdo apresentada pelos descritores PF, NFP, HC e IF é decorrente de
fatores genéticos, o que pode ser demostrado mediantes os altos valores dos coeficientes de
variacdo genética (CVgp% e CV(i%). Portanto, as possibilidades de obter progénies
promissoras para compor as proximas fases do programa de melhoramento sdo altas. Lomeli et
al. (2004, 2008, 2013), relataram variacao genética aditiva significativa para os descritores PF
e NFP trabalhando com familias de meio-irméos P. ixocarpa. Na mesma espécie Lomeli et al.
(2004, 2008), relataram valores inferiores aos do presente estudo no CVgi de 29,6 e 28,7%, e
10,4 e 14,9%, para PF e PFN respectivamente, sugerindo uma sele¢do baseada em familias de
meio-irmé&os, devido ao fato de que grande parte da variacdo em ambos experimentos foi devido
a genes aditivos, permitindo uma maior chance de sucesso para 0 melhoramento genético desses
descritores. Grajales et al. (2000), em um material melhorado de P. ixocarpa, relataram valores
de 17,42 e 16,43%, e entre 37,07 e 42,66% para um material original para PF e NFP,
respectivamente. Este Ultimo sendo mais semelhante aos valores obtidos no presente trabalho,
provavelmente por terem sido materiais genéticos nas fases iniciais de melhoramento genético.
Da mesma forma, Maldonado et al. (2002) em um programa de melhoramento para familias de
meio-irmédos em P. ixocarpa, obtiveram altos coeficientes de variagdo genética aditiva para as
variaveis PF e NFP; 26,7 e 32,7%, respectivamente, o que permitiu uma melhor exploracdo da
variancia aditiva.

Quanto ao descritor HC, resultados diferentes foram encontrados por Gonzalez et al.
(2008) para CVgp e CVgi num estudo realizado na Colémbia para 46 acessos de P. peruviana,
ndo encontrando diferenca significativa, dificultando a chance de sucesso por selecédo. Por outro
lado, para o descritor IF, foram encontrados valores de 9,36% e 18,72% para 0 CVgp e o CVgi
respectivamente, revelando altas possibilidades de obtengéo de ganhos por selecédo, sendo esses
valores semelhantes aos encontrados no presente trabalho, indicando que ganhos por selecdo
podem ser significativos. Como as variancias aditivas nos quatro descritores de interesse
mostraram-se vantajosas, ficou evidente a possibilidade de selecionar pais com alta frequéncia
de alelos favoraveis e, consequentemente, obter gendtipos com maior producdo de frutos, mais
precoces e de menor porte.

As estimativas para as herdabilidades (h% e hZ%g), nos quatro descritores com
significancia, indicam que grande porcdo de variancia genética ¢ atribuida aos efeitos genéticos
aditivos, refletindo em progressos nas proximas gerac6es de meio-irmaos. Valores semelhantes

aos do presente estudo foram encontrados em progénies de P. ixocarpa para os descritores PF
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e NFP por Lomeli et al. (2002) para h% e h?%,4 (50,90 e 46,20, respectivamente); por Lomeli et
al. (2004) (57,20 e 53,6, respectivamente); por Lomeli et al. (2008) (37,50 e 46,60,
respectivamente), demonstrando que a selecdo pode ser praticada de forma eficiente em ambos
os descritores, devido a existéncia de variabilidade genética do tipo aditivo. Grajales et al.
(2000), em um material melhorado de P. ixocarpa, encontraram valores de herdabilidade
inferiores quando comparados a nossa pesquisa, variando de 0,26 a 0,23 para PF e NFP,
respectivamente, e valores semelhantes quando comparados ao material original de 0,51 e 0, 65
para PF e NFP, respectivamente; ja que ambos materiais ndo tinham um processo de
melhoramento avangado. O que pode ser explicado como um efeito causado pela selecéo, pois
quando h&d um aumento na frequéncia de genes favoraveis, também ha uma mudanca nas
variancias, do mesmo modo nas herdabilidades. Na mesma espécie, Lomeli et al. (2004)
obtiveram resultados semelhantes, relatando valores de herdabilidade entre 0,31 e 0,69 para
sete descritores, indicando que esses resultados promoveriam avangos significativos para o
melhoramento por selecgéo.

Quando materiais promissores sdo identificados nas progénies de irmdos maternos de P.
ixocarpa, devido a variacao genética aditiva significativa para PF e NFP, a recombinacdo pode
ser feita no primeiro ciclo de selecdo para aumentar a média futura desses descritores,
complementando os alelos na selecdo entre e dentro das familias (MAIA et al., 2011).
Entretanto, Grajales et al. (2000) afirmam que embora as estimativas de herdabilidade sejam
relativamente altas, isso ndo é uma garantia de que a resposta a selecdo sera grande. Para que
iSS0 aconteca, é necessario que a variabilidade genética existente na populacéo original permita
a formacdo de uma proporcdo de individuos ou grupos de individuos cuja média seja superior
a média da populacao para que quando multiplicada pela herdabilidade o resultado seja 6timo.
Deste modo, o vigor hibrido devido a heterose deve ser buscado e mantido em uma populacgéo
para melhoramento genético, pelo que uma condicdo desejavel para culturas que apresentam
autoincompatibilidade gametofitica seria a selecdo de pais localizados em grupos
geneticamente divergentes, para possibilitar uma complementacao génica apreciavel (MAIA et
al., 2011).

Empregando as medidas de dissimilaridade das distancias Euclidianas médias foi possivel
encontrar materiais genéticos divergentes para 0s descritores sob estudo. Um aspecto
importante no melhoramento genético, é a observacédo de genitores com médias elevadas e uma
grande divergéncia genética quanto aos descritores a melhorar. Entretanto, se for necessario
escolher entre gendtipos com produgdo média e grande divergéncia ou outros com alta producéo
e divergéncia media, prevalecerd a Ultima opcdo (HALLAUER; CARENA; FILHO, 2010).
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Portanto, podem ser interessantes cruzamentos entre materiais promissores, com divergéncia
genética consideravel, por exemplo; 92V x 173V (0,98), 92V x 189R (0,60), 92V x 98R (1,35),
92V x 128R (1,29), 189R x 173V (0,89), 173V x 98R (1,72), 173V x 128R (1,63), 189R x 98R
(1,39) e 189R x 128R (1,32).

O método de otimizagdo de Tocher permitiu uma maior discriminagcdo em comparagdo
com o método hierarquico UPGMA entre 0s gen6tipos avaliados, pois gerou um maior nUmero
de grupos contendo progénies geneticamente similares. Resultados similares foram obtidos por
Faria et al. (2012), Vasconcelos et al. (2014) e Oliveira et al. (2019) trabalhando com Piper
nigrum, obtendo como resultado maior discriminacgdo entre os genotipos utilizando o método
de Tocher quando comparado ao método UPGMA. Isso se deve a que 0 método de Tocher é
influenciado pela distancia entre os genotipos utilizados, uma vez que é considerada a maior
entre as menores distancias da matriz de dissimilaridade (VASCONCELOS et al., 2007).
Resultados diferentes foram obtidos por Luz et al. (2016) trabalhando com gendtipos de S.
lycopersicum, obtendo uma maior quantidade de grupos utilizando o agrupamento UPGMA
quando comparado com Tocher.

Partindo dos agrupamentos definidos pelos métodos de Tocher e UPGMA nas 15
progénies estudadas, pode-se dizer que ha coeréncia parcial entre os métodos aplicados para
indicar combinages promissoras para obtencdo de hibridos. E importante observar que a
progénie 98R apresentou alta divergéncia genética quando analisada pelos dois métodos. E
possivel inferir sobre quais cruzamentos promissores poderiam ser gerados e quais poderiam
resultar em divergéncia restrita em gerac0es segregantes, destacando as progénies 98R, 128R e
173V que foram divergentes, sendo colocadas em grupos diferentes pelo método de Tocher,
assim como as progénies 92V e 189R que foram colocadas no mesmo grupo.

Khan et al. (2019) realizaram uma analise de cluster utilizando acessos de P. ixocarpa
onde foram utilizados descritores morfoagronémicos, obtendo a formacgéo de trés grupos,
resultado semelhante em comparacdo ao nimero de grupos formados com o método UPGMA
aplicado no presente trabalho. Além disso, também foi realizado um dendrograma utilizando
DNA gendmico, utilizando Primers Randomly Amplified Polymorphic DNA (RAPD),
resultando na formacdo do mesmo nimero de grupos, porém, diferentes acessos foram obtidos
em cada grupo e o processo de agrupamento sendo conduzido de acordo com a origem
geografica dos acessos. Diante disso, 0 uso de marcadores moleculares € uma alternativa
eficiente para o agrupamento de gendtipos devido ao fato de os fendtipos serem altamente

influenciados por fatores ambientais.
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Zamora-Tavares et al. (2015) também trabalharam com marcadores moleculares em um
estudo realizado com nove populagcdes de P. philadelphica (silvestre, erva daninha e
domesticada) apds o uso da técnica ISSR (Inter-Simple Sequence Repeat), a matriz de distancia
geneética de Nei (1972) e finalmente, a andlise de cluster usando a técnica UPGMA. Como
resultado, obteve-se a formacdo de dois grandes grupos; o primeiro mostrando afinidade
genética para populacdes domesticadas e o segundo para similaridade genética de populacdes
silvestres, indicando que a populacdo das ervas daninhas pode ser uma mistura ou fase
intermedidria entre as outras duas populagoes.

Conforme Artes (1998) o nimero de componentes principais a considerar tem que
acumular pelo menos o0 70% da variacdo total. No presente estudo, é importante ressaltar que
as principais progénies responsaveis pela variabilidade da populacdo, foram também as que
apresentaram superioridade agrondmica de acordo com os indices de selecdo, do mesmo modo,
foram as que apresentaram os maiores valores para os descritores que marcaram a variabilidade
para o PCI, PC2 e PC3.

Resultados semelhantes foram obtidos por Santana et al. (2019) em Physalis spp. e por
Herrera et al. (2011) em P. peruviana, permitindo identificar acessos e descritores com grande
potencial de discriminagdo para futuros trabalhos de melhoramento genético, embora a maior
parte da variagdo estava concentrada em dois componentes. Os descritores com menor
contribuicdo na variacao total do experimento, podem ndo ser utilizados nas seguintes fases do
melhoramento da populacéo atual, otimizando a logistica experimental como reducéo de custos,
tempo e méo de obra.

Pode-se observar que descritores como PF, NFP, HC e IF foram marcantes para os
componentes principais e também apresentaram diferencas significativas entre as progénies nas
analises anteriores, o que significa que sdo descritores importantes a serem utilizados no
melhoramento genético da espécie. No entanto, outros descritores se destacaram nos
componentes principais, mas sofreram influéncia do ambiente, uma vez que a anélise dos
componentes principais utiliza dados fenotipicos, o que significa que estdo vinculados ao
ambiente onde foi realizado o estudo.

Camacho et al. (2005) encontraram resultados diferentes em Cucurbita moschata do que
no presente estudo, em que as correlagcdes genéticas em magnitude e significancia foram
maiores que as fenotipicas, permitindo detectar associacfes significativas em alguns casos, 0
que ndo é possivel atraves de correlagBes fenotipicas por incluirem as associagdes entre
descritores genéticos e ambientais. A presenca de correlacdo indica uma possivel existéncia de
genes pleitrépicos na populacdo em estudo. A correlacdo entre PF e NFP significa que um maior
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namero de frutos por planta resultard em um aumento na producdo de frutos por planta,
indicando que o melhoramento de um desses descritores levard a aumentos na producédo de
frutos da cultura. Lomeli et al. (2008) relataram uma correlagdo genética significativa (0,75)
entre PF e NFP em P. ixocarpa, afirmando sobre as possibilidades de fazer selecdo indireta.

A correlagdo de LE com HC e IF significa que com um comprimento de entrend mais
longo, a planta terd um habito de crescimento mais ereto e ocorrera uma floracdo menos
precoce. A correlacdo do HC com o IF, explica que as plantas com habito de crescimento
prostrado, serdo mais precoces na fase de floracdo. A correlacdo entre a cor do caule e o IF,
indica que as plantas com caule roxo apresentaram floragcdo mais precoce. Paula et al. (2002)
expressaram que as correlacdes positivas e negativas indicam que quando a sele¢do é feita em
um descritor, a outra é altamente relacionada, embora isso possa representar um problema
quando a direcdo da selecdo ndo é a mesma. Portanto, os resultados do presente estudo sugerem
maior facilidade no processo de selecdo.

Todos os métodos apresentaram resultados semelhantes na escolha das progénies,
diferindo apenas em uma progénie quando consideradas as cinco primeiras, sendo a progénie
188R selecionada apenas no método Mulamba e Mock. No entanto, a progénie 128R foi
classificada como a sexta melhor no método Mulamba Rank, contrastando com os resultados
dos outros dois métodos onde foi colocada entre as cinco melhores, para que possa ser
considerada entre as progénies selecionadas. Deste modo foi feita uma selecdo do 33% entre as
progénies, escolhendo as cinco familias promissoras selecionadas segundo a maioria dos
indices, obtendo assim uma producédo de frutos média de 17,4 t ha*, valor semelhante ao
rendimento atual mexicano, de 18,9 t ha' (Pérez et al., 2020). Esses valores sdo explicados
quando sdo utilizadas variedades nativas ou sem processo de melhoramento acentuado
(Camposeco-Montejo et al., 2020), uma vez que P. ixocarpa tem potencial para produzir 40,00
t hal (Lomeli et al., 1997). Ramirez-Godina et al. (2013) sugerem que uma estratégia para
aumentar a variabilidade genética e obter maiores ganhos por selecdo quanto a producdo de
frutos de P. ixocarpa consiste na utilizacdo de materiais autotetraploides, pois aumentam o
namero de combinagOes alélicas para 0s mesmos genes, incrementando as possibilidades de
obtencdo de individuos segregantes.

Terres et al. (2015) obtiveram resultados semelhantes ao presente estudo em pesquisa
realizada em Solanum tuberosum, utilizando o indice Multiplicativo de Subandi e o indice
baseado na soma das classificagfes de Mulamba e Mock, permitindo a escolha dos melhores
materiais genéticos para a proxima geracdo. Na mesma espécie, Silva et al. (2014) obtiveram
resultados semelhantes ao presente estudo utilizando o indice de sele¢do de Smith e Hazel,
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indicando possibilidades de aumento da média futura nos descritores relacionados a producédo
de frutos no material genético selecionado. No presente estudo foi possivel selecionar diferentes
individuos com sucesso, considerando quatro descritores ao mesmo tempo, da mesma forma,
Sanchez et al. (2020) na espécie Solanum lycopersicum, trabalhando com hibridos da variedade
cereja, obtiveram os melhores resultados pelo método Multiplicativo quando comparado ao
método de selecdo direta, sendo possivel melhorar simultaneamente o rendimento e o teor de
solidos soluveis.

Apos realizar a selecdo dentro de progénies de 50%, sdo recomendados 0s cruzamentos:
98R x 92V, 98R x 128R, 173Vx 92V, 173V x 128R, 189R x 92V e 189R x 128R, pois
apresentaram divergéncia genética e superioridade agrondmica para formar o primeiro ciclo do

programa de melhoramento.

5. CONCLUSOES

Conclui-se que os descritores PF, NFP, HC e IF apresentaram variabilidade genética e
coeficientes de herdabilidade de alta magnitude, indicando altas chances de sucesso na selecdo
baseada nesses descritores em 15 progénies avaliadas de P. ixocarpa.

As técnicas multivariadas UPGMA e o método de Tocher mostraram-se eficientes na
identificacdo das progénies mais divergentes no material genético avaliado.

Por meio da utilizacdo dos componentes principais foi possivel verificar que 0s
descritores LLF, LE, IF, DC, PF, NFP, CLF e HC foram os responsaveis pela maior variacdo
do experimento.

Os indices de selecdo possibilitaram identificar as melhores progénies por meio da
selecdo simultanea dos descritores: PF, NFP, HC e IF. Os cruzamentos 98R x 92V, 98R x 128R,
173V x 92V, 173V x 128R, 189R x 92V e 189R x 128R sdo recomendados, pois apresentaram
divergéncia genética e superioridade agrondmica para formar o primeiro ciclo do programa de

melhoramento.
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Dialelo parcial em Physalis ixocarpa Brot. visando melhoria para a
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RESUMO

O “tomate de cascara” (Physalis ixocarpa Brot.), € uma cultura que tem uma grande
necessidade quanto a geracdo de hibridos ou cultivares que possuam altos rendimentos. O
objetivo do estudo foi estimar pardmetros geneticos utilizando a metodologia REML/BLUP, e
investigar estratégias de selecdo para populagdes F1 de P. ixocarpa oriundas de um dialelo
parcial, visando incrementar a producéo de frutos. Os cruzamentos foram realizados de outubro
a dezembro de 2020, e a avaliagdo dos genitores e hibridos foi realizada de fevereiro a junho de
2021, utilizando o delineamento em blocos casualizados com trés repeticGes, e parcela
experimental de 10 plantas. Estimou-se a capacidade de combinacdo, heterose, correlagoes
fenotipicas, redes de correlagdes, analise de trilha e indices de selecdo. Foi verificada
variabilidade genética para os descritores producgéo de frutos, nimero de frutos por planta, eixo
transversal do fruto e solidos sollveis. Foi constatado que os efeitos aditivos foram
preponderantes sobre os ndo aditivos. Devido aos valores de capacidade geral de combinagéo,
0s genitores 92V e 173V foram recomendados para aumentar a producéo de frutos e 0 nimero
de frutos por planta. P102 e P105 foram os hibridos com as maiores porcentagens de heterose
para producdo de frutos e numero de frutos por planta. Mediante o estudo de correlagéo e analise
de trilha, foi ressaltada a correlacdo negativa entre producédo de frutos e solidos soluveis, o que
auxiliou a estratégia quanto a direcdo de selecdo. Os indices de selecdo selecionaram as
progénies: P102, P104, PI05, 92V e 173V.

Palavras chave: Physalis. Modelos mistos. Capacidade de combinagdo. REML. Heterose.
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ABSTRACT

The “tomate de cascara” (Physalis ixocarpa Brot.) is a crop that has a great need for the
generation of hybrids or cultivars that have high yields. The aim of the study was to estimate
genetic parameters using the REML/BLUP methodology, and to investigate selection strategies
for F1 populations of P. ixocarpa from a partial diallel, in order to increase fruit yield. The
crossings were carried out from October to December 2020, and the evaluation of parents and
hybrids was carried out from February to June 2021, using a randomized block design with
three replications, and an experimental plot of 10 plants. The combining ability, heterosis,
phenotypic correlations, correlation networks, path analysis and selection indices were
estimated. Genetic variability was verified for the descriptors fruit yield, number of fruits per
plant, cross axis of the fruit and soluble solids. It was found that additive effects were
predominant over non-additive ones. Due to the general combining ability values, the parents
92V and 173V were recommended to increase fruit production and the number of fruits per
plant. PI02 and PIO5 were the hybrids with the highest percentages of heterosis for fruit
production and number of fruits per plant. Through the study of correlation and path analysis,
the negative correlation between fruit production and soluble solids was highlighted, which
helped the strategy regarding the selection direction. The selection indices selected the
progenies: P102, P104, P105, 92V and 173V.

Keywords: Physalis. Mixed models. Combination Ability. REML. Heterosis.
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1. INTRODUCAO

O “tomate de cascara” (Physalis ixocarpa Brot.), € uma cultura originaria do México,
muito importante por ser uma das hortalicas de maior consumo nesse pais, sendo cultivada na
maioria dos estados (LOMELI et al., 2014). No México, para o ano 2017, foram plantados 43
mil hectares que produziram um volume de 773 mil toneladas, com um rendimento médio de
18,1 toneladas por hectare, e um consumo per capita de 5,1 kg por ano (SIAP, 2018). Devido
ao numero escasso de cultivares e/ou hibridos com alto rendimento para producdo de frutos, a
busca por gendtipos com alta capacidade geral de combinacdo (CGC) e capacidade especifica
de combinacdo (CEC) é determinante para o desenvolvimento de materiais genéticos superiores
(CAMPOSECO-MONTEJO et al., 2015).

A espécie tem flores hermafroditas, porém, apresenta autoincompatibilidade
gametofitica, e sua descendéncia resultante é heterogénea e heterozigota (PANDEY, 1957).
Dentre as estratégias de melhoramento genético mais utilizadas para a espécie, tém-se a selegdo
massal, selecdo de familiar de meio-irmos e a selecio combinada de irmdos (LOMELI e
MARQUEZ, 1990). Os métodos de selecio recorrente intrapopulacionais s&o mais usualmente
empregados no melhoramento de plantas alégamas quando comparados com 0s
interpopulacionais, devido ao fato de que sdo de mais facil aplicacdo para a maioria de
descritores agrondémicos, alem de que sdo recomendados quando o descritor alvo do programa
tem uma ac&o génica predominantemente aditiva (BOREM; MIRANDA; FRITSCHE-NETO,
2017). Porém, a selecdo recorrente bem-sucedida deve alterar a estrutura da variabilidade
genética da populacdo, por isso é pertinente estimar periodicamente os parametros genéticos
das populagbes sob melhora, a fim de, se apropriado, projetar estratégias alternativas para
manter ou aumentar o avango genético (HALLAUER e MIRANDA, 1981).

Sé&o encontradas varias metodologias quanto a escolha de genitores na literatura, porém
umas das mais utilizadas sdo os cruzamentos dialélicos, podendo avaliar a capacidade de
combinacéo de diferentes materiais genéticos com grande potencial agronémico, onde todos 0s
possiveis cruzamentos simples sdo realizados. Os conhecimentos sobre a capacidade de
combinacdo sdo de grande utilidade, ja que elas fornecem informacédo sobre qual deve ser o
sistema de melhoramento que melhor explore o potencial genético do material utilizado
(SAHAGUN-CASTELLANOS etal., 1999). No entanto, na obtencéo de cultivares ou hibridos,
para uso comercial, ndo é factivel realizar este procedimento, porque existe a dificuldade de
avaliar uma grande quantidade de genitores (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012; BOREM
e MIRANDA, 2013). Deste modo, existem alternativas, como os cruzamentos dialélicos

parciais, baseados em cruzamentos entre genitores localizados em grupos diferentes
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(GERALDI e MIRANDA, 1988), resultando uma populacao hibrida menor, e sem reduzir o
namero de genitores. N&o obstante, antes de realizar 0os cruzamentos é necessario considerar a
divergéncia genética entre os genitores selecionados, devido que a heterose aumenta em funcao
da distancia genética (BOREM; MIRANDA; FRITSCHE-NETO, 2017).

Ao utilizar cruzamentos dialélicos, podem ser feitas as estimaces da CGC e CEC. As
estimativas CGC demostram uma concentracéo significativa de genes predominantes aditivos,
mostrando magnitudes altas ou baixas entre os diferentes pais do dialelo. As estimativas CEC
indicam uma predominancia de genes ndo aditivos, o que evidencia a complementacao entres
os pais em relacdo as frequéncias de alelos dominantes, determinando o desempenho de
combinagdes hibridas quando comparados aos pais (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).
Portanto, esses parametros genéticos nos permitem entender a natureza e magnitude dos efeitos
geneéticos envolvidos na determinacdo dos caracteres; além disso, contribuem para o
estabelecimento de estratégias de selecdo parental, que resultardo na segregacéo de populactes
com maior potencial genético (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

As estimativas de correlacdo proporcionam informagfes importantes quanto a
estratégias e a selecdo indireta, propiciando, assim, maiores possibilidades de sucesso na
selecdo. Porém, Vencovsky e Barriga (1992) sinalizam que as correlagfes sdo meramente uma
medida de associacdo, mas ndo abrangem as relacfes de causa e feito. Portanto, existe a
possibilidade de interpretar as correlac6es de forma equivocada, ja que o efeito de um terceiro
descritor poderia estar interferindo na estimativa. Wright (1921) prop6s a andlise de trilha (path
coefficient analysis) como uma alternativa, por fornecer informagdes sobre o desdobramento
das correlagBes; que auxiliam a eficiéncia da selecdo de genotipos superiores (CRUZ;
REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Ademais, a correspondéncia das correla¢fes simples e analise de trilha com as redes de
correlagdes favorece a interpretacdo desses dados, tendo em vista que a anélise de rede, para a
representacdo de um grande conjunto de informacdes, é considerada uma linguagem mais
intuitiva (LANGFELDER e HORVATH, 2008). Na andlise de rede de correlacdo, 0s
descritores sdo representados por nds, que sdo conectados por linhas. Cada linha contém um
peso indicando a forca da correlagdo. Quanto mais forte a correlacdo entre dois descritores,
mais espessa € a linha que as conecta na trama da rede. Uma forma de representacdo da trama
¢ a disposicdo dos nés de modo que o comprimento das linhas depende da intensidade das
correlacdes, de maneira que, linhas mais curtas indicam correlac6es mais fortes, desmontando,

assim, como os descritores agrupam (EPSKAMP et al., 2012).
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A selecdo para um ou poucos descritores pode-se tornar ineficaz, uma vez que poderia
conduzir a selecdo de materiais genéticos superiores meramente para os descritores sob sele¢éo.
Nesse sentido, para realizar uma selecdo simultanea e eficiente de descritores, o indice de
selecdo é recomendado (CRUZ, 2014). A metodologia dos modelos mistos REML/BLUP tem
sido muito importante na predi¢do de valores genéticos genotipicos e aditivos, tanto entre como
dentro das popula¢des (RESENDE, 2000). Essa metodologia permite trabalhar com dados de
experimentos desbalanceados, possibilitando uma predicdo acurada e ndo viesada dos valores
geneticos, proporcionando informac@es especificas quanto a aptidao das progénies, individuos
das progénies, como tambem das parcelas ou repeti¢cdes (RESENDE, 2007).

O objetivo deste trabalho foi gerar hibridos intervarietais e/ou desenvolver populagdes
melhoradas de meio-irmé&os, mediante a estimacao dos efeitos da capacidade geral e especifica
de combinacéo de genitores de P. ixocarpa, por meio da andlise dialélica parcial, considerando

0 uso das correlacdes, analise de trilha e redes de correlagdes, e indice de sele¢éo.

2. MATERIAL E METODOS

Os 14 melhores individuos, das cinco melhores progénies, avaliados no periodo de abril
a julho de 2019 na area experimental do Horto Florestal da Universidade Estadual de Feira de
Santana (UEFS), foram selecionados anteriormente (Capitulo 1) mediante indices de selecéo,
onde foi avaliada uma populacdo de 15 progénies de meio-irméos de P. ixocarpa, por terem
sobressaido a descritores como producdo de frutos, nimero de frutos por planta, habito de
crescimento e inicio da floracdo, para compor um dialelo parcial (3 x 2), dividindo as progénies
selecionadas em dois grupos, segundo um estudo de divergéncia genética.

2.1 Formacao dos hibridos

Cruzamentos entre as cinco melhores progénies: 98R x 92V, 98R x 173V, 98R x 189R,
128R x 92V, 128R x 173V e 128R x 189R (Tabela 1), foram conduzidos entre outubro e
dezembro de 2020, em casa de vegetacdo do Horto Florestal, pertencente a Universidade
Estadual de Feira de Santana (UEFS), localizada no municipio de Feira de Santana, no Estado
da Bahia, com uma altitude de 234 m, e com clima Aw segundo a classificagdo de Kdppen.
Foram originadas seis populacGes de irm@os completos, que sdo apresentadas na Tabela 1. A
semeadura das progénies selecionadas foi realizada em sacos de polietileno em 28 de setembro
de 2020, onde foram colocadas de trés a cinco sementes por saco. Apds a germinagdo e
emergéncia, cerca de 21 dias, foram transplantados para a casa de vegetacao, deixando apenas

uma planta por vaso. Foram utilizados trés vasos para cada individuo selecionado (Figura 1).
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Quando a floracdo comecou, foram realizados cruzamentos especificos, planta a planta,
entre as 8:00h e 12:00h. Flores que estavam completamente fechadas com as pétalas em um
tom amarelo foram escolhidas e cobertas com um saco, realizando a polinizacao dois dias ap6s
da protecdo da flor (LOMELI et al., 2018), utilizando o pélen do genitor masculino para logo
colocé-lo no estigma do genitor feminino. As poliniza¢des foram realizadas nas duas direcdes,
utilizando tanto o estigma quanto o polen de cada individuo, pelo que as sementes resultantes
dos cruzamentos representaram os hibridos F1, portanto, o efeito reciproco ndo foi considerado.

Apbs a polinizacao, a flor foi coberta novamente e identificada com uma etiqueta,
contendo informagdes do progenitor masculino, progenitor feminino, data da cobertura com
saco e do cruzamento, nimero de cruzamento, horério de polinizacdo, e colocacao de uma fita
para controle e, assim, evitar a contaminacdo. As plantas utilizadas como genitor mée nao
precisaram emasculacdo, pois a espécie P. ixocarpa apresenta autoincompatibilidade
gametofitica (PANDEY, 1977). Quando os frutos F; alcangaram a maturagéo fisiologica foi
realizada a colheita, e posterior despolpa e extracdo das sementes.

Tabela 1. Grupos de genitores formados por meio de um estudo dissimilaridade genética, para a
realizacdo de cruzamentos em esquema dialélico parcial em Physalis ixocarpa Brot.

Grupo 1 Grupo 2
92V 173V 189R
98R P101 P102 P103
128R P104 PI05 P106

2.2 Descricdo dos tratamentos
A populagdo sob estudo esteve composta por seis combinagdes hibridas e cinco
genitores, conforme se mostra na Tabela 2.

Tabela 2. Descricdo dos tratamentos da populacdo F1 obtidas por meio de cruzamentos entre dois grupos
de genitores em esquema dialélico parcial e por cinco genitores de Physalis ixocarpa Brot.

Cruzamento/Genitor Nome tratamento

98R x 92V P101
98R x 173V P102
98R x 189R P103
128R x 92V P104
128R x 173V P105
128R x 189R P106

98R 98R
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92V 92v

173V 173V
128R 128R
189R 189R

Figura 1. Plantas utilizadas para realizar cruzamentos dialélicos na espécie P. ixocarpa, na estagdo
experimental Horto Florestal, Feira de Santana, Bahia, 2020.

2.3 Estabelecimento em campo e manejo

As sementes pertencentes a populacdo Fi e genitores foram semeadas no ciclo de
fevereiro a junho de 2021 na area experimental do Horto Florestal, pertencente a Universidade
Estadual de Feira de Santana (UEFS), localizada no municipio de Feira de Santana, no Estado
da Bahia (12° 16 ' 00 "'S, 382 58 00 ' 'W, 234 m de altitude e clima Aw de acordo com a
classificacdo de Koppen). (Figura 3, 4). A area experimental (157,50 m?) apresentou um pH de
5,57, contelido de matéria organica de 1,18%, contetido de fosforo de 14 mg/dm?, contelido de
potassio de 55 mg/dm?, contetdo de calcio e magnésio de 2,8, e uma capacidade de troca
catibnica de 5,36. Cerca de 65 dias antes do transplantio, o solo da area experimental foi
submetido a corre¢do de acidez através da aplicacdo de 76,19 mg.dm de calcério dolomitico,
visando incrementar a saturacao de bases a 70% (Figura 2).

O experimento foi conduzido sob delineamento de blocos casualizados com trés
repeticbes. A unidade experimental foi constituida por uma parcela de 10 plantas, com um

espacamento de 1,0 m entre fileiras e 0,50 m entre plantas. Foi instalado um sistema de irrigacéo
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por gotejamento do tipo autocompensante em cada fileira, com uma distancia de 0,5 m entre os
emissores (Figura 3). Foram feitas duas irrigacOes por dia; pela manhé e pela tarde, de acordo
com as necessidades da cultura. A adubacdo foi realizada em trés momentos, conforme ao
recomendado para a espécie Physalis peruviana: um més apds o transplantio, antes do comeco
da floracéo e apos realizar a primeira colheita de frutos (ANGULO, 2000). As aplicacdes foram
feitas realizando uma solucdo nutritiva e utilizando os adubos ureia (8,07 gramas/planta) e
cloreto de potassio (11,25 gramas/planta), ja o adubo superfosfato simples (6,46 gramas/planta)
foi aplicado em forma granular. As plantas foram conduzidas sob sistema tutorado, onde as
ramificagbes de cada planta foram guiadas (Figura 3). A manutencdo da &rea consistiu em
revisdes periddicas para o controle efetivo de ervas daninhas, pragas e doencas.

Figura 2. Aplicagdo de calcério dolomitico na area experimental, Horto Florestal, Feira de Santana,
Bahia, 2021.

Figura 3. Estabelecimento de genitores ¢ F1’s de Physalis ixocarpa na area experimental localizada na
unidade experimental Horto Florestal da UEFS, Feira de Santana, Bahia, Brasil, 2021.
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Figura 4. Etapa produtiva de genitores ¢ F1’s de Physalis ixocarpa na area experimental localizada na
unidade experimental Horto Florestal da UEFS, Feira de Santana, Bahia, Brasil, 2021.

2.4 Descritores morfoagronémicos avaliados

Foram avaliados 12 descritores quantitativos: altura total da planta (ATP), medido em
cm, utilizando fita métrica, desde a superficie do solo até o topo da planta; diametro do caule
(DC), medido em mm, usando paquimetro digital, 5 cm acima da superficie do solo; producédo
de frutos (PF) (Figura 5), em g, com auxilio de uma balanga analitica, pesando a quantidade
total de frutos sem célice por planta; nimero de frutos por planta (NFP), realizando a contagem
da quantidade total de frutos por planta; peso médio do fruto (PMF), calculado por relacdo
PF/NFP; longitude do entrend (LE), em cm usando a fita métrica, medindo a longitude de trés
entrenos e dividida por trés; comprimento da lamina foliar (CLF), medido em cm, usando
paquimetro digital, medindo o eixo longitudinal de cinco folhas ao acaso por planta; largura da
l&mina foliar (LLF), em cm, usando paquimetro digital, medindo o eixo transversal de cinco
folhas ao acaso por planta; eixo longitudinal do fruto (ELF), em mm, usando paquimetro digital,
da base ao apice do fruto; eixo transversal do fruto (ETF), em mm, usando paquimetro digital,
medindo a parte mediana do fruto; sélidos sollveis (SS), com o auxilio do refratbmetro digital
e expresso em unidades °Brix; inicio da floracdo (IF), medido em quantidade de dias da

semeadura a emissdo da primeira flor.
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Figura 5. Produgao de frutos de cor verde e cor roxo, de genitores e F1’s de Physalis ixocarpa na area
experimental localizada na unidade experimental Horto Florestal da UEFS, Feira de Santana, Bahia,
Brasil, 2021.

Foram avaliados dois descritores qualitativos multicategéricos: valor agronémico (VA),
avaliado na frutificagdo da planta, por meio de uma escala de notas visuais, a qual varia de 1
(plantas com caracteristicas agrondémicas ruins) a 10 (plantas com Otimas caracteristicas
agrondmicas), sendo a nota atribuida representativa de um conjunto de caracteres visuais
(arquitetura da planta, quantidade de frutos, vigor e sanidade da planta); cor da nervura do célice
(CNC), associando as notas de 1 a 4, sendo: 1 = verde; 2 = roxo suave; 3 = roxo intermediario;
4 = roxo forte.

2.5 ANALISE ESTATISTICA
2.5.1 Analise dialélica e parametros genéticos

A andlise dialélica e a estimacdo dos parametros genéticos foram realizados utilizando
o software Selegen (RESENDE, 2016), por meio da metodologia dos modelos mistos
REML/BLUP (méaxima verossimilhanca restrita/melhor predicdo linear ndo viciada). Para a
avaliacdo das 11 progénies foi utilizado o modelo estatistico 33, que considera blocos
casualizados, teste de progénies de polinizagdo controlada (genitores ndo aparentados) e varias
plantas por parcela. O modelo linear misto é dado por:

y = Xr + Za+ Wp + Tf + e, onde: 1)

y é 0 vetor de dados, r € o vetor dos efeitos de repeti¢ao (assumidos como fixos) somados
a média geral, a é o vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como
aleatorios), p € o vetor dos efeitos de parcela (aleatdrios), f € o vetor dos efeitos de dominancia
de familia de irmdos germanos (aleatérios), e € o vetor de erros ou residuos (aleatdrios). As

letras maiusculas representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos.
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A inferéncia sobre a significancia dos efeitos aleatorios dos descritores foi realizada por
meio do teste da razdo de verossimilhanca (LRT), denominado analise de deviance (ANADEYV),
conforme relatado por Resende (2006), para consequentemente, conhecer a presenca de
variabilidade genotipica significativa. A significancia dessa razao foi testada utilizando o teste

Qui-quadrado com um grau de liberdade.

A selecdo das melhores progénies foi realizada utilizando duas estratégias, tendo como
primeira a capacidade geral de combinacdo (CGC) dos genitores, e a segunda realizando a

aplicacéo dos indices de selecéo.
2.5.2 Heterose

Utilizando as médias para cada progénie foram construidas as estimativas de heterose
para cada descritor avaliado. A estimativa foi obtida pela seguinte expressao:

HMP = (*222) « 100 ()

onde, HMP= heterose média dos pais, MH= média do hibrido, e MP= média dos pais
(FALCONER, 1984).

As estimativas de heterose, assim como a verificacdo das significancias através do t de

Student, foram obtidas com o auxilio do software Genes (CRUZ, 2016).

2.5.3 Correlacao e Analise de Trilha
A estimacgdo dos coeficientes de correlacdo fenotipica foi realizada pelo modelo de

Correlacdo simples de Spearman, com o auxilio do software Genes (CRUZ, 2016).
O programa aplica as formulas de correlacéo classicas:

1. Correlacéo fenotipica:

__ COVF(xy)
T‘Fx’y - SF(x).SF(y) (3)

Uma vez que os coeficientes de correlacdo foram estimados, a significncia estatistica
de cada “r” foi confirmada, propondo a hipotese nula: Ho: r = 0, versus a hipétese alternativa:

Ha: r # 0, usando um teste T, dado pela seguinte férmula:

Tc=[rm=-2)/J/1- 1] (4)
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O “T” calculado (Tc) foi comparado com uma tabela T (Tt), nos niveis de significancia
selecionados de 0,05 e 0,01 e com (n - 2) graus de liberdade. A regra de deciséo foi: sim Tc >
Tt, portanto o valor de "r" é estatisticamente diferente de zero.

Para facilitar a interpretacdo da relacdo entre os descritores, matrizes de correlagdes
foram analisadas através da criacdo de redes de correlages, utilizando o software R (R CORE
TEAM, 2019), usando o pacote “qgraph” (EPSKAMP et al., 2012), por meio da integracdo R
e Genes (CRUZ, 2016). Nesta analise, foram utilizadas cores diferentes para distinguir as
correlacbes positivas das negativas, além do grau de intensificacdo dessas correlacGes

utilizando a intensidade e o tamanho dessas redes.

Foi realizado o teste de multicolinearidade com a finalidade de validar a colinearidade
entre os descritores utilizados, segundo Montgomery e Peck (1981). Posteriormente, mediante
a analise de trilha, foram efetuados os desdobramentos em efeitos diretos e indiretos para o0s
coeficientes de correlagdo fenotipico. Essas analises foram elaboradas com auxilio dos recursos

computacionais do programa Genes (CRUZ, 2016).
2.5.4 indices de selecio

Para a construcdo dos indices foram utilizados aqueles descritores que apresentaram
significancia genética. Visando ganho em um agregado genotipico formado por varios
descritores, foram utilizados varios indices de selecdo: (a) indice Aditivo (SMITH, 1936;
HAZEL, 1943). Para esse indice foram utilizadas duas estratégias, sendo a primeira a utilizacdo
das correlacgdes fenotipicas dos descritores com significancia genética sobre o descritor alvo do
programa (PF), o qual se deseja praticar a selecéo, e a segunda combinacéo foi a utilizacdo de
pesos segundo o critério do melhorista; (b) indice multiplicativo (SUBANDI et al., 1973), em
que o agregado genotipico refere-se ao produto dos descritores; (c) indice de rank médio,
adaptado de Mulamba e Mock (MULAMBA e MOCK, 1978), em que o0s valores genotipicos
sdo classificados para cada descritor e a média dos rankings de cada progénie para todos 0s
descritores, colocando a direcdo de selecdo (maior ou menor) para cada descritor sob selegéo.
Esses indices foram obtidos utilizando o modelo principal (33) do programa Selegen.

Os modelos dos indices de selecdo Aditivo, Multiplicativo e Mulamba Rank construidos
a partir da metodologia REML/ BLUP sdo apresentados a seguir:

(a) Indice Aditivo
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(p.PF) x (vg.PF) + (p.NFP) x (vg.NFP) + (p.ETF) x (vg.ETF) +
(p.SST) x (vg.SST) )

(b) indice Multiplicativo
(vg.PF) x (vg.NFP) x (vg.ETF) x (vg.SST) (6)

(c) Indice Mulamba Rank
(r.vg.PF) + (r.vg.NFP) + (r.vg.ETF) + (r.vg.SST) @)

Em que: p: peso econdmico estabelecido para o descritor; vg: valor genotipico predito; r: posto
da progénie; PF: producdo de frutos; NFP: nimero de frutos por planta; ETF: eixo transversal

do fruto; SS: sélidos sollveis.

Apos escolhidos as melhores progénies quanto aos descritores PF, NFP, ETF e SS, foi
feita uma comparacdo entre os diferentes indices de selecdo. Isto foi possivel realizando um
indice de coincidéncia por meio do uso do software Genes (CRUZ, 2016).

o = A€
IC% = - — x 100 8)
C = numero de progénies selecionadas em dois indices de selecdo, devido ao acaso. Assume-se

que, deste nimero, uma proporc¢éo igual a intensidade de selecéo coincida por acaso;
A = namero de progénies selecionadas, comuns a dois indices de selecéo;
M = nimero de progénies selecionadas em uma das estratégias.

3. RESULTADOS
Os resultados da analise de deviance (ANADEV) e a dos parametros genéticos sdo
apresentados na Tabela 3. Dos 14 descritores utilizados no presente estudo, quatro (29%)
apresentaram variancia significativa de origem genética, sendo producdo de frutos (PF) e
namero de frutos por planta (NFP), significativos a 5%, e 0s descritores sélidos soluveis (SS) e
eixo transversal de fruto (ETF), significativos a 10%.
Altos valores da herdabilidade individual no sentido amplo (h?g) foram encontrados para
PF, NFP, longitude do entreno (LE), largura de lamina foliar (LLF), valor agronémico (VA) e
inicio da floracéo (IF), de 0,77, 0,67, 0,82, 0,85, 0,71 e 0,71, respectivamente (Tabela 3). Para
os descritores SS, ETF, altura total da planta (ATP) e cor da nervadura do célice (CNC) foram

encontradas h?; de moderada magnitude, sendo de 0,43 e 0,33, 0,47 e 0,56, respectivamente.
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Foram encontrados coeficientes de determinacgdo dos efeitos da parcela (c2parc) significativos,
para os descritores diametro de caule (DC), comprimento de lamina foliar (CLF) e LLF. Quanto
ao coeficiente de determinagdo dos efeitos da capacidade especifica de combinagdo (c21),
somente foi encontrada significancia para o descritor IF. De igual maneira, para 0s descritores
anteriormente mencionados, foram encontrados valores de herdabilidade no sentido restrito

(h%) de moderados a altos, o que significa grande influéncia da acdo genética aditiva.

Tabela 3. Valores de deviance e Componentes de Varidncia (REML Individual) em progénies de
Physalis ixocarpa, por meio de um estudo dialélico parcial, para os descritores didmetro de caule (DC),
altura total da planta (ATP), longitude do entren6 (LE), comprimento da lamina foliar (CLF), longitude
da lamina foliar (LLF), s6lidos soluveis (SS), eixo longitudinal do fruto (ELF), eixo transversal do fruto
(ETF), producéo de frutos (PF), nimero de frutos por planta (NFP), peso médio do fruto (PMF), valor
agrondmico (VA), cor da nervura do célice (CNC) e inicio da floracdo (IF).

Parimetro  DC ATP LE CLF LLF ss ELF
Anadev 0,64 2,13\ 255N 000N 091N 3,28 0,961
Va 1,37 164,40 3,08 0,42 64,71 0,39 1,04
Vparc 0,81 31,86 0,03 52,73 13,25 0,00 0,10
Viam 0,01 0,42 0,01 0,39 3,06 0,00 0,01
Ve 4,06 156,87 0,67 89,38 9,33 0,41 11,41
Vi 6,26 353,55 3,80 142,92 90,35 0,81 12,56
. 022+ 046+  08L+ 000+ 072+ 048+ 0,08 +-
0,12 0,17 0,22 0,01 0,21 0,17 0,07
he, 0,23 0,47 0,82 0,01 0,85 0,49 0,09
c2parc 0,13" 0,09 001N  037%%  015% 001N 0,01N
c2fam 0,00Ns 0,00N8 0,008 000N 003 000N  0,00M
Média geral 12,02 107,00 8,93 77,67 41,71 4,75 33,91
Pardmetro  ETF PF NFP PMF VA CNC IF
Anadev 2,87 4,39* 3,87+ 0,72% 157N 198  0,00M
Va 737 65104367 117424 7,76 1,26 0,43 0,08
Vparc 0,10 1851,17 5,31 3,98 0,08 0,01 0,66
Viam 0,02 424,09 1,05 0,11 0,02 0,01 1,45
Ve 1495 19000314 590,10 44,23 0,54 0,36 6,14
\Vii 22,44 84332207 177069 56,08 1,91 0,81 8,33
. 033+ 077+ 066+ 014+ 066+ 053+ 0,01+
0,14 0,22 0,20 0,09 0,20 0,18 0,03
he, 0,33 0,77 0,67 0,15 0,71 0,56 0,71
c2parc  0,00N 0,001 0,008 007N 004N 001N 0,08NS
c2fam 0,00N 0,00Ns 0,008 000N 001N 001N 017"
Médiageral 3988 172611 76,18 28,85 6,70 1,66 36,85

** (p<0,01), * (p<0,05), ' (p<0,1): significativo a 1, 5 e 10% de probabilidade de erro pelo teste do Qui-quadrado,
respectivamente (1%= 6,53, 5%= 3,84% e 10%= 2,71), via teste LTR. Anadev: diferenca entre os valores de
deviance de genoétipos e do modelo completo. NS: ndo significativo. Va: variancia genética aditiva; Vparc:
variancia ambiental entre parcelas; Vfam: variancia da capacidade especifica de combinagédo ou variancia genética
de dominancia entre familias de irmdos germanos; Ve: variancia residual; Vf: variancia fenotipica individual; h?%;:
herdabilidade individual no sentido restrito no bloco, ou seja, dos efeitos aditivos; h?,: herdabilidade individual no
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sentido amplo, ou seja, dos efeitos genotipicos totais; c2parc = c2: coeficiente de determinacdo dos efeitos de
parcela. (macroambiente); c2fam = c21: coeficiente de determinacdo dos efeitos da capacidade especifica de
combinacdo; Média: Média geral do experimento.

Capacidade de Combinacao

Na tabela 4, foi observado que a andlise dialélica ndo apresentou efeitos significativos
na estimativa da CEC, para os descritores em questdo. Porém, para descritores SS, ETF, PF e
NFP foram encontrados efeitos significativos para a estimativa da CGC. Nesse sentido, verifica-
se que para o descritor SS, os genitores 98R e 189R mostraram valores positivos, ja para o
descritor ETF, destacaram-se os genitores 173V, 128R e 189R. Para PF, mostraram valores
positivos os genitores 173V e 128R, e para NFP os genitores 92V, 173V e 128R.

Tabela 4. Estimativas da capacidade geral (CGC) e especifica de combinacdo (CEC), obtidas via dialelo
parcial para solidos soluveis (SS), eixo transversal do fruto (ETF), producéo de frutos (PF) e nimero de
frutos por planta (NFP), em progénies de P. ixocarpa.

Genitor SS ETF PF NFP
98R 0,57 -2,19 -252,42 -4,83
92v -0,13 -2,35 -197,82 6,29
173V -0,35 1,07 1003,31 36,36
128R -0,57 2,19 252,42 4,83
189R 0,49 1,28 -805,49 -42,65

Hibrido SS ETF PF NFP
P101 0,00 -0,02 0,11 0,01
P102 0,00 0,00 0,41 0,04
P103 0,00 0,00 -0,86 -0,06
P104 0,00 0,01 -0,37 0,00
P105 -0,01 0,00 0,90 0,03
P106 0,00 0,00 -0,20 -0,02

Estimativa de Heterose

Como mostrado na Tabela 5, e demonstrado graficamente na Figura 6, para o descritor
SS nédo foram encontrados efeitos significativos. Ja para o descritor ETF, foram encontrados
efeitos significativos para todos os hibridos, exceto para P103, porém todos eles tiveram valores
negativos. Para PF, houve significancia para todos os hibridos em questdo, sendo que 0s

hibridos com os maiores valores foram P102 e P105; com heterose de 34,25 e 44,46%. Quanto
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ao descritor NFP, verificou-se significancia para os seis hibridos, com excecéo de P103 e P104.

Os hibridos com os maiores valores foram P102 e P105, obtendo-se heterose de 58,99 e 76,39%.

Tabela 5. Estimativas em porcentagens de Heterose (H%) para sélidos soltveis (SS), eixo transversal

do fruto (ETF), producdo de frutos (PF) e numero de frutos por planta (NFP) em P. ixocarpa.

sS
Hibrido Gl G2 F1 H%
PI01 4,77 4,83 4,62 -3,75N
PI102 4,77 4,49 4,58 -1,08M
PI03 4,77 5,04 4,82 -1,73M
P104 4,96 4,83 387  -20,94M
PI05 4,96 4,49 3,78 -20,00™
PI06 4,96 5,04 424 -1520M
ETF
Hibrido Gl G2 F1 H%
PIOL 3850 3890 3500  -9,56**
PIO2 3850 4232 3793  -6,14M
PI3 3850 3881 37,75  -2,34MS
PIO4 4233 3890 3847  -528M°
PIOS 4233 4232 39,79 -5,99*
PIO6 42,33 3881 3844  -525MS
PF
Hibrido Gl G2 F1 H%
PIO1 133604 230450 164800  -9,46**
PI02 133604 2091,75 230092  34,25**
PIO3 133604 148307 1270,07  -9,90**
PIO4 137972 230450 186319  1,14**
PIO5 ~ 1379,72 2091,75 250743  44,46**
PIO6  1379,72 1483,07 1490,11  4,10**
NFP
Hibrido Gl G2 F1 H%
PIOL 70,07 10586 9455  7,49%*
PI2 70,07 7271 11350  58,99**
PI3 70,07 6415 6521  -2,83"°
PIO4 5562 10586 9856 22,07
PIO5 5562 7271 11318  76,39**
PIO6 5562 6415 6896  1515**

*, **: significativo a 5 e 1% de probabilidade pelo teste t, respectivamente; NS: ndo significativo. G1: Genitor 1,

G2: Genitor 2, F1: Geracdo filial 1.
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Figura 6. Gréafico de rendimento (PF) sobre heterose em hibridos de P. ixocarpa, e a comparagdo com
Seus respectivos genitores.

Correlagdes e Redes de Correlagdes

Correlac@es fenotipicas e significativas foram encontrados para PF x ATP (0,81), PF x
LE (0,79), PF x NFP (0,88), PF x VA (0,97), DC x ETF (-0,61), ATP x LE (0,85), ATP x LLF
(0,77), LE x LLF (0,65), LE x VA (0,80), LE x NFP (0,64), CLF x LLF (0,80), ETF x ELF
(0,91), ELF x PMF (0,72), ETF x PMF (0,84), NFP x VA (0,88), LE x CNC (-0,65) (Tabela 6;
Figura 7).

Tabela 6. Estimativa de correlagBes fenotipicas em 11 progénies de Physalis ixocarpa, para 0s
descritores didmetro de caule (DC), altura total da planta (ATP), longitude do entrend (LE),
comprimento da lamina foliar (CLF), longitude da lamina foliar (LLF), sélidos solUveis (SS), eixo
longitudinal do fruto (ELF), eixo transversal do fruto (ETF), producéo de frutos (PF), nimero de frutos
por planta (NFP), peso médio do fruto (PMF), valor agrondémico (VA), cor da nervadura do célice (CNC)
e inicio da floracdo (IF).
Descritor ATP  LE CLF LLF SS ELF ETF PF NFP  PMF VA CNC IF
DC 050 040 045 057 -055 -059 -061* 040 060 -0,32 051 -032 041

ATP 0,85** 0,54 o0,77** -0,52 0,10 0,28 0,81** 0,60* 054 084** -041 0,17
LE 0,32 065 -0,14 0,10 0,20 0,79** 0,64* 043 0,80** -0,65* 0,46
CLF 0,80** -059 009 o011 002 -001 035 009 000 0,25
LLF -059 014 019 045 038 034 050 -031 043
SS 033 009 -034 -042 003 -039 -0,36 0,09
ELF 091> -0,16 -0,55 0,72 -021 -0,15 -0,07
ETF 009 -034 084> 0,02 0,04 -0,16
PF 0,88** 0,23 097** -0,39 0,14
NFP -0,19 0,88** -0,33 0,18
PMF 0,23 -0,17 -0,07
VA -0,44 0,14
CNC -0,30

*, **: significativo a 5 e 1% de probabilidade pelo teste t, respectivamente; caso contrario é nao significativo.
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Figura 7. Rede de correlagbes fenotipicas em progénies de Physalis ixocarpa para os descritores
didametro de caule (DC), altura total da planta (ATP), longitude do entren6 (LE), comprimento da lamina
foliar (CLF), longitude da lamina foliar (LLF), sélidos soltveis (SS), eixo longitudinal do fruto (ELF),
eixo transversal do fruto (ETF), produgdo de frutos (PF), nimero de frutos por planta (NFP), peso médio
do fruto (PMF), valor agronémico (VA), cor da nervura do célice (CNC) e inicio da floragdo (IF). As
linhas vermelhas representam correlacBes negativas e as verdes representam correcdes positivas. A
espessura da linha é proporcional & magnitude da correlacdo. As linhas em destaque apresentam
correlagdo em moédulo maior que 0,6. Descritores vegetativos: DC, ATP, LE, CLF, LLF, CNC;
Descritores de producdo: ELF, ETF, PF, NFP, PMF, IF; Descritores de qualidade: SS, VA.

Anélise de Trilha

A avaliacdo dos efeitos diretos dos descritores vegetativos sobre o descritor principal
(PF), permitiu observar que ATP e CLF tiveram os valores de maior magnitude, porém este
ultimo mostrou altos valores de efeitos indiretos (Tabela 7). Além de ATP, foram encontrados
efeitos totais significativos para LE. Foi encontrado um efeito de determinacgéo de 95,30% e um

efeito da variavel residual de 0,22.

Tabela 7. Estimativas dos efeitos diretos e indiretos dos descritores vegetativos didmetro de caule (DC),
altura total da planta (ATP), longitude do entren6 (LE), comprimento da lamina foliar (CLF), longitude
da lamina foliar (LLF), e cor da nervadura do calice (CNC), sobre o descritor principal producgdo de
frutos (PF), em progénies de Physalis ixocarpa.
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Descritor explicativo

Efeito DC ATP LE CLF LLF CNC
Direto sobre PF 0,19 0,40 0,34 -0,76 0,19 0,28
Indireto sobre DC -- 0,10 0,08 0,09 0,11 -0,06
Indireto via ATP 0,40 -- 0,68 0,43 0,62 -0,33
Indireto via LE 0,13 0,29 -- 0,11 0,22 -0,22
Indireto via CLF -0,34 -0,41 -0,24 -- -0,60 0,00
Indireto via LLF 0,11 0,14 0,12 0,15 -- -0,06
Indireto viaCNC ~ -0,09 -0,11 -0,18 0,00 -0,09 --
Total 0,40 0,81 0,79 0,02 0,45 -0,39
R2 (%) 95,30%
Efeito residual 0,22

Total: correlacdo entre o descritor da coluna com o descritor principal PF; R2 (%): porcentagem do coeficiente de
determinacédo. DC: didmetro do caule; ATP: altura total da planta; LE: longitude do entrend; CLF: comprimento
da lamina foliar; CNC: cor da nervura do calice.

Avaliando os efeitos diretos dos descritores ligados a producdo sobre o descritor
principal (PF), pode-se observar que somente NFP obteve um valor de grande relevancia. De
igual maneira o efeito total foi de alta magnitude, com pouca influéncia de outros descritores
(Tabela 8). Ja os descritores ELF, ETF, PMF e IF mostraram tanto efeitos diretos quanto efeitos
totais, porém de baixa magnitude. Foi encontrado um efeito de determinacdo de 96,40% e um

efeito da varidvel residual de 0,19.

Tabela 8. Estimativas dos efeitos diretos e indiretos dos descritores de producdo eixo longitudinal do
fruto (ELF), eixo transversal do fruto (ETF), nimero de frutos por planta (NFP), peso médio do fruto
(PMF), e inicio da floracéo (IF), sobre o descritor principal producdo de frutos (PF), em progénies de
Physalis ixocarpa.

Descritor explicativo

Efeito ELF ETF NFP PMF IF
Direto sobre PF 0,06 0,20 1,03 0,22 0,01
Indireto sobre ELF -- 0,06 -0,03 0,05 0,00
Indireto via ETF 0,18 -- -0,07 0,17 -0,03
Indireto via NFP -0,56 -0,35 -- -0,20 0,18
Indireto via PMF 0,16 0,18 -0,04 -- -0,01
Indireto via IF 0,00 0,00 0,00 0,00 --
Total -0,16 0,09 0,88 0,23 0,14
R2 (%) 96,40%
Efeito residual 0,19

Total: correlacdo entre o descritor da coluna com o descritor principal PF; R2 (%): porcentagem do coeficiente de
determinacdo. ELF: eixo longitudinal do fruto; ETF: eixo transversal do fruto; NFP: nimero de frutos por planta;
PMF: peso médio do fruto; IF: inicio da floragdo.

Realizando a avaliacdo dos efeitos diretos dos descritores ligados a qualidade sobre o

descritor principal (PF), observa-se que VA teve um efeito direto de alta magnitude, do mesmo

modo para o efeito total (Tabela 9). O descritor SS teve um efeito direto de baixa magnitude e
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um efeito total de moderada magnitude. Foi encontrado um efeito de determinacdo de 95,93%

e da variavel residual de 0,23.

Tabela 9. Estimativas dos efeitos diretos e indiretos dos descritores de qualidade s6lidos solveis (SS)
e valor agronémico (VA), sobre o descritor principal producédo de frutos (PF), em progénies de Physalis
ixocarpa.

Descritor explicativo

Efeito SS VA
Direto sobre PF 0,04 0,99
Indireto sobre SS -- -0,01
Indireto via VA -0,38 --

Total -0,34 0,97

R2 (%) 95,93%

Efeito residual 0,23

Total: correlacdo entre o descritor da coluna com o descritor principal PF; R2 (%): porcentagem do coeficiente
de determinagdo. SS: solidos soltveis; VA: valor agrondmico.

indice de selecdo

As progénies PI05, PI102, 92V, Pl04 e 173V apresentaram-se como as melhores
progénies posicionadas do experimento, para os indices de selecdo Aditivo (I e 1) e para o
indice de Mulamba e Mock (Tabela 10). Por outro lado, o indice de selecdo Multiplicativo

realizou a identificacdo das melhores progénies para: P105, P102, P101, P104 e PI103.

Tabela 10. Ordem de selecdo por indice para 11 progénies de Physalis ixocarpa, considerando os
descritores producao de frutos, nimero de frutos por planta, eixo transversal do fruto e sélidos soluveis.

Ordem AD (1) AD (1) MLT MR
1 P105 P105 P105 P105
2 P102 P102 P102 173V
3 92V 92V PI01 P102
4 P104 P104 P104 P104
5 173V 173V P103 92V
6 P101 PI01 P106 P106
7 P106 P106 98R P101
8 98R 189R 92V 128R
9 189R 98R 173V 98R
10 P103 128R 128R 189R
11 128R P103 189R P103

AD: indice de selecdo Aditivo de Smith & Hazel (1936,1943); MLT: indice de selecdo Multiplicativo de Subandi
(1973); MR: indice de soma de ranks de Mulamba e Mock (1978).

Ap0s selecdo das cinco melhores progénies do experimento, considerando os indices
Aditivo | e I, e Mulamba e Mock, foram obtidos ganhos importantes para os descritores sob
selecdo, principalmente para PF e NFP, sendo de 18,29 e 13,51%, respectivamente (Tabela 11).
O descritor SS obteve um ganho de -2,53% e ETF de 0,47%. Esses materiais selecionados
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tiveram uma média quanto a rendimento de 2213,56 gramas, 100,76 frutos por planta, 39,48
mm de eixo transversal do fruto e 4,31 de SS (°Brix).

Tabela 11. Ganho por sele¢do para os descritores sélidos soltveis (SS), eixo transversal do fruto (ETF)
producdo de Frutos (PF) e nimero de frutos por planta (NFP) em progénies de P. ixocarpa.

Progénie SS ETF PF NFP
P102 4,58 37,93 2300,92 113,50
P104 3,87 38,47 1863,19 98,56
P105 3,78 39,79 2507,43 113,18
92v 4,83 38,90 2304,50 105,86
173V 4,49 42,32 2091,75 72,71
P101 4,62 35,00 1648,00 94,55
P103 4,82 37,75 1270,07 65,21
P106 4,24 38,44 1490,11 68,96
98R 4,77 38,50 1336,04 70,07
128R 4,96 42,33 1379,72 55,62
189R 5,04 38,81 1483,07 64,15

Méd. Or 4,55 38,93 1788,62 83,85

Méd. Sel 4,31 39,48 2213,56 100,76

DS -0,23 0,55 424,94 16,91

h? 0,49 0,33 0,77 0,67

GS -0,11 0,18 327,20 11,33
GS% -2,53% 0,47% 18,29% 13,51%

Méd. Or: Média original do experimento; Méd. Sel: Média das progénies selecionadas; DS: diferencial de
selecdo; h2: herdabilidade individual no sentido amplo; GS: ganho por sele¢do; GS%: ganho por selecdo em
porcentagem ao selecionar cinco progénies.

Indice de coincidéncia

O indice de selegdo Aditivo | teve uma coincidéncia de 100% quando comparado com
os indices de selecdo Aditivo Il e Mulamba e Mock (Tabela 12), o que significa que tais indices
realizaram a selecdo das mesmas cinco progénies. No entanto, quando se faz a comparacéao do
indice de selecdo Multiplicativo com os demais indices, observa-se 60% de coincidéncia, e
representa que os indices anteriormente mencionados realizaram a sele¢ao de trés progénies em
comum.

Tabela 12. Namero de progénies coincidentes entre trés indices de selegdo em 11 progénies de Physalis
ixocarpa.

ADI ADII  MLT MR
AD I - 5 3 5
AD II - - 3 5
MLT - - - 3

MR - - - -
ADI ADII  MLT MR
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AD | 100 60 100
AD II 60 100
MLT 60

MR

AD: indice de selecdo Aditivo de Smith & Hazel (1936,1943); MLT: indice de selecdo Multiplicativo de Subandi
(1973); MR: indice de soma de ranks de Mulamba e Mock (1978).

4. DISCUSSAO

Quando a variabilidade total existente em um descritor demostra ser de origem genética,
podem ser obtidos ganhos ao realizar a selecdo, o que pode ser possivel nos descritores PF,
NFP, ETF e SS; indicando grandes chances de sucesso nas fases seguintes de melhoramento
(FALCONER, 1984), principalmente quando se buscam incrementos na produgéo de frutos,
posto que melhoras nesse descritor € um fator determinante no aprimoramento de P. ixocarpa.
Quando efeitos significativos sdo encontrados, se deve, geralmente a divergéncia genética entre
as progeénies utilizadas e a soma dos efeitos aditivos dos mesmos (DE LA CRUZ et al., 2007).

Trabalhando com meio-irmdos da mesma espécie, Sahagun-Castellanos et al. (1999),
Lomeli et al. (2004, 2008, 2013), e Camposeco-Montejo et al. (2015, 2020), encontraram
variabilidade genética significativa para PF e NFP, tendo também maiores possibilidades de
éxito no programa de melhoramento quanto ao incremento da producdo de frutos. Da mesma
maneira, resultados semelhantes foram obtidos por Lagos et al. (2007), avaliando hibridos e
genitores de P. peruviana, onde encontraram diferenca genética significativa para descritores
como PF e SS, entretanto, para o descritor ETF, ndo foi encontrada diferenca genética
significativa entre os genotipos avaliados. Andrade et al. (2014) encontram significancia
genética para os descritores PF e SS, apo6s ter realizado um dialelo parcial em Solanum
lycopersicum. Camposeco-Montejo et al. (2015, 2020) apds ter realizado um dialelo em P.
ixocarpa, constataram possibilidades de realizar a selecdo para ETF e SS por terem encontrado
variabilidade significativa de origem genética. Na mesma espécie, Lomeli et al. (1998)
encontraram significancia para ETF e ndo para SS.

Os quatro descritores que apresentaram significancia genética evidenciaram estimativas
de herdabilidade no sentido amplo (h?y) de moderada a alta magnitude, o que indica que a agéo
genética de tipo aditiva foi a principal responsavel pela variacdo total do experimento,
afirmacéo que pode ser corroborada pelos altos valores de herdabilidade no sentido restrito
(h%), sendo de 0,77 +/- 0,22; 0,66 +/- 0,20; 0,33 +/- 0,14; € 0,48 +/- 0,17, para PF, NFP, ETF e
SS, respectivamente. Evidenciando grandes possibilidades de avancos nas fases subsequentes
no programa de melhoramento desses descritores. Trabalhando também com P. ixocarpa,

Lomeli et al. (2002, 2004, 2008) encontraram valores similares para PF e NFP quando
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comparados com o presente trabalho, afirmando a prevaléncia de genes de tipo aditivo para
praticar uma selecdo eficiente das melhores progénies do experimento.

No presente estudo, valores significativos para os efeitos da parcela foram encontrados
para DC, CLF e LLF; o que significa que foram identificadas diferencas marcantes para um
mesmo gendtipo entre os diferentes blocos; portanto, tais efeitos ambientais reduzem a
possibilidade de encontrar variabilidade de origem genética em um descritor,
consequentemente diminuem a magnitude da herdabilidade. Gendtipos de P. ixocarpa podem
apresentar diferentes aptiddes relacionados a diferentes fatores ambientais, como por exemplo
0 espacamento ou a densidade utilizada na semeadura (VALERIO et al., 2012), ja que 0s
descritores considerados como quantitativos estdo governados por uma grande quantidade de
genes de pouco efeito, pelo qual séo altamente influenciados pelo ambiente.

A significancia encontrada em alguns descritores revela a existéncia de variabilidade,
decorrente da acdo dos efeitos génicos aditivos e/ou ndo aditivos, apontando & obtencéo de
novos e melhores materiais genéticos. Entretanto, no presente estudo, a CGC foi significativa
para 0s descritores que tiveram significancia genética, caso contrario aconteceu com o CEC; o
que significa que os efeitos aditivos foram mais importantes do que os ndo aditivos, 0s quais
podem ser transmitidos para as proximas geracoes. Pandey (1957), mencionou que P. ixocarpa
apresenta autoincompatibilidade gametofitica determinada por um par de genes independentes
com alelos mdltiplos (alégama obrigatoria), o que resulta em dificil formacéo de linhas puras
para realizar melhoramento por hibridacdo. Nao entanto, Lomeli et al. (1998), ao realizar um
dialelo com 10 progénies, observaram possibilidades de conduzir um programa de
melhoramento por hibridagdo para producgéo de frutos em P. ixocarpa.

O descritor IF obteve significancia para CEC, porém nao atingiu significancia genética;
portanto, estatisticamente indica-se que nao podem ser obtidos ganhos significativos nas fases
subsequentes de melhoramento para o descritor mencionado. Em P. ixocarpa, Moreno et al.
(2002) estabeleceram que quando se tem uma variabilidade genética aditiva pronunciada,
podem-se obter importantes ganhos genéticos por selecdo; o que permitiria a criacdo de uma
nova cultivar, e de uma maneira mais precoce.

Para PF, os efeitos aditivos foram muito mais expressivos, portanto, altos valores de
CGC foram encontrados para genitores como 173V e 128R, o que sugere que ao utiliza-los,
também se terdo aumentos favoraveis na producdo de frutos. Lomeli et al. (1998), sinalizam
que aqueles genitores com os maiores valores para CGC sdo os melhores para a formacéo de
uma populagéo base no melhoramento por sele¢cdo. Do mesmo modo, em concordancia com 0s

resultados obtidos, Camposeco-Montejo et al. (2015) e Sahagun-Castellanos et al. (1999),
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trabalhando com dialelos em P. ixocarpa, encontraram efeitos aditivos mais importantes do que
os de ndo aditivos para PF. Na mesma espécie, Lomeli et al. (1998) conseguiram incrementar
os rendimentos entre 14,3 e 40,6%, devido aos efeitos de CGC e CEC entre cruzamentos das
variedades “Verde Puebla” e “Rendidora” no México. No mesmo pais, e semelhante ao presente
trabalho, Sahagun-Castellanos et al. (1999), devido ao efeito predominante de CGC,
conseguiram atingir rendimentos até de 138,7%, entre cruzamentos das variedades
“Salamanca” e “Rendidora”. O que significa, que para esse descritor, P. ixocarpa demonstra
ter maior influéncia dos efeitos aditivos do que os néo aditivos.

Lagos et al. (2007), avaliando diferentes descritores em hibridos e genitores de P.
peruviana, encontraram significancia para o efeito CEC, e ndo para CGC; o que indica que
nesse estudo efeitos ndo aditivos foram mais importantes do que os efeitos aditivos;
possivelmente porque a espécie é autofértil e o nivel de homozigose para os loci é maior. Ja
Andrade et al. (2014), avaliando hibridos e genitores de S. lycopersicum, obtiveram resultados
similares aos do presente estudo, onde foi verificada significancia para os efeitos aditivos, no
entanto, eles encontraram significancia para os efeitos de dominancia nos descritores estudados.

Para NFP, as progénies 92V, 173V e 128R tiveram valores de CGC positivos e altos, e
um CEC ndo significativo, o que viabiliza sua utilizagdo como fonte de genitores se o objetivo
for incrementar o nimero de frutos por planta. Isto quer dizer, que no presente estudo, 0s
principais descritores responsaveis pela producdo de frutos estdo dominados por efeitos
aditivos. Resultados contrarios ao presente estudo foram encontrados por Camposeco-Montejo
et al. (2015) para o descritor NFP, avaliando hibridos de P. ixocarpa, onde os efeitos ndo
aditivos ou de dominancia foram predominantes para esse descritor.

No presente estudo, para o descritor SS, somente o efeito CGC obteve significancia, o
que significa que o efeito genético aditivo foi preponderante sobre o ndo aditivo. Isto permite
antever que nos cruzamentos onde os genitores 98R e 189R participarem, havera contribuicéo
para aumentos na quantidade de sélidos soltveis. Lagos et al. (2007) tiveram resultados
parcialmente semelhantes aos encontrados no presente estudo, encontrando significancia para
os efeitos CGC e CEC para o descritor anteriormente mencionado. J& Andrade et al. (2014),
encontraram resultados semelhantes em S. lycopersicum, onde os efeitos aditivos foram
preponderantes sobre 0s de dominéncia para o descritor teor de sélidos soluveis.

Resultados diferentes foram encontrados por Camposeco-Montejo et al. (2015), que
encontraram efeitos ndo aditivos mais importantes do que os aditivos para ETF e SS em hibridos
de P. ixocarpa, podendo realizar a selecdo de hibridos promissores para os descritores

anteriormente mencionados, em concordancia com a afirmacéo feita por Sprague e Tatum
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(1942). E bastante ldgico que aqueles genitores com valores positivos de CGC para PF e NFP
ndo foram os mesmos para SS, similar ao encontrado por Camposeco-Montejo et al. (2015) em
alguns hibridos de P. ixocarpa. A explicacdo mais fundamentada no presente trabalho, se deve
a que ambos descritores possuem uma correlacdo negativa (-0,34), o que implica que a selecdo
ndo pode ser realizada para ambos ao mesmo tempo.

Quanto ao descritor ETF, ndo foi encontrada significancia para CEC, somente para
CGC, sendo que ao utilizar genitores como 173V, 128R e 189R, serdo alcan¢ados ganhos no
eixo transversal do fruto, o que expressa uma marcada acdo dos efeitos génicos aditivos.
Resultados parcialmente semelhantes quando comparados ao presente trabalho foram
encontrados por Camposeco-Montejo et al. (2015), obtendo significancia tanto para CGC
quanto para CEC, onde a utilizacéo de hibridos se apresenta como uma boa estratégia para obter
materiais promissores para aumentar o eixo transversal do fruto. Ja Lagos et al. (2007), nao
obtiveram significancia para os efeitos CGC e CEC, no descritor mencionado.

Cruz e Regazzi (2012), com relacdo a discriminacdo hibrida, preconizam que as
melhores combinacgdes devem ser aquelas com maior CEC, cujos genitores apresentem alta
CGC. Embora ndo tenham sido encontrados valores significativos para CEC, genitores como
173V e 128R, que apresentaram valores positivos na CGC tanto para PF quanto para NFP,
geraram o melhor e mais produtivo hibrido do experimento (PI05). No entanto, Cruz e
Vencovsky (1989), comparando alguns métodos de analise dialélica, revelaram o fato de que
nem sempre dois genitores de alta capacidade geral, quando cruzados, originam o melhor
hibrido do dialelo. Sanchez et al. (2011) ressaltam que, a divergéncia genética entre os genitores
é a que determina a significancia e as diferencas entre as magnitudes da CGC e a CEC.

Mesmo com a ocorréncia dos efeitos ndo aditivos baixos, foram encontrados hibridos
com grande rendimento, portanto, a perspectiva quanto a continuacdo do programa do
melhoramento seria a de incrementar a base genética, utilizando novos materiais para realizar
cruzamentos e avaliar populacdes segregantes promissoras. Desta maneira, procurara-se
encontrar variabilidade genética em outros descritores importantes para o0 melhoramento da
espécie, como por exemplo tolerancia aos fatores adversos, altura total da planta e/ou altura a
primeira bifurcacdo, que facilitariam em grande proporcao as atividades relacionadas ao manejo
(menor dano nas ramificacdes, além de que estariam menos propensas a contrair doencas, por
ndo estarem em contato com o solo) e as atividades de colheita, entre outros descritores de
importancia.

Borém et al. (2017) afirmaram que progénies fenotipicamente superiores nem sempre

vao gerar individuos superiores, pois vai depender se a maior parte de variacdo total entre
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plantas, é de origem genética ou ambiental. No presente trabalho, além de ter encontrada
significancia de origem genética, foi encontrada significancia para heterose, o que indica a
existéncia do efeito heterotico para o descritor PF, o que significa que varios hibridos tiveram
médias estatisticamente melhores do que a média dos pais, resultados buscados pelos
melhoristas de plantas. No presente estudo, valores em sentido positivo foram manifestados
para a maioria dos descritores em questdo, porém também foram encontrados valores no sentido
negativo, em concordancia com os resultados obtidos por Camposeco-Montejo et al. (2020).

Realizando a comparacdo das medias entre 0s genitores e cruzamentos (Tabela 11) e
mostrado graficamente no Grafico 6, se verifica que o hibrido com maior PF foi PI05, tendo
um valor estimado de 50,15 t ha!, superando por 15,44 t ha' a média dos pais. P102 foi o
segundo melhor hibrido, obtendo uma producéo de frutos estimada de 46,02 t ha'*, superando
por 11,74 t hal a média dos pais. Resultados semelhantes foram obtidos por Camposeco-
Montejo et al. (2020), trabalhando com um dialelo de P. ixocarpa, que obtiveram o melhor
hibrido do experimento com uma producdo de frutos estimada de 47,19 t ha', sendo maior do
que o melhor genitor por 8,14 t ha*. Porém, o melhor hibrido do presente estudo (P105), teve
uma maior producdo de frutos estimada quando comparado com o hibrido mencionado
anteriormente, o que demonstra o grande potencial que a espécie tem para cultivo nas condi¢es
em que a pesquisa foi realizada.

Sahagun-Castellanos et al. (1999), em um dialelo realizado em P. ixocarpa para o
descritor “producdo de frutos na primeira colheita”, obtiveram um hibrido que foi muito
superior a média dos pais. Para esse caso, eles afirmam sobre a possibilidade de desenvolver
cultivares por meio da hibridacdo. No entanto, ndo obtiveram significancia para CEC; o que
significa que o efeito aditivo foi mais importante nesse estudo, resultados semelhantes ao
presente estudo. A complementariedade poderia ter sido um fator importante entre os genitores.
Caso contrario aconteceu num experimento realizado em P. peruviana por Lagos et al. (2007),
no qual foram obtidas médias similares entre genitores e hibridos, onde consequentemente néo
foi encontrada significancia para o efeito heterético. Para a obtencdo de individuos com alto
vigor hibrido, além de realizar cruzamentos entre genotipos ndo aparentados, também é
necessario que exista complementariedade entre eles, por acdo de alelos favoraveis para a
maioria dos loci quanto ao descritor alvo de melhoramento (BOREM; MIRANDA;
FRITSCHE-NETO, 2017).

Comparando as médias entre os genitores e cruzamentos (Tabela 11) quanto ao descritor
NFP, verifica-se que o hibrido com a maior heterose foi PI0O5, com 113,18 frutos. Valores

similares aos apresentados por Camposeco-Montejo et al. (2020) para o melhor cruzamento do
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experimento, no entanto, eles obtiveram um valor superior, de 109,19. J& Lomeli et al. (1998)
reportaram um valor inferior para a média da heterose do experimento, de 10,42%, sendo que
a média da heterose no presente experimento foi de 29,54%, para o descritor anteriormente
mencionado.

Para o descritor ETF, foi encontrada significancia quanto a heterose para dois hibridos,
porém todos em sentido negativo. Resultados diferentes foram encontrados por Lagos et al.
(2007) em P. peruviana, onde n&o foi encontrada significancia para o efeito heterotico, obtendo
médias similares para os hibridos do experimento, e por Camposeco-Montejo et al. (2020), que
encontraram um hibrido, com valores de 11,40% para heterose em P. ixocarpa.

N&o foi revelado efeito heter6tico significativo para o descritor SS, 0 que expressa que
tais médias foram semelhantes quando comparadas com os genitores. Trabalhando com tal
descritor, foram encontrados resultados similares por Lagos et al. (2007) em P. peruviana, onde
também néo foi encontrada significancia quanto a heterose. Quando hibridos ndo manifestam
grande efeito heter6tico, possivelmente se deve que a heranca de um descritor seja apenas de
efeito aditivo (BOREM; MIRANDA; FRITSCHE-NETO, 2017).

Quanto aos efeitos diretos dos descritores vegetativos sobre o descritor principal (PF),
observa-se que ao selecionar individuos com maior altura, terdo ganhos quanto a producgéo de
frutos. Os efeitos indiretos via ATP sobre o descritor principal foram os de maior magnitude.
Por meio dos efeitos totais significativos, foi determinado que plantas com maior longitude de
entren6 também sdo mais produtivas. Rodrigues et al. (2010) encontraram resultados similares
em S. lycopersicum, identificando altos valores tanto diretos quanto indiretos do descritor LE,
com o principal PF; devido a um maior desenvolvimento vascular das plantas, portanto um
melhor transporte de nutrientes.

Segundo Cruz et al. (2004), a busca de descritores que possuam correlacdo com a
producdo de frutos é muito importante, fundamentalmente porque na maioria de espécies
cultivadas a herdabilidade ndo € alta; e correspondem aos descritores de maior importancia para
os melhoristas de plantas. Efeitos significativos diretos e totais de NFP com relacdo a PF,
somado a pouca influéncia dos demais descritores, demonstram que ao selecionar gendtipos
com alto nimero de frutos, poderdo ser alcangados ganhos significativos quanto a produgéo de
frutos. A alta correlacédo entre PF e NFP (0,88), aponta grandes chances de sucesso na realizacdo
de selecdo indireta. Resultados semelhantes foram encontrados por Lomeli et al. (2008), onde
correlacdo positiva e significativa foi obtida para PF e NFP, garantido altas possibilidades de
éxito na selecéo indireta. Resultados diferentes foram encontrados por Rodrigues et al. (2010),

em S. lycopersicum, onde ndo encontraram correlagéo significativa entre esses descritores.
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Quando um descritor evidencia efeitos diretos e/ou totais de baixa magnitude sobre o
descritor principal, ndo serdo obtidos ganhos significativos ao realizar a selecdo indireta; o que
aconteceu para os descritores ELF, ETF, PM e IF. Trevisani et al. (2017) afirmaram que, quando
a selecdo é realizada para uma maior producdo de frutos, muitas vezes ndo se levam em conta
componentes importantes de qualidade morfolégica tanto da planta quanto do fruto, aspectos
fundamentais quando se trata das preferéncias do consumidor, principalmente no fruto. Nesse
estudo, os autores encontraram que o descritor NFP apresentou correlacdo negativa com outros
descritores, como peso do fruto, altura da planta e diametro de caule. Fischer et al. (2011)
ressaltaram que a disponibilidade de assimilados desenvolvidos pela planta ndo € abundante, o
que poderia explicar estes resultados.

Efeito direto e total de alta magnitude encontrados no descritor de qualidade VA sobre
o descritor principal (PF) significa que plantas com alto valor agrondmico sdo também mais
produtivas. Valores de SS de baixa e moderada magnitude para o efeito direto e para o efeito
total, respectivamente, foram obtidos devido a influéncia que tem o descritor VA sobre o efeito
total. Isso pode ter acontecido porque o critério principal para avaliar VA foi a producédo de
frutos, o que significa que aquelas plantas com maior quantidade de sélidos solGveis serdo
menos produtivas. Resultados similares foram encontrados por Rodrigues et al. (2010), onde
efeito direto negativo e de baixa magnitude foram obtidos para SS, em relagdo a PF. Em vista
disso, direcdes de selecdo diferentes devem de ser utilizadas para o aumento da producéo de
frutos quando aumentar a producéo de frutos da populac&o for o objetivo. E importante ressaltar
que foi encontrada uma correlagdo de baixa magnitude entre ambos descritores, porém foi
encontrada variabilidade genética para SS, o que significaria que a escolha de gen6tipos com
maior teor de sélidos sollveis, resultaria na selecdo de materiais menos produtivos.

A correlacdo de ETF com DC (-0,61), ELF (-0,91) e PMF (0,84), significa que plantas
com maior eixo transversal do fruto também terdo menor didmetro de caule, menor eixo
longitudinal de fruto e maior peso médio do fruto. ATP teve correlacdo positiva e significativa
com LE (0,85) e LLF (0,77), o que significa que aquelas plantas com maior longitude de entrend
e com altos valores para longitude de l1amina foliar irdo influenciar a escolha de plantas com
maior altura total de planta. Foi encontrada uma correlagéo positiva e significativa entre NFP e
LE (0,64), o que indica que plantas com maior longitude de entreno tenderdo a apresentar maior
numero de frutos por planta. Essas correlacGes podem ser verificadas graficamente por meio da
rede de correlagdes (Figura 7), onde o tamanho e intensidade dessas redes é marcante.

Para os trés grupos de descritores (Tabelas 7, 8 e 9) foram encontrados altos valores

para os efeitos de determinacédo, e valores muito satisfatorios para os efeitos das variaveis
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residuais, o que indica um bom ajuste do modelo sobre a explicacdo dos efeitos genéticos
relacionados a producdo de frutos. Isto proporciona maior confianca nas interpretacdes
realizadas pelo pesquisador quanto aos efeitos diretos e indiretos que compdem a matriz. No
presente trabalho ndo foram encontrados problemas de multicolinearidade e em vista disso nao
foi necessério o descarte de nenhum descritor na analise. Resultados semelhantes foram
encontrados por Trevisani et al. (2017), apds ter realizado uma analise de trilha em P.
peruviana, utilizando como descritor principal o nimero de frutos, quando ndo tiveram
problemas no diagnéstico de multicolinearidade, e tiveram um coeficiente de determinacéo de
81,70%.

No melhoramento de plantas aldgamas nem sempre é recomendada a sele¢éo individual,
em funcdo do ambiente ter uma influéncia muito marcante na expressdo de um genotipo, visto
que para aumentar a herdabilidade e o ganho por selecdo, a selecdo de progénies € uma
alternativa recomendada (BOREM; MIRANDA; FRITSCHE-NETO, 2017). A maioria dos
métodos utilizados para a escolha das melhores cinco progénies (P102, PI04, P105, 92V e
173V), mostraram resultados semelhantes. Entretanto, o0 método de Mulamba e Mock realizou
a escolha de duas progénies diferentes das selecionadas pelos demais métodos. Portanto, a
selecdo foi feita para aquelas cinco progénies selecionadas pela maioria dos métodos utilizados
no presente estudo.

Ao efetuar a selecdo das cinco melhores progénies, incluindo genitores e hibridos, foi
obtida uma nova média para PF de 2213,56 gramas, valor superior quando comparado com a
média do experimento, de 1788,62 gramas (Tabela 11). De modo que, a estimativa das
progénies selecionadas atingiu uma producéo de frutos de 44,27 t ha't, valores muito por acima
da média atual mexicana, de 18,90 t ha* (Pérez et al., 2020), e superiores ao potencial da espécie
segundo Lomeli et al. (1997), que estimaram uma capacidade para produzir 40,00 t ha™.
Portanto, é sugerida a utilizacdo desses cinco genitores como populagdo base para 0s processos
seguintes de sele¢do, com o objetivo de incrementar o rendimento atual da populagcdo melhorada
(Camposeco-Montejo et al., 2015). Do mesmo modo, eles afirmam que quando a CGC é maior
que a CEC, e é encontrado um material genético de alto rendimento para producéo de frutos,
este pode ser utilizado diretamente como cultivar de polinizagéo livre, pois espera-se que a
depressdo endogamica ndo seja tao significativa em geragcdes mais avancadas. Porém, se o que
se pretende num futuro é incrementar o teor dos solidos sollveis, é recomendada a utilizacédo
de outros métodos, devido a PF e SS terem apresentado uma correlagdo negativa, sendo a

criacdo de grupos heteréticos uma boa alternativa.
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Outra alternativa para dar continuidade ao programa de melhoramento da populagéo
atual, e por haver encontrado efeitos aditivos preponderantes sobre os de dominancia (CGC >
CEC), seria a utilizacdo da selecdo recorrente entre as cinco progénies selecionadas, o que

estaria precedido da selecdo dos melhores individuos em cada material genético selecionado.

5. CONCLUSOES

Os efeitos de tipo aditivo (CGC) foram predominantes e significativos sobre os de
dominancia (CEC), para os descritores producao de frutos, numero de frutos por planta, eixo
transversal do fruto e solidos soluveis.

Os genitores 173V e 128R tém alto potencial para ser utilizados na geracdo de materiais
superiores na continuacéo do programa de melhoramento, visando incrementos na producéo de
frutos.

Os hibridos P102, P104 e P105 e os genitores 92V e 173V foram selecionados segundo
a maioria de indices de selecéo, tendo uma média estimada de 44,27 t ha*, em visto disso,
podem ser utilizados como progénies base nas seguintes fases de melhoramento quando o
objetivo for incrementar a producdo de frutos da populacéo, além da alternativa de incrementar
a base genética, incorporando novos materiais ao programa de melhoramento.

Os estudos de correlagéo e analise de trilha demonstraram que ndo se pode direcionar o
programa de melhoramento para incremento da producéo de frutos e para 0 aumento dos solidos
solGveis a0 mesmo tempo, e que novas estratégias devem ser tomadas se 0 que se pretende é

um incremento proporcional de ambas.
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CONCLUSAO GERAL

Diante da importancia de P. ixocarpa, torna-se imprescindivel a busca de mais
estratégias que permitam aproveitar o potencial da espécie.

Nas duas etapas do estudo, foi demonstrada a variabilidade de origem genética para
diferentes descritores, consequentemente coeficientes de herdabilidade de moderada a alta
magnitude, o que indica altas possibilidades de sucesso no melhoramento da populacdo sob
estudo; para o incremento da producéo de frutos. As técnicas multivariadas UPGMA e Tocher
permitiram identificar as progénies com maior divergéncia, enquanto com o0 uso dos
componentes principais foi possivel verificar quais descritores foram responsaveis pela maior
variacdo do experimento.

O efeito da capacidade geral de combinacdo foi predominante sobre capacidade
especifica de combinacdo nos descritores que determinam a producdo de frutos, pelo que
baseando-se na CGC, os genitores 173V e 128R foram ressaltados como materiais superiores
para obter incrementos na producéo de frutos. Apesar de ndo ter tido significancia para a CEC,
foi encontrada significancia para heterose nos descritores que determinam a producdo de frutos,
para os hibridos P102 e P105; pelo que que se poderia afirmar que os genitores que deram origem
a esses hibridos foram complementares.

Estudos de correlagdo a andlise de trilha, auxiliaram as estratégias para direcionar a
selecdo entre os descritores que apresentaram variabilidade genética. Portanto, nas duas fases
do experimento, os indices de selecdo possibilitaram a selecdo das progénies com superioridade
agrondmica, permitindo um enorme ganho por selecdo principalmente na producédo de frutos

da populacéo; valores comparados com materiais genéticos melhorados mexicanos.
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ANEXOS

Anexo A: imagem sobre o capitulo um publicado pela Revista Scientia Horticulturae, na data
31 de agosto de 2021. Doi: https://doi.org/10.1016/j.scienta.2021.110531.
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to be included in the genetic imp peogram of the species to
increase its productivity.

2. Material and methods

The research was carried out at Horto Florestal Experimental Unit,
belonging to the State University of Feira de Santana (UEFS), located in
the municipality of Feira de Santana in the State of Bahia (12° 16’007 S,
38" 5§ 00" W, 234 m asl, and Aw climate according to the Koppen
classification). The studied population consisted of 15 half.sib proge-
nies, seven of which had purple fruit (98R, 18SR, 189R, 1288 11R,
123R, 97R) and eight had green frust (173V, 92V, 185V, 93V, 182V,

Scumn Hortsadrae 290 (2021) 110831

different selection indices, a coincidence index was used. The muitipli.
cative method (Subandi et 2l 1973) was used to whisper which were
the best individuals within each progeny.

3. Results

3.1, Genetc parameters

Of the 20 descriptors used, 11 (55%) showed variation between the
progenies, where fruit production (FP), number of fruits per plant (NFF),
growth habit (GH), and beginning of flowering (BF) are pointed ocut.
Values of the coefficients of genetic variation between progenies (CVgp

91V, 214V, 19V), obtained under free pollination and composing a
collection belonging to the UEFS-Horto Flarestal, and ariginated from
udpd—ib-hysﬁm’-b- ME, USA) in 2012

were blished b April and July of 2019. A
mﬂymmmxsm-ﬂam
was used. The experimental anit constituted one plant per plot, 1.0 m
and 0.50 m between rows and plants, respectively.

Twelve quantitative descriptoes were evahmted: plant height (cm);
stem déameter (mm); frut production (g); number of fruits per plant;
leaf blade length (cm); leaf blade width (cm); internode length (cm),
longitudinal axis of the fruit (mm), tmasvenal axis of the fruit (mm),
mﬂwﬂ(‘ﬁlkMWh-ﬁqnh
emission of the first i Eighe

%) were obtained for the d FP and NFP, of 31.51 and S0.7%%,
respectively (Table 1). The coefficients of individual additive genetic
variation (CVgi%) for FP and NFP were 63.02 and 101.57%, respectively
(Table 1), which implies greater potential for the exploration of de-
scripeors in the next program selections of genetic tmprovement of the
culture, in view of the significant presence of variability of genetic
origin. The CVgp and CVys values for GH were 19.15% and 3831%,
respectively, which means that there & potential for selection in the
studied population.

Favorable values were obeained for additive heritabdity (h2a),
within the progeny, of (.49 and 0.62 for FP and NFP, respectively. These
Muhhw'—tﬁb“bﬁ

dection in order to in the p y of the base population.

mmmmumm
also evaluated: growth habdt, stem color, leaf margin shape, leaf apex
shape, carolla spot color, immature chalice color, fruit shape, and
chalice shape.

Statistical analyzes were performed using the Selegen REML/BLUP
software (Resende, 2010), where the components of variance were
determined using REML. The inference about the significance of the
genotypic effects was carried out by estimating the heritability interval,
and consequently, estimating the presence of significant genotypéc
variabelity (Resende, Juu.). ummum
model 82 was used: “Ents

plant per plot;
Mixed linear model (univariate additive model)

y=XutZuve

where y is the data vector, u is the scalar referring 10 the general mean
(fixed effect), @ & the vector of the individual additive genetic effects
(assumed to be random), and ¢ &s the vector of errors or residues
(random). X and Z represens the incidence matrices for w and a,
respectively.

In the study of genetic divergence, after obtaining the average
ruclidean distance matrix at the genotypic level using the Selegen
software (Resende, 2010), the UPGMA method by Sobal and Micheses
(1954) was used in the construction of the dendrogram and the coeffi.
clent of cophenetic correlation (r) by the Mantel test (1907 using the
Genes software (Crue. 2010) Tocher's optimization method was also
wsed according 1o N (1902), and through the Selegen software
(Resende, 2016),

To identify those descriptons that contributed most w0 the total
variation of the experiment, & principal component analysis was carried
out using the software R, version 1,2.1335 (R core Team 2019). Estl.
mdumummm—-
performed wing Sp + simple lation model, through the
Genes software (Coux. 2010). For the genetie correlations, the genetic
values obtatned in the Selegen software were wed.

Using the FP, NFP, GH, and WF descriptons, the Selegen softwace, and
the classie (Senith, 19005 Hasel, 1943), multiplicative (Sobsadi et al,
1979), and modium rank index adapted from Mulusba and Mock
(Mudamba wnd Mock, 1975) different selection indices were budle, To
compure the performance of the selectnd genotypes through the

mmmnum—m_du:
0.54 and 0.68 = 0.59 were found for FP and NFP, respectively. It can be
assumed that there is a potential for population improvement by
expressing higher values of the additive genetic vaniation (| able | ) data
can be found as supplementary material (DOE hepe dotorg 10
L2030 e 7755 1), Therefore, for descriptors with the potential 1o
be improved, it is interesting 1o note that progenies such as 988, 173V,
92V, 189R, and 1 28R showed agronomic superiority (1abic 2}

12, Generx divergernce

Tocher's method, five of progenies were formed
(Table 7). Growp L 185V, 92V, 182V, 93V, 19V, 1898 97R, 1238, 1IR,
and 91V; group I1: 214V and 188R; groop HE 1 73V; group IV: 128R and
group V: 98R. Group | chustered most of the progenies (66.7%), indh.
cating a greater similarity within the group, which implies that thesr
possible cromung reduces the possshility of cbtaining superior genotypes
and, therefore, crosses between progenies of different groups favor the
selectson.

Fig L.

The 15 half-sib progenies were also grouped uaing the UPGMA b
erarchical method (Fiyure ). The formation of three gproups was
observed, Growp | 93V, 19V, 1238, and 128R; group IE 971, 11R, 1888,
214V, 182V, 91V, 185V, 92V, 1898, and 173V, and groap UE SR, The
cophenetic correlation (0.79) showed the comistency of the chuster
analysis in relation 1o the dissimilarity matrix, as well as the distortion
value (2.45).

13 Prmcipal componenss

The graphical represestation via biplot of the descriptons used in
reiation to the first theee main components (PC1, PC2, and PCY) explain
70% of the total variation in the 15 halfaib progenies. The
LBW, 1L, and I¥ made a srong contribution to explata PCY (Vg e,
©), with 19V, SOV, snd 1 IR being the striking progendes (1 gure b, &)
For PC2, the descriptors SD, FP, NFP, and LEL evidenced the greatest
contribution (F'igure Ja, ), with progenies 92V, 189R, 126K, S8R, and
173V as those which stood out (Figuee b, 1) The GH descriptor
contributed most to explatn PCI (Higure O, €), with progenses 214V,

185V, and 182V belng accentuated (Vs d, ). The l\/

contributed the less 1o the total genetic divergence of the

E\.(‘.’_‘.
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Anexo B: Area experimental contendo genitores ¢ F1°s de Physalis ixocarpa localizada na unidade
experimental Horto Florestal da UEFS, Feira de Santana, Bahia, Brasil, 2021.

Anexo C: Avaliacdo da producéo de frutos (PF), em g, com auxilio de uma balanca analitica,
pesando a quantidade total de frutos sem célice por planta.

CAPACIDADE:
10000gx19/3530zx0.10z
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Anexo D: Avaliagdo do comprimento da lamina foliar (CLF), medido em cm, usando
paquimetro digital, medindo o eixo longitudinal de cinco folhas ao acaso por planta.

Anexo E: Avaliacdo do didmetro do caule (DC), medido em mm, usando paquimetro digital,
5 cm acima da superficie do solo.
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Anexo F: Avaliagdo do numero de frutos por planta (NFP), realizando a contagem da
quantidade total de frutos por planta.

Anexo G: Avaliacao da cor da nervura do célice (CNC), associando as notas de 1 a 4, sendo: 1
= verde; 2 = roxo suave; 3 = roxo intermediario; 4 = roxo forte.
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Anexo H: Avaliagdo do inicio da floragéo (IF), medido em quantidade de dias da semeadura a
emissdo da primeira flor.

Anexo |: Avaliacdo da altura total da planta (ATP), medido em cm, utilizando fita métrica,
desde a superficie do solo até o topo da planta.




Anexo J: Inseto benéfico em planta de Physalis ixocarpa Brot.

95




