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RESUMO

A estimativa da variabilidade genética existente em um banco
de germoplasma é importante ndo so para a conservacao dos recur-
Sos genéticos, mas também para aplicagdes no melhoramento de
plantas. O presente trabalho teve como objetivo estudar a divergén-
cia genética entre 78 acessos de uma colegdo de germoplasma de
tomateiro, com base em 74 marcadores RAPD e correlacionar esses
resultados aquel es da caracterizago morfoagrondmicarealizadapara
27 descritores. Foi utilizado o agrupamento hierarquico UPGMA
para analisar os dados, observando-se aformacdo de 13 grupos. Es-
ses grupos foram correlacionados a cinco descritores (hébito de cres-
cimento, tipo de folha, cor do fruto, nimero de | 6culos e formato do
fruto). Alguns grupos apresentaram peculiaridades, a exemplo do
grupo 1V, que reuniu acessos com frutos no formato de péra; o gru-
po VII com acessos resistentes a murcha-bacteriana e o grupo 1X,
que englobou acessos com folhas do tipo batata. As andlises por
bootstrap revelaram poucos agrupamentos consistentes. Houve cor-
relacdo positiva e altamente significativa entre as matrizes geradas
pelos 27 descritores qualitativos e pel osmarcadoresRAPD (t = 14,02).
A correlagdo de Mantel (r = 0,39) foi atamente significativa, porém
de baixa magnitude. O baixo valor verificado para esta correlagdo
sugere que ambas as etapas de caracterizacdo (morfoagrondmica e
molecular) sdo importantes para um conhecimento mais amplo e me-
Ihor discriminacdo entre os acessos de tomate.

Palavras-chave: Solanum lycopersicum, recursos genéticos,
UPGMA, marcadores moleculares, descritores morfolégicos.

ABSTRACT

Genetic divergence among tomato accessions using RAPD
markers and its comparison with multicategoric descriptors

The estimation of genetic variability in a germplasm bank is
important not only for the conservation of the genetic resources, but
asofor applicationsin plant breeding. The genetic divergence among
78 tomato accessionswas studied, based on 74 RAPD markers. Also,
a correlation between the molecular profile and 27 morphological
and agronomic datawas performed. Cluster analysis (UPGMA), used
to study the data, resulted in 13 groups that were correlated with
five descriptors (growth habit, leaf type, fruit color, locule number,
and fruit shape). Some groups had particularities, such as group IV
that assembled accessions with pear shape fruits; group VII, that
clustered accessions with bacteria wilt resistance, and group IX, that
gathered accessions with potato leaf type. Bootstrap analysis reveaed
few consistent clusters. The results showed a positive and significant
correlation between the matrixes generated out of qualitative and
molecular data (t = 14.02). Mantel’s correl ation was highly significant,
but with alow value (r = 0.39), which suggests that for a wise use of
the germplasm bank accessions, both characterization, molecular and
morphoagronomic, should be carried out.

Keywords: Solanum lycopersicum, genetic resources,
UPGMA, molecular markers, morphological descriptors.
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O tomateiro é uma entre as muitas
espécies autdgamas cultivadas que
teve sua diversidade genética reduzida
drasticamente. Primeiro, devido a
domesticagéo fora do seu centro de ori-
gem e, segundo, pelo melhoramento
genético que tem sido realizado ao lon-
go dos anos com base em um ndmero
limitado de gendtipos. Além disso, mui-
tos gendtipos foram perdidos ao longo
do tempo, em consequiéncia da substi-
tuicdo ou do desaparecimento de espé-
cies silvestres, cultivares obsoletas e
cultivareslocais (Seavedraet al., 2001).
Conseglientemente, seobservaalto grau
de uniformidade nas cultivares, tornan-
do aculturaatamente vulnerével apra-
gas e doencas (Carelli, 2003).
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Estudos de diversidade genética em
tomateiro utilizando marcadores
molecularesrevelaram umaestreitabase
genética das cultivares modernas
(Saavedra & Spoor, 2002). Por isso 0s
bancos de germoplasma séo de suma
importancia, pois colocam a disposicdo
dos pesquisadores amplafonte de recur-
sosgenéticos, que podem fornecer genes
gue conferem adaptacdo a diferentes
estresses abidticos e resisténcia a inu-
meras pragas e doencas. Entretanto, os
acessos conservados em bancos de
germoplasma s&0 pouco utilizados de-
vido auma série de dificuldades e defi-
ciéncias, tais como falta de documenta-
¢éo, falta de descricéo adequada e falta
de avaliagdo das colegdes, 0 que limita
a acdo de melhoristas (Gepts, 2006).

A caracterizagdo e a avaliagdo de
acessos dos bancos de germoplasma sdo
de fundamental importancia, pois con-
tribuem para maior conhecimento des-
tes, viabilizando adeteccéo de possiveis
genodtipos a serem utilizados em progra-
mas de melhoramento de plantas e
deteccdo de possiveis duplicatas nos
bancos de germoplasma (Valls, 1988).
A presenca de acessos duplicados em
colegdes de germoplasmaaumentao tra-
balho do curador e reduz o espago dis-
ponivel para conservagdo de outras
amostras, sem contribuir parao enrique-
cimento da variabilidade genética (Van
Hintum & Vissen, 1995).

Para complementar as informagdes
e aumentar a base de conhecimento ge-
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nético sobre os acessos de um banco de
germoplasma, 0s marcadores
moleculares tém sido de grande valia
Esses marcadores revelam diferencas
genéticas em um maior nivel de
detalhamento e sem as interferéncias
causadas pelo efeito ambiental, ofere-
cendo vantagens em termos de discri-
minagdo e rapidez (Binneck et al.,
2002). Os estudos com marcadores
moleculares trazem contribuicdes sig-
nificativas paraacompreensdo dadiver-
sidade genética (Spooner et al., 2005).
O beneficio principal de se usar
marcadores moleculares é que estes sdo
bons indicadores da distancia genética
entre acessos, por causa da sua neutra-
lidade seletiva. Assim, os marcadores
moleculares estdo sendo utilizados para
auxiliar o curador nas atividades de
manutencdo, caracterizacdo e avaliagdo
de germoplasma (Rao & Riley, 1994).
Este trabalho teve como objetivos
caracterizar parte do banco de
germoplasma de tomateiro da UENF
utilizando marcadores RAPD,
quantificar a divergéncia genética entre
acessos, identificar possivels duplicatas
e correlacionar 0s dados
morfoagronémicos aos moleculares.

MATERIAL E METODOS

Na caracterizagdo molecular foram
utilizados 78 acessos de Solanum
lycopersicum do banco de germoplasma
da Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro (UENF) (Ta-
bela 1). Todos os acessos foram cedidos
pela Empresa de Pesquisa Agropecu&ria
do Estado do Rio de Janeiro (Pesagro—
Rio), Estacdo Experimental de
Seropédica. Desse total, 58 acessos fo-
ram caracterizados também com baseem
27 descritores morfoagronémicos
(Karasawa, 2005). Nesta caracterizagdo
foram utilizados os descritores. cor e
pubescéncia do hipocotilo, hdbito de
crescimento, densidade da pubescéncia
e comprimento do internédio do caule,
densidade dafolhagem, tipo defolha, tipo
e nimero de inflorescéncias, nimero de
flores por inflorescéncia, cor dacorolae
do fruto imaturo, frutos por
inflorescéncia, pubescéncia e forma do
fruto, presenca de ombro verde no fruto,
cor do fruto maduro, intensidade da cor
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externa do fruto, cor da pele do fruto e
do pericarpo, presenca de fruto oco, ni-
mero de locos, forma do corte transver-
sal do fruto, dacicatriz do pistilo no fru-
to e do apice do fruto, rachadura radia
no fruto e rachadura concéntrica.

Os acessos de tomateiro foram se-
meados em bandejas de poliestireno de
128 células. Apos 15 dias do semeio as
mudas foram transplantadas para potes
plasticos com capacidade para 0,5 L
contendo substrato Plantmax®. As plan-
tas foram cultivadas em casa-de-vege-
tacdo, na Unidade de Apoio a Pesquisa
da UENF, em Campos dos Goytacazes
(RJ). Trinta e cinco dias apds 0 semeio,
amostras de 3,0 g de folhas jovens fo-
ram coletadas, identificadas e imediata-
mente mergulhadas em N, liquido. Uma
vez no laboratério, este material foi
acondicionado em ultrafreezer a -86°C.
Posteriormente, estas folhas foram
maceradas em N, liquido e acondicio-
nadas em tubos de 15 mL.

Cercade 300 mg detecido macerado
foram transferidos paratubos de 2,0 mL
eimersosem N, liquido para a extragéo
de DNA (Daher et al., 2002). A
quantificacdo foi realizada em géis de
agarose 0,8% (p/v) submetidos a
eletroforese. Aliquotas de DNA foram
aplicadas nos pocos do gel ao lado de
um marcador com concentragcdo conhe-
cida (A). A concentracdo das amostras
foi estimada por comparagéo visua da
intensi dade de fluorescéncia das bandas
do DNA ()). Posteriormente, o DNA foi
diluido (10 ng puL™) para as reagdes de
RAPD.

As reacfes de amplificagdo foram
feitas em termociclador modelo
Mastercycler gradient (Eppendorf), em
20 uL contendo: 10 mmol L TrisHCI,
pH 8,3; 50 umol L* KCI; 2,4 mmol L+
MgCl,; 100 uM dATP, dCTP, dGTP e
dTTP; 0,4 uM de iniciador; 20 ng de
DNA gendmico e 0,75 unidade de Taq
DNA-polimerase. Foram utilizados
microtubos em que foram colocados 2
uL de DNA e, paraelamente, prepara
do um mix contendo todos os demais
reagentes nas concentragdes menciona
das, cada mix contendo um iniciador
diferente. Desta solucdo, foram retira-
dos 18 uL eadicionados aos microtubos,
totalizando 0s 20 pL dareacdo. Asrea
¢Oes foram submetidas a 45 ciclos de

amplificac8o apds desnaturacdo inicia
a95°C por 1 minuto. Cadaciclo consis-
tiu de 1 minuto a94°C, 1 minuto a36°C
e 2 minutos a 72°C. Ao fina de 45 ci-
clos, foi realizadaumaextenséo final de
7 minutos a 72°C. Os produtos de am-
plificagdo foram submetidos a
eletroforese (100 V durante 90 minutos)
em géisde agarose 1,4% (p/v), utilizan-
do o tamp&o de corrida TBE 1 X. Os
géis foram corados com brometo de
etideo efotografadossob luz UV (Eagle
Eye Il - Sratagene).

Efetuou-se umatriagem deiniciado-
res que fossem capazes de detectar
polimorfismo. Para esta verificacdo,
foram selecionados quatro acessos di-
vergentes com base nos dados
morfoagronémicos (UENF 155, UENF
166, UENF 196 e UENF 197). Consi-
derando-se 0s quatro acessos, foram tes-
tados 358 iniciadores dos respectivos
kitsOPA, OPAA, OPAB, OPAC, OPAD,
OPAH, OPB, OPC, OPD, OPE, OPG,
OPI, OPK, OPN, OPO, OPT, OPW,
OPV e OPX da Operon Technologies,
selecionando-se como polimarficos os
iniciadores OPAA 03, OPAA 04, OPAA
18, OPAB 05, OPAB 07, OPAB 09,
OPAB 14, OPAC 06, OPAH 01, OPC
08, OPC 09, OPC 11, OPC 15, OPE 06,
OPE 07, OPE 18, OPG 16, OPI 12, OPI
20, OPK 16, OPN 06, OPN 08, OPO
10, OPT 16, OPW 06, OPW 13 e OPV
12.

As bandas foram avaliadas visual-
mente em todos 0s acessos, consideran-
do-se para andlise apenas aguelas mais
evidentes e consistentes nos 78 acessos
avaliados. Foi elaborada uma matriz de
dados binarios correspondente & presen-
¢a (1) ou auséncia (0) das bandas. Para
formag&o da matriz de dissimilaridade
foi utilizado o complemento aritmético
do indice de Jaccard. A partir destes
dados, foi realizado o agrupamento dos
acessos utilizando o método hierarqui-
co de UPGMA (Unweighted Pair-
Group Method Using an Arithmetic
Average). A validag8o dos nos apresen-
tados no dendrogramafoi feitapor meio
da metodol ogia do bootstrap, que € um
instrumento de simulagdo estatisticaque
tem como principio estudar e avdiar a
estabilidade dos agrupamentos obtidos
a partir de matrizes de dissimilaridade.
Essa técnica consiste em compor uma
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amostracomum originadadajuncdo das
amostrasindividuais de cadapopul agéo.
A partir dessa amostra, sdo obtidas por
reamostragem com reposi¢ao amostras
do mesmo tamanho daquelas extraidas
individualmente de cada populacéo. A
estatisticado teste € computada e o pro-
cedimento € repetido milhares de vezes.
Com os milhares de valores da estatisti-
ca é possivel obter uma distribuicdo de
probabilidade empirica e efetuar testes
de hipdteses e estimacdo de parametros
(Lavoranti, 2003). No presentetrabal ho,
a andlise de bootstrap foi conduzida
considerando-se 1000 reamostragens.

Com base nos dadosmoleculares, foi
realizada uma comparagdo com os cin-
co descritores importantes na discrimi-
nagdo dos acessos ha etapa de caracte-
rizacdo morfoagrondémica. Com exce-
¢80 do descritor “tipo de folha’, os ou-
tros quatro descritores foram apontados
pel os mel horistas como sendo deimpor-
tancia para a caracterizacdo dos aces-
sos dos bancos de germoplasma
(Rodrigues et al., 2002).

No intuito de comparar os resulta-
dos moleculares aos resultados de ca-
racterizacdo morfoagrondmicajadispo-
niveis, foi necesséria a transformacéo
dos dados qualitativos obtidos a partir
dos 27 descritores morfoagronémicos
em dados binérios, paraarealizacdo da
andlise de dissimilaridade por meio do
complemento aritmético do indice de
Jaccard. Obtidas as matrizes de
dissimilaridade morfoagronémica e
molecular, ambas foram comparadas
pelo testedecorrelagdo de Mantel epelo
teste t. Todos os dados foram analisa-
dos pelo programa GENES (Cruz,
2006), com excecdo do dendrograma
obtido pelo método UPGMA, gerado
com auxilio do programa STATISTICA
(1995).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Cada iniciador produziu bandas de
intensidade varidvel, facilmente detec-
tadas, e bandas inespecificas que foram
descartadas. Os 27 iniciadores utiliza-
dos produziram 132 bandas. Destas, 74
foram polimarficas, ou seja, em média,
cada iniciador gerou 2,74 bandas
polimorficas. O nimero total de bandas
polimorficas por iniciador variou de 1 a
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6, sendo os iniciadores OPE 18 e OPG
16 os mais polimorficos, gerando seis
bandas cada um.

Detectou-se diversidade genética
entre 0s acessos de tomateiro estudados
com base na técnica do RAPD, confor-
me ja descrito em outros trabalhos com
tomateiro (Williams & St. Clair, 1993;
Villand et al., 1998; Noli et al., 1999;
Carelli et al., 2006). Utilizando a ma-
triz de Jaccard, identificou-secomomais
distantes os acessos UENF 202 e UENF
1662, com distancia de 0,34, enquanto
0s acessos UENF 1667 e UENF 1701
foram os mais similares, com distancia
de 0,01. A distancia média observada
entre osacessosfoi 0,19 (+ 0,04). Carelli
et al. (2006) analisando 35 acessos de
tomateiro com 20 iniciadores RAPD
obtiveram uma distancia que variou en-
tre 0,43 e 0,82, com média de 0,65 (=
0,09). Entretanto, Villand et al. (1998)
analisaram 96 acessos de tomateiro com
41 iniciadores RAPD e obtiveram dis-
tancias que variaram entre 0,01 e 0,50,
com média de 0,16 (+0,08). Essas dife-
rencas se devem provavelmente a ori-
gem dos acessos estudados.

Um corte realizado na distancia de
0,18, considerando-se 0 ponto de mu-
danca abrupta, possibilitou a formacdo
de 13 grupos (Figura 1). O grupo | foi
constituido pelo maior nimero de aces-
sos, totalizando 51 acessos, ou sgja, 65%
dototal (Tabelas1 e 2). Estefoi o grupo
gue apresentou 0 maior nimero de ban-
das polimérficas, evidenciando uma
maior variabilidade genéticaem relacdo
aos demais grupos formados. Conside-
rando-se o fato desse grupo apresentar
umaadtavariabilidadeintra-grupo ereu-
nir um ndmero grande de acessos, op-
tou-se por subdividi-lo em dois
subgrupos. O subgrupo I.A foi consti-
tuido por 26 acessos e o subgrupo 1.B
foi formado por 25 acessos. Ainda as-
sim, foi possivel notar que os subgrupos
formados tiveram uma maior presenca
debandas polimorficas, associadasaum
maior nimero de acessos agrupados em
relagdo a todos os demai's grupos.

Embora formados exclusivamente a
partir dos perfis moleculares, os grupos
apresentaram algumas caracteristicas
fenotipicas peculiares. Em relacdo ao
habito de crescimento, observou-se que
o crescimento indeterminado foi predo-

minante nos acessos estudados, com
excegdo dos acessos UENF 160 e UENF
157 (Tanzimech), de crescimento deter-
minado e semi-determinado, respectiva
mente. O acesso UENF 157 permane-
ceu isolado no grupo X. Para o tipo de
folha, trés acessos (UENF 209, UENF
222 e UENF 224), cujas plantas foram
as Unicas a possuirem folhas do tipo
batata, caracteristica que determina a
variedade botanica grandifolium, fica-
ram reunidos no grupo IX.

Ogrupo VIl reuniu osacessosUENF
1662 (C38 D Novo) e UENF 1663 (San-
ta Barbara) provenientes de um progra-
ma de melhoramento visando resistén-
ciaa Ralstonia solanacearum (murcha
bacteriana) conduzido na Amazonia
(Cheng & Chu, 2002). Embora o grupo
possa ser caracterizado pela sua resis-
téncia e por outros caracteres similares
como a presenca de plantas de hébito
decrescimento indeterminado, folhasdo
tipo normal e frutos vermelhos e
multiloculares, em relagdo ao formato
do fruto, o acesso C38 D Novo produ-
ziufrutosno formado globul ar, enquanto
0 acesso Santa Bérbara produziu frutos
no formato cilindrico alongado. O gru-
po VIII reuniu dois acessos (Seco e
Roquesso) que entre as similaridades
produziram frutos vermelhos,
multiloculares e de formato globular.
Esses acessos séo provenientes de cole-
tas junto a pequenos produtores e trata-
se de sementes conhecidas na literatura
como heirloom, ou seja, mantidas ha
muitas décadas por produtores.

Noli et al. (1999), utilizando de
marcadores RAPD, ndo conseguiram
distinguir cultivares de tomate com ca-
racteristicas fenotipicas distintas. No
presente estudo foi possivel identificar
grupos contendo acessos com caracte-
risticas fenotipicas idénticas entre si e
diferentes dos demai's acessos de outros
grupos. Por exemplo, os grupos VIl e
XII reuniram respectivamente os aces-
sos resistentes a Ralstonia
solanacearum e 0s acessos com frutos
amarelos. Por outro lado, o Unico aces-
so de héhito determinado (UENF 160)
ndo pode ser distinguido de outros de
hébito indeterminado com base nos
marcadores RAPD.

Ramos (2003) descreve que sdo con-
siderados ramos consistentes em uma
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Tabela 1. Acessos de tomate caracterizados com marcadores RAPD e agrupados pelo método UPGMA (Tomato accessions characterized
using RAPD markers and clustered by UPGMA method.) Campos dos Goytacazes, UENF, 2007.

Acesso U::IF Nome comum Grupo Acesso UE;IF Nome comum Grupo Acesso UI';;IF Nome comum Grupo
1 104 - 1A 27 179 Red Jacket B 53 211 Comell 54-17 VI
2 140 S.C. Yokota 1A 28 180 VR superior B 54 212 Roma 1A
3 154 Clinton Il 29 182 ES-58 1A 55 213 Persimmon type IA
4 155 Indiana - 73 1B 30 183 Paul Bynuan 1B 56 215 PI-255839 1B
5 156 Nuova Super roma 1A 31 185 WV-139-1-2-1-1-1 1A 57 217 WV-289-1-4-1 Vv
6 157 Tanzimech X 32 186 VR Wisconsin 1A 58 218 Manelee IA
7 158 Todo Royo 1B 33 187 PI-95588 CGS 1A 59 219 Red top 1B
8 159 UC-105J 11l 34 188 Heinz 14451 VF 1A 60 221 WV Rutgers IA
9 160 OSU-460-1 1A 35 189 VF-14 B 61 222 ACC pigmentline IX
10 161 VR Sugar 1B 36 190 PI-262910 CGS 1A 62 223 PI-105342 Xl
11 162 Early Chabham B 37 193 Heinz 2439 1A 63 224 Manzaha IX
12 163 Pearson 1B 38 194 Acano 1B 64 225 VR Pitnic hard 1B
13 165 VR Red Cloud B 39 195 Valians 1A 65 216 Terusend IA
14 166 Starfine 1l 40 196 Bongned 1A 66 1662 C 38 D Novo Wi
15 167 Sweft 1B 41 197 Sundwarf 4 Vv 67 1663 Santa Barbara VI
16 168 WV-334-1-2-1 v 42 199 Utah 4 1A 68 1664 Seco Vil
17 169 PI-280597 1B 43 200 Improved Garden 1A 69 1665 Duradouro Vermelho 1A
18 170 Hand warf 1A 44 201 - v 70 1666 Roqueso Vil
19 171 C-52 B 45 202 KC 46j2j2 Xl 7 1667 Cereja FM 1B
20 172 WV-252-1-1-1 1B 46 204 Cornell 61-56 1A 72 1668 Comprido Vermelho 1B
21 173 Houytlille B a7 205 Porte B 73 1669 Péra \Y
22 174 Hotset Il 48 206 PI-255829 CGS 1A 74 1700 Dedo de Dama 1B
23 175 1260-1-1 Xl 49 208 V641 1A 75 1701 Cereja 1B
24 176 PI-280060 1A 50 209 Short Stem Boone IX 76 1702 Gauchinho Xl
25 177 Bould Mountain 1B 51 210 C-49-59 Xl 77 1703 Comprido Amarelo Xl
26 178 Early Pak Xl 52 210B C-49-59 v 78 1704 Pomodoro Xl
UPGMA

Dissimilaridade

Distancia de Ligacdo

)
Q
1]

Q
[¥]

Figura 1. Dendrograma obtido pelo método UPGMA a partir das medidas de dissimilaridade genética entre 78 acessos de tomate caracte-
rizados por marcadores RAPD (Dendrogram of genetic dissimilarity among 78 tomato accessions characterized with RAPD markers, based
on the UPGMA method). Campos dos Goytacazes, UENF, 2007.

andlise de agrupamentos, para a varia
¢80 entre locos, agueles com valores de
bootstrap superiores a 60%. Com base
nessa premissa, no presente trabalho os
agrupamentos referentes aos acessos
UENF 1667 e UENF 1701 (99,4%,
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subgrupo I1B); UENF 1702 e UENF
1704 (64,5%, grupo XII); UENF 177 e
UENF 225 (67,9%, subgrupo IB);
UENF 155 e UENF 179 (62,7%,
subgrupo IB), UENF 1702 e UENF 178
(82,6%, grupo XII); UENF 1662 e

UENF 1663 (61,8%, grupo VII); UENF
104 e UENF 140 (100%, subgrupo |A),
e UENF 104 e UENF 155 (80,1%, gru-
po |) podem ser considerados consisten-
tes. Os outros ramos formados devem
ser considerados pouco consistentes,

367



LSA Gongalveset al.

Tabela 2. Identificacdo dos grupos e subgrupos, nimero de acessos por grupo e subgrupo, nimero de iniciadores, nimero de bandas
polimorficas e caracteristicas fenotipicas predominantes em cada grupo de acessos de tomate (Group and subgroup identification, number
of accessions in each group or subgroup, number of polymorphic primers and bands, and predominant phenotypic characters in each group
of tomato accessions). Campos dos Goytacazes, UENF, 2007.

N° de

o
Grupo/ N°de . iciadores

Subgrupo acessos'’

N° de
bandas
polimérficos polimoérficas

Caracteristicas fenotipicas predominantes da classe?

| 51 25 50
LA 26 19 38
1B 25 17 35
I 2 9 14
i 2 12 21
vV 4 19 23
v 2 10 17
Vi 1 - -
il 2 8 13
Vil 2 9 15
IX 3 19 29
X 1 - -
Xi 3 18 27
Xl 4 11 12
Xl 1 - -

Folha normal e frutos vermelhos

Habito indeterminado, folha normal e frutos vermelhos

Habito indeterminado, folha normal e frutos vermelhos, triloculares e globulares
Habito indeterminado, folha normal e frutos vermelhos, biloculares e levemente

achatados

Habito indeterminado, folha normal e frutos biloculares

Habito indeterminado, folha normal e frutos vermelhos, multiloculares e globular
Habito indeterminado, folha normal e fruto vermelho, bilocular e globular
Habito indeterminado, folha normal e frutos vermelhos e multiloculares, e

resisténcia a Ralstonia solanacearum

Habito indeterminado, folha normal e frutos vermelhos, multiloculares e globular

Habito indeterminado e folha batata

Habito semi-determinado, folha normal e frutos vermelhos, multiloculares eglobular

Habito indeterminado e folha normal

Habito indeterminado, folha normal e frutos amarelos e biloculares
Habito indeterminado, folha normal e frutos vermelhos biloculares e cilindrico

alongado

YPara identificagdo dos acessos, consulte a Tabela 1 (for accession identification, see Table 1); 2Caracteristicas fenotipicas predominantes
nos grupos, relativas aos descritores hahito de crescimento, tipo de folha, coloracdo dos frutos, nimero de léculos e formato do fruto, com
base em Karasawa (2005). (Phenotypic characters predominant in the groups in relation to the descriptors growth habit, leaf type, fruit color,
number of locules, and fruit shape, based on Karasawa, 2005).

devido a variagdo existente na informa-
¢80 produzida pelos locos, ou sgja, mu-
dando-se os locos, estes grupos n&o sdo
necessariamente reproduzidos. Em ou-
trostrabalhos, por exemplo, no estudo de
diversidade genética em uma populacdo
de 148 hibridosde Murcott elaranjaPéra,
por meio da utilizagdo de marcadores
fAFLP e RAPD, Bastiand et al. (2006)
também verificaram pouca consisténcia
edtatistica pela andlise de bootstrap en-
tre os grupos formados. Creste et al.
(2005) investigando o relacionamento
genético entre quinze acessos originérios
do Brasil de Arachis e Heteranthae utili-
zando marcadores RAPD, mostraram
queaandisedebootstrap dividiu osaces-
sos em dois grupos consistentes. O pri-
meiro grupo conteve 0s acessos Arachis
€, 0 segundo, 0s acessos de Heteranthae.
Entretanto, deve-seressaltar que essere-
sultado foi obtido com acessos de duas
espécies diferentes, enquanto no presen-
teestudo osacessos estudados sGo deuma
Unica espécie.

Os ramos consistentes indicam a
coeréncia dos resultados obtidos e, em
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termos de divergéncia entre 0s acessos,
demonstram que existe umagrande pro-
babilidade de que os grupos formados
retinam de fato os gendtipos mais simi-
lares. Esse fato tem implicacdes para o
melhoramento de plantas, pois os aces-
sos mais similares em geral ndo sdo uti-
lizados em cruzamentos, ja que, nesses
casos, a producgdo de individuos com
alto vaor heterdtico ndo é esperada en-
tre genitores muito proximos genetica-
mente. Por outro lado, espera-se a ob-
tencdo de maior variabilidade com are-
comendagdo de cruzamentos entre aces-
sos mais divergentes.

A comparagdo entre osresultadosdo
estudo da diversidade genética realiza
da com base em 27 descritores
morfoagrondmicos qualitativos e os
marcadores RAPD demonstrou, para 0os
acessos em estudo, padrbes de
dissimilaridade distintos entre as matri-
zes geradas pelos dados qualitativos e
moleculares. Com base na matriz
morfoagrondmica os acessos mais di-
vergentes foram UENF 160 e UENF
224, distantes 0,66, enquanto os aces-

sos UENF 199 e UENF 219 foram os
mais similares com uma distancia de
0,04. Em média a distancia observada
foi de 0,37 (x0,0941). Em contrapartida,
na matriz gerada a partir de dados
moleculares foi observado que os aces-
sos mais divergentes foram UENF 160
eUENF 178 com umadistanciade 0,32,
enquanto osacessos UENF 169 e UENF
219 foram os mais similares com uma
distdnciade 0,05. Em médiaadistancia
observadafoi de 0,1927 (£0,0424) para
dados moleculares.

Apesar das divergéncias em simila-
ridade, houve correlagdo positiva e a-
tamente significativa entre as matrizes
de distancia formadas pelas caracteris-
ticas morfoagrondmicas e pelos
marcadores RAPD (t = 14,02). Isso sSig-
nifica que os resultados da caracteriza-
¢ao morfoagrondmica geraram matrizes
de distancia que se assemelham a ma
triz gerada pela caracterizacéo
molecular. Em relacéo a correlacdo de
Mantel, obteve-se um valor de correla
¢ao relativamente baixo (r = 0,39), que
pode ser atribuido as diferencas ineren-
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Divergéncia genética em tomate estimada por marcadores RAPD em comparag@ com descritores multicategoricos

tes aos marcadores fenotipicos e
moleculares. Enquanto os marcadores
RAPD cobrem uma proporc¢éo maior do
genoma, incluindo regides ndo codantes,
os marcadores fenotipicos sdo a expres-
s80 exclusivadasregides codantes. Con-
sequentemente, o perfil molecular pode
representar regides néo correlatas com
as caracteristicas fenotipi cas estudadas.
O baixo valor verificado para esta cor-
relacdo sugere que ambas as etapas de
caracterizacdo (morfoagronémica e
molecular) sdo importantes para o co-
nhecimento mais amplo e melhor dis-
criminagdo entre os acessos do banco
de germoplasma. Resultado semelhan-
te foi observado por Kamada (2006),
que correlacionou caracteresfenotipicos
com marcadores RAPD em quatro po-
pulacdes de féfia (Pfaffia glomerata).
Neste traba ho foi observada correlacéo
dtamente significativa pelo teste Z, en-
tretanto com valor baixo de correlacéo
(0,28), concluindo-se que ndo é reco-
mendavel utilizar apenas um tipo de
marcador, seja ele fenotipico ou
molecular, paraestimar adiversidade no
aspecto qualitativo, umavez que as cor-
relagdes entre as distancias genéticas
foram baixas.

Entretanto, outros relatos indicam
que é possivel observar ata correlacdo
entre dados morfoagrondmicos e
moleculares. Por exemplo, Garciaet al.
(1998), trabalhando com 32 linhas me-
Ihoradas de meldo, correlacionaram
duas matrizes, sendo uma formada por
115 bandas polimorficas obtidas através
da técnica de RAPD e, a outra, por 24
caracteristicas agronémicas. Os autores
obtiveram uma correlacdo de 79% pelo
teste de Mantel entre as duas matrizes
estudadas.

Esta aparente discrepancia entre re-
sultados pode ser justificada pelas ca-
racteristicas de cada espécie estudada,
pelo tipo de descritor morfoagronémico
utilizado nacaracterizacéo e pelo nime-
ro deiniciadores para os quais se verifi-
cou polimorfismo. A constatacéo dava-
riag8o entre os valores obtidos para a
correlagdo entre as caracteristicas de-
monstra a aten¢éo que os curadores dos
bancos de germoplasma devem ter para
a caracterizagdo mais abrangente dos
acessos, conduzindo diversas etapas de
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caracterizacdo e considerando o maior
niimero possivel de descritores.

No caso do tomateiro, espécie
autégama em que € possivel ndo so ob-
ter novas linhagens com caracteristicas
superiores, mas também explorar agro-
nomicamente o hibrido F,, € importan-
te ndo sO conhecer a divergéncia gené-
tica com base em marcadores
moleculares, mas também conhecer as
caracteristicas fenotipicas de interesse
para producdo agricola. Dessa forma, a
andlise conjunta desses caracteres pode
permitir uma visdo mais abrangente e
uma utilizacdo mais eficiente da cole-
¢80 de germoplasma.
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