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Resumo – O objetivo deste trabalho foi avaliar genitores com potencial de hibridação para o pré‑melhoramento 
do tomateiro (Solanum lycopersicum) quanto à resistência à requeima. Foram utilizados seis acessos de tomateiro 
(BGH‑2102, BGH‑2117, BGH‑2127, BGH‑2130, BGH‑2332 e BGH‑2343) como genitores resistentes e 
15 híbridos F1 originários destes genitores. Utilizou‑se o delineamento de blocos ao acaso, com três repetições. 
As plantas foram inoculadas com uma mistura de esporângios de Phytophthora infestans, agente etiológico 
da requeima, na concentração de 5x103 esporângios mL‑1. A área abaixo da curva de progresso da doença foi 
utilizada para avaliar a resistência. Realizou‑se a análise dialélica, tendo‑se considerado o efeito de genótipos 
como fixo. Estimou-se a capacidade geral e específica de combinação dos acessos. O padrão de resistência dos 
genitores e da maioria dos F1 foi o mesmo que o das testemunhas resistentes. Foram observados: variabilidade 
genética aditiva entre os genitores, predominância de efeitos gênicos não aditivos e desvios de dominância 
bidirecional no controle do caráter. A frequência de alelos favoráveis e divergentes para resistência à requeima 
é maior nos acessos BGH‑2117, BGH‑2127 e BGH‑2343.

Termos para indexação: Phytophthora infestans, Solanum lycopersicum, capacidade combinatória, fonte de 
resistência.

Hybridization potential among tomato accessions for pre‑breeding  
for resistance to late blight

Abstract ‒ The objective of this work was to evaluate parents with hybridization potential for pre-breeding of 
tomato (Solanum lycopersicum) for resistance to late blight. Six tomato accessions (BGH‑2102, BGH‑2117, 
BGH-2127, BGH-2130, BGH-2332, and BGH-2343) were used as resistant parents and 15 F1 hybrids 
originated from these parents. The design was a randomized complete block with three replicates. The plants 
were inoculated with a mixture of Phytophthora infestans sporangia, the etiological agent of late blight, at 
a concentration of 5x103 sporangia mL‑1. The area under the disease progress curve was used to evaluate 
resistance. Diallelic analysis was performed, considering the effect of genotypes as fixed. The general and 
specific combining ability of the accessions was estimated. The resistance pattern of the parents and of most of 
the F1 was the same as that of the resistant controls. The following were observed: additive genetic variability 
among the parents, predominance of nonadditive gene effects, and bidirectional dominance deviations in the 
control of the trait. The frequency of favorable and divergent alleles for late blight resistance is higher in the 
BGH‑2117, BGH‑2127, and BGH‑2343 accessions.

Index terms: Phytophthora infestans, Solanum lycopersicum, combining capacity, source of resistance.

Introdução

O oomiceto Phytophthora infestans (Mont.) de Bary, 
agente etiológico da requeima, é um dos patógenos mais 
destrutivos do tomateiro (Solanum lycopersicum L.) 
cultivado, o que resulta em perdas significativas na 

cultura (Nowicki et al., 2012). Atualmente, a maioria 
das cultivares de tomateiro é suscetível à requeima, e o 
manejo da doença é realizado principalmente por meio 
da aplicação de fungicidas (Foolad et al., 2014).

Os genes Ph‑1, Ph‑2 e Ph‑3, situados nos 
cromossomos 7, 10 e 9, respectivamente, da espécie 
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silvestre de tomateiro Solanum pimpinellifolium L. 
conferem resistência qualitativa à requeima (Nowick 
et al., 2012). No entanto, há relatos que isolados de 
P. infestans suplantaram a resistência conferida por 
esses genes (Miranda et al., 2010), o que mostra que 
os programas de melhoramento genético do tomateiro 
devem buscar outros mecanismos que incorporem a 
resistência do tipo quantitativa (Elsayed et al., 2011).

O pré‑melhoramento mostra‑se como alternativa 
viável para esse fim. Dessa forma, a busca por recursos 
genéticos que possam ser usados como fonte de 
resistência à requeima tem sido realizada no Banco de 
Germoplasma de Hortaliças da Universidade Federal 
de Viçosa (Abreu et al., 2008; Fiorini et al., 2010; 
Elsayed et al., 2011; Nick et al., 2013).

A resistência à requeima foi identificada nas espécies 
silvestres Solanum habrochaites S.Knapp & D.M. 
Spooner (Abreu et al., 2008) e Solanum pimpinellifolium 
(Foolad et al., 2014). Contudo, quando as fontes são 
da mesma espécie que se deseja melhorar, há maior 
facilidade de cruzamentos para transferência de genes 
(Abreu et al., 2008) e recuperação mais rápida das 
características agronômicas desejadas (Adalid et al., 
2012). Nesse contexto, a busca por fontes de resistência 
em acessos pertencentes à espécie S. lycopersicum é 
desejável.

Cruzamentos intra e interespecíficos são utilizados 
no desenvolvimento de cultivares híbridas de tomateiro 
que sejam competitivas e resistentes à requeima. 
Para isso, os genitores precisam ser genotipicamente 
divergentes, além de apresentarem elevada frequência 
dos alelos de resistência à requeima. A divergência 
genética tem sido quantificada por meio de técnicas 
biométricas e por processos preditivos. Entre os 
métodos fundamentados em modelos biométricos que 
se destinam à quantificação da divergência dos genitores, 
destacam‑se os dialelos, que permitem estimar tanto 
a capacidade geral quanto a capacidade específica de 
combinação dos genitores (Cruz et al., 2012).

O objetivo deste trabalho foi avaliar genitores com 
potencial de hibridação para o pré‑melhoramento do 
tomateiro (Solanum lycopersicum) quanto à resistência 
à requeima.

Material e Métodos

O trabalho foi conduzido no campo experimental do 
setor de olericultura da Universidade Federal de Viçosa 

(UFV), em Viçosa, MG (20°45'14''S, 42°52'53''W, a 
648,74 m de altitude).

Para a obtenção dos híbridos experimentais, 
foram utilizados como genitores seis acessos de S. 
lycopersicum: BGH‑2102, BGH‑2117, BGH‑2127, 
BGH‑2130, BGH‑2332 e BGH‑2343, previamente 
selecionados como resistentes à requeima entre os 
192 acessos avaliados preliminarmente. Estes acessos 
encontram‑se conservados no Banco de Germoplasma 
de Hortaliças da Universidade Federal de Viçosa 
(BGH‑UFV).

Após a obtenção das sementes provenientes dos 
cruzamentos, os seis acessos de S. lycopersicum e 
os 15 híbridos F1, originados do cruzamento entre 
estes acessos, foram avaliados quanto à resistência à 
requeima. Utilizaram‑se como testemunhas resistentes 
à requeima o acesso BGH‑6902 (Abreu et al., 2008) 
e as linhagens 133 A e 163 A (Fiorini et al., 2010), 
originadas do cruzamento interespecífico entre a 
cultivar Santa Clara (S. lycopersicum) e o acesso 
BGH‑6902 (S. habrochaites). Como padrão de 
suscetibilidade, foram utilizadas as cultivares Débora, 
Fanny e Santa Clara.

Utilizou‑se o delineamento de blocos ao acaso, com 
três repetições e cinco plantas por parcela, e a parcela 
útil foi constituída pelas três plantas centrais.

A semeadura foi realizada em bandejas de 
128 células, que continham substrato comercial 
para hortaliças, e o transplantio para o campo foi 
feito quando as plantas apresentavam quatro folhas 
definitivas, no espaçamento de 1,0x0,5 m. As plantas 
foram conduzidas com uma única haste e tutoradas 
com fitilho na vertical. Os tratos culturais foram 
realizados de acordo com o recomendado para a cultura 
(Guimarães et al., 2007). A utilização de defensivos 
agrícolas foi suspensa 15 dias antes da inoculação e 
durante as avaliações para resistência à requeima.

A coleta, o preparo e a inoculação dos isolados de 
P. infestans foram realizados seguindo o método de 
Abreu et al. (2008), com algumas modificações.

Quarenta e cinco dias após o transplantio, as plantas 
foram submetidas à inoculação com uma mistura de 
esporângios provenientes de isolados de P. infestans, 
patogênicos ao tomateiro, que foram coletados em 
diferentes regiões da Zona da Mata Mineira, nos 
municípios de Cajuri, Coimbra, Ervália e Viçosa. Esse 
procedimento foi realizado para agregar maior número 
de variantes possíveis de resistência qualitativa.
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Nos locais de coleta, foram retirados das plantas 
folíolos infectados por P. infestans, que foram 
colocados dentro de sacos de papel de 1,0 kg, 
previamente identificados com o nome do município 
em que foi realizada a coleta, e armazenados em 
caixas de isopor a 18°C. O inóculo foi multiplicado 
no Laboratório de Manejo de Recursos Genéticos 
da UFV. Para isso, transferiram‑se os folíolos dos 
sacos de papel para bandejas de plástico previamente 
desinfetadas com álcool a 70% e forradas com papel 
toalha umedecido com água destilada, mantidas a 18ºC 
por 24 a 48 horas, de modo a criar um microclima 
favorável ao desenvolvimento do patógeno e promover 
maior esporulação.

Após esse período, para cada isolado, foi preparada 
uma suspensão de esporângios, que foi homogeneizada, 
tendo‑se realizado a contagem do número de 
esporângios em microscópio óptico. Em seguida, 
ajustou‑se a concentração em hemacitômetro para 
5x103 esporângios mL‑1. Após a contagem do número 
de esporângios, a suspensão foi levada à geladeira 
por 1 hora, para estimular a liberação de zoósporos. 
A inoculação ocorreu em 7 de maio de 2012, por 
volta das 18h00, com o auxílio de pulverizador costal 
manual, tendo‑se aplicado 10 mL de suspensão por 
planta. O tempo decorrido entre o preparo da suspensão 
de esporângios e a inoculação não excedeu 2 horas, 
para que os zoósporos permanecessem viáveis. No dia 
posterior à inoculação, para garantir alta umidade 
ao ambiente, as plantas passaram a ser irrigadas por 
aspersão.

Três dias após a inoculação, iniciaram‑se as 
avaliações quanto à severidade da requeima, realizadas 
entre 10 e 25 de maio de 2012, em intervalos regulares 
de 3 dias, o que totalizou seis avaliações. No período 
compreendido entre a inoculação e as avaliações, 
no município de Viçosa, MG, foram detectadas 
temperaturas médias máxima e mínima de 22,7°C e 
13,8°C, respectivamente. A umidade relativa média 
foi de 86,2% e a precipitação foi de 73,8 mm. Estas 
condições meteorológicas são consideradas adequadas 
para o desenvolvimento da requeima (Nowicki et al., 
2013).

Nas avaliações de severidade da doença, utilizou‑
se o programa Severity PRO (Nutter, 1997) para 
treinamento da equipe de avaliação, a fim de corrigir 
distorções inerentes à estimativa visual. No campo, 
foram atribuídas notas às folhas de cada planta, de 

acordo com escala diagramática proposta por Corrêa 
et al. (2009), para estimar a severidade da doença.

A nota final de cada planta foi constituída pela média 
das notas de suas folhas e posteriormente utilizada para 
estimar a área abaixo da curva de progresso da doença 
(AACPD), de acordo com Madden et al. (2007), por 
meio da expressão:

AACPD = y +y /2 × t -ti i+1
i+1

n-1

i+1 i( )  ( )







∑

em que: yi e yi+1 são a percentagem de área foliar 
lesionada observada na avaliação i e na seguinte i+1; ti 
e ti+1 são o intervalo de tempo entre as avaliações; e n é 
o número total de avaliações.

A seleção para resistência à requeima foi feita no 
sentido negativo, ou seja, quanto menor a AACPD 
maior o grau de resistência do indivíduo.

Os dados da AACPD foram submetidos à análise 
de variância, pelo teste F, a 1% de probabilidade. 
As médias dos genitores e dos F1 foram comparadas às 
médias das testemunhas por meio do teste de Dunnett, 
a 5% de probabilidade.

Também foi realizada análise dialélica, de acordo 
com o método 2, no qual se consideram os genitores 
e as p(p+1)/2 combinações, e excluem‑se os 
híbridos F1 recíprocos; e com o modelo 1, no qual se 
considera o efeito de genótipos como fixo e estimam-
se os componentes quadráticos, que expressam a 
variabilidade genética do material estudado, em termos 
da capacidade geral e específica de combinação, como 
descrito em Griffing (1956).

As análises foram realizadas com auxílio do 
aplicativo computacional Genes (Universidade Federal 
de Viçosa, Viçosa, MG).

Resultados e Discussão

Foram observadas diferenças significativas em todas 
as fontes de variação quanto à AACPD, o que denota 
variabilidade para a característica estudada entre os 
tratamentos.

O coeficiente de variação para a AACPD foi de 
47,75% (Tabela 1). Resultados semelhantes foram 
encontrados por Nick et al. (2013), que avaliaram 
a resistência à requeima em progênies de tomateiro 
derivadas do cruzamento interespecífico entre 
S. licopersycum e a espécie silvestre S. habrochaites 
f. glabratum. Valores elevados de coeficiente de 
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variação podem estar associados à elevada influência 
ambiental dessa característica, bem como às diferenças 
entre as taxas de progresso da doença e à dificuldade 
de homogeneidade nas notas atribuídas a um mesmo 
tratamento (Elsayed et al., 2011).

O padrão de resistência dos genitores BGH‑2102, 
BGH‑2117, BGH‑2127, BGH‑2130 e BGH‑2343 
foi o mesmo que o das testemunhas resistentes – o 
acesso BGH‑6902 e as linhagens 133 A e 163 A –, 
uma vez que suas médias de AACPD não diferiram 
daquela das testemunhas. O genitor BGH‑2332, 
também considerado resistente, não diferiu apenas da 
testemunha 163 A (Tabela 1).

Com esses resultados, confirma-se o potencial desses 
genitores para uso em programas de pré‑melhoramento 
para resistência à requeima. Neste caso, os genitores 
são da mesma espécie cultivada (S. lycopersicum), 
o que facilita a hibridação intraespecífica, o que 
não ocorre com o acesso BGH‑6902, que é de 
outra espécie (S. habrochaites), e com as linhagens 
derivadas (133 A e 163 A), que, conforme Fiorini et al. 
(2010), apresentam diversos genes que controlam 
características agronomicamente indesejáveis.

Cabe destacar que a inclusão desses acessos 
em programas de melhoramento não prejudicaria 
demasiadamente as demais características de interesse 
agronômico, uma vez que não houve arraste gênico, 
o que pode ocorrer quando genitores silvestres são 
utilizados em cruzamentos (Marim et al., 2009).

Quanto aos híbridos, na maioria, não foi detectada 
diferença significativa em relação às testemunhas 
resistentes (BGH‑6902, 133 A e 163 A), com exceção 
dos híbridos BGH‑2332 x BGH‑2102 e BGH‑2117 
x BGH‑2102. O híbrido BGH‑2117 x BGH‑2102, 
com média de AACPD de 189,27 unidades de área 
(u.a.), diferiu apenas da testemunha mais resistente, 
a BGH‑6902, enquanto o híbrido BGH‑2332 x 
BGH‑2102, com média de AACPD de 249,75 u.a., 
diferiu das três testemunhas resistentes (Tabela 1).

Observou‑se a ocorrência de heterobeltiose entre 
os híbridos BGH‑2127 x BGH‑2117, com 61,14 u.a.; 
BGH‑2130 x BGH‑2127, com 58,68 u.a.; BGH‑2127 x 
BGH‑2102, com 55,96 u.a.; BGH‑2127 x BGH‑2343, 
com 52,39 u.a.; BGH‑2130 x BGH‑2102, com 48,43 
u.a.; e BGH‑2343 x BGH‑2130, com 47,90 u.a. 
Estes resultados são indicativos de que a diversidade 
genética existente entre os genitores e as manifestações 
heteróticas exibidas por esses cruzamentos podem ser 
decorrentes da complementação gênica entre os locos 
que controlam a característica em estudo (Santos 
et al., 2011). A partir desses resultados, confirmou-se 
a predominância de efeitos de dominância no controle 
genético da requeima. Em programas de melhoramento, 

Tabela 1. Médias de área abaixo da curva de progresso 
da doença (AACPD), em resposta à requeima causada por 
Phytophthora infestans, de seis genitores, 15 híbridos, três 
testemunhas resistentes (BGH‑6902, 133 A e 163 A) e três 
testemunhas suscetíveis (Débora, Fanny e Santa Clara) de 
tomateiro (Solanum spp.), considerados como tratamento(1).

Tratamento Médias de AACPD

BGH‑2332 x BGH‑2102 249,75c

BGH‑2332 199,37f

BGH‑2117 x BGH‑2102 189,27ef

BGH‑2332 x BGH‑2130 140,20def

BGH‑2343 x BGH‑2332 139,67def

BGH‑2343 x BGH‑2102 120,24def

BGH‑2343 95,75def

BGH‑2343 x BGH‑2117 91,32def

BGH‑2130 x BGH‑2117 88,90def

BGH‑2102 86,89def

BGH‑2332 x BGH‑2127 80,54def

BGH‑2127 79,02def

BGH‑2332 x BGH‑2117 78,52def

BGH‑2117 64,37def

BGH‑2130 61,61def

BGH‑2127 x BGH‑2117 61,14def

BGH‑2130 x BGH‑2127 58,68def

BGH‑2127 x BGH‑2102 55,96def

BGH‑2127 x BGH‑2343 52,39def

BGH‑2130 x BGH‑2102 48,43def

BGH‑2343 x BGH‑2130 47,90def

Débora 452,57a

Fanny 421,12b

Santa Clara 362,15c

BGH‑6902 24,86d

133 A 46,18e

163 A 84,02f

Média geral 128,92

CV (%) 47,75
 (1)Médias seguidas de letras iguais não diferem pelo teste F, a 1% de proba‑
bilidade. Nas testemunhas, as médias seguidas de letras iguais não diferem 
pelo teste de Dunett, a 5% de probabilidade.
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o sucesso da formação de populações segregantes tem 
como base a escolha dos genitores, e a capacidade 
combinatória, responsável pelo sucesso, resulta da 
presença de genes complementares (Lorencetti et al., 
2005).

O efeito de tratamentos (genitores e híbridos) sobre 
a AACPD foi significativo. Na decomposição da 
soma de quadrados (SQ) de tratamentos em efeitos 
de capacidade geral e de capacidade específica de 
combinação (CGC e CEC, respectivamente), houve 
diferença apenas para a CGC (Tabela 2).

O resultado não significativo quanto à CEC é 
evidência da predominância de efeitos gênicos aditivos 
(Vivas et al., 2012a). O elevado valor do coeficiente 
de variação (47,75%) para essa característica pode 
ter afetado o teste para a CEC. Entretanto, observou-
se maior SQCEC relativa à SQCGC, além de maior 
estimativa do componente quadrático para a CEC que 
para a CGC (Tabela 2), o que indica predominância 
de efeitos gênicos não aditivos no controle genético 
da característica AACPD e diversidade genética entre 
os genitores (Oliveira et al., 1998). O efeito da CGC 

é um indicador da superioridade de um genitor em 
relação aos demais (Rocha et al., 2014). Com base nas 
estimativas dos efeitos da CGC (ĝi) para a AACPD 
(Tabela 3), verificou-se que os genitores BGH-2127, 
BGH‑2130, BGH‑2117 e BGH‑2343 apresentaram 
as estimativas mais negativas, com valores de ‑28,74, 
-23,66, -7,34 e -6,70, respectivamente. Estes valores 
foram significativamente diferentes dos valores de ĝi dos 
outros genitores. No entanto, nos genitores BGH‑2102 
e BGH‑2332, foram observadas estimativas positivas 
de ĝi com valores de 17,60 e 48,84, respectivamente. 
Estimativas elevadas de ĝi em valores absolutos 
ocorrem, em geral, para genitores cujas frequências 
dos alelos favoráveis são consistentemente maiores 
ou menores do que a média dos alelos favoráveis em 
todos os demais genitores, e também proporcionam 
informações sobre a concentração de genes de efeitos 
aditivos. Portanto, genitores com estimativas de CGC 
altas e positivas são os que mais contribuem para o 
aumento da expressão do caráter, enquanto aqueles 
com valores mais negativos contribuem para a redução 
de sua manifestação (Silva et al., 2000).

Os efeitos de ĝi são interpretados de acordo com o 
interesse do melhorista. Por se tratar de resistência, 
os genótipos que apresentam estimativas de ĝi mais 
negativas seriam potencialmente superiores (Vivas 
et al., 2012b). A seleção para resistência à requeima 
é feita no sentido negativo, com menores valores de 
AACPD relacionados à maior resistência do indivíduo. 
Valores mais negativos de ĝi devem ser buscados, por 
significarem que a média dos genitores utilizados em 
determinado cruzamento é menor que a média geral 
dos demais cruzamentos existentes no dialelo. Esses 
valores também são indicativos da importância dos 
genes de efeitos aditivos na variabilidade genética 

Tabela 2. Análise de variância para área abaixo da curva 
de progresso da doença (AACPD), para dialelo com seis 
genitores e 15 híbridos F1

(1).
Fonte de 
variação

GL Soma de 
quadrados

Quadrado  
médio

Componentes  
quadráticos

Tratamento 20 183.214,50 9.160,72** ‑
  CGC 5 10.325,75 20.065,15** 705,22
  CEC 15 82.888,75 5.525,92ns 795,32
Resíduo 40 3139,95
(1)GL, grau de liberdade; CGC, capacidade geral de combinação; e CEC, 
capacidade específica de combinação. nsNão significativo. **Significativo 
pelo teste F, a 1% de probabilidade. 

Tabela 3. Estimativas das médias e dos efeitos da capacidade geral de combinação (ĝi) para área abaixo da curva de progresso 
da doença (AACPD) de seis genitores (G) e 15 híbridos F1 de tomateiro (Solanum lycopersicum).
Genitores BGH‑2102  BGH‑2117 BGH‑2127  BGH‑2130 BGH‑2332 BGH‑2343 ĝi

BGH‑2102 86,89 189,27 55,96 48,43 249,75 120,24 17,60
BGH‑2117 64,36 61,13 88,90 78,52 91,31 ‑7,34
BGH‑2127 79,02 58,68 80,53 52,39 ‑28,74
BGH‑2130 61,61 140,20 47,90 ‑23,66
BGH‑2332 199,36 139,67 48,84
BGH‑2343 95,75 ‑6,70
Desvio‑padrão (Gi) 10,44
Desvio‑padrão (Gi ‑ Gj) 16,18
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dos materiais utilizados (Pádua et al., 2010). Assim, 
os genitores BGH‑2127, BGH‑2130, BGH‑2117 e 
BGH‑2343 são, nesta ordem, superiores em relação 
à frequência de alelos de resistência à requeima. 
Genitores com maiores valores de CGC podem ser 
recomendados para programas de melhoramento 
intrapopulacional (Oliboni et al., 2013), para a obtenção 
de linhagens superiores quanto à resistência à requeima 
(Krause et al., 2012). Entretanto, essas informações 
devem ser complementadas com estimativas de CEC, 
para a escolha dos genótipos mais divergentes, já que 
os maiores valores estão associados aos genótipos 
mais dissimilares nas frequências dos genes com 
dominância (Rocha et al., 2014).

Foram observadas estimativas de ŝii com valores 
positivos para os genitores BGH‑2127, BGH‑2130, 
BGH‑2332 e BGH‑2343, e negativos para os genitores 
BGH‑2102 e BGH‑2117 (Tabela 4). Segundo Cruz & 
Vencovsky (1989), valores positivos e negativos de ŝii 
são indicativos da existência de desvios de dominância 
bidirecional no controle do caráter em questão. 
Os autores ainda ressaltam que valores positivos de 
ŝii são indicativos de desvios de dominância negativos 
no controle genético do caráter, e vice‑versa para os 
valores negativos de ŝii.

Com base nos valores de ŝii dos genitores BGH‑2117, 
BGH‑2127, BGH‑2130 e BGH‑2343, constatou‑
se que, com exceção do primeiro genitor, os demais 
apresentam valores de ŝii positivos, o que indica 
maior frequência de alelos favoráveis com desvios 
de dominância negativos. O genitor BGH‑2117 foi 
divergente em relação aos três anteriores, pois apresenta 
valor negativo de ŝii, o que mostra maior frequência de 
alelos favoráveis com desvios de dominância positivos.

Além disso, observaram‑se estimativas de heterose 
percentual com seis valores positivos e nove negativos 
(Tabela 5), o que confirma os desvios de dominância 
bidirecional existentes no controle genético da 
requeima e a predominância de desvios negativos.

A partir da CEC dos três genitores que apresentam 
desvios de dominância negativos, isto é, BGH‑2127, 
BGH‑2130 e BGH‑2343 (Tabela 4), pode‑se escolher 
aqueles mais divergentes em relação ao genitor 
BGH‑2127, de maior frequência de alelos favoráveis 
(ĝi = -28,72). A CEC do cruzamento entre os genitores 
BGH‑2127 x BGH‑2130 foi positiva e igual a 11,56, 
enquanto a CEC do cruzamento entre os genitores 
BGH‑2127 x BGH‑2343 foi negativa e igual ‑11,69, 
o que indica maior divergência entre esses genitores. 
Desse modo, os genitores BGH‑2127, BGH‑2343 e 

Tabela 4. Estimativas dos efeitos da capacidade específica de combinação (ŝii e ŝij) para área abaixo da curva de progresso da 
doença (AACPD) de seis genitores e 15 combinações híbridas F1 de tomateiro (Solanum lycopersicum), além de desvio‑padrão 
dos efeitos de dois F1 com e sem genitor comum.
Genitores BGH‑2102 BGH‑2117 BGH‑2127 BGH‑2130 BGH‑2332 BGH‑2343
BGH‑2102 ‑47,83 79,49 ‑32,42 ‑45,02 83,78 9,82
BGH‑2117 ‑20,46 ‑2,31 20,39 ‑62,50 5,85
BGH‑2127 36,97 11,56 ‑39,09 ‑11,69
BGH‑2130 9,42 15,50 ‑21,25
BGH‑2332 2,15 ‑1,99
BGH‑2343 9,63
Desvio-padrão (ŝii) 23,68
Desvio-padrão (ŝii - ŝij) 32,35

Tabela 5. Estimativas da heterose percentual para área abaixo da curva de progresso da doença (AACPD) de 15 combinações 
híbridas F1 de tomateiro (Solanum lycopersicum).
Genitores BGH‑2102 BGH‑2117 BGH‑2127 BGH‑2130 BGH‑2332 BGH‑2343
BGH‑2102 ‑ 150,26 ‑32,54 ‑34,77 74,50 31,67
BGH‑2117 ‑ ‑14,74 41,13 ‑40,45 14,06
BGH‑2127 ‑ ‑16,55 ‑42,17 ‑40,05
BGH‑2130 ‑ 7,44 ‑39,12
BGH‑2332 ‑ ‑5,34
BGH‑2343 ‑

http://dx.doi.org/10.1590/S0100-204X2016000100004


Potencial de hibridação entre acessos de tomateiro 33

Pesq. agropec. bras., Brasília, v.51, n.1, p.27‑34, jan. 2016
DOI: 10.1590/S0100‑204X2016000100004

BGH‑2117 apresentam potencial para serem incluídos 
em programas de melhoramento intrapopulacional, 
para obtenção de linhagens superiores quanto à 
resistência à requeima.

Conclusão

Os acessos BGH‑2117, BGH‑2127 e BGH‑2343 
apresentam maior frequência de alelos favoráveis e 
divergentes, e são adequados ao uso em cruzamentos 
para o pré‑melhoramento quanto à resistência à 
requeima.
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