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Resumo — O objetivo deste trabalho foi integrar dados de caracteres quantitativos, multicategoricos,
moleculares e fitopatologicos para a avaliacdo da diversidade genética de subamostras de tomateiro do
Banco de Germoplasma de Hortalicas da Universidade Federal de Vigosa (BGH-UFV). Foram utilizados
dados de 67 subamostras de tomateiro do BGH-UFV, caracterizadas quanto a 19 caracteres quantitativos,
30 multicategodricos, 52 locos ISSR e a reacdo a trés patdgenos (Alternaria solani, Pseudomonas syringae pv.
tomato e Tomato yellow spot virus). Inicialmente, a avaliagdo da diversidade entre as subamostras foi realizada
para cada conjunto de caracteres individualmente, e indicou que a diversidade baseada em qualquer um dos
conjuntos de dados ndo reflete a diversidade dos demais. Para a integracao dos dados, codificaram-se os de
natureza quantitativa em multicategoricos, por meio de cinco estratégias diferentes. A estratégia de divisao
equitativa da amplitude dos dados em trés classes foi a mais indicada, com correlagao de 0,78 entre as matrizes
de dissimilaridade dos dados codificados e originais. A andlise de diversidade genética a partir da integracao
dos dados resultou em grupos com maior correspondéncia as origens das subamostras de tomateiro avaliadas,
o que indica que a integracao de dados de diferentes naturezas pode ser realizada com éxito pela conversao dos
dados quantitativos em multicategoricos.

Termos para indexagdo: Lycopersicon esculentum, banco de germoplasma, codificagdo de dados, correlagdo
entre matrizes, método de Tocher.

Integration of data in studies of genetic diversity of tomato

Abstract — The objective of this work was to integrate data from quantitative, multicategorical, molecular and
phytopathological traits in order to evaluate the genetic diversity of tomato subsamples from the germplasm
bank of the Universidade Federal de Vigosa (BGH-UFV). Data from 67 tomato subsamples from BGH-UFV
were used, characterized according to 19 quantitative traits, 30 multicategoric characters, 52 ISSR loci, and
to the reaction to three diseases (Alternaria solani, Pseudomonas syringae pv. tomato and Tomato yellow spot
virus). Initially, the diversity assessment between the subsamples was performed for each set of characters,
indicating that diversity based on any one set of data does not reflect the diversity of another set. For the
integration of data, the quantitative ones were coded as multicategoric, by five different strategies. The coding
strategy with equitable division of the range of data in three classes was the most appropriate, with correlation
of 0.78 between the dissimilarity matrices of encoded and original data. The analysis of genetic diversity by the
integration of data resulted in groups with higher correspondence to the origins of the subsamples of tomato,
indicating that the integration of data from different sources can be successfully carried out by the conversion
of quantitative data in multicategoric.

Index terms: Lycopersicon esculentum, germplasm bank, data coding, correlation between matrices, Tocher
method.

Introducao germoplasma. A  disponibilizagdo dos

recursos

Os bancos de germoplasma constituem uma forma
de conservagao ex situ dos recursos genéticos, € sdo
fundamentais para melhorar a produtividade e a
sustentabilidade agricola (Goedert, 2006). Em todo
o Brasil, estima-se a existéncia de 350 bancos de
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genéticos para o melhoramento de plantas passa
necessariamente pela caracterizacdo e pela avaliagdo
agrondmica, fitopatoldgica, entomoldgica e molecular
da variabilidade genética retida nas colecdes de
subamostras registradas nos bancos de germoplasma
(Silva et al., 20006).
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A caracterizagdo e a avaliagdo dos recursos genéticos
da colecdo de Lycopersicon esculentum Mill. do Banco
de Germoplasma de Hortalicas da Universidade Federal
de Vicosa (BGH-UFV) vem sendo realizada de forma
sistematizada. As 876 subamostras do BGH-UFV,
divididas em lotes, segundo a época de registro, t€ém
sido submetidas a analise mediante o uso dos descritores
morfologicos e agronomicos recomendados pelo
International Plant Genetic Resources Institute (1996),
com algumas adaptacdes. Essas subamostras também
passam pela caracterizagdo quanto a sensibilidade a
pragas e doengas relevantes para o Brasil, e, na ultima
etapa, sdo avaliadas quanto a variabilidade molecular.
A partir desse tipo de caracterizagdo e avaliagdo,
¢ possivel realizar estudos de diversidade genética
que incluam a elaboragdo de uma ou mais colecdes
nucleares (Silva et al., 2006).

A caracterizagdo e a andlise da diversidade genética
do germoplasma de uma espécie tém importancia
fundamental nos programas de melhoramento, pois, a
partir dessasavaliagdes, € possivel identificar individuos
que apresentem genes de interesse agronOmico €
inseri-los em programas de cruzamento com cultivares
jé desenvolvidas.

Varios grupos de dados tém sido utilizados
para a andlise da diversidade genética em plantas
cultivadas. Os principais grupos incluem: dados
de pedigree ou passaporte, que frequentemente sdo
incompletos ou limitados (Berloo et al., 2008); dados
morfoagronomicos (Marim et al., 2009), que, embora
sejam de pratica obtencdo, sofrem forte influéncia
ambiental e pressdo de selecdo durante a domesticagio
e o melhoramento, o que dificulta as interpretagdes
quanto a diversidade (Berloo et al., 2008); e dados
de marcadores moleculares, que permitem maior
diferenciacao dos genoétipos (Franco et al., 2001; Zhao
et al., 2005).

Estudos de diversidade genética e de elaboragdo de
colecdes nucleares tém sido realizados com base em
grupos isolados de caracteres, sejam quantitativos,
fitopatologicos, multicategéricos ou moleculares.
A reunido desses dados em um unico estudo ¢
incomum, em parte por existirem poucos bancos de
germoplasma que apresentem caracterizagdo detalhada
de seu germoplasma. Outro fator que interfere nesse
tipo de estudo ¢ a auséncia de metodologia de analise
eficiente e disponivel para a integragdo dos dados.

O objetivo deste trabalho foi integrar dados de
caracteres quantitativos, multicategéricos, moleculares

e fitopatoldgicos para a avaliacdo da diversidade
genética de subamostras de tomateiro do BGH-UFV.

Material e Métodos

O estudo foi realizado a partir de um conjunto de
dados de 67 subamostras de tomateiro do BGH-UFV:
BGH-166, BGH-181, BGH-279, BGH-322, BGH-349,
BGH-468, BGH-489, BGH-1254, BGH-4035 e
BGH-4206, de procedéncia ndo registrada; BGH-773
e BGH-1214, procedentes do Mato Grosso; BGH-850,
BGH-4053, BGH-4054 e BGH-4055, procedentes
do Espirito Santo; BGH-970, BGH-975, BGH-978,
BGH-980, BGH-981, BGH-985, BGH-987, BGH-989,
BGH-990, BGH-991, BGH-992, BGH-993, BGH-994,
BGH-997, BGH-1490, BGH-1497, BGH-1498,
BGH-1499, BGH-1706 ¢ BGH-1708, procedentes
de Sdo Paulo; BGH-1019, BGH-1020, BGH-1211,
BGH-1532, BGH-4006 ¢ BGH-4309, procedentes
de Minas Gerais; BGH-1282, procedente do Parana;
BGH-1485, procedente do Rio Grande do Sul;
BGH-1538, procedente de Goias; e as subamostras de
procedéncia norte-americana, BGH-1985, BGH-1987,

BGH-1988, BGH-1989, BGH-1990, BGH-1991,
BGH-1992, BGH-1993, BGH-2119, BGH-2202,
BGH-2203, BGH-2205, BGH-2208, BGH-2211,
BGH-2213, BGH-2214, BGH-2216, BGH-2219,
BGH-2223, BGH-2229, BGH-2234 ¢ BGH-3472.

Tradicionalmente chamada de acesso, a subamostra
refere-se a por¢do do material bioldgico devidamente
acompanhada de informagdes bioldgicas, quimicas ou
documentais, que permitam a identificacdo taxondmica
e de procedéncia do material registrado em banco de
germoplasma. Conforme orientacdo técnica n® 2, de
30 de outubro de 2003, do Conselho de Gestdo do
Patrimonio Genético (Brasil, 2003), o termo subamostra
deve ser utilizado para designar germoplasmas que
foram registrados em banco de germoplasma, uma vez
que o termo acesso apresenta conotagdo legal, com
sentido distinto ao que vem sendo utilizado.

Todas as 67 subamostras foram previamente
caracterizadas quanto a 19 caracteres quantitativos,
30 caracteres multicategoricos, 53 locos ISSR —
determinados por Aguilera et al. (2011) —, e quanto a
reacdo a Alternaria solani, Pseudomonas syringae pv.
tomato e ao begomovirus Tomato yellow spot virus
(ToYSV).

As caracteristicas quantitativas foram avaliadas nas
diferentes fases do desenvolvimento do tomateiro.
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Na fase de plantula, avaliou-se o didmetro do
hipocotilo (DH) e o comprimento do cotilédone (CC).
Na fase vegetativa, foram avaliados a espessura do
peciolo principal (EPP) e os comprimentos da folha
(CFo) e do entren6 (CE). As caracteristicas dos frutos
avaliadas foram: comprimento do fruto (CFr), largura
do fruto (LFr) e do eixo central (LEC), espessura do
endocarpo (EE), niimero de loculos (NL), teor de
solidos soluveis totais (SST), acidez total titulavel
(ATT) e qualidade organoléptica (QO). Avaliaram-se,
ainda, caracteristicas agrondmicas, como: peso (PFB)
e numero de frutos bons (NFB), peso (PTF) e nimero
total de frutos (NTF), peso médio de frutos (PMF) e
indice de precocidade (IP).

Os dados de reagdo das subamostras a A. solani e
P. syringae também sdo de natureza quantitativa, pois
sdo obtidos, respectivamente, a partir da medida da area
foliar lesionada pelo fungo e da contagem do numero
total de pustulas bacterianas em cada planta. A reagao
das subamostras ao ToYSV foi caracterizada em cinco
classes, como: altamente resistente (AR), resistente
(R), moderadamente resistente (MR), suscetivel (S) e
altamente suscetivel (AS).

Os dados dessa avaliagdo foram analisados com os
dados multicategoricos: cor do hipocoétilo (CH); tipo de
crescimento da planta (TCP); densidade de pilosidade
na haste (DPH) e de folhagem (DF); atitude (AtF) e tipo
de folha (TF); tipo de florescimento da corola (TFC);
coloragdo externa do fruto imaturo (CEFI); presenca e
frequéncia de ombros verdes no fruto (POVF); formato
(FPF), homogeneidade (HTF) e tamanho do fruto
(TFr); coloragao (CEFM) e intensidade de coloragdo
(ICEFM) do fruto maduro; formato secundario (FSF)
e formato do ombro do fruto (FOF); medida da area de
cortica ao redor da cicatriz do pedicelo (MACRCP);
facilidade de destacar o epicarpo (FDE); cor do epicarpo
(CorE); cor (CM) e intensidade de cor do mesocarpo
(IM); formato da sessdo transversal do fruto (FSTF) e
da cicatriz estilar (FCE); forma da extremidade distal
do fruto (FEDF); condi¢do da cicatriz estilar (CCE);
cor do eixo central (CEC); rachaduras radial (RR) e
concéntrica (RC).

Inicialmente, o estudo da diversidade genética foi
realizado para cada conjunto de dados. Em relag¢do aos
dados quantitativos, a matriz de dissimilaridade foi
obtida a partir da distancia euclidiana média padroni-
zada. Para os dados multicategoricos, assim como para
os dados moleculares, a matriz de dissimilaridade foi
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obtida por meio do complemento aritmético do indice
de coincidéncia simples. A existéncia de correlagdo
entre as matrizes de dissimilaridade foi verificada pelo
teste Z de Mantel e pelo teste t, a 5% de probabilidade.
A partir de cada uma das matrizes de dissimilaridade,
procedeu-se a analise de diversidade genética pelo
método de agrupamento de Tocher, conforme Cruz &
Carneiro (20006).

Para a integracdo dos dados de diferentes nature-
zas, codificaram-se os de natureza quantitativa em
multicategéricos a partir de cinco estratégias, que
variaram quanto ao nimero de classes e ao critério
de estabelecimento dos limites entre classes (K).
Na estratégia de divisdo equitativa da amplitude (DEA),
as médias das caracteristicas quantitativas foram
agrupadas em 2, 3, 4, 6, 8 ou 10 classes. Os limites
de cada classe foram estabelecidos a partir da DEA.
Na estratégia de percentual equitativo dos dados
(PED), o niimero de classes foi pré-definido em 2, 3,
4, 6, 8 ou 10. Cada uma das classes foi estabelecida de
forma que todas apresentassem a mesma quantidade de
dados. Na estratégia com numero fixo de classes (DN),
as médias dos dados quantitativos foram subdivididas
em seis classes, tendo-se levado em consideracdo
a média e o desvio-padrdo (DP), de acordo com o
seguinte critério: classe 1, minimo, média menos dois
DP; classe 2, média menos dois DP e média menos um
DP; classe 3, média menos um DP e média; classe 4,
média e média mais um DP; classe 5, média mais um
DP e média mais dois DP; classe 6, maximo, média
mais dois DP. Na estratégia de defini¢ao de classes,
segundo o teste de Scott-Knott (SK), o nimero de
classes (K) foi estabelecido de acordo com o numero
de grupos formados para cada caracteristica pelo teste,
a 5% de probabilidade. Na estratégia de Scott (S), o
numero de classes foi estabelecido a partir da equagao
K= (A xn'")/(3,49 x s), em que: A é a amplitude total, s
¢ o desvio-padrio de cada caracteristica e n € o nimero
total de amostras, conforme Scott (1979).

Apbs as conversoes, novas matrizes de dissimilarida-
de foram obtidas para cada estratégia, tendo-se utilizado
como medida de dissimilaridade o complemento
aritmético do indice de coincidéncia simples. Foram
estimados os coeficientes de correlagdo entre essas
matrizes e a matriz de dissimilaridade obtida dos dados
quantitativos originais, a 5% de probabilidade, pelo
teste Z de Mantel e pelo teste t, para a determinagao
da forma mais adequada de conversdo dos dados
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quantitativos. Em seguida, realizou-se a analise da
diversidade genética pelo método de agrupamento de
Tocher, a partir de uma inica matriz de dissimilaridade
que contemplou as informagdes quantitativas,
multicategdricas e moleculares, simultaneamente.

As analises de diversidade, as correlacdes entre
matrizes e a codificacdo de dados quantitativos foram
realizadas com auxilio do programa Genes (Cruz,
2006).

Resultados e Discussao

O agrupamento das 67 subamostras de tomateiro
do BGH-UFV pelo método de Tocher (Tabela 1)
resultou em 14 grupos, tanto para dados quantitativos,
com uso da distdncia euclidiana média padronizada
como medida de dissimilaridade, quanto para os
multicategdricos, com uso da matriz de distancia, obtida
a partir do complemento do indice de coincidéncia
simples. Entretanto, a distribuicdo das subamostras
entre os grupos foi diferenciada. No agrupamento pelo
método de Tocher, com dados quantitativos, observou-
se maior concentracdo de subamostras nos grupos 1 e
2. Ja no agrupamento com uso do conjunto de dados
multicategéricos, a distribuicdo das subamostras entre
os 14 grupos foi mais equitativa.

No agrupamento pelo método de Tocher, a partir
de informagdes moleculares, observou-se que a
diversidade molecular ¢ mais restrita, embora haja
diversidade fenotipica. Todas as 67 subamostras

foram agrupadas em apenas dois grupos. O grupo 2
foi formado somente pela subamostra de ntimero 980,
enquanto as demais foram alocadas no grupo 1.

Segundo Gomes (2007), a formac¢do de nimero
diferente de grupos e a distribuicdo diferenciada das
subamostras nos grupos, mesmo quando o nimero de
grupos formados ¢ o mesmo, indicam discordancia
entre os procedimentos de agrupamento realizados.
Assim, as inferéncias em rela¢do a diversidade entre
as 67 subamostras de tomateiro do BGH-UFV, com
base em cada conjunto de caracteres (quantitativo,
multicategérico ou molecular), nao podem ser
extrapoladas as de outro conjunto.

Para cada par de matrizes de dissimilaridade,
obtidas com base nos grupos de caracteres, foi
estimado o coeficiente de correlagdo (Tabela 2), pelo
teste t e pelo teste Z de Mantel. Foram observados
valores de correlagdo relativamente baixos. Segundo
Rohlf (2000), valores de correlagdo inferiores a 0,7
tém sido considerados inconsistentes, o que indica
que a diversidade genética obtida com base em um
conjunto de caracteres ndo explica a diversidade com
base em outro conjunto. A significancia de valores de
correlagdao de baixa magnitude pode ser atribuida ao
elevado numero de graus de liberdade (2.209), pelo
teste t, ¢ ao elevado niimero de observagoes (2.211)
comparadas nas matrizes de dissimilaridade, pelo teste
Z de Mantel.

A decisdo de qual grupo de variaveis utilizar para
determinacdo da divergéncia genética e de qual medida

Tabela 1. Agrupamento de 67 subamostras de tomateiro do Banco de Germoplasma de Hortali¢as da Universidade Federal
de Vigosa, pelo método de Tocher, com base na dissimilaridade dos caracteres quantitativos e multicategoricos.

Grupo Dados quantitativos Dados multicategoricos

1 975, 991, 987, 990, 992, 970, 1532, 985, 279, 993, 994, 166, 322, 850, 1706, 993, 994, 970, 992, 975, 1020, 985, 279, 990, 1254, 991, 850,
1538, 4206, 4055, 1497, 1499, 1498, 1708, 1490, 349, 1020, 181 322, 2111, 987, 166, 980

2 2214,2219, 3472, 2223, 2216, 2213, 2205, 1987, 2208, 2211, 2202, 997, 1485, 1497, 1990, 1708, 1706, 1498, 1706, 1499, 1490, 1538, 1532,

2229,2219, 1985, 981,978, 1019, 1992, 1214 2119, 1992, 1485

3 4006, 4035, 4053, 4309 2216, 2229, 2211, 2219, 2223, 2205, 2208, 2202

4 1988, 1991, 1282, 1989 4006, 4053, 4035, 4206, 4055, 4054, 4309

5 489, 773, 1254 981, 1019, 997, 349, 978, 989, 468, 1214

6 468 2213,2234

7 980 489,773

8 1211 1985, 1991, 1988, 1282

9 1993 2203, 3472

10 2203 2214

11 4054 1987

12 1990 1993

13 989 181

14 2234 1989
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de dissimilaridade adotar, depende do objetivo do
estudo. A utilizagdo de caracteres multicategdricos
¢ pratica, econdmica e demanda menor tempo, em
comparacdo a caracteres quantitativos e moleculares
(Marim et al., 2009). Em muitas culturas, caracteres
quantitativos, mesmo sendo de dificil mensuragao,
tém sido preferidos em estudos de diversidade, por
apresentar importancia comercial (Gomes, 2007). Ja a
utilizacdo de caracteres moleculares tem sido vantajosa,
principalmente, em virtude de ndo serem influenciados
pelo ambiente (Berloo et al., 2008).

O uso de distancias de dissimilaridade de diferentes
conjuntos de dados t€ém produzido resultados diversos.
Aoavaliaracorrelacdo entre medidas de dissimilaridade
utilizadas na determinacdo da divergéncia genética
de mandioca, para caracteres multicategoricos e
quantitativos, Gomes (2007) observou coeficiente
de correlagao igual a 0,09. Este autor atribuiu a
inexisténcia de correlacdo entre as duas medidas de
dissimilaridade a diferenca do controle genético nos
diferentes tipos de caracteres analisados. Oliveira
(2005), ao comparar dissimilaridades genéticas e
fenotipicas de agaizeiro, verificou valores de correlagido
inferiores a 0,05. Koehler-Santos et al. (2003) também
ndo obtiveram concordancia no padrio de variacdo
quando compararam as matrizes geradas com o0s
dados morfoldgicos e os marcadores microssatélites,
ao avaliar germoplasma de Citrus. No entanto, Alves
(2002) observou coeficiente de correlagao igual a 0,72,
ao avaliar a associacgdo entre 21 locos microssatélites
e 19 descritores botanicos-agronomicos, em
31 subamostras de cupuaguzeiro. Segundo N’Goran
et al. (1994), a possibilidade de concordancia entre
a dissimilaridade genética e fenotipica varia com o
tamanho da amostra, e, geralmente, ¢ baixa quando a
amostra € pequena.

Tabela 2. Coeficientes de correlag@o (r) entre matrizes de
dissimilaridade, a partir de dados de caracteres quantitativos,
multicategoricos e moleculares.

Matrizes comparadas r

Quantitativos vs. multicategéricos 0,46808**
Quantitativos vs. moleculares 0,20946**
Multicategéricos vs. moleculares 0,21379%*

**Significativo a 1% de probabilidade, pelo teste t e também pelo teste
de Mantel, baseado em 1.000 simulagdes, nas comparagdes de matrizes de
dados quantitativos vs. multicategoricos e de dados multicategoricos vs.
moleculares.
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Portanto, a diversidade observada a partir de um
conjunto de dados ndo pode ser extrapolada aos
demais, em virtude dos baixos valores de correlagdo
entre as matrizes de dissimilaridade, para cada conjunto
de dados (Tabela 2). Os trés conjuntos de caracteres
sdo0 importantes para a organizagdo da diversidade
do germoplasma, principalmente nos estudos de
diversidade genética que tenham como objetivo a
escolha de subamostras para compor uma colegdo
nuclear, para conservacdo da variabilidade. Neste
caso, ¢ necessario identificar uma forma de integrar
informac¢des de diferentes naturezas, em uma unica
analise.

Nototal, foram obtidas 15 matrizes de dissimilaridade
a partir da conversdo dos dados quantitativos em
multicategoricos. Os valores de correlagdo entre a
matriz de dados originais e as matrizes obtidas pela
codificagdo dos dados foram consistentes apenas para
as estratégias DEA, com numero de classes igual a 2,
3 e 4 (Tabela 3).

A divisdo em classes, conforme a estratégia PED,
ndo foi eficiente, pois ndo foram observados valores
de correlacdo consistentes entre as matrizes obtidas
a partir do uso dessa estratégia ¢ a matriz de dados
originais.

Tabela 3. Coeficiente de correlagdo (r) entre a matriz de
dados quantitativos originais e as matrizes obtidas por
diferentes estratégias de recodificagdo dos dados.

Estratégia” Ne de classes r
2 0,73%*
3 0,78%%*
DEA 4 0,71%*
6 0,66%*
8 0,59%*
10 0,56%*
2 0,63%*
3 0,61%*
PED 4 0,55%%*
6 0,51%*
8 0,46%*
10 0,42%%*
DN 6 0,66%*
SK Variou de acordo com a caracteristica 0,66%**
S Variou de acordo com a caracteristica 0,68%%*

(DEA, divisdo equitativa da amplitude; PED, percentual equitativo dos
dados; DN, nimero de classes fixo, pressupondo distribuicdo normal dos
dados; SK, numero de classes estabelecido pelo teste de Scott-Knott;
S, niimero de classes estabelecido conforme Scott (1979). **Significativo a
1% de probabilidade, pelo teste t e pelo teste de Mantel, baseado em 1.000
simulagdes.
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Observou-se numero ideal de classes para a
categorizagdo dos dados quantitativos. Quando as
classes sdo estabelecidas a partir da estratégia DEA,
para esse conjunto de dados do BGH-UFV, o nimero
de classes ideal foi 3, cujo valor de correlagdo entre a
matriz dos dados convertidos e originais foi de 0,78.
Contudo, nao foi possivel determinar numero ideal
de classes para a estratégia PED, tendo-se observado
que quanto maior o numero de classes utilizadas na
codifica¢do, menor foi a correlagdo.

Os métodos mais utilizados para a distribui¢do
de valores quantitativos em classes sdo a regra de
Sturges (1926) e a do quadrado. Para o conjunto de
dados avaliado no presente trabalho, o numero de
classes, de acordo com essas regras, foi de 7 e §,
respectivamente. No entanto, a codificagdo em seis
ou mais classes ndo € consistente, mesmo quando
a amplitude de cada classe ¢ estabelecida de forma
equitativa.

O numero de classes utilizadas na codifica¢do variou
para cada caracteristica, com uso das estratégias SK e
S. Na estratégia SK, as subamostras foram classificadas
para as variaveis DH, EPP e ATT, em duas classes; para
CC, CE, PFB e reacdo a Alternaria, em trés classes;
para QO, em quatro classes; para CFo, LFr, EE, NL,
NFB, NTF e SST, em cinco classes; para PTF e IP, em
seis classes; para LEC e reacdo a Pseudomonas, em
sete classes; e para CFr ¢ PMF, em oito classes. Ja na
estratégia S, as subamostras foram classificadas quanto
a reacdo a Alternaria, em trés classes; a EE e LEC,
em quatro classes; a EPP, LFr, NL, PFB, PMF e PTF,
em cinco classes; a DH, CC, CE, NFB, NTF, IP, SST,
ATT, QO e quanto a reacdo a Pseudomonas, em seis
classes; ¢ a CFo e CFr, em sete classes. A correlacao

entre as matrizes de dados originais e as matrizes de
dados codificados pelas estratégias SK e S também néo
foram consistentes.

Ap6s definida a melhor subestratégia de codificacdo
dos dados (DEA-3), procedeu-se ao estudo de
diversidade genética com a integracdo dos dados de
naturezas diferentes. Assim, a analise de diversidade
genética foi realizada ao se considerar 104 caracteres
(21 quantitativos codificados, 31 multicategdricos e 52
moleculares). O agrupamento das 67 subamostras pelo
método de Tocher foi baseado em uma tinica matriz
de dissimilaridade obtida a partir do complemento
aritmético do indice de coincidéncia simples
(Tabela 4).

Foram alocadas, no grupo 1, cerca de 46% das
subamostras, todas de procedéncia nacional. Destaca-
se que o segundo grupo foi formado apenas por
subamostras norte-americanas. Isso se repetiu na
formagdo do grupo 4, com excecdo da subamostra
BGH-1485, que foi alocada nesse grupo, cuja
procedéncia € o Rio Grande do Sul. As subamostras
BGH-181, BGH-1993 ¢ BGH-980 foram alocadas nos
grupos 8, 9 e 10, respectivamente.

O estudo da diversidade genética do tomateiro, a
partir da integracao dos dados de diferentes naturezas,
pelo método de agrupamento de Tocher, resultou
em grupos com maior correspondéncia em relagdo
as procedéncias das subamostras, o que indica a
consisténcia da analise de diversidade genética quando
se aumentou o numero de caracteres considerados.
Uma vez integrados, os dados de diferentes naturezas
podem ser utilizados na definigdo das subamostras que
deverdo compor a cole¢do nuclear, para conservagao
da variabilidade.

Tabela 4. Agrupamento de 67 subamostras de tomateiro do Banco de Germoplasma de Hortali¢as da Universidade Federal
de Vigosa, pelo método de Tocher, a partir da integragdo de dados por meio da estratégia divisdo equitativa da amplitude em

trés classes.

Grupo Subamostras

1 4006, 4053, 4035, 4055, 4206, 4309, 4054, 1532, 1538, 1498, 1708, 1706, 1499, 1990, 2229, 987, 1211, 985, 279, 970, 1020, 993, 166, 975,
991, 992, 994, 322, 990, 1254, 850

2 2205, 2208, 2216, 2219, 2211, 2223, 2202, 2214, 3472, 2234, 2213, 2203

3 981, 989, 978, 1019, 997, 349, 1214, 468

4 1485,2119, 1992, 1985, 1991, 1988, 1987

5 489,773

6 1282, 1989

7 1490, 1497

8 181

9 1993

10 980
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Conclusoes

1. Embora haja diversidade fenotipica entre as
subamostras de tomateiro do BGH-UFYV, a diversidade
molecular observada ¢ restrita.

2. Asinferéncias baseadas em qualquer dos conjuntos
de dados, de natureza quantitativa, multicategdrica
ou molecular, ndo podem ser extrapoladas para outro
conjunto, na avaliacdo da diversidade genética de
subamostras de tomateiro.

3.Na codificacio de dados quantitativos em
multicategdricos, destaca-se a estratégia de divisdo
equitativa da amplitude em trés classes.

4. A integracdo de dados de diferentes naturezas
para estudo de diversidade genética pode ser realizada
com é&xito pela conversdo dos dados quantitativos em
multicategdricos, com uso do complemento aritmético
do indice de coincidéncia simples como medida de
dissimilaridade.
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