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RESUMO

Os objetivos do trabalho foram determinar a heranca, a acao génica e estimar o
namero de genes envolvidos no controle genético do teor de solidos soluveis e sabor
em frutos de tomate. Inicialmente, foram avaliados 53 acessos de tomate pertencentes
aos grupos varietais: Grape, Salada, Saladete e Industria, além de sete espécies de
tomate do tipo selvagem (Solanum pennellii, Solanum chilense (2), Solanum hirsutum,
Solanaceae, Solanum huaylasense, Solanum seaforthianum). O experimento foi
instalado em casa de vegetacdo no delineamento de blocos aleatorizados com trés
repeticdes, sendo utilizadas duas plantas por repeticdo. No estadio de maturacéo
fisiologica os frutos foram avaliados quanto ao teor de sélidos sollveis (SS) e a acidez
titulavel (AT), a partir dos quais foi determinado o sabor através da relacdo SS/AT. Os
dados obtidos foram submetidos & anélise de variancia e as médias dos acessos
agrupados pela andlise de agrupamento de Scott & Knott a 5% de probabilidade.
Adicionalmente, foram estimados os parametros genéticos através da esperanca
matematica dos quadrados médios da analise de variancia. A variabilidade genética
para a qualidade do fruto do tomate, foi obtida pela andlise de dissimilaridade genética
entre 0s acessos, estimada através dos dados fenotipicos dos sélidos soluveis e do
polimorfismo molecular obtido através do marcador AFLP. A heranca genética das
caracteristicas organolépticas foi estimada pela analise de médias de geracdes.
Foram avaliadas duas familias obtidas dos cruzamentos Grape x Salada (familial) e
Grape x Rin (familia 2). O experimento foi implantado no delineamento em blocos
aleatorizados com trés repeticdes. Os tratamentos foram arranjados em esquema de
parcelas subdivididas, onde nas parcelas foi estudado o efeito das familias e nas
subparcelas as geracdes de segregacdo. Cada familia foi constituida por seis
geragOes (P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2), para as quais foram determinados o teor de
sélidos soluveis, a acidez titulavel e massa de fruto para realizacdo das andlises
estatisticas e genéticas. Os resultados demonstraram contraste fenotipico entre os
acessos de tomate, com destaque para o tipo Grape, que apresentou elevado teor de
SS e sabor. Por outro lado, os acessos do tipo Salada e Rin foram os que obtiveram
0 pior desempenho para estas caracteristicas. Os parametros genéticos estimados
evidenciaram a baixa participacdo dos efeitos ambientais na expressao do sabor
mostrando a possibilidade de ganhos genéticos consideraveis com a selec¢ao artificial.
Os resultados demonstraram o predominio dos efeitos genéticos aditivos para o
solidos soluveis e sabor nas duas familias, com controle genético poligénico. A
estimativa da heterose foi alta e positiva para a caracteristica sabor na familia Grape
x Salada, evidenciando o potencial de obtencao de individuos superiores a média dos
parentais. A herdabilidade no sentido restrito foi de até 17,5 para SS e 77,7% para
sabor, confirmando a facilidade de selecéo artificial para o sabor nos programas de
melhoramento do tomateiro. O predominio da acédo génica aditiva, associada com alta
herdabilidade e heterose para o sabor, permite inferir a efetividade no ganho genético
durante a selecdo artificial. Por outro lado, para os solidos sollveis a baixa
herdabilidade associada ao grande numero de genes indica dificuldade e menor
eficiéncia de selecao artificial para esta caracteristica.

Palavras-chave: AcuUcar, acidez titulavel, relacdo SS/AT, herdabilidade e
dissimilaridade genética.



ABSTRACT

The objectives of this study were to determine the inheritance, the gene action and to
estimate the number of genes involved in the genetic control of soluble solids content
and taste in tomato fruits. Initially, 53 tomato accessions belonging to the following
varietal groups were evaluated: Grape, Salad, Saladete and Industry, as well as seven
species of wild tomato (Solanum pennellii, Solanum chilense (2), Solanum hirsutum,
Solanaceae, Solanum huaylasense, Solanum seaforthianum). The experiment was
established in a greenhouse and designed with a completely randomized block design
with three replicates, using two plants per replicate. At the physiological maturation
stage, the fruits were evaluated for soluble solids content (SS) and titratable acidity
(TA). Based in these indexes, we determined the SS/TA ratio that characterized the
flavor fruit. The data were submitted to analysis of variance and the means of the
genotypes grouped by the Scott & Knott cluster analysis at 5% of probability. In
addition, the genetic parameters were estimated through the mathematical expectation
of the mean squares of the analysis of variance. The genetic variability for the tomato
fruit quality was obtained by the analysis of genetic dissimilarity between the
accessions, estimated by the phenotypic data of soluble solids and the molecular
polymorphism obtained by AFLP marker. The genetic inheritance of organoleptic
characteristics was determined from the analysis of generations means. Two families
obtained by Grape x Salada (family 1) and Grape x Rin (family 2) crosses were
evaluated. The experiment was established in a randomized block design with three
replicates. The treatments were arranged in split plot design. The family effect was
studied in the main plots while the segregation generations were evaluated in the
subplots. Each family was composed of six generations (P1, P2, F1, F2, RC1 and RC2),
from which we determined the soluble solids content, titratable acidity and average fruit
weight by statistical and genetic analyzes. The results showed a phenotypic contrast
between the tomato accesses, especially Grape, which presented high SS content and
flavor. On the other hand, the accesses of type Salada and Rin were those that
obtained the worse performance for these characteristics. The estimated genetic
parameters indicated low participation of the environmental effects in the expression
of the flavor character evidencing the possibility of genetic gains with the artificial
selection. The results show the predominance of additive effects for the soluble solids
and flavor in the two families analyzed with polygenic genetic control. Estimates of
heterosis were high and positive for the characteristic flavor in the Grape x Salada
family, evidencing the potential to obtain individuals higher than the average of the
parents. Heritability in the restricted sense was up to 17.5 for SS and 77.7% for flavor,
confirming the facility of artificial selection for the flavor in tomato breeding programs.
The predominance of additive gene action, associated with high heritability and
heterosis for the flavor, allows us to infer the effectiveness of the genetic gain during
artificial selection. However, for the soluble solids, the low heritability associated to the
high number of genes indicates a lower efficiency and a difficulty of the artificial
selection for this characteristic.

Keywords: Sugar; titratable acidity; SS/TA ratio; inheritability and genetic dissimilarity.
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1 INTRODUCAO

O tomate (Solanum lycopersicum L.) se destaca como hortalica de grande
importancia econdmica e nutricional no Brasil e no mundo, devido ao significativo
consumo dos frutos in natura ou processados industrialmente. A qualidade
organoléptica do tomate é afetado por fatores como aparéncia, sabor e textura
(STEVENS et al., 1977), entretanto o sabor € o componente pouco encontrado em
tomates do segmento salada.

O tomateiro é considerado uma espécie modelo para pesquisas
biotecnolégicas em Solanaceas. A ampla compreensdo do genoma permitiu elucidar
e avancar o conhecimento cientifico voltado as caracteristicas de resisténcia a
doencas, tamanho de fruto, firmeza, rendimento e tempo de prateleira; o qual
viabilizou 0 aumento da producéo e a sanidade da cultura.

Embora o sabor do tomate seja um elemento essencial para a aceitacédo pelo
mercado consumidor, as metodologias de selecdo empregadas na cultura néo
preconizaram estudos envolvendo a qualidade do fruto ligado ao sabor, fazendo com
que essa caracteristica, presente em genétipos ancestrais, se perdesse ao longo do
processo seletivo; levando a um declinio na propriedades organolépticas dos frutos,
aumentando a insatisfacdo do consumidor quanto aos genétipos modernos.

De acordo com Malundo et al. (1995), em frutos e vegetais o sabor é
determinado pela concentracdo de agucares e acidos, sendo o aroma determinado
pela composicdo dos componentes volateis. Existe um consenso entre 0s
pesquisadores de que o sabor do tomate comercial pode ser melhorado a partir do
aumento da concentracao de agucar no fruto (CAUSSE et al., 2007; MALUNDO et
al.,1995). Entretanto, estudos de analise sensorial demonstram que o sabor preferido
pelos consumidores se refere a combinacgéo de altos niveis de acidos combinado com
elevados teores de acucares, visando um sabor mais equilibrado, representado pela
relacao solidos soluveis totais (SS)/acidez titulavel (AT) (BAUCHET et al., 2017).

Alguns acessos de tomate, como os do tipo mini que possuem alto teor de
acucar nos frutos, poderiam ser utilizados em esquemas de cruzamentos artificiais
como genitores doadores dessa caracteristica para tomates do tipo salada moderno
(GEORGELIS et al., 2006). Os tomates do tipo Grape destacam-se por apresentar o
teor de SS em torno de 10%, sendo considerados fontes de genes para o sabor do
fruto (COLOMBANI et al., 2001).
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O acumulo de todos os componentes de qualidade do sabor, incluindo acucar,
acidos organicos e volateis € determinado por interacdes de rotas metabdlicas,
indicando complexidade da heranca do sabor. O conhecimento do controle genético
envolvido nas caracteristicas relacionadas ao sabor do fruto é de fundamental
importancia para a selecdo de gendtipos de interesse que visam a qualidade dos
frutos. A partir deste entendimento, o melhorista pode definir de forma mais precisa a
estratégia de melhoramento a ser utilizada, visando a maximizacdo dos ganhos
genéticos com a selecéo artificial para o aumento do teor de sélidos sollveis e relacao
SS/AT nos hibridos existentes e nas linhagens em processo de sele¢éo. Desta forma,
os objetivos do trabalho foram determinar a heranca, a acdo génica e estimar o efeito
dos genes envolvidos no controle genético do teor de solidos solluveis e do sabor em
frutos de tomate, através da identificacdo previa de fontes de genes que possam
melhorar a qualidade organoléptica dos frutos de um conjunto de acessos de tomate.



2 OBJETIVOS

Identificar a variabilidade genética para a qualidade do fruto do tomate, através
da fenotipagem dos solidos soluveis e do polimorfismo molecular por meio do
marcador AFLP de um conjunto de acessos da empresa Sakata Seed (Grape,

Salada, Saladete, Industria e Selvagem);

Estimar os parametros genéticos envolvidos no teor de sélidos solluveis e na

relacdo SS/AT do conjunto de acessos de tomate;

Determinar o controle genético e a acdo génica através da analise de médias
de geracdes descendentes de cruzamentos entre linhagens contrastantes para
o teor de sélidos sollveis e sabor (SS/AT) para os frutos de tomate;

Estimar a variabilidade genética a partir da fenotipagem do teor de sélidos
soluveis, sabor e massa de fruto para cada geracdo dentro das familias em

estudo.



3 REVISAO BIBLIOGRAFICA
3.1 CULTURA DO TOMATE

O tomate (Solanum lycopersicum L.), pertencente a familia das Solanaceas,
possui grande importancia econdémica e nutricional, sendo uma das principais
espécies produzidas no Brasil e a segunda mais consumida no mundo (NICK; SILVA,
2016). Além disso, esta cultura destaca-se comercialmente em area cultivada, elevada
producao de frutos e boas expectativas socioeconémicas.

Em 2016 o PIB da cadeia produtiva das hortalicas no Brasil foi de US$ 5,3
bilhdes, dos quais, o tomate contribuiu com 43%. No cenario mundial a cultura
evidenciou a segunda maior producao, com 177.042 milhdes de toneladas em 2016,
sendo os maiores produtores a China, a india e os Estados Unidos. O Brasil ocupa a
92 colocacdo mundial (ABCSEM, 2017).

A producado brasileira em 2016 foi de aproximadamente 3,7 milhdes de
toneladas. Sendo os estados de Goiés, S&o Paulo, Minas Gerais e Parana com as
maiores produgdes com 934, 753, 702 e 217 mil toneladas, respectivamente. Do total
produzido no pais, 70% é consumido in natura, destacando-se os tomates tipo Salada
e Saladete. Os demais 30% sao utilizados como matéria prima para produtos
processados como molhos, sucos, sopas, puré, ketchup e derivados (HELYES et al.,
2009; RAY et al., 2011).

Pela ampla adaptacéo pode ser cultivado em regides tropicais e subtropicais
durante todo o ano. O tomate é uma das hortalicas que apresenta um continuo
incremento de areas de cultivo, pois possui boas perspectivas econémicas, com ciclo
relativamente curto e rendimento elevado. No entanto, apesar de produtiva, a cultura
exige constante atencdo dos produtores devido a incidéncia de pragas e doencas que
ocorrem durante todo o ciclo, tornando-o exigente em tratamentos fitossanitarios,
elevando os custos de producdo (MOREIRA et al., 2005).

De acordo com o Centro de Estudos Avancados em Economia Aplicada
(CEPEA, 2016) o custo de producdo do tomate é um dos mais elevados dentro da
cadeia agricola. Entretanto, a rentabilidade da cultura esta correlacionada fortemente
com a qualidade dos frutos, uma vez que, frutos com melhores qualidades
organolépticas, possuem maior valor agregado. Neste sentido, caracteristicas

relacionadas a melhoria da qualidade de sabor no fruto de tomate, tornaria a cultura
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economicamente mais competitiva e com elevado potencial de aceitagdo pelos

consumidores.

3.2 CARACTERISTICAS MORFOLOGICAS E DE DESENVOLVIMENTO DOS
FRUTOS

Os frutos de tomate sdo compostos, em sua maior parte, de agua (90 a 95%).
Da matéria seca total, aproximadamente 50% sao acucares (glicose e frutose) e 15%
acidos organicos (citrico e malico), sendo os demais componentes, fontes de vitamina
C, pro-vitamina A, antioxidantes, flavonoides, carotenoides (licopeno e B-caroteno) e
compostos fendlicos (MONTEIRO et al., 2008). A acéo anti-oxidante do fruto se da
pela presenca do licopeno, responsavel pela eliminagdo dos radicais livres do
organismo.

A formacdo do fruto ocorre em cachos na parte terminal da haste apresentando
um gradiente de desenvolvimento ao longo de toda planta, sendo a primeira penca a
mais antiga. Dentro de cada penca existe variabilidade relacionada ao tamanho do
fruto devido a competicdo por fotoassimilados, no qual o primeiro fruto formado
apresenta tamanho superior em relacdo ao fruto distal, que por estar mais afastado
da penca resulta em fruto menor (BERTIN et al., 2001).

O fruto € uma baga, bi, tri ou plurilocular com formato variavel conforme a
cultivar. Composto de pelicula (casca), polpa, placenta e sementes, sendo a
guantidade de sementes variavel entre as cultivares. Para hibridos do tipo salada a
média é de 150 sementes por fruto, Italiano (100), Santa Cruz (160), enquanto o Grape
tem apenas 25 sementes por fruto. Internamente o fruto apresenta septos preenchidos
com mucilagem placentaria que limitam os lécus no qual as sementes s&o
encontradas, sendo esta mucilagem mais &cida e menos doce que o tecido do
pericarpo. A cor vermelha é determinada pelo exocarpo e mesocarpo do fruto. A cor
do exocarpo varia de amarelo ao incolor, enquanto o mesocarpo do verde ao amarelo,
ocorrendo durante o amadurecimento um incremento na quantidade de licopeno
(ALVARENGA, 2004).

O desenvolvimento total do fruto ocorre em seis a sete semanas até a fase de
maturagdo. Neste estadio os frutos comecam alterar a coloragdo para um vermelho
vivo na maioria das cultivares, podendo completar a maturacdo apos a colheita,
caracterizando-o como fruto climatérico (ALVARENGA, 2004). O conteudo de sélidos

solaveis (SS), a acidez (pH) e a presenca de compostos volateis influenciam na
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qualidade do sabor dos frutos de tomate (ANTHON; BARRETT, 2003). A qualidade
do sabor é determinada no estadio de amadurecimento do fruto, levando-se em
consideracao o tempo e a temperatura de armazenamento dos frutos (RAFFO, 2012).

De acordo com Santos et al. (2014) a cultura do tomate € muito exigente em
temperatura, com ideal de 21°C diurno e 10°C noturno. Condigbes ideais de
temperatura sdo determinantes para 0 sucesso da polinizagdo, pegamento e
desenvolvimento dos frutos, justificando assim, a producdo em grande escala sob
sistema de cultivo protegido, onde as condi¢cdes ambientais adversas podem ser
controladas.

A qualidade final do fruto comercial € bastante influenciada pelo ambiente de
cultivo. Segundo Hartl (2011) o contetdo de acucar, fator determinante para o sabor
dos frutos, € uma caracteristica complexa e multigénica, sendo altamente afetada pelo
ambiente. Apesar de algumas cultivares apresentarem potencial genético para o alto
nivel de solidos soluveis, condi¢cdes na pré-colheita como radiacéo solar, duragédo do
dia, disponibilidade de agua, fertilidade do solo, irrigacdo, regime de fertilizacdo e
técnicas de poda podem afetar sensivelmente este potencial. Além disso, as praticas
de colheita, técnicas de manuseio e condicbes de armazenamento também alteram o
teor de aclcar nos frutos.

Outro fator importante na qualidade final do fruto é a realizacdo da colheita
antecipada. Uma vez que os frutos de tomate séo climatéricos, a colheita antes do
estadio de maturacdo, contribui para a conservacdo dos frutos por periodos mais
longos. Para Cantwell (2000) quando se compara frutos verde-maduro comumente
chamados “frutos de vez” (colheita comercial) e frutos vermelho-maduro, a
concentracdo dos teores de solidos soluveis aumentam de 2,4 para 5,2% p/v. Em
contrapartida, apesar da melhor qualidade e sabor, os frutos mais maduros tém menor

tempo de prateleira e sao facilmente danificados no transporte.
3.3 MELHORAMENTO DA CULTURA DO TOMATE

O Solanum lycopersicon € uma espécie diploide (2n = 2x = 24) originaria da
América do Sul ocidental, com maior ocorréncia no Peru, Equador, Bolivia e norte do
Chile. Quanto ao centro de domesticacdo da cultura, duas hipoteses sao conhecidas.
A primeira aponta para o México com a domesticacéo da espécie selvagem Solanum
pimpinellifolium para Solanum lycopersicum var. cerasiforme e a segunda para o Peru

com S. lycopersicum var. cerasiforme para S. lycopersicum var. lycopersicum
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(BLANCA et al., 2015). Dentre as véarias modificagdes ocorridas no processo de
domesticacdo, o tamanho do fruto foi a alteracdo mais evidente. Em espécies
selvagens os frutos apresentam caracteristicas importantes para facilitar a
propagacéo, como tamanho reduzido e formato redondo. Por outro lado, as cultivares
modernas apresentam bagas grandes e suculentas. De acordo com Bai e Lindhout
(2007) a selecdo e armazenamento de frutos maiores de forma empirica pelos
primeiros ancestrais primitivos, associado a mutacdes genéticas nestas plantas,
causou mudancas morfofisioldgicas importantes para a obtencdo das cultivares
modernas da atualidade.

Segundo Cong et al. (2002) muitas das mutacbes que ocorreram foram
identificadas na fase de desenvolvimento celular do fruto, dentre as quais destaca-se
a menor transcricdo do gene fw2.2 envolvido na regulagdo da divisdo celular e
alteracdes no formato dos frutos, onde efeitos pleiotrépicos no locos, relacionada a
selec@o empirica para tamanho, causaram mudancas fenotipicas nos frutos durante
0 processo de domesticacdo da espécie (GRANDILLO et al., 1999).

No Brasil o melhoramento do tomate iniciou com a introducéo de cultivares a
partir da imigracdo europeia, 0s quais possuiam cor vermelho-intensa e tamanho
reduzido. A partir de 1940 essas variedades ganharam classificacéo de acordo com o
tamanho de fruto, sendo subdivididas conforme a massa. Nesta época surgiu o hibrido
natural de nome Santa Cruz provavelmente advindo das variedades Rei Umberto e
Redondo Japonés ou Chacareiro, o qual foi difundido em todo territério nacional
(NICK; BOREM, 2016).

Somente na década de 90 os produtores iniciaram o cultivo de hibridos
provenientes de um processo de selecdo para maior firmeza do pericarpo dos frutos
chamados de “tomates longa vida”. Em 1992 foram lancadas as variedades “longa
vida genética”, resultantes da introducédo de alelos mutantes (rin, nor e alcobaca).
Estes alelos retardam o amadurecimento dos frutos devido a reducdes drasticas na
degradacdo das paredes das células do pericarpo, na sintese de etileno e de
carotenoides e nas trocas gasosas do fruto, aumentando assim, a vida pds-colheita
dos frutos ou tempo de prateleira (DELLA; KOCH, 2000).

Por décadas os consumidores vém manifestando desagrado quanto ao sabor
dos produtos comerciais, sendo o tomate um exemplo classico desta insatisfacao, pois
o melhoramento da cultura ndo priorizou o sabor dos frutos. Além disso, a cadeia

produtiva favoreceu esta situacdo, uma vez que, os produtores sdo pagos apenas com



17

base na producéo. Isso fez com que os melhoristas, durante o processo de selegao,
mantivessem o foco voltado a caracteristicas como: rendimento, resisténcia a pragas
e patdgenos, qualidade pds-colheita, ficando esquecido fatores importantes como o
sabor (FENTIK, 2017). Contudo, este cenario vem sofrendo modificacbes, onde
produtos que apresentam sabor diferenciado, passaram a conquistar o mercado.
Dentre as cultivares chamadas de “Especialidades” ou “High Premium”, destaca-se o
tomate hibrido do segmento Grape com alto teor de acucar, proporcionando um sabor
diferenciado e apreciado no mercado consumidor. Para Causse (2008) os
consumidores percebem diferencas significativas entre os hibridos comerciais e
apreciam hibridos com firmeza intermediéria, com destaque para aqueles mais doces
e suculentos. As analises de agradabilidade se correlacionaram positivamente com o
teor de acUcar, acidez total titulavel e intensidade do aroma.

Visando estudar a qualidade do sabor em tomates de tamanho superior,
Lecomte et al. (2004) e Chaib et al. (2006), avaliaram populacdes segregantes de
cruzamentos artificiais envolvendo tomate do tipo cereja, caracterizado pelo sabor
agradavel devido ao alto teor de sélidos sollveis (SS). Os autores identificaram QTLs
responsaveis pelo aumento do SS, acidez e concentracao de pigmentos. De maneira
geral, as avaliacdes fenotipicas dos frutos de tomate em ambas as pesquisas
demonstraram que o incremento de SS diminuiu o tamanho dos frutos, possivelmente
pela correlacdo negativa entre as caracteristicas do fruto.

Stevens (1986) relatou que o tamanho do fruto estava correlacionado com o
parénquima das células, uma vez que, células mais largas armazenam quantidade
superior de agua, diluindo o SS e, consequentemente, o sabor. Por outro lado, a
caracterizacdo de germoplasma tém demonstrado alto teor de SS em tomates de
tamanho médio, destacando-se os denominados “heirlooms” ou variedades crioulas
(TIEMAN et al., 2012). Muitos trabalhos de mapeamento de QTLs em populacdes
oriundas de cruzamentos interespecificos correlacionam o teor de SS ao tamanho do
fruto, sendo este um importante indicador de produtividade na cultura (GUR; ZAIR,
2004).

O fato da analise de correlagdo demonstrar como um carater pode causar
efeito simultdineo em outros caracteres, torna a correlacdo uma ferramenta
importante no melhoramento de plantas, pois a selecdo de um caractere permite a
melhoria de outros fatores de forma indireta, quando estes possuem alta correlacao

positiva (CRUZ et al., 2004). Eshed e Zamir (1994) relataram correlagdes positivas
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entre o teor de SS (°Brix) e a produtividade da cultura. Os autores verificaram que a
utilizacao de espécies advindas de germoplasma silvestre poderia melhorar os teores
de SS, consequentemente o sabor dos frutos assim como o rendimento dos genoétipos

cultivados.

3.4 DINAMICA DO ACUCAR NOS FRUTOS DE TOMATE

O sabor e 0 aroma de frutas e legumes séo os fatores mais relevantes para a
aceitacéo do produto final pelo consumidor no mercado mundial, sendo dependente
de sabores basicos como doce, azedo e amargo. O sabor doce depende da
concentracdo de acucares soluveis, enquanto o azedo de &cidos organicos e o
amargo de compostos fenolicos, triterpenos e alguns aldeidos (SANCHEZ-
RODRIGUEZ et al., 2019). Quanto ao odor este é influenciado por um grande nimero
de compostos volateis, se tornando assim, o componente mais complexo de ser
avaliado e melhorado (KLEE, 2018).

No metabolismo do amadurecimento de frutos o aumento de acucares como
a sacarose ocorre via translocacdo de fotoassimilados e/ou através da hidrolise de
reservas de amido degradados pela amilase, resultando no aumento de sélidos
sollveis totais. Com o avanco da maturacdo do fruto, a quantidade de acuUcar
aumenta, uma vez que, a acao da enzima invertase através da gliclise eleva os niveis
dos principais agucares como a frutose e a glicose, assim como pode aumentar a
concentracdo de sacarose, devido a gliconeogénese de acidos organicos. Enquanto
esta quantidade de acucares aumenta com o amadurecimento dos frutos, a
concentracdo de acidos organicos diminui devido a conversao destes acidos em
acucares durante a respiracao.

O aumento dos SST (sélidos soluveis totais) associado a diminuicdo da AT
(acidez total) resulta em frutos com atributos organolépticos sensoriais que agradam
o paladar do consumidor em geral (SANCHEZ-RODRIGUES et al., 2019). De acordo
com Luengwilai e Beckles (2009) em uma escala de tempo, da antese até treze dias
apos a antese, quando a atividade mitética € mais intensa, o amido é sintetizado
rapidamente a partir da sacarose. Aos 20 dias ap0s a antese, inicia-se a degradacao
do amido, no entanto a quantidade de amido no fruto se mantém elevada. Apos 40

dias, a ascenséo climatérica do etileno e a respiracdo aumentam, coincidindo com o
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incremento de acucares na forma de glicose e frutose, e consequentemente o amido
entra em rapida degradacéo.

Os acucares sao os responsaveis pela docura nos frutos, entretanto, sua
concentracdo pode ser diferenciada em funcéo da cultivar, do estadio de maturacéo
dos frutos na colheita e da atividade das principais vias metabolicas, como a glicolise,
o ciclo do acido citrico e a respiracdo. Os agucares mais comuns em frutos sédo os
monossacarideos representados pela glicose e frutose; e os dissacarideos compostos
pela sacarose (glicose + frutose). No tomate cultivado L. esculentum a proporcao é
maior de glicose e frutose em relacdo a sacarose, sendo inverso em espécies
selvagens como L. chmielewskii, onde a sacarose pode ser o acUcar principal. De
acordo com Yelle (1988) durante o amadurecimento do tomate a quantidade de
acucares totais aumenta aproximadamente 4%, com predominancia da glicose em
frutos verdes e imaturos, de frutose quando estes chegam a maturacdo completa e
reducdo do aclcar com o avanco da maturagao.

Cada um dos componentes do sabor contribui diferenciadamente na massa
do fruto, sendo 50% do peso seco do fruto de aclcar, 5% de acidos e apenas uma
pequena fracdo de compostos volateis (DAVIS; HUDSON, 1981). De acordo com
Tieman et al. (2012), a partir da analise sensorial de 28 compostos volateis, o odor
esta diretamente ligado ao sabor do fruto, sendo estes volateis derivados de um
conjunto diversificado de precursores que incluem aminodacidos, acidos graxos e
carotenoides. No entanto, estes compostos volateis sao fortemente afetados pelas
condi¢cbes de armazenamento, tempo e pela temperatura. Neste sentido, os teores de
acucar e acido presentes no fruto maduro sé@o as principais caracteristicas avaliadas
para a caracterizacdo do sabor.

O tomate apresenta trés acidos organicos principais: citrato, malato e
glucamato, sendo o &cido citrico predominante nos frutos. De acordo com Agius
(2018) o aumento do &cido citrico no fruto ocorre durante a maturacéo, entretanto
guando estes frutos estéo imaturos o acido predominante é o malico, sendo reduzido
a medida que o processo de maturacdo avanca.

A reducdo do sabor nos frutos de tomate envolve muitos fatores como
mencionado no processo de melhoramento da cultura, contudo a insatisfagédo do
consumidor com hibridos modernos esta fortemente relacionada com a colheita de
frutos de tomate imaturos, seguido de inducao de seu amadurecimento pela aplicacéo

de etileno causando a diminuicéo dos teores de acucar nos frutos (BENNETTE, 2012;
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AGIUS et al., 2018). Outro fator marcante para a reducdo do sabor € a crescente
utilizacao de hibridos do tipo “longa vida”, caracterizado por frutos de maior firmeza,
com maior tempo de prateleira devido a uma mutacéo que inativa o fator de transcricédo
uniform ripening (u), determinante da intensidade e distribuicdo da clorofila nos frutos
imaturos, reduzindo a quantidade de cloroplastos, carotenoides e sélidos soluveis,
contribuindo para a diminuicéo do sabor do fruto (KLEE, 2013).

Para Kader (2003), existe uma mudanca nas prioridades dos consumidores
de tomate, o que leva os programas de melhoramento e produtores a escolha das
cultivares/hibridos comerciais com maior qualidade de sabor.

O teor total de acucares soluveis é comumente determinado através do °Brix,
sendo este uma escala numérica do indice de refracdo, que mede a quantidade de
sélidos solluveis totais na solucdo independente da composicdo dos acgucares. De
acordo Biester et al. (1925) a modificacdo na composicdo qualitativa do agicar nos
frutos, através da selecéo artificial para alto teor de sacarose ou frutose, por exemplo,
pode impactar na qualidade do fruto, uma vez que a frutose € duas vezes mais doce
que a glicose (BIESTER et al., 1925). No entanto, Kader et al. (1977) e Malundo et al.
(1995) demonstraram que o sabor dos frutos de tomate apresenta melhor qualidade
ndo apenas quando os teores de solidos sollveis estdo elevados, mas sim quando ha
uma grande concentracdo de solidos solluveis associado ao pH acido. Resultados da
analise sensorial indicam que o sabor preferido para a maioria dos consumidores
resulta da elevada concentracdo de acidos combinados com a maior concentracao de
acucares, equilibrando o sabor dos frutos. De acordo com Kader et al. (2002) frutos
de elevada qualidade contém mais de 0,32% de acidez titulavel, 3% de SS e relacao
SS/AT superior a 10.

A analise sensorial auxilia na caracterizacdo do sabor de frutos de tomate,
embora se torne inviavel de realizacdo dentro dos programas de melhoramento
genético, simplesmente por necessitar de avaliadores treinados para esta
caracterizacdo (COLOMBANI et al., 2001). Desta forma, a utilizacdo de métodos que
avaliem atributos quimicos como °Brix e acidez torna-se uma alternativa para a
determinacdo do sabor. Kader et al. (1978), Jones e Scott (1983) e Sobreira et al.
(2010) propuseram que a relagcdo de solidos soluveis pela acidez titulavel (relagéo
SS/AT) seria um excelente indicador para o sabor dos frutos.

Os tomates comerciais do tipo mini, como o Grape e o Cereja, apresentam

melhor “sabor” e elevado °Brix. Entretanto, no grupo Salada que detém a maior parte
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do mercado neste segmento, apresenta os menores valores para estas caracteristicas
de sabor. Sobreira et al. (2010) ao avaliarem 33 acessos de tomate tipo Cereja e
Salada, demonstraram que 48% tinham elevado teor de solidos soluveis e acidez
titulavel, dentre os quais, 63% pertenciam ao tipo Cereja. Por outro lado, no intervalo
de baixo teor de agucar, foram ranqueados 36% dos acessos, sendo que destes 33%
do tipo Salada e 3% do tipo Cereja.

3.5 CONTROLE GENETICO DO TEOR DE SOLIDOS SOLUVEIS EM FRUTOS DE
TOMATE

Os estudos de heranca podem ser indicativos da variabilidade genética
presente nas populacdes segregantes, predizendo ganhos genéticos possiveis no
processo de melhoramento da cultura, assim como, direcionar os métodos de
melhoramento genético a serem utilizados através da identificacdo do desempenho
dos genes envolvidos na caracteristica de interesse (SCHUSTER; CRUZ, 2004).
Segundo Falconer e Mackay (1996) a herdabilidade corresponde a fracdo herdavel da
variabilidade fenotipica, que expressa a propor¢cdo da variancia total atribuida aos
efeitos médios dos genes, e estes determinam o grau de semelhanca entre os
individuos parentais.

O conhecimento dos efeitos génicos que controlam um carater é importante
no processo de selecdo e no desempenho das geracdes segregantes. De maneira
geral, os parametros genéticos utilizados nestas populacdes sdo expressos por meio
de variancias, médias e covariancias. O estudo genético de geracdes segue duas
linhas de investigacdo sendo a primeira relacionada a quantificacdo e a natureza da
variabilidade genética na populacédo segregante e a segunda na avaliacao dos efeitos
génicos referentes a média das populacdes estudadas. As médias e variancias sdo
relevantes nos estudos biométricos dos caracteres, o qual relaciona os fatores
biolégicos com modelos estatisticos, assim como quantifica os efeitos epistaticos,
aditivos e de dominancia do componente genético da variagdo (CRUZ et al., 2004).

Algumas espécies silvestres de tomate como Solanum chmielewskii, Solanum
hirsutum e Solanum pimpinelifolium possuem genes que codificam para maior teor de
acucar, podendo ser fonte de novos alelos para a melhoria do teor de sélidos soluveis.
O pré-breeding possibilita a identificacdo de caracteristicas e genes desejados em

genotipos nao adaptados, e a transferéncia destes genes para o germoplasma
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cultivado. Estes genotipos na maioria das vezes ndo podem ser utilizados diretamente
nas populacdes de melhoramento por introduzir alelos indesejaveis, que dificulta o
trabalho do melhorista em relacdo ao tempo para se chegar em linhagens elites
(KUMAR, 2014). Desta forma, a utilizacdo da espécie Solanum lycopersicum var.
cerasiforme (tomate tipo Grape), poderia ser uma fonte viavel para a introgresséo do
alto teor de acgucar em hibridos comerciais pois estes dois tipos encontram-se num
mesmo pool génico.

Georgelis et al. (2006) estudaram a heranca do teor de solidos soluveis em
frutos de tomate, através da analise de geragfes oriundas do cruzamento entre o tipo
mini (var. cesariforme) e o de tamanho médio. Os autores observaram que os efeitos
aditivos foram significativos a 5% de probabilidade e a herdabilidade no sentido amplo
foi estimada em 86%. O padrdo de distribuicdo de frequéncia dos individuos das
geracoes segregantes (F2, RC1 e RC>) para o teor de SS sugeriram heranca poligénica
sobre o controle desta caracteristica. Semelhantemente, Akhtar e Hazra (2013) ao
analisarem a qualidade do sabor do tomate através do teor de SS em cruzamentos
dialélicos (7 x 7) e em 6 geracdes (P1, P2, F1, F2, RC1 e RC2) oriunda destes
cruzamentos, observaram que os caracteres de qualidade de fruto foram controlados
por multiplos genes. Entretanto, os autores verificaram nos cruzamentos dialélicos,
gue os desvios de dominancia foram mais importantes para o teor de SS, enquanto
gue para as médias das geracdes das seis populacdes os efeitos epistaticos foram
significativos, bem como as interacdes ndo-alélicas do tipo aditivo x aditivo, indicando
que a heranca deste carater € dependente da populacédo segregante avaliada.

Kimbara et al. (2018) a partir da avaliacdo de linhagens endogamicas
recombinantes (RILs) oriundas de cruzamentos intraespecificos do tomate “beefsteak”
(alto teor de acucar) com tomate tipo salada, identificou trés QTLs candidatos para
teor de acucar e quatro para acidez. A combinacdo dos alelos ta6.1 e tall.l foi
considerada superior para o sabor, demostrando que estes alelos poderiam ser
candidatos importantes para novas estratégias de selecdo por meio de marcadores
genéticos.Tieman et al. (2017) trabalhando com 398 acessos (variedades modernas,
crioulas e selvagens) e 197 plantas F, oriundas do cruzamento de tomate tipo cereja
com uma variedade moderna tipo salada, identificaram o loco Lin5 responséavel pela
invertase celular através da alteragdo do amino&cido asparagina para o acido
aspartico na posicéo 366, localizado no cromossomo 9. Este gene é responsavel pela

concentracdo de agucar no fruto, pois sua fungcdo esta associada a clivagem da
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sacarose em frutose e glicose. Para Fridman et al. (2000) o Lin5 é expresso
exclusivamente em flores e frutos, além de desempenhar papel importante na
regulacao, amplificagdo e interagao dos diferentes sinais que levam ao sistema fonte-
dreno na planta. Desta forma, € possivel sugerir que as regides genémicas e o numero
de genes relacionados ao teor de acucar nos frutos de tomate sdo dependentes da
populacao estudada.

Schaffer et al. (1998) identificou o gene fgr através da analise molecular ISSR
(Inter Simple Sequence Repeats) em duas populacdes da geracdo F2 oriunda do
intercruzamento do Solanum lycopersicum com espécies as selvagens Lycopersicon
hirsutum e Lycopersicon esculentum, demonstrando o potencial do gene fgr no
aumento de frutose em relacdo a quantidade de glicose em frutos de tomate durante

a maturacao.
3.6 DISSIMILARIDADE GENETICA MOLECULAR

A diversidade genética tem sido avaliada mais eficientemente apds a entrada
de métodos que possibilitam observar o polimorfismo diretamente em nivel bioquimico
e no DNA. Permitindo obter estimativas mais precisas dentro de um grande numero
de informacBes sobre a genética dos genoétipos disponiveis em programas de
melhoramento (BRUEL et al., 2006; CARVALHO et al., 2004).

A variabilidade genética é essencial, pois possibilita a obtencao de cultivares
ou hibridos geneticamente superiores aos parentais, a partir da diversidade existente
na propria espécie. Entretanto, trabalhos com marcadores moleculares mostram que
algumas populacfes de espécies cultivadas ndo apresentam ampla variabilidade. De
acordo com Saavedra e Spoor (2002) estudos de diversidade genética em tomateiro
utilizando marcadores moleculares, revelam uma estreita base genética nas cultivares
modernas, o que dificulta 0 melhoramento da cultura.

Para ampliar a variabilidade genética dentro dos programas de melhoramento
€ tradicionalmente utilizado cruzamentos entre parentais contrastantes as
caracteristicas desejaveis, com posterior selecdo individual de recombinantes
superiores visando a maximizacdo das caracteristicas (PARK et al., 2004). Neste
contexto, a utilizacdo de marcadores moleculares viabiliza a identificacdo de
diferentes constituicbes génicas dentro de grupos de acessos, facilitando a escolha

de genitores que maximizem a variabilidade genética.
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Os marcadores moleculares sédo ferramentas de rapida e eficaz detec¢éo do
polimorfismo no DNA, o qual possibilita a observacdo genética e inferéncias quanto
as relacdes entre o genotipo e o fendtipo dos individuos (SINGH et al., 2018). Estes
marcadores sdo amplamente utilizados como método eficiente na selecdo de
caracteristicas agronémicas qualitativas e quantitativas com base no genotipo. O uso
desta tecnologia permite entender e identificar a diversidade genética dentro das
espécies com alta confiabilidade (KAPOOR; CHOUDHARY, 2017). Para Milligan et al.
(1998) o uso de marcadores moleculares na cultura do tomate, possibilita quantificar
a diversidade genética em grandes populacdes, sendo uma ferramenta eficaz dentro
dos programas de melhoramento da cultura.

Dentre os diferentes tipos de marcadores moleculares, o AFLP (Amplified
Fragment Lenght Polimorfism) baseia-se na amplificacdo seletiva que possibilita
explorar o polimorfismo genético entre individuos de uma populacdo por meio de
fragmentos de DNA gendmico total, oriundo da clivagem com enzimas de restricdo
seguida da ligacéo de adaptadores especificos aos terminais destes fragmentos, com
posterior amplificacéo dos fragmentos via reacao de polimerizacdo em cadeia (PCR).
Esta técnica molecular possibilita a visualizacdo do polimorfismo entre os individuos
através da separacao dos genoétipos em um gel de poliacrilamida de acordo com a
presenca ou auséncia dos fragmentos amplificados (BOREM, 2009).

Garcia-Martinez et al. (2008) estudaram a variabilidade e as distancias
genéticas obtidas através do marcador AFLP entre 48 acessos de tomate. Utilizaram
sete combinacdes de primers AFLP (EcoRI + Msel), as quais geraram um total de 470
fragmentos, com indice de polimorfismo de 40%. O conteddo de informacédo
polimorfica (PIC) variou de 0,12 a 0,20, com distancia genética média entre o0s
genatipos de 0,56. A analise de agrupamento evidenciou a formacédo de trés grupos,
de acordo com o pedigree dos acessos, indicando a eficacia deste marcador na
andlise da diversidade genética.

A maior vantagem do marcador AFLP é o elevado nimero de fragmentos
polimérficos amostrados no gel de poliacrilamida, utilizando pequeno numero de
primers e incipiente conhecimento prévio das sequéncias (MANK et al.,, 1999). A
ampla aplicabilidade do meétodo permite investigar a variacdo genética em
microrganismos, plantas e animais (AJMONE-MARSAR et al., 2001), sendo utilizadas
para o mapeamento dos genomas (ZIMNOCH-GUZOWSKA et al., 2000), identificacao

de marcadores ligados a genes de resisténcia a doencas (CERVERA et al.,1996),
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analise genética de parentesco (PEJIC et al., 1998) e identificacdo de similaridade
genética entre espécies crioulas de tomate (PARK et al. 2004; CEBOLLA-CORNEJO
et al., 2013).

Os métodos de estatistica multivariada e de agrupamento sdo muito utilizados
para complementar os dados obtidos em analises moleculares visando estudos de
dissimilaridade genética entre acessos. A quantificacdo da dissimilaridade entre
gendtipos € de extrema importancia no melhoramento genético de plantas, pois a
partir delas pode se tomar decisGes importantes, como por exemplo, a escolha dos
parentais para 0s blocos de cruzamentos, para a obtencdo de populacdes
segregantes transgressivas e populacdes de ampla variabilidade genética (BENIN et
al., 2003), bem como para a organizacdo dos bancos de germoplasma. As medidas
de dissimilaridade genética podem ser obtidas de diferentes formas nas mais variadas
metodologias de analise disponiveis.

A distancia euclidiana é a medida mais reconhecida, muitas vezes chamada
de distancia em linha reta. Segundo Cruz e Regazzi (2001) a distancia euclidiana pode
ser estimada a partir de dados individuais dos gendtipos, ndo sendo necessario a
condicdo de experimentos com delineamento experimental para a obtencéo do dado,
embora as medidas com repeti¢cdes possibilitem a obtencéo de valores mais precisos.
Esta medida de distancia pressupde que os caracteres sejam independentes entre si,
ou seja, ndo estejam correlacionados, o que pode nao ser verdadeiro quando se
trabalha com varios caracteres. Assim, como alternativa, pode-se utilizar a distancia
euclidiana média para resolver o problema envolvido com o nimero de caracteres.

Outra forma para se estimar a distancia entre gendtipos é através de
coeficientes de similaridade especificos para dados binarios (marcadores
moleculares). O coeficiente de Jaccard compara o numero de presencas de
fragmentos comuns e o numero total de fragmentos, desconsiderando o niamero de
auséncias conjuntas. Esse coeficiente pode ser facilmente convertido para coeficiente
de dissimilaridade. Assim se a similaridade for denominada por “s”, a medida de
dissimilaridade sera o seu complementar (1 — s) (MEYER, 2002). Este coeficiente é
bastante utilizado por pesquisadores na cultura do tomate, como por Mavromatis et
al. (2013), Al-Qadumii et al. (2012), Goncalves et al. (2008) e Park et al. (2004).

A andlise de agrupamento tem por finalidade obter a homogeneidade dentro

e a heterogeneidade entre os grupos formados, de acordo com suas caracteristicas
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inerentes. Nessa classificagdo, cada genotipo é semelhante aos demais no
agrupamento com base nas caracteristicas escolhidas (HAIR Jr. et al., 2009).

O processo de agrupamento envolve duas etapas. A primeira é obter a matriz
de distancias ou de divergéncias entre os elementos utilizando dados quantitativos,
com a distancia Euclidiana ou de Mahalanobis. A segunda é adocao de uma técnica
de agrupamento, podendo ser hierarquicos ou ndo- hierarquicos (CRUZ; RAGAZZI,
2004). Os métodos hierarquicos sdo os mais utilizados no melhoramento genético de
plantas.

Nos métodos hierarquicos, 0os gendtipos sdo agrupados por um processo que
se repete em varios niveis, até que seja formado o dendograma, sendo o interesse
voltado as ramificacdes obtidas (CRUZ; REGAZZI, 2004). Dentre as metodologias de
agrupamento hierarquico, destaca-se o método de ligacdo média (Unweighted Pair
Group Method with Arithmetic Mean). Segundo Bertan et al. (2006), o método UPGMA
€ a forma mais utilizada pelos pesquisadores para representar a estrutura dos grupos,
pois utiliza a média aritmética da dissimilaridade e/ou similaridade de todos os pares
de gendtipos para a formacgao dos grupos.

Acosta-Quezada et al. (2012) a partir de 25 acessos de Solanum betaceum
(tomate-arboreo) oriundos de sete regifes distintas, estimaram a diversidade
molecular dos acessos através do marcador AFLP a partir de 11 combinacdes de
primers (EcoRI + Msel). Os resultados demonstraram polimorfismo molecular de 43%
na populacdo. A andlise de agrupamento dos acessos evidenciou a formacédo de
quatro grupos principais, com diversidade genética superior para 0s acessos oriundos
da regido Equatorial e baixa diversidade genética para 0s genétipos restantes.
Possibilitando a inferéncia de que o Equador possa ser o Centro de diversificacdo da
Solanum betaceum.

Para avaliar a consisténcia dos agrupamentos Sokal e Rohlf (1962)
propuseram o coeficiente de correlacdo cofenética, o qual é obtido da correlacdo da
matriz de distancia original e a matriz de distancia obtida a partir do agrupamento.
Apés a obtencao da correlacdo cofenética, € possivel testar o nivel de significancia da
correlacdo para o método Hierarquico por meio do teste de aleatorizacédo de Mantel
(MANLY, 2008). A estimativa da divergéncia genética entre acessos/individuos nos
programas de melhoramento apresenta um potencial para a identificacdo do
polimorfismo dentro do germoplasma, podendo auxiliar também na escolha dos

genitores contrastantes a serem utilizados nos blocos de cruzamentos.



4 MATERIAL E METODOS

Os experimentos foram conduzidos na estacdo de pesquisa da empresa
Sakata Seed Sudamerica (Braganca Paulista — SP), detentora do germoplasma de
tomate. Inicialmente, realizou-se 0 screening de 53 acessos de tomate dos
segmentos: Grape, Salada, Industria, Saladete e Selvagem quanto ao teor de solidos
soluveis (°Brix) e sabor (relacao solidos soluveis/acidez titulavel). Na sequéncia, foram
desenvolvidos cruzamentos artificiais entre gendtipos contrastantes para solidos
soluveis e sabor, com o intuito de determinar o controle genético do teor de soélidos

soluveis e do sabor em populacdes segregantes de tomate.
4.1 SCREENING DOS ACESSOS DE TOMATE
4.1.1 Teor de sélidos soluveis

O experimento foi instalado no delineamento de blocos aleatorizados com trés
repeticbes, na estacdo de pesquisa da empresa Sakata Seed Sudamerica. Foram
avaliados 53 acessos pertencentes a diferentes grupos (Tabela 1), sendo 12 linhagens
de tomate do segmento Grape, 11 linhagens do segmento Salada, 1 linhagem do
segmento Rin, 12 linhagens do segmento Industria, 10 linhagens do segmento
Saladete e 7 espécies selvagens (Solanum pennellii, Solanum chilense (2), Solanum
hirsutum, Solanaceae, Solanum huaylasense, Solanum seaforthianum) de tomate.

A semeadura dos gendtipos foi realizada em 22 de junho 2017 em bandejas
de poliestireno expandido de 128 células, com substrato de casca de coco (Tropstrato
V-6). As bandejas foram mantidas em casa de vegetacdo com temperatura controlada
por cortinas laterais, mantendo temperatura média em torno de 25°C e luminosidade
intensificada através de telas aluminizadas termorrefletoras (Aluminet®), visando
aumentar a taxa fotossintética. A partir do décimo dia foram iniciadas as fertirrigacdes
com Kristalon 13-40-13 (NPK).

Aos 30 dias apés a semeadura, nove mudas de cada acesso foram
transplantadas para vasos individuais com capacidade para 12 L de substrato
(Tropstrato V-6), distanciados 50 cm entre si. Os vasos foram mantidos em casa de
vegetacao com fertirrigagéo controlada.

Tabela 1- Relagdo dos grupos varietais e caracterizacdo morfoldgica de 53 acessos de tomate. Ponta
Grossa, 2019.
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Identificacéo

Nome Habito de Formato do Cor do Peso médio .
Segmento dos A . Referéncias
cientifico crescimento fruto fruto dos frutos (g)
Acessos
Solanum
lycopersicum Figueira
Grape lal2 L var Ind. Alongado  vermelho 15-25 (2013)
cerasiforme
Solanum Globular vermelho- Alvarenga
Salada 13az3 lycopersicum Ind. achatado rosado 250-400 o1y (2004)
Rin 24 SolanL_Jm Ind. Globular amarelo 230-240 Dados
lycopersicum observados
- Solanum vermelho Alvarenga
Industria 25a 36 lycopersicum Det. Alongado intenso 70-80 et al. (2004)
Solanum vermelho- Figueira
Saladete 37 a46 lycopersicum Det. Alongado rosado 190-210 (2013)
Solanum Dados
Selvagem 47 pennelli Ind. Globular verde 10- 20 observados
Solanum Dados
Selvagem 48 e 49 chilense Ind. Globular roxo 10- 20 observados
Solanum Dados
Selvagem 50 hirsutum Ind. Globular verde 10- 20 observados
Selvagem 51 Solanaceae Ind. Globular amarelo 40- 60 Dados
achatado observados
Solanum Dados
Selvagem 52 huaylasense Ind. Globular verde 10-20 observados
Solanum vermelho Dados
Selvagem 53 seaforthianum Ind. Globular intenso 10-20 observados

* Ind. = indeterminado; Det. = determinado

Do transplantio das mudas até o florescimento, foram utilizados dois tanques
de fertirrigacdo simultaneamente devido a incompatibilidade entre ions. No primeiro
tanque a calda foi composta de 600 g de nitrato de calcio, 200 g de nitrato de potassio,
25 g fertilizante micro mineral (K,O, S, Mg, B, Cu, Fe, Mn, Mo e Zn) Rexolin® BRA e
15 g de fertilizante mineral base de ferro (Yara® Ferro M-48) por L de agua. No
segundo tanque foram utilizados 200 g de sulfato de potassio, 250 g de Krista™ MKP
e 350 g de sulfato de magnésio por L de agua. Do florescimento até o final do ciclo, a
composicao da fertirrigacédo foi de 750 g de nitrato de célcio, 160 g de nitrato de
potassio, 150 g de cloreto de potassio, 25 g de fertilizante micro mineral (K,O, S, Mg,
B, Cu, Fe, Mn, Mo e Zn) Rexolin® BRA e 15g de fertilizante mineral base de ferro
(Yara® Ferro M-48) por L de agua no primeiro tanque e de 360 g de sulfato de

potassio, 180 g de Krista™ MKP, 50 g de fosfato de monoamonio e 450 g de sulfato
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de Magnésio por L de &gua. A fertirrigacdo foi realizada trés vezes ao dia até a
maturacéo dos frutos.

A temperatura interna da casa de vegetacdo foi controlada através das
cortinas laterais, sendo mantida em 25°C em média. No estadio de maturacéo
fisiologica, caracterizado por 100% de coloracédo vermelha nos frutos, foram colhidos
trés frutos selecionados no primeiro e segundo cacho da planta. Foram utilizadas duas
plantas por repeticdo, com excec¢ao dos tomates do tipo Selvagem e Grape, onde
foram colhidos dez frutos, para que fosse possivel a analise devido ao tamanho
reduzido do fruto. Posteriormente, os frutos foram encaminhados para o laboratério
onde foram realizadas as avaliagfes do teor de sdlidos soluveis (°Brix) e acidez
titulavel (%).

Os trés frutos coletados de cada planta, foram fragmentados em liquidificador.
O suco obtido foi coado e em seguida uma aliquota de 1 mL da amostra foi utilizada
para a quantificacao do teor de sélidos sollveis (SS), através de refratbmetro portatil
(modelo RT-280), sendo o resultado expresso em °Brix. Para a determinacdo da
acidez titulavel (AT) foram diluidos 5 mL de suco de tomate em 50 mL de agua
destilada. A amostra foi titulada sob agitacdo com solucado de hidréxido de sdodio
(NaOH 0,1 N) até atingir pH 8,2. Este procedimento foi realizado em titulador
automatico (Titrino Plus, Metrohn®) conforme metodologia proposta por Krammes et
al. (2003). A acidez titulavel foi expressa em porcentagem, assumindo o acido citrico
como &acido predominante no suco de tomate, sendo obtida através da equacao

(ZENEBON, 2008):

Vb (mL)x 0,1 N NaOH x 0,064 x 100
Va (mL)

% Acido citrico=

Onde:
Vb é o volume (mL) utilizado de NaOH a 0,1 N

Va é o volume (mL) da amostra

A partir dos dados obtidos para SS e AT foi possivel obter a relacdo SS/AT,
servindo como parametro de sabor dos frutos, conforme proposto por Kader et al.
(1978). A caracterizacdo do sabor ndo foi possivel para os acessos de tomate
selvagem, devido ao numero reduzido de frutos obtido, sendo priorizado para estes

acessos apenas a avaliagéo do °Brix.
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Os dados obtidos para as variaveis sélidos soluveis (SS) e sabor (relacdo
SS/AT) dos frutos foram submetidos a analise de variancia e as médias dos genotipos
agrupados pela analise de agrupamento de Scott & Knott a 5% de probabilidade
através do software R (R CORE TEAM, 2018).

A partir deste conjunto de acessos (53) foram estimados os parametros
genéticos para as variaveis solidos soluveis (SS) e sabor (SS/AT) através da
esperanca matematica dos quadrados médios da analise de variancia de acordo com

Vencovsky e Barriga (1992). A estimativa da variancia genética (63) foi obtida através

da férmula 6\§= 1/r (QMA-QMe), sendo r o numero de repeticbes, QM, 0 quadrado

médio de acessos e QMe o quadrado médio do erro. A variancia ambiental foi estimada

~ . ~ ‘A . o —~2 . .
por 62 = QMe e o desvio padrdo da variancia genética por dp6\2= / Og - A estimativa
9

.2
2_ Og

da herdabilidade no sentido amplo (h2) foi estimada através da féormula ﬁa—m.
g*t(Oe/T

\/;

, . . ~ . g .. . ~
Também, o coeficiente de variacdo genética CVg=Y— e o coeficiente de variacdo do
0
,/52
. e . Rt . =~
erro experimental CVe=Y— foram estimados, sendo Y, a média geral. O quociente b
0

CVg
CVe

foi obtido através da relacdo b=

4.1.2 Genotipagem com o marcador AFLP

A partir de um bulk de folhas de cada acesso de tomate, foi realizada a
extracdo do DNA gendmico, de acordo com a metodologia adaptada de Hoisington et
al. (1994). O tecido foi fragmentado com nitrogénio liquido em cadinho de porcelana
e armazenado em tubos tipo eppendorf. A cada 150 mg de tecido fragmentado, foram
adicionados 650 pL de tampéao de extracdo CTAB 1X composto de: 70 uM de NaCl;
50 uM de EDTA pH 8,0; 100 pM de Tris-HCI pH 7,5; 1% de CTAB (p/v); 140 uM de (-
mercaptoetanol), com adi¢cdo da solugédo 5% de SDS (p/v) e 0,5 g de bissulfito de
s6dio/100 mL na solugéo tampdao preparada.

As amostras de DNA foram quantificadas em espectrofotdbmetro Nanovue GE
Healfcare®. A integridade das amostras foi determinada por meio de aliquotas de 4 pl
do DNA gendmico total acrescido de 6 uL de corante GelRed 0,1X mais tampéao de

carregamento (0,25% de azul de bromofenol e 0,4% de sucrose) na proporgéo 1:1,
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sendo submetidas a eletroforese em gel de agarose a 1%. Os geéis foram

fotodocumentados sob luz UV no aparelho Alphalmager HP, versdo 3400 (Figura 1).

Figura 1- Amostras de DNA gendmico de 20 linhagens de tomate. 1 a 7 tomate Grape (TG); 8 a 13
tomate Salada (TS); 14 a 17 tomate Industria (T1) e 17 a 20 tomate Saladete (TSE). Ponta
Grossa, 2019.

Primeiramente foram testadas 16 combinacdes de primers EcoRI + Msel
visando selecionar aquelas que apresentaram melhor padrdo de amplificacdo e maior
ndamero de locos polimorficos. Utilizando estes critérios foram escolhidas seis
combinacgdes de primers AFLP (Tabela 2) para genotipar os 53 acessos de tomate
(Tabela 1). Os fragmentos polimorficos foram genotipados em (1) presenca ou (0)

auséncia, gerando uma matriz de dados binarios.

Tabela 2- Representacdo das seis combinagdes de primers EcoRI + Msel para as trés bases seletivas
na posicéo 3’ utilizadas na genotipagem dos 53 acessos de tomate. Ponta Grossa, 2019.

Primers EcoRI + Msel M2- CCA M4- CTC M5- CAT
E1l- AGT E-AGT / M-CCA - -
E2- ATC E-ATC / M-CCA E-ATC / M-CTC E-ATC / M-CAT
E5- AAC E-AAC / M-CCA E-AAC/ M-CTC -

4.1.3 Analise de dissimilaridade genética

A medida de dissimilaridade adotada para o teor de soélidos soluveis (SS) foi
a distancia Euclidiana. Para o marcador AFLP foi estimada a distancia por meio do
coeficiente de Jaccard. A partir das distancias estimadas foi realizado o agrupamento
dos 53 acessos de tomate pelo método UPGMA (Unweighted Pair-Group Method
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Using Arithmetic Average) proposto por Sneath e Sokal (1973). Apos a aplicacédo do
método de agrupamento UPGMA, foi determinado a correlagdo cofenética entre a
matriz de distancias originais e a matriz cofenética de acordo com a expressao
proposta por Bussab; Miazaki e Andrade (1990) e os valores dos coeficientes foram
submetidos ao teste de aleatorizacdo de Mantel (a < 0,05) baseado em 5000
permutacfes. Todas as andlises foram realizadas no software R versdo 3.5.2 (R
CORE TEAM, 2018).

4.2 CONTROLE GENETICO DO TEOR DE SOLIDOS SOLUVEIS E SABOR DE
TOMATE

A partir da caracterizacdo fenotipica dos acessos de tomate, foram
desenvolvidas duas familias oriundas do cruzamento artificial entre linhagens
contrastantes para o teor de solidos soltveis (°Brix) e sabor (relacdo SS/AT) do fruto
(Figura 2). A familia 1 foi obtida do cruzamento da linhagem Grape (acesso 3) com a
linhagem Salada (acesso 20) conforme Tabela 1. A familia 2 foi obtida do cruzamento
da linhagem Grape (acesso 3) com a linhagem Rin (acesso 24) (Figura 2).

Cada familia foi composta das seguintes geracfes: P1 linhagem com maior
teor de solidos soltveis e melhor sabor, P2 linhagem de menor teor de sdlidos sollveis
e pior sabor, F1 a geracdao filial oriunda do cruzamento entre P1 e P2, F2 a geracéo
segregante obtida pela autofecundacdo da geragcédo Fi, RC1 0 retrocruzamento da
geracdo F1 com alinhagem P1 e RC: o retrocruzamento da geragédo F1 com a linhagem
Pa.

Figura 2- Linhagens parentais contrastantes para sélidos sollveis (°Brix) e relagdo SS/AT (sabor)
utilizadas para desenvolver as duas familias. A — Familia 1 (Grape x Salada) e B — Familia
2 (Grape x Rin).
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Apoés a obtencdo das mudas, no dia 23 julho de 2018 o experimento foi
transplantado e conduzido no delineamento de blocos aleatorizados com trés
repeticdes, sendo os tratamentos arranjados em esquema de parcela subdividida. Na
parcela estudou-se o efeito de familias e nas subparcelas o efeito das geracdes. Nas
subparcelas as geracdes consideradas geneticamente uniformes (P1, P2 e F1) foram
representadas por 10 plantas em cada repeticdo, as populagdes segregantes da
geracdo F2 por 135 plantas e as geracdes de retrocruzamento (RC1 e RC2) por 50
plantas por repeticdo. As metodologias de semeadura, conducado e avaliacdo foram
as mesmas descritas no item 4.1. Adicionalmente, foi realizado a pesagem de trés
frutos de cada planta em balanca analitica digital, para a obtencéo da massa dos frutos
de todas as geragOes em estudo.

Os dados fenotipicos obtidos das variaveis sélidos soluveis (°Brix), sabor
(relacdo SS/AT) e massa média de fruto para as seis geracdes de cada familia foram
submetidos a andlise de variancia. Na presenca de efeito significativo da fonte de
variagcdo geracgao dentro de familia, procedeu o desdobramento das geracdes dentro
de cada familia. As médias das geracdes foram comparadas pelo teste de Tukey a
5% de probabilidade. Foi realizado a andlise de correlacdo de Pearson entre as
variaveis teor de sélidos soluveis, acidez titulavel, sabor e massa média de frutos por

planta, através do programa Genes (CRUZ, 2016).
4.2.1 Andlises estatisticas e estimativas dos parametros genéticos

Para determinar o padrdo da heranca do teor de sélidos soluveis e sabor
(relacdo SS/AT), foram estimados os efeitos genéticos através da analise das médias
das gerac6es pelo modelo genético aditivo-dominante proposto por Mather e Jinks
(1971) sendo: Y,= u +wqa + w, d + 6, , no qual Y € a média da geracéo k, gy é a média
geral, a representa os efeitos genéticos aditivos, d os efeitos genéticos dominantes,
W, e W, as contribuicdes relativas destes efeitos para cada média da geracéo e 0

corresponde aos desvios do modelo para cada familia.

As estimativas dos parametros i (média), a (efeito genético aditivo) e d (efeito

' '1 '
genético dominante) foram obtidas através da matriz diagonal B=(XX) (XY) pela
resolucao do sistema Y=XB+¢, onde Y € o vetor das médias observadas das geracdes

para cada familia, X a matriz dos coeficientes, B o vetor dos parametros e € o vetor
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dos erros associados a cada média. As analises de variancia para o estudo das
meédias de geracfes foram obtidas pelo método dos quadrados minimos (MIRANDA
FILHO, 1991).

Utilizando-se os dados individuais do teor de sélidos sollveis (°Brix) e do

sabor (relacdo SS/AT), foram obtidas as estimativas para cada populacdo segregante
~ ] A f A2 A2 ~2 AL P
da geragao F,: a variancia fenotipica Gjr,)=0F,, sendo Gf, a variancia fenotipica total
~ A f A2 A2 22 ~2 AL
da geragdo F2; a variancia genotipica Ogr,)= Of(r,)-Om(F,), S€Nd0 Gmr,) a variancia
ambiental; a variancia genética aditiva 65¢,)= - a2=262,- (62 +65 onde a
, g a(F2)~ 5 aF)~\OgRc)TOgRCy) )
representa a variancia devido aos efeitos aditivos; e a variancia genética de
A A2 12 2 A2 s \ A . . .
dominancia O'd(Fz)—Zd =0y(F,)-0a, onde d corresponde a variancia devido aos desvios
de dominancia. A herdabilidade no sentido amplo e restrito foram estimadas pelas

o & 2 &
formulas: h§= 92 x100 e hf=fz(F2) x100, respectivamente (CRUZ, 2009).

Ot(Fp) O(Fp)

A heterose descreve a manifestacdo do aumento no valor de um carater

quantitativo em hibridos de plantas em relacdo a média de seus genitores, sendo este
um fator muito explorado na cultura do tomate (MIRANDA, 1978). Desta forma, a

heterose (H) e a heterose percentual (H,) foram estimadas por: H=F,-MP e H

H x 100
MP

(%)= , respectivamente, sendo F,a média fenotipica da geracido F1 e MP a

média das linhagens parentais. A heterobeltiose foi obtida através do desempenho

dos F1’s em relacdo ao respectivo genitor mais favoravel para o carater em estudo,

pela formula: Ho= F4 - Px, onde Px representa o genitor superior para solidos solveis

e sabor. O numero minimo de genes efetivos para sdlidos sollveis e sabor foi
R*(1+0,5k%)

estimado pela férmulan = iz onde R representa a amplitude entre as médias
Og

~2
. . 20, JT s A
das linhagens parentais e k= |=2, sendo k o grau médio de dominancia baseado em

Oa

A . ~2 . A L. . e A
variancias, onde Gy corresponde a variancia genética dos desvios de dominancia e

62 a variancia genética devido aos efeitos aditivos dos genes (CRUZ, 2009). A analise
de correlacédo de Pearson entre as variaveis teor de soélidos soluveis, sabor e acidez

titulavel foram realizadas no programa Genes (CRUZ, 2016).
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Adicionalmente, procedeu-se a analise de distribuicdo de frequéncia dos
individuos da geracédo F2 para as duas familias. O numero de classes fenotipicas (k)
foi estimado pela férmula k=v/n-, onde n refere-se ao nimero total de progénies (=400

e 380, Familia 1 e 2, respectivamente). A amplitude fenotipica de cada classe (AFC)
foi determinada por AFC= %, onde A representa a amplitude do teor de solidos sollveis

e do sabor, entre os individuos da populacdo segregante de tomate.



5 RESULTADOS

5.1 CARACTERIZACAO DE SOLIDOS SOLUVEIS E SABOR EM ACESSOS DE
TOMATE

Os resultados da analise de variancia para o teor de sélidos soluveis (°Brix) e
sabor (SS/AT) demonstraram diferencas altamente significativas (p< 0,01) entre os
acessos de tomate. O coeficiente de variagao foi de baixa magnitude, estimado em
9,8% para as duas caracteristicas (Tabela 3).

Tabela 3- Resumo da analise de variancia para sélidos sollveis (°Brix) e sabor (SS/AT) em diferentes
acessos de tomate. Ponta Grossa, 2019.

Quadrado Médio — QM

Fontes de Variacdo  “G | Sélidos Solaveis (°Brix) GL. Sabor (SS/AT)
Blocos 2 0,02 2 1,69
Acessos 52 9,13** 45 33,33**
Residuo 104 0,11 90 0,88

C.V. (%) 9,8 9,8

** significativo a 1% de probabilidade.

A analise das médias para o teor de sélidos soluveis indicou a formacao de
nove grupos estatisticos. A amplitude das médias foi de 1,3 a 9,6 °Brix, com destaque
positivo para o acesso selvagem 53 (Solanum seaforthianum) com 9,6 °Brix, e ao
acesso 3 do segmento Grape com 8,3 © Brix. Por outro lado, o menor teor de SS foi
observado para o acesso 36 (1,3 °Brix) pertencente ao segmento Industria (Tabela 4).
Para o sabor do fruto caracterizado pela relacdo SS/AT, o agrupamento de médias
evidenciou a formacéao de sete grupos estatisticos (Tabela 4). Destaque positivo para
0 acesso 3 do segmento Grape, com relacdo SS/AT de 20,7; alocado isoladamente
no grupo superior. Os acessos 1 e 2 (Grape) com relacbes de 17,03 e 16,34,
respectivamente, foram agrupados no 2° grupo superior. A pior relacdo SS/AT foi
observada para o acesso 36 (Industria) com 3,52 (Tabela 4). O tomate do tipo Rin,
acesso 24, muito utilizado em blocos de cruzamento nos programas de melhoramento
de tomate, apresentou desempenho inferior, uma vez que foram observados valores

de 3,15 para teor de soélidos soluveis e de 9,98 para a relacdo SS/AT (Tabela 4).
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Tabela 4- Valores médios para o teor de sélidos solUveis (°Brix) e sabor (SS/AT) de 53 acessos de
tomate Grape, Salada, Indistria, Saladete e Selvagem. Ponta Grossa, 2019.

Acessos Segmento Sélidos Soluveis Sabor
53 Selvagem 9,61 a -
3 Grape 8,38 b 20,72 a
2 Grape 7,15¢c 16,34 b
51 Selvagem 7,02 ¢c -
1 Grape 6,95¢c 17,03 b
4 Grape 6,55¢ 14,62 c
48 Selvagem 581d -
52 Selvagem 498 e -
49 Selvagem 4,70 e -
5 Grape 458¢e 11,36d
47 Selvagem 4,03 f -
50 Selvagem 3,64 f -
21 Salada 3,53 f 10,11d
16 Salada 3,369 10,67 d
35 Industria 3,28¢ 9,48 d
37 Saladete 3,26¢g 7,26 e
13 Salada 3219 6,97 e
44 Saladete 3,18¢ 7,32 ¢
24 Rin 3,159 9,98 d
43 Saladete 3,07¢g 10,81d
7 Grape 298¢ 10,23 d
6 Grape 2,96 ¢ 10,76 d
9 Grape 2,969 7,09 e
12 Grape 292¢g 7,92 e
31 Industria 292¢ 6,55 e
11 Grape 2,83¢g 16,78 b
8 Grape 281g 11,40d
46 Saladete 2,78¢ 14,69 c
18 Salada 2,76 g 11,15d
14 Salada 2,729 10,50d
40 Saladete 2,709 10,51 d
22 Salada 2,659 10,10d
17 Salada 2,639 7,89 e
34 IndUstria 261g 8,68 e
33 Industria 2,55h 8,32 e
32 IndUstria 2,52 h 7,71e
20 Salada 2,52h 8,58 e
23 Salada 2,52h 587 f
28 IndUstria 2,45 h 7,78 e
38 Saladete 2,43 h 7,39 e
10 Grape 2,43 h 9,15d
27 Inddstria 2,38 h 6,71 e
42 Saladete 2,36 h 79le
15 Salada 2,33 h 7,34 e
19 Salada 2,23 h 6,08 f
39 Saladete 2,21h 11,12d
45 Saladete 2,16 h 8,75 e
41 Saladete 2,061 8,3le
25 IndUstria 2,05i 8,0l1le
30 Industria 1,98i 7,17 e
26 IndUstria 1,931 7,02 e
29 Industria 1,85i 7,62¢
36 IndUstria 1,33]j 3,52¢g

Média 3,41 9,59
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A estimativa dos parametros genéticos a partir dos diferentes acessos de tomate para
as variaveis solidos sollveis (°Brix) e sabor (SS/AT) evidenciou predominio da
variancia genética em relacdo a ambiental, com variancia genética de 3,01 (solidos

soluveis) e de 10,81 (sabor) (Tabela 5). Os coeficientes de herdabilidade no sentido

amplo (ﬁza) foram elevados para as duas variaveis, com estimativas de 98,8 e 97,3%,
confirmando o predominio do componente genético associado ao teor de solidos
soluiveis e sabor nos frutos de tomate.

Os valores estimados do quociente b (CVg/CVe) foram superiores a 1 para as
duas variaveis em estudo, indicando a possibilidade de sucesso com a selecao
artificial, devido ao componente genético apresentar-se mais efetivo em relacdo ao
caracter ambiental. O coeficiente de variacdo genética (CVg) apresentou valores
elevados, evidenciando a magnitude da variacdo genética em relacdo a média do

carater (Tabela 5).

Tabela 5- Estimativa dos parametros genéticos para o teor de sélidos soltveis (°Brix) e sabor (SS/AT)
dos 53 acessos de tomate. Ponta Grossa, 2019.

Soélidos Soluveis Sabor
Parametros (SS) (SS/AT)
G2 0,04 0,29
CF 3,01 10,81
A2 (%) 98,78 97,34
Dpvg 1,73 3,28
CVg (%) 50,75 34,27
Coeficiente b 5,19 3,49
Yo 3,41 9,59
Maximo 9,6 20,72
Minimo 1,33 3,52

Gg: variancia genética; G2: variancia ambiental; h?,: herdabilidade no sentido amplo; Dpvg: desvio
padréo da variancia genética; CV,: coeficiente de variagado genética; b: quociente CVg/CVe; Yo: média

original.
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5.1.1 Dissimilaridade genética

Inicialmente foram testadas 16 combinacbes de primers do marcador
molecular AFLP (EcoRI + Msel), das quais seis foram escolhidas para genotipar os 53
acessos de tomate (Grape, Salada, Rin, Saladete, Industria e Selvagem). As
combinac¢des de primers amplificaram 613 fragmentos com tamanho variando de 30
a 1948 pares de base (pb). Dos fragmentos amplificados, 92,3% foram polimorficos
com média de 96,2 fragmentos polimorficos por combinagéo de primers utilizada, com
amplitude de 58 (E-AGT/M-CCA) a 150 fragmentos (E-ATC/M-CTC) (Tabela 6).
Tabela 6- Numero de fragmentos amplificados (monomorfico e polimorfico) e porcentagem de

polimorfismo para seis combinagbes de primers EcoRl + Msel do marcador AFLP
genotipados nos 53 acessos de tomate. Ponta Grossa, 2019.

N° Cédigo Combinacéo Total Fragmentos Fragmentos  Polimorfismo (%)
Primer EcoRI + Msel Fragmentos Monomorficos Polimérficos
1 E1M2 E-AGT/M-CCA 68 10 58 85,3
2 E2M2 E-ATC/M-CCA 122 0 122 100,0
3 E2M4 E-ATC/M-CTC 152 2 150 98,7
4 E2M5 E-ATC/M-CAT 113 1 112 99,1
5 E5M2 E-AAC/M-CCA 75 15 60 80,0
6 E5M4 E-AAC/M-CTC 83 8 75 90,4
Total 613 36 577
Média 102,2 6 96,2 92,3

A dissimilaridade genética entre os acessos de tomate foi obtida através da
distancia Euclidiana, estimada a partir dos dados da genotipagem do marcador
molecular AFLP, associados aos valores fenotipicos coletados para a variavel sélidos
soltveis (°Brix). Os indices de dissimilaridade revelaram amplitude de 0,02 a 0,47,
com dissimilaridade genética média de 0,31 para todas as comparacdes entre os 53
acessos de tomate. A partir dos dados das distancias foi realizada a analise de
agrupamento pelo método UPGMA. Para o dendrograma gerado foi estimado o indice
de correlacdo cofenética de 0,99 e significativo a 1% pelo teste de Mantel (MANTEL,
1967) indicando a boa representacdo das distancias dos acessos de tomate no
dendrograma.

O corte foi realizado a distancia de 23% de dissimilaridade, considerando o

ponto de mudancga abrupta, possibilitando assim a formacao de trés grupos (Figura 3).



Figura 3- Dendograma produzido a partir da dissimilaridade genética existente entre 0 s 53 acessos de tomate através do marcador AFLP, identificado com as

cores: A Grape, A Salada, A Indlstria, A Saladete, A Selvagem e A Rin. Ponta Grossa, 2019.
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O grupo | foi constituido pelo maior nimero de acessos (22). No grupo Il foram
alocados 12 acessos e no grupo Il 5 acessos. Os demais acessos de tomate (14) nao

foram agrupados, permanecendo isolados (Figura 3).

A partir do agrupamento dos genétipos de tomate, pode-se visualizar que o
grupo | formado por 22 acessos, obteve a maior média para o °Brix com 3,40, seguido
do grupo 1l (2,80) e do grupo Il com 2,72 °Brix (Tabela 7).

Tabela 7- Valor médio de soélidos sollveis (°Brix) nos grupos formados pela analise de agrupamento
pelo método UPGMA. Ponta Grossa, 2019.

Grupos Numero de Sélidos solaveis
acessos (°Brix)
I 22 3,40
] 12 2,72
1] 5 2,80

5.2 HERANCA DOS CARACTERES SOLIDOS SOLUVEIS E SABOR

A andlise de correlacéo linear de Pearson entre as caracteristicas fenotipicas,
sélidos soluveis (SS - °Brix), relacdo de solidos soluveis pela acidez titulavel (SS/AT -
sabor) e massa de fruto ndo foi significativa para nenhuma das familias estudadas,
confirmando a independéncia dos caracteres (Tabela 8).

Tabela 8- Coeficientes de correlacdo de Pearson entre as variaveis solidos sollveis, sabor (SS/AT) e
massa de fruto para as familias 1 e 2. Ponta Grossa, 2019.

. Familia 1 Familia 2
Variaveis Solidos Soluveis Sabor Solidos Soluveis Sabor
Sabor 0,42 - 0,31" -
Acidez titulavel 0,65 "™ 0,56 " 0,58 ™ 0,76
Massa de fruto 0,77™ 0,55™ 0,60™ 0,74™

s ndo significativo

Os resultados da andlise de variancia evidenciaram efeito significativo (p <
0,05) para a fonte de variacdo familia e altamente significativo (p < 0,01) para
geracOes dentro das familias. Os coeficientes de variacdo para parcela e subparcela
foram de 7,1 e 4,4% para SS; de 4,5 e 6,5% para sabor e de 1,0 e 4,7% para a massa
de fruto (Tabela 9).
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Tabela 9- Resumo da andlise de variancia para as variaveis solidos sollUveis, sabor (SS/AT) e massa
de fruto (g) em funcao das familias e geracdes dentro de familias. Ponta Grossa, 2019.

Quadrado Médio - QM

Fontes de Variacéo Sélidos Sollveis Sabor Massa de fruto
G.L. (SS) (SS/IAT) (9)

Blocos 2 0,14 0,58 0,00001
Familias 1 2,85" 12,99~ 0,00747
Residuo (a) 2 0,12 0,38 5,25
Gerag0es (Familias) 10 7,09 ™ 35,97 ™ 0,02064 ™
Residuo (b) 20 0,05 0,82 0,00001
C.V. parcela (%) 7,10 4,53 1,01
C.V. subparcela (%) 4,44 6,61 4,71
Média 5,05 13,73 0,072

*, ™, significativo a 5 e 1%, respectivamente.

Em funcéo do efeito significativo de geracdes dentro de familias para as trés
variaveis, optou-se por realizar o desdobramento das geracdes dentro de cada familia
para todas as variaveis. O desdobramento das geracdes (P1, P2, F1, F2, RC1 e RC>2)
nas duas familias, confirmou o contraste fenotipico entre as linhagens parentais para
os caracteres avaliados. O parental Grape obteve teor de SS médio de 7,6 °Brix e 0s
genitores Salada e Rin apresentaram valores de 2,5 e 3,8 °Brix, respectivamente. Para
o sabor o Grape apresentou valor médio de 17,0 para a relacdo SS/AT ede 7,4 e 9,2
para os parentais Salada e Rin, respectivamente (Tabela 10).

A média do teor de sélidos soltveis (SS) na geracdo F1 das duas familias foi
intermediaria as linhagens parentais, tendendo para o genitor Grape. Quanto ao
sabor, a média da geracao Fi da familia 1 ndo diferiu estatisticamente do parental de
melhor sabor (Grape), entretanto, para a familia 2 foi observado desempenho
intermediario aos parentais.

A caracterizacdo de SS e sabor nas geracfes F2’s demonstrou médias
intermediarias aos parentais utilizados nos respectivos cruzamentos para ambas as
familias, ndo diferindo estatisticamente das médias das geracdes filiais (F1).

As médias fenotipicas das geracdes de retrocruzamento RC1’s (F1 x Grape)
para teor de SS foram intermediarias as médias dos parentais nas duas familias. Com
relacdo ao sabor, a geracdo RC1 ndo diferiu do parental tipo Grape nas familias 1 e 2.
A geracdo RC>, oriunda do cruzamento da geragcédo F1 com seus respectivos genitores,
tomate salada (familia 1) ou tomate Rin (familia 2), obtiveram menor valor de SS e
relacdo SS/AT se comparado com as geracdes Fi;'s, embora a superioridade em

relacéo as linhagens parentais utilizadas tenha sido mantida (Tabela 10).
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No desdobramento das geracfes dentro das familias 1 e 2 para massa de
fruto, foi possivel observar elevado contraste entre as linhagens parentais das
respectivas familias. A massa de fruto para o parental Grape foi de apenas 15 g, sendo
250 g para o parental Salada e de 220 g para o tipo Rin (Tabela 10). A massa de fruto
nas geracgoes Fi e F2 nas duas familias ndo diferiram estatisticamente, variando de 36
a 42 g. As médias do retrocruzamento RC1’s (F; x Grape) foram estatisticamente
diferentes das demais geracdes nas duas familias avaliadas. A massa dos frutos nesta
geracao foi de 25 g para a familia 1 e de 24 g para a familia 2. Para a geracdo RC:
(F1 x Salada ou F1 x Rin), a massa do fruto foi de 87 g (familia 1) e de 69 g (familia 2)
(Tabela 10), respectivamente.

Os resultados da analise genética demonstraram o predominio dos efeitos
genéticos aditivos no controle do teor de sdlidos sollveis e sabor (SS/AT) em frutos
de tomate. A percentagem da variacdo explicada pelos efeitos aditivos no controle
genético do teor de sélidos soluveis foi de 78,4 e 60,4% e de 65,1 e 71,0% para o
sabor dos frutos, nas familias 1 e 2 (Tabela 10).

Para conhecer o padrédo de segregacéo das geracdes F2's sdo apresentados
os gréficos de distribuicdo de frequéncia dos individuos para as duas variaveis nas
respectivas familias de segregacao (Figura 4). O padréo de segregacao tanto para o
teor de solidos solluveis, quanto para o sabor, evidenciou uma tendéncia para uma
distribuigdo simétrica, semelhante a uma curva de distribuicdo normal.

As classes para SS variaram de 2,0 a 7,4 °Brix, tendo maior frequéncia de
genodtipos para as duas familias na classe intermediaria de 4,5 - 5,2 °Brix, sendo
composta por 20,1% de individuos na familia 1 e 23,4% na familia 2 (Figura 4 A e B).
Para o sabor dos frutos, as classes tiveram uma amplitude de 3,3 a 29,1,
demonstrando um padréo de distribuicdo altamente simétrico e com alta frequéncia

de gendtipos com valores superiores a 10 (Figura 4 C).



Tabela 10- Efeito do desdobramento das geracdes (P1, P2, F1, F2, RC1 e RC>) para as variaveis Sélidos sollveis (SS) e Sabor (relacdo SS/AT) e estimativas
dos parédmetros genéticos herdabilidade no sentido restrito (Fz%), heterose % (H) heterobeltiose (Hb) e nimero de genes nas respectivas familias
para as variaveis SS e Sabor e percentagem da variacdo explicada pelos efeitos aditivos (&), dominante ((1) e das interagdes epistaticas
(aa, ad, dd) para cada familia. Ponta Grossa, 2019.

Sélidos soluveis (°Brix)

Sabor (SS/AT)

Massa de fruto (g)

Familia 1 Familia 2 Familia 1 Familia 2 Familia 1 Familia 2
Geracdes Grape x Salada Grape x Rin Grape x Salada  Grape x Rin Grape x Salada Grape X Rin
P1 7,62 a 7,60 a 16,56 a 17,57 a 15e 15e
P2 2,52d 3,82¢ 7,40 c 9,15d 250 a 220 a
F1 4,57 c 513¢c 16,29 a 12,44 b 39¢ 36¢C
F2 4,47 c 4,99 c 15,47 a 12,34 b 42 c 39¢c
RC:1 527hb 6,01 b 17,39 a 16,19 a 25d 24d
RC> 4,16 c 4,36d 12,85b 11,07 bc 87b 69 b
Familia 1 Familia 2 Familia 1 Familia 2
Estimativas Grape x Salada Grape x Rin Grape x Salada  Grape x Rin
R2 (%) 17,38 17,48 77,68 68,63
H (%) -9,83 -10,73 36,79 -6,65
Hb (%) -39,97 -33,58 -1,28 -28,99
N° de genes 20,87 30,55 16,54 9,68
Percentagem de Variac&o (%)
Efeito
Familia 1 Familia 2 Familia 1 Familia 2
M 12,53 37,79 33,36 18,61
a 78,49 60,49 65,11 71,05
d 0,14 0,01 0,68 2,97
aa 0,84 0,94 0,52 3,42
ad 7,88 0,74 0,00 1,21
dd 0,09 0,30 0,31 2,71

* Médias seguidas de mesma letra mindscula na coluna nao diferem entre si pelo teste de Tukey a 5% de probabilidade

144
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A geracéo F, da familia 1 (Grape x Salada), evidenciou 86,5% dos individuos
com relacdo SS/AT superior a 10, classificando-os como frutos saborosos. Na familia
2 oriunda do cruzamento Grape x Rin, 64,7% dos individuos apresentaram relacao
SS/AT superior a 10, demonstrando o potencial dos genitores utilizados na obtencgéo
de progénies com qualidade de sabor associado a firmeza da polpa (dados né&o

apresentados) e sabor dos frutos (Figura 4 D).

Os coeficientes estimados da herdabilidade no sentido restrito (ﬁf) para o teor
de solidos soluveis foram de 17,3 e 17,4% para as familias 1 e 2, respectivamente
(Tabela 10). As estimativas de heterose percentual foram negativas, com valores
meédios de - 9,8 e - 10,7%, enquanto a heterobeltiose percentual (Hb) foi de - 39,9%
para a familia 1 e de - 33,5% para a familia 2. A estimativa do niumero de genes
efetivos foi bastante elevada para o teor de sdlidos solaveis, de 20,9 para a familia 1
e de 30,6 genes familia 2 (Tabela 10).

Para o sabor dos frutos os coeficientes de herdabilidade no sentido restrito
(ﬁf) foram de 77,7 e 68,6% para as familias 1 e 2 (Tabela 10). A estimativa da heterose
evidenciou valor positivo de 36,7 para familia 1 (Grape x Salada) e negativo de — 6,6%
para a familia 2 (Grape x Rin). A heterobeltiose percentual foi negativa para duas
familias analisadas, com estimativas de - 1,2 e - 28,9%. O nimero estimado de genes
envolvidos no controle genético do sabor do fruto de tomate foi de 16,5 e 9,6 para as

familias 1 e 2, respectivamente (Tabela 10).



Figura 4- Distribuicao de frequéncia (%) dos individuos da geragdo F2 em cada classe de solidos soluveis nas familias segregantes (A) Grape x Salada e (B)

Grape x Rin e em cada classe de sabor (SS/AT) nas familias segregantes (C) Grape x Salada e (D) Grape x Rin. Ponta Grossa, 2019.
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6. DISCUSSAO
6.1 SCREENING DOS ACESSOS DE TOMATE

O tomate esta entre as hortalicas de maior valor comercial no mundo,
entretanto € alvo de insatisfagdo dos consumidores por apresentar no mercado
variedades modernas com baixa concentracédo de acucar, acidos e compostos volateis
ligados ao sabor (TIEMAN, 2017). Quanto mais doce o fruto, mais agradavel se torna
na preferéncia dos consumidores, sendo assim, a dogura € uma caracteristica
importante nos programas de melhoramento de tomate principalmente do segmento
Grape (SCHWARZ et al., 2013; MACIEL et al., 2015).

Além do teor de acuUcar, outro fator importante para a determinacdo da
qualidade gustativa € a relacdo de sdlidos solaveis por acidos titulaveis, que
caracteriza o sabor do fruto. Segundo Jones e Scott (1983) através do modelo de
covariancias para o sabor dos frutos de tomate, os autores identificaram SS como
principal contribuinte nos atributos de sabor, com 59% da covariancia para SS e 41%
para AT, afirmando assim, que elevados teores de acucares associado a um elevado
teor de acidos sdo reconhecidos como o melhor sabor. Por outro lado, alto teor de
acido e baixo teor de acucar resulta em frutos de sabor acido, enquanto elevado teor
de acucar e baixo teor de &cido proporciona frutos de sabor suave. Rosa et al. (2011)
propuseram a relacao entre o teor de acucar e a acidez titulavel como parametro ideal
para estimar o sabor dos frutos de tomate visando aumento da qualidade
organoléptica. Para os autores, se a relacdo for superior a 10 indica frutos de alta
qualidade. A relacdo tem sido amplamente utilizada para a caracterizacdo do sabor
em diversos estudos (RIPOLL et al., 2016; BERTIN; GENARD, 2018).

Nesse contexto o conhecimento da qualidade gustativa das linhagens
modernas de tomate, assim como dos acessos selvagens que apresentam elevado
potencial para o teor de sélidos soluveis (°Brix) e sabor (relacdo SS/AT), podem
auxiliar na escolha de parentais contrastantes para o estudo de heranca de
caracteristicas complexas e pouco exploradas como o teor de agucar e o sabor do
fruto de tomate, auxiliando aos programas de melhoramento genético e contribuindo
para a melhoria na qualidade dos frutos de gendtipos modernos.

A quantidade de agucar presente nos frutos pode ser determinada através do

teor de sélidos soluveis por meio do °Brix. No tomate Industria o agucar é fator
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determinante para a identificagdo do ponto ideal de colheita e qualidade dos frutos.
Neste segmento, o alto teor de SS é desejado, pois favorece 0s processos
fermentativos atendendo a exigéncia da industria, fazendo com que o melhoramento
da cultura preconize o aumento dos teores de acUcar. No cultivo de tomates de
consumo in natura apenas os tipos Grape e Cereja utilizam a medicdo do acucar
rotineiramente pelos programas de melhoramento genético.

Resende e Costa (2000) ao avaliar o teor de solidos soluveis em 18 cultivares
de tomate Induastria relatam a amplitude de 4,3 a 6,1 °Brix para o segmento,
evidenciando a alta variacdo no teor de sdlidos soliveis mesmo nas cultivares
modernas de tomate Industria.

A avaliacdo do °Brix no tomate ndo possui parametro especifico de valor
(méximo ou minimo) para o teor de acUcar presente nos frutos, sendo, portanto, de
consenso que elevados teores de SS resultam em frutos mais doces. Desta forma,
com base na amplitude observada por Resende e Costa (2000) foi estabelecido como
métrica para a determinacdo dos teores de acUcar no presente estudo, valores
superiores a 4,3 (SS) como individuo de elevado °Brix. A partir da definicdo deste
parametro, foi observado que 20,7% dos acessos avaliados evidenciaram elevado
°Brix, dos quais 54,5% do tipo Selvagem e 45,5% do tipo Grape.

O segmento de tomate Grape é considerado o grupo varietal de maior
concentracdo de acUcar, contudo, no presente trabalho foi observado variacdo de 2,4
a 9,3 °Brix dentro do grupo, corroborando com Maciel et al. (2015), que relataram
valores baixos de 1,18 para o tomate tipo cereja. Esta grande variagdo nos mini
tomates pode estar correlacionada ao melhoramento empregado para cada acesso,
pois o alto teor de aclUcar em linhagens comerciais € dependente do melhoramento
genético utilizado, focado na selecao artificial materiais mais adocicados; em materiais
onde ndo houve selecdo para esta caracteristica os frutos apresentam baixo °Brix.

Para o sabor do fruto a relacdo SS/AT = 10 € determinante no equilibrio entre
acucares e acidos, expressando a alta qualidade gustativa dos frutos de tomate
quando os valores medidos séo superiores a esta relacdo. Na analise de médias foi
demonstrado que 39,1% dos acessos de tomate apresentaram relacdo de sabor
superior ao indice, sendo 50% destes pertencentes ao segmento Grape; 27,7%
Salada e 22,2% do tipo Saladete.

A analise de médias para sélidos solUveis e sabor dos 53 acessos revelaram

diferencas significativas entre eles, possibilitando a identificacéo de grupos de acordo
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com quantidade de acucar presente. O acesso 53 (Solanum seaforthianum), espécie
diploide 2n = 2x = 30 (JAGATHEESWARI, 2014) apresentou o maior teor de solidos
soluveis, destacando-se na utilizacdo como fonte de alelos favoraveis para o aumento
do teor de acucar e sabor dos frutos. De acordo com Shammai et al. (2018) muitos
tomates do tipo selvagem apresentam potencial de utilizagdo dentro dos programas
de melhoramento do tomate moderno com o intuito de reverter o gargalo genético
ocorrido no processo de domesticacdo. Além disso, podem servir como fontes de
novos alelos, visando a melhoria de aspectos especificos da cultura como resisténcia
a estresses biodticos e abidticos e, ainda, na melhoria da qualidade do sabor dos frutos.
Estes autores demonstraram que as espécies selvagens Solanum habrochaites e
Solanum cheesmaniae séo fonte de variabilidade genética para o aclcar do fruto,
devido aos altos niveis de expressdo do gene fgr responséavel pela codificacdo do
transportador de efluxo de glicose, localizado na membrana plasmatica, o qual reduz
os niveis de glicose do fruto e conjuntamente aumentam os niveis de frutose,
possibilitando a obtencdo do sabor doce ja que a frutose é duas vezes mais doce do
que a glicose.

A exploracdo do gene fgr em cultivares modernas de tomate resultaria na
introgresséao da frutose, que é um fator importante na qualidade do sabor em frutos de
tomate. O aumento no teor de aglcar e acumulo de sacarose através da introgressao
de tomates do tipo selvagem também foi observado por Chetelat et al. (1995); Hadas
et al. (1995) e Schaffer et al. (1998).

A partir do conjunto de amostras analisadas, destaca-se o0 acesso 3 (Grape),
com o maior teor de sélidos soltveis e sabor. O teor de solidos sollveis de 8,38 °Brix
observado para este genotipo foi 15,7% superior a segunda melhor linhagem (acesso
2) para a mesma caracteristica. Este teor foi préximo ao valor relatado por Maciel et
al. (2015) ao analisar o teor de sélidos soluveis em 42 acessos de tomate do tipo
cereja. Quanto ao sabor, 0 acesso 3 permaneceu isoladamente no grupo superior,
evidenciando elevada relacdo SS/AT.

De acordo com Sanchez-Rodriguez (2019) um fator importante na preferéncia
dos consumidores € a elevada relacdo SS/AT, pois esta determina a qualidade dos
frutos de tomate. Desta forma, o acesso 3 demonstrou superioridade, apresentando
potencial para ser utilizado como parental de alto teor de aglcar e sabor na formacgéo
de populacdes segregantes para caracteristicas determinantes da qualidade dos

frutos de tomate.
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O parametro de colheita utilizado (100% vermelho) no presente trabalho pode
ter interferido negativamente no resultado das caracteristica organolépticas para o
segmento Inddstria. Para o tomate Industria a colheita comercial é realizada quando
os frutos estdo passados “emborrachados”, o qual proporciona um maior o acumulo
de acucar. Desta forma, o pior desempenho no conjunto de genétipos avaliados pode
ser observado para o acesso 36 (Industria), isolado no grupo inferior para as duas
variaveis. O baixo °Brix para o tomate Industria ndo é desejado, pois o0 acglcar é de
extrema importancia para a industria processadora, o qual tem seu rendimento
industrial aumentado em média 10 a 20% para cada °Brix incrementado em relacao
ao valor presente hibrido (CLEMENTE, 2012). No Brasil, os tomates hibridos do tipo
Inddstria, lideres no mercado, apresentam valores na faixa de 3,6 a 5,5 °Brix.

A colheita de tomates do tipo industria é realizada quando mais de 80% dos
frutos estdo completamente maduros (SILVA; GIORDANO, 2000), obtendo desta
forma, uma maturacdo avancada no primeiro e segundo cacho até o momento da
colheita, fazendo com que os a concentracdo de acucar se torne elevada mediante ao
prolongado periodo de maturacdo. Neste contexto, o baixo valor obtido nas linhagens
industria pode estar relacionada ao periodo de colheita padréo utilizada no presente
estudo, respeitando apenas a obtencéo de trés frutos completamente vermelhos.

O segmento Salada apresentou baixos teores de SS e sabor, sendo que a
variacdo observada foi de 2,23 & 3,36 para o teor de solidos soluveis de 5,87 a 11,15
para a relacdo SS/AT; onde os acessos 15, 19, 20 e 23 demonstraram 0S menores
valores para as duas caracteristicas avaliadas. Estes resultados refletem a
necessidade de melhorias na qualidade gustativa deste grupo varietal, que é
consumido in natura, ou seja, diretamente dependente da preferéncia dos
consumidores e detém aproximadamente 55% do mercado brasileiro (ALVARENGA,
2013).

A estimativa de parametros genéticos através dos componentes de variancia
fenotipica possibilita aos melhoristas conhecer a base genética do germoplasma sob
selecdo, bem como prever ganhos genéticos para as caracteristicas de interesse
agrondmico no processo de selecéo artificial. A magnitude dos parametros estimados
indica para a amostra de gendtipos a possibilidade de sucesso na obtencdo de
populacbes melhoradas bem como situacdo favoravel para a selecédo
(VENCOVSKI,1987).
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A avaliagéo do teor de sélidos soluveis (°Brix) e sabor (SS/AT) para a amostra
de 53 acessos, possibilitou conhecer a variabilidade genética para os dois caracteres,
bem como prever o sucesso seletivo no desenvolvimento de populacdes melhoradas
de tomate.

A estimativa dos parametros genéticos para teor de sélidos soluveis e sabor,
evidenciaram o predominio da variancia genética (0 *g) sobre a variancia ambiental
(0 ’e), demonstrando grande variabilidade genéitica entre os acessos estudados.
Semelhantemente, Georgelis et al. (2006) ao avaliarem duas cultivares de tomate em
diferentes estacbes do ano, observaram baixa participagdo do ambiente na
guantificacdo dos teores de soélidos soluveis nos frutos.

A superioridade da variancia genética em relacdo a variancia ambiental
demonstra que as caracteristicas em estudo estao associadas a presenca de genes,
indicando que a selegéo artificial pode ser realizada de forma efetiva para as duas
caracteristicas avaliadas (Tabela 4).

A herdabilidade é um dos parametros genéticos que mais contribui para o
trabalho do melhorista, pois fornece informagcdo da varidncia genética sobre a
variancia fenotipica, através do nivel de correspondéncia entre o fenétipo e o valor

genético (RAMALHO et al.,, 2012). Através das estimativas dos coeficientes de

herdabilidade no sentido amplo (ﬁza) foi possivel confirmar o predominio do
componente genético associado a variabilidade genética do teor de sélidos soluveis e
sabor em diferentes acessos de tomate. Para o teor de soélidos soluveis a
herdabilidade foi superior a 87%, corroborando com resultados obtidos por Xu et al.
(2012) ao avaliarem uma populacdo composta de 188 acessos, formados de trés
grupos varietais distintos, S. lycopersicum, S. lycopersicum var. cerasiforme, e S.
pimpinellifolium.

O coeficiente de variacdo genética (CVg) e o quociente b s&o utilizados para
quantificar a variabilidade genética de uma populacéo, para fins de melhoramento
(SANTOS; NASPOLINI, 1986). O quociente b é dado pela relacdo entre os
coeficientes de variacdo genética e ambiental, indicando assim a possibilidade de
sucesso com a selecdo artificial. Valores do quociente b préximos de 1, indicam que
0 componente genético estd mais efetivo sobre o carater avaliado do que o
componente ambiental (CRUZ, 2010).
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Por meio da estimativa do quociente be CVg foi possivel quantificar a
proporcao da variabilidade genética nos acessos de tomate estudados. As estimativas
do quociente b foram de 5,2 para sélidos soltveis e 3,2 para sabor, com coeficiente
de variagdo genética de 50,8 e 34,3%, respectivamente. Desta forma, os valores
evidenciaram a maior contribuicdo genética em relacdo ambiental para as duas
caracteristicas analisadas.

As estimativas do coeficiente de variacédo genética (CVg) permitiram confirmar
a existéncia de variabilidade genética para o teor de SS e sabor nos 53 acessos
compostos por quatro grupos varietais distintos e sete espécies selvagens,
evidenciando condicfes favoraveis para o processo de selecéo artificial buscando a

melhoria da qualidade gustativa dos frutos de tomate.
6.1.1 Dissimilaridade genética

A genotipagem baseada no marcador AFLP foi uma ferramenta eficiente para
a avaliacdo da diversidade genética entre genoétipos de tomate. Os resultados
alcancados conseguiram revelar o polimorfismo presente entre 0s acessos de tomate
na caracterizacao genética dos individuos e sua relacdo com o fenétipo SS. Com a
utilizacdo de seis combinacbes de primers foi detectado elevado polimorfismo
(92,25%) entre os 53 acessos, composto de 46 acessos de S. lycopersicum e sete
acessos selvagens, evidenciando uma pronunciada divergéncia genética entre eles.
O elevado polimorfismo a partir do marcador AFLP, sugere presenca de variabilidade
genética entre os acessos analisados. Park et al. (2004) ao genotiparem 74 acessos
de tomate através do marcador AFLP com os primers EcoRI e Pstl, observaram em
cultivares elite modernas e espécies selvagens apenas 9,7% de polimorfismo.
Resultados semelhantes para o niumero reduzido de polimorfismo foi observado por
Williams e Clair (1993) através do marcador RAPD em dezenove acessos de

cultivares modernas e selvagens de tomate.

A baixa percentagem de polimorfismo em cultivares de tomate esta
relacionada com o germoplasma utilizado, o qual pode compartilhar do mesmo
pedigree. No presente trabalho a utilizacdo de espécies selvagens, ampliou o nimero
de fragmentos polimorficos e a distancia genética devido as diferencas genéticas e
fenotipicas em relacéo as linhagens de S. lycopersicum. Contudo, Chen et at. (2009)

ao avaliarem 216 linhagens elites, hibridos e cultivares de tomate através do marcador
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SSR (Simple Sequence Repeats), observaram 72,3% de polimorfismo entre os
acessos utilizados, demonstrando que a alta percentagem de polimorfismo é
dependente do material genético utilizado mesmo na auséncia de espécies selvagens.

Para a formacao dos grupos baseados nos indices de dissimilaridade através
do dendograma foi observada correlacdo cofenética de 0,99, demonstrando que o
dendograma reproduziu de maneira satisfatoria a formacao dos grupos de acordo com
os dados contidos na matriz. Dentre os genotipos avaliados, os mais distantes foram
0s acessos 51 e 53 (selvagem), com distancia de 0,42 enquanto os acessos 2 e 3
foram os mais similares, com distancia genética de apenas 0,02 (tipo Grape).

A partir da linha de corte a 23% de dissimilaridade que determina o numero
de grupamentos, foram obtidos 3 grupos, sendo o G | formado por 22,7% de tomates
do segmento Grape, estando presente no grupo 0s quatro acessos que se destacaram
para alto teor de °Brix e sabor; 22,7% de tomates do segmento Salada; 22,7% do tipo
Indastria e 31,81% do segmento Saladete. O G Il foi formado pelo acesso Rin; 8,3%
de tomates do tipo Grape; 33,3% do Salada, 41,6% do Industria e 8,3% do segmento
Saladete. O G Il composto de 100% de tomates do segmento Grape e 14 acessos
mantiveram-se isolados. Dos acessos isolados, 50% foram exclusivos do tipo
selvagem; sendo possivel observar a grande dissimilaridade genética entre os
selvagens em comparacdo com 0S acessos constituidos por linhagens do grupo
Solanum lycopersicum.

A grande dissimilaridade genética entre espécies selvagens de Solanum em
comparacao com a espécie Solanum lycopersicum € esperada, por apresentarem
caracteristicas fenotipicas e genotipicas muito distintas, obtendo assim elevado
polimorfismo (AGUILERA, 2011).

De acordo com Singh et al. (2018) o conhecimento fenotipico e genético &
importante para a manutencdo do germoplasma em instituicdes agronémicas, pois
este permite ndo apenas a introducdo de materiais com divergéncia genética, mas
ajuda a manter caracteristicas genotipicas, morfolégicas e agrondmicas.

Pela analise de agrupamento obteve-se a separa¢do dos acessos de tomate
em trés grupos principais. O grupo | concentrou o maior numero de acessos com alto
teor de SS associado a menor dissimilaridade genética entre individuos, com média
de 3,4 (SS). Neste grupo também foi alocado o acesso 3 (Grape) que obteve destaque
para alto teor de acucar e sabor. Os grupos Il e Ill apresentaram valores préximos

para solidos soluveis totais com 2,72 e 2,80, respectivamente.
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Dentro do grupo de menor SS (Gll), foi possivel observar o acesso 24, Rin
(ripenning inhibitor) equidistante ao acesso 20 (salada) demonstrando baixa
dissimilaridade genética entre eles, evidenciando a reduzida concentracédo de acgucar
e sabor em ambos acessos. Por meio da analise de médias para os caracteres SS e
sabor associado a andlise de dissimilaridade genética foi possivel observar que
tomates mutantes para o processo de amadurecimento apresentam baixa qualidade
organoléptica. De acordo com Alvarenga (2013) os mutantes para inibicdo do
amadurecimento sado inutilizados comercialmente, no entanto, muito utilizados
rotineiramente em blocos de cruzamento dentro dos programas de melhoramento

genético do tomateiro, para a obtencdo dos chamados tomates longa vida.
6.2 HERANCA DO TEOR DE SOLIDOS SOLUVEIS E DO SABOR

As caracteristicas de qualidade dos frutos de tomate, principalmente aquelas
relacionadas aos componentes do sabor, s&o muito importantes na escolha pelos
consumidores. Em razéo disso, estas tém se tornado alvo para a selecdo nos
programas de melhoramento genético da cultura. Dentre elas, o contetdo de sdlidos
soluveis (concentracdo de acucar) e a acidez titulavel sdo as mais utilizadas, uma vez
gue possibilitam determinar a intensidade do sabor nos frutos (CAUSSE et al., 2003;
TIEMAN et al., 2017; KIMBARA et al., 2018).

A qualidade dos frutos de tomate € afetada por fatores como, aparéncia,
sabor, aroma e textura (VICKENS, 1977; CAUSSE et al., 2001). Contudo, a percepcéao
do sabor é determinada basicamente por trés componentes principais como o acucatr,
0s acidos e os compostos volateis presentes nos frutos (MONTEIRO et al., 2008). Os
volateis sdo os compostos de menor representatividade na qualidade organoléptica,
devido ao grande numero de componentes, associado a baixa concentracdo dos
mesmos nos frutos de tomate (TIEMAN et al., 2017). Os agucares (glicose e frutose)
representam mais de 65% da matéria seca do fruto e os acidos mais de 15% (KADER,
2008), tornando a quantificacdo dos teores de aclcar e acidos o melhor parametro
para avaliagdo do sabor.

A andlise de correlacdo linear possibilita a predicdo dos efeitos em uma
determinada caracteristica quando outra estd correlacionada. Deste modo, a
observacdo da magnitude e o sentido das relagbes entre dois caracteres, permite
avaliar a viabilidade da prética da selecéo artificial indireta, onde em alguns casos

pode levar a rapido progresso de selecdo do carater desejado (CRUZ et al., 2004).
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Os resultados nao evidenciaram correlacdo significativa entre as
caracteristicas sélidos solluveis, sabor e acidez titulavel. De acordo com Klee (2018) o
sabor € afetado principalmente pelo acimulo de acglcar e acidos. Entretanto, para
cada uma destas caracteristicas existem varios genes candidatos, que afetam
diferentemente o metabolismo do fruto para a expressdo do carater, aumentando
assim, o grau de complexidade metabdlica da relacdo SS/AT em frutos de tomate. Wu
et al. (2012) ao estudar a heranca dos componentes quimicos que compdem os acidos
e acucares em duas populacdes oriundas de cruzamentos reciprocos entre genitores
contrastantes para as caracteristicas de qualidade do pessegueiro, durante dois anos
consecutivos, observaram através da grande interacao entre os componentes, que a
correlacdo entre aclcares e acidos podem corresponder a ligacées genicas entre 0s
locos que controlam as caracteristicas ou a efeitos genéticos pleiotropicos.

A analise de correlacdo entre massa de fruto dos individuos que compdem as
geracdes em estudo em relacdo aos teores de SS e SS/AT em cada planta avaliada
dentro das familias 1 e 2, demonstrou auséncia de correlacdo entre os caracteres,
evidenciando que o tamanho do fruto ndo refletiu diretamente em alteracées na
quantidade de acucar presente na populacdo estudada. Resultados similares foram
relatados por Souza et al. (2012) ao observarem em cinco linhagens homozigotas de
tomate e seus respectivos Fi's a auséncia de correlacdo entre o teor de sélidos
soluveis e a acidez titulavel com o massa de frutos.

Para conhecer a heranca de uma caracteristica é de extrema importancia a
utilizacao de parentais contrastantes nos cruzamentos. Quanto maior a divergéncia
genética entre 0s genitores para a caracteristica em estudo, mais precisa é a
estimativa da contribuicdo efetiva dos alelos para as geracdes filiais e geragfes de
segregacao (LORENCETTI et al., 2006).

A partir da avaliacdo das variaveis sélidos sollveis e sabor (SS/AT) em 53
acessos de tomate, foi possivel selecionar linhagens contrastantes para ambas as
caracteristicas, possibilitando a formacéo de duas familias distintas (Grape x Salada)
e (Grape x Rin) com suas respectivas geracdes de segregacéao. Desta forma, se torna
possivel compreender o controle genético envolvido na qualidade do sabor e do teor
de sdlidos soluveis em frutos de tomate.

Para a familia 2 (Grape x Rin) foi possivel entender a heranca genética do
teor de solidos soluveis e sabor, com a incorporacdo de gendtipos mutantes ao

amadurecimento dos frutos como o tipo “Rin” (ripenning inhibitor) como genitor no
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cruzamento. Como esperado, o melhor desempenho para sélidos soltveis e sabor foi
demonstrado para o parental Grape. Por outro lado, para os parentais Salada e Rin,
os valores foram muito inferiores, indicando uma baixa qualidade organoléptica para
estes dois grupos varietais. Estes resultados corroboram com os obtidos por Jones
(1986) e Causse et al. (2003) os quais demonstraram que os tomates do segmento
Grape apresentaram em média 4cidos titulaveis e concentracdo de agucar muito
superior ao segmento Salada, onde a concentracdo de agucar é baixa e a quantidade
de acidos é alta.

Na cultura do tomate a heterose ou vigor do hibrido € explorada
comercialmente em grande escala. Para os programas de melhoramento da cultura é
de extrema importancia o desempenho da geracédo Fi1, e a identificacdo de genitores
gue possuam alta capacidade de transmitir genes das caracteristicas desejaveis, ja
gque a geracgao F1 resulta da contribuicdo de 50% dos alelos de cada parental utilizado.
O desempenho fenotipico do teor de sélidos solUveis na geracdo Fi1 da familia 1
(Grape x Salada) assim como, na familia 2 (Grape x Rin) apresentaram desempenho
intermediario as linhagens parentais na analise do sabor, indicando predominio da
acdo génica aditiva no controle genético deste carater (RAMALHO et al., 2012). O
valor obtido para SS nas geracdes Fi1’s de ambas as familias foram superiores a 4,5
°Brix, 0s quais, segundo Kader et al. (2002), estédo acima do valor minimo exigido para
gue sejam considerados frutos de alto °Brix. Este valor também é esperado em
tomates do segmento Industria, onde o aglcar € componente de maior importancia
para o processamento.

As duas geracdoes Fi’s se destacaram para o sabor, uma vez que
apresentaram valores superiores ao indicador de qualidade, que segundo alguns
autores é dada pela relacdo SS/AT >10 (KADER et al., 1978; JONES & SCOTT, 1983;
SOBREIRA et al., 2010). A geracédo F1 da familia 1 (Grape x Salada) ndo apresentou
diferenca estatistica em relacdo ao melhor parental (Grape), e na familia 2 a geracéo
obteve valor intermediario as linhagens parentais. Neste contexto, os resultados
evidenciaram a melhoria da qualidade do sabor dos hibridos através da incorporacao
de alelos de sabor presente em tomates tipo mini, por meio de cruzamento com
tomates de maior tamanho que ndo possuam esta qualidade organoléptica.

A média das geragOes F2’'s foi semelhante as médias obtidas nas geragbes
Fi1's, nao diferindo estatisticamente. O padrao de distribuicdo de frequéncia dos

individuos da geracao F2 nas familias 1 e 2 para as duas caracteristicas analisadas
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pressupde que a heranca destes caracteres seja quantitativa, possivelmente pela
presenca de Vvarios alelos associados ao melhor sabor e teor de agucares na linhagem
parental do tipo Grape. A presenca de uma distribuicéo de frequéncia simétrica reforca
a possivel acdo génica aditiva no controle genético da relacdo SS/AT (sabor).
Entretanto, para o teor de sélidos sollveis a distribui¢cdo foi mais assimétrica, podendo
estar associado a possiveis erros aleatorios na coleta dos dados ou mesmo do efeito
ambiental associado a expressao fenotipica desta caracteristica.

A interacdo alélica para o teor de SS na cultura do tomate é relatada por
muitos autores como um efeito epistatico, no qual a interacdo entre genes em locus
distintos atua sobre a caracteristica quantidade de agucar presente no fruto (CAUSSE
et al., 2007; AKTHAR et al., 2013; TIEMAN et al., 2017). Por outro lado, Rodriguez et
al. (2010) estudando a heranca do teor de sélidos soluveis em duas familias oriundas
do cruzamento de tomate do tipo Cereja x Salada e Cereja x Nor (non-repining),
observaram padrao de distribuicdo simétrica para as duas familias e com interacdo
alélica do tipo aditiva. A discrepancia entre os resultados obtidos para o estudo de
heranca dos sélidos solluveis, podem ser explicados pelas diferencas genéticas entre
os germoplasmas utilizados de tomate.

A média de solidos sollUveis para as geracdes de retrocruzamento (RC1 e RC2)
demonstraram desempenho esperado, ou seja, quando o cruzamento envolveu a
linhagem de alto teor de SS (Grape), a média da geracdo RC: tendeu ao maiores
valores de SS. No RC2, cruzamentos com as linhagens de baixo teor de agucar
(Salada ou Rin), a média da geracédo foi intermediaria aos parentais e inferior as
geracdes F1’s.

Para o sabor as meédias da geragdo RC1 foram estatisticamente semelhantes
ao genitor de melhor sabor, confirmando o potencial do parental Grape como fonte de
alelos para melhor qualidade dos frutos. De acordo com Causse et al. (2001, 2002) os
tomates tipo mini (Grape e Cereja) sao identificados como os tipos com melhor sabor,
com frutos ricos em acidos e agucares.

O tamanho do fruto é uma das caracteristicas mais importantes na
comercializacdo de tomates in natura, sendo que os frutos grandes despontam na
preferéncia pelos consumidores. Os tomates mini (Grape e Cereja) apresentam alta
qualidade organoléptica (sabor), obtida através de programas de melhoramento
genético com foco na qualidade de fruto. Neste contexto, os tomates do tipo mini

possuem potencial de utilizagdo como genitor em cruzamentos especificos para
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melhoria da qualidade de tomates do segmento salada, atuando como doador de
alelos importantes para o aumento da qualidade dos frutos na cultura do tomate.
Entretanto, a elevacdo do teor de aclUcar nas geracoes filiais, caracteristicas nao
desejaveis podem ser transmitidas conjuntamente com os alelos de interesse através
do efeito da ligacdo genica (GEORGELIS, 2002), onde o teor de acUcar tem correlacédo
negativa com o tamanho dos frutos.

McGillinary e Clemente (1956) observaram que as linhagens de tomate com
frutos grandes apresentavam reduzida quantidade de solidos soliveis em
comparacdo com linhagens de frutos pequenos, demonstrando que os solidos
soluveis sdo inversamente correlacionados com o tamanho dos frutos na cultura do
tomate. Relataram também efeitos genéticos pleiotrépicos para as caracteristicas
tamanho de fruto e acucar, ou seja, um Unico gene podendo provocar diversos efeitos
no metabolismo da planta. A observacdo da maior concentracdo de acucares em
frutos pequenos foi confirmada por Goldman et al. (1995) e Saliba- Colombani et al.
(2001).

A reducdo no tamanho dos frutos entre as geracdes de segregacdo foi
observada no presente estudo através da obtencdo do valor de massa dos frutos
guando comparados com a média dos parentais de maior tamanho, Salada e Rin. Vale
ressaltar que o massa dos frutos nas geracdes F,’s foram superiores em mais de 50%
quando comparadas ao parental Grape, apresentando teor de sélidos sollveis e sabor
muito proximo ao melhor parental. As caracteristicas fenotipicas formato de fruto,
coloracdo e tamanho do tomate obtidos nas gera¢des F1's (dados ndo apresentados),
assemelham-se com os tomates do tipo Cluster, que se caracterizam pelo tamanho

intermediario, formato redondo e sabor diferenciado.
6.2.1 Controle genético dos solidos soluveis

Compreender a heranca genética do sabor (SS/AT) em populacdes
segregantes de tomate permite direcionar os programas de melhoramento visando
ampliar a base genética do sabor importante para a qualidade dos frutos em
germoplasma moderno, bem como aumentar a eficiéncia com a selecdo artificial
através da escolha de métodos de selecédo que potencializem os ganhos genéticos
dentro dos programas de selecao artificial. No presente trabalho as médias das
geracdes foram analisadas segundo o modelo completo de Mather e Jinks (1971),
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com o intuito de conhecer a variabilidade genética das popula¢cdes e determinar o
padrao de heranca e a acdo génica envolvida no teor de SS e sabor nos frutos de
tomate.

O parametro genético de maior importancia dentro dos programas de
melhoramento de plantas é a herdabilidade no sentido restrito, pois € a propor¢éao da
variabilidade fenotipica devida aos efeitos genéticos aditivos. Sendo a porcao
herdavel da variancia genética, a qual permite a predicdo de ganhos genéticos com a
selecéao artificial (CARVALHO et al., 2001).

Para o teor de solidos soluveis foi observada baixa estimativa da
herdabilidade no sentido restrito para as duas familias segregantes. Resultados
semelhantes foram relatados por Kimbara et al. (2018), os quais estimaram
herdabilidade no sentido restrito de 16,7% ao avaliar os solidos soluveis em 108 RILs
(Recombinant Inbreed Lines ou linhagens endogamicas recombinantes) oriundas do
cruzamento de duas linhagens de S. lycopersicum (Salada x beefsteak), sendo o
tomate “beefsteak” o parental com melhor qualidade organoléptica dos frutos, com alto
teor de SS e acidez titulavel.

Rodriguéz et al. (2010), analisaram a acao génica do teor de sdélidos soluveis
em cruzamentos de S. lycopersicum var. cerasiforme (Cereja selvagem- Ce) x S.
lycopericum (Salada- Ca) e Cereja x nor (non-repining). Os autores demonstraram
efeitos genéticos aditivos explicando a maior parte da variancia genética, com
herdabilidade no sentido restrito de 93% para familia (Ca x Ce). Na familia (Ce x nor)
0s autores relataram efeitos genéticos de desvios de dominéncia explicando a
variancia genética e com efeito pleiotrépico do gene nor (no-ripining) impossibilitando
a obtencdo do parametro de herdadilidade para os sélidos soluveis na familia
segregante.

A alta herdabilidade no sentido amplo para o SS também foi relatado por
Georgelis et al. (2006), no cruzamento entre o0 acesso P1270248, S. lycopersicum var.
cerasiforme (Grape) com uma linhagem Fla. 7833 (Salada), com herdabilidade no
sentido amplo de 86%. Diferencas na herdabilidade e na acdo génica podem ser
explicados pelo tipo de germoplasma utilizado, ambientes de cultivo durante o
desenvolvimento da cultura (CAUSSE et al., 2003) e pelas condi¢cdes ambientais dos
frutos no periodo pos-colheita (KADER et al., 1978; WHITAKER, 2008).

O emprego de linhagens endogamicas nos programas de melhoramento de

tomate esta associado a exploracdo da heterose ou vigor do hibrido. A heterose é
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definida pelo desempenho superior da geracdo F1 em relacdo a média dos seus
parentais para uma determinada caracteristica, sendo a estimativa da heterose
positiva ou negativa, da geracdo Fi1 em relacdo a média dos parentais (SILVA, 2002).

As estimativas da heterose percentual foram elevadas grupamentos de
dissimilaridade e negativas, com valores proximos entre as duas familias segregantes.
O valor médio do teor de SS para os hibridos tendeu para os genitores Salada e Rin,
ou seja, °Brix inferior quando comparados com o genitor Grape. A heterobeltiose é a
heterose estimada em relacdo a média do genitor de melhor desempenho, logo, pode-
se observar que ndo houve heretobeltiose positiva para as duas familias. Apesar da
heterobeltiose evidenciar valores negativos de - 39 (familial) e - 33% (familia 2), estes
confirmam o potencial genético do tomate Grape em transmitir os respectivos alelos
responsaveis pelo teor de solidos sollveis para geracdes filiais do cruzamento com o
tomate tipo Salada e/ou mutante do tipo Rin, proporcionando uma melhoria da
qualidade dos frutos de tomate dos hibridos comerciais.

A estimativa do niumero de genes auxilia ao melhorista na escolha do método
de selecédo a ser utilizado, bem como fornece indicacédo do grau de dificuldade para
atingir a meta desejada, contudo, como é baseada em uma série de pressuposicdes
genéticas que normalmente ndo sdo atendidas integramente tornando-se apenas um
indicativo (LOBO; GIORDANO; LOPES, 2005). Os resultados para soélidos sollveis
totais relatados no presente trabalho, indicaram grande nimero genes envolvidos no
controle genético do SS nas familias segregantes estudadas (Grape x Salada e Grape
x Rin), reforcando a hipétese de controle genético poligénico para este carater.

Feng et al. (2015) identificaram no genoma do S. lycopersicum, 29 genes
responsaveis pelo acucar nos frutos de tomate, sendo membros da familia SWEET
(Sugars Will Eventually Be Exported Transporters). Os genes foram mapeados em
dez cromossomos do tomate, sendo que grande parte destes foram localizados no
cromossomo 3, 4 e 6; com apenas um gene localizado no cromossomo 9. Reuscher
et al. (2014) também identificaram grande niumero de genes, com total de 52 genes
candidatos a expressao do acucar nos frutos de tomate. Destes genes identificados,
29 foram efetivamente responsaveis pelo transporte e acumulo de agucar nos frutos.

O teor de solidos soluveis em frutos de tomate & uma caracteristica
guantitativa, confirmada por diversos autores. Estudos anteriores fornecem fortes
evidéncias de que o gene Lin5 identificado no cromossomo 9 do Solanum

lycopersicum € um componente chave no controle do teor de sdélidos solUveis em
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frutos de tomate (FRIDMAN et al., 2004; BAXTER et al., 2005). A expressao deste
gene codifica para uma invertase celular do aminoécido asparagina para o &cido
aspartico na posicéo 366, aumentando diretamente os teores de acucar nos frutos de
tomate (FRIDMAN; ZAMIR, 2003). A expresséo deste gene ocorre exclusivamente na
transicéo floral para o fruto, com o transcrito detectavel nas pétalas, ovario e nos frutos
pequenos, mas nao nos graos de polen.

Pesquisas evidenciam o potencial genético da espécie selvagem de tomate,
Solanum penneellii na utilizacdo como linha de introgressdo de solidos soluveis no
fruto. Segundo Fridman et al. (2000) o alelo Lin 5 de espécies selvagens € mais
eficiente que o alelo de espécies cultivadas, devido a substituicio de um Unico
nucleotideo que codifica um residuo de aminoacido préximo ao sitio de ligacdo da
transferéncia de frutose (frutosil).

Zanor et al. (2009) a partir de plantas mutantes para o Lin5, demonstraram
gue o silenciamento do gene causa uma queda drastica nos teores de acucar dos
frutos comprovando a importancia deste gene para a qualidade dos frutos. Os autores
relataram que com a reducdo do agucar, ocorreu a inibicdo da invertase na parede
celular, causando um aumento no numero de abortos florais. O mesmo gene foi
reportado por Tieman et al. (2017) ao identificarem o Lin5 em 398 acessos (variedades
modernas, crioulas e selvagens) e 197 plantas F, oriundas do cruzamento de tomate
tipo cereja com uma variedade moderna do tipo salada, como principal responsavel
pela presenca de acucar nos frutos de tomate.

Recentemente, Yuan et al. (2018) demonstraram que havia um segundo gene
envolvido na expressado do teor de sdlidos soluveis nos frutos de tomate. Os autores
identificaram o gene SIARF10 pertencente a familia ARF (Fatores de Resposta a
Auxina) como um gene candidato a incorporacdo de alelos favoraveis ao fruto
adocicado na cultura do tomate. Este gene foi responsavel pela sintese de amido
durante os estadios iniciais de desenvolvimento dos frutos. Além disto, o gene
SIARF10 atua na elevacdo dos teores de clorofila, conferindo um aumento na
capacidade fotossintética das plantas. O incremento na taxa fotossintética eleva o
acumulo de amido no fruto imaturo, consequentemente com o aumento das células
durante o desenvolvimento do fruto, o amido acumulado € degradado,
disponibilizando o principal produto da atividade enzimética, o agucar.

A andlise genética para o teor de sélidos soluveis totais nas familias 1 e 2,

demonstrou que grande parte da variacao foi oriunda dos efeitos genéticos aditivos,
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sendo este caracterizado como fator determinante das propriedades genéticas das
populacbes estudadas. O controle genético evidenciado nas familias segregantes
estudadas no presente trabalho corroboram os resultados obtidos por Causse et al.
(2003); Georgelis et al. (2006) e Tasisa et al. (2018). A aditividade tem sido umas das
principais fontes de variacdo genética explorada pela maioria dos programas de
melhoramento (ISIK et al., 2003), visto que os efeitos genéticos aditivos contribuem
de forma mais eficiente quando se busca incrementar a frequéncia dos alelos

favoraveis numa populacéo sob efeito de selecéo.
6.2.2 Controle genético do sabor

Os sdlidos soluveis (acUcares) e acidos organicos representam mais de 60%
da matéria seca do fruto, sendo estes considerados 0s principais componentes que
determinam a qualidade do tomate e a preferéncia pelos consumidores (GOFF;
KLEE, 2006 ; BALDWIN et al., 2008 ; BASTIAS et al., 2011).

A avaliacao dos sélidos sollveis como parametro de qualidade organoléptica
€ amplamente utilizada nos programas de melhoramento de tomate, pela facilidade e
rapidez na determinacdo. Entretanto, a percentagem tedrica de cada componente,
acucar (50 a 65%), acidos (13 a 15%) e outros componentes em menor quantidade
(compostos fendlicos, aminoacidos, pectinas sollveis, acido ascorbico e minerais)
(BALIBREA et al., 2006; KADER, 2008) ndo podem ser considerados proporcdes
exatas para a estimativa da quantidade de cada componente presente na polpa do
fruto de tomate, pois diferencas na proporcéo de cada componente modifica de acordo
com o material genético utilizado, podendo ser observado genétipos de tomate com
baixo (GAUTIER et al.,, 2008) ou altissima concentracdo de acidos organicos
(LUENGWILAI et al., 2010), modificando a propor¢cdo de cada componente. A
diferenca na proporcao de cada componente do sabor pode ser observada no material
mutante (Rin), onde o alto °Brix (3%) associado a alta concentracédo de acidos totais,
inviabiliza o consumo do fruto, pois a elevada acidez em relacdo ao SS presente no
fruto torna a relacdo SS/AT baixa, evidenciando o sabor desagradavel dos frutos.

Sabe-se que os &cidos influenciam na percepg¢do do sabor adocicado dos
frutos de tomate (STEVENS et al., 1979), assim como, podem modificar 0s compostos
volateis do aroma. Dentre os acidos presentes, o citrico e 0 malico sdo 0os mais
abundantes no tomate (FULTON et al.,, 2002), sendo o acido citrico geralmente

superior ao acido malico. O equilibrio entre ambos € dependente do gendtipo
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(DAVIES; HOBSON, 1981). Bucheli et al. (1999) através da identificacdo da
intensidade do sabor de frutos de tomate em 24 variedades comerciais e seis
geracoes (P1, P2 F1, F2, RC1 e RC2) oriundas do cruzamento do S. pimpinelifolium x
S. lycopersicum, observaram o grande potencial do acido glutamico para a
caracteristica sabor, podendo este ser utilizado como ferramenta de pesquisa por
meio de marcadores moleculares.

De acordo com Fulton et al. (2002) os acidos estdo correlacionados com
acucar, mas de maneira complexa. Os autores observaram que o acido citrico
demonstrou uma correlagéo positiva com cada um dos tipos de agucares identificados
nos frutos de tomates (frutose, glicose e sacarose). Enquanto o acido glutamico tem
correlacdo positiva com a sacarose e correlacdo negativa com frutose e glicose. O
acido glutamico demonstrou menor expressao na percepcao da acidez, entretanto, a
relacdo de acucar / acido glutamico, apresentou correlacdo positiva com o sabor
(SS/AT), apontando alta relacdo entre eles na melhoria da qualidade do sabor nos
frutos de tomate. O aumento da concentracéo do acido glutamico foi de 10 a 40 vezes
durante o amadurecimento dos frutos (OMS-OLIU et al., 2011).

O sabor do fruto de tomate causa grande impacto na preferéncia dos
consumidores, no entanto, pouco estudo se tem sobre o tema. O conhecimento de
parametros genéticos e da heranca genética correlacionada ao sabor (SS/AT) em
frutos de tomate pode auxiliar os programas de melhoramento da cultura que visam a
melhoria da qualidade organoléptica dos frutos.

A estimativa da herdabilidade no sentido restrito € expressa pela variancia
genética aditiva em relacdo a variancia fenotipica total, possibilitando estimar o ganho
efetivo no processo de sele¢do. Para as familias 1 (Grape x Salada) e 2 (Grape x Rin),
as estimativas da herdabilidade foram elevadas, sendo de 77,6 e 68,6%,
respectivamente para o sabor. Este resultado indica facilidade no processo de selecao
artificial para este carater dentro dos programas de melhoramento da cultura do
tomate, uma vez que os efeitos aditivos contribuem de forma efetiva no incremento da
frequéncia de alelos favoraveis na populacdo sob efeito da selegéo.

Informacdes sobre parametros geneéticos para sabor sdo escassos na
literatura, contudo, para a acidez titulavel é possivel encontrar relatos sobre a acéao
génica desta caracteristica, uma vez que participa para a relacdo SS/AT. Tasisa et al.
(2018) a partir de cruzamentos dialélicos (7 x 7) de Solanum lycopersicum, relataram

nas populacdes, diferencas de 33 a 55% no coeficiente de herdabilidade no sentido
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restrito para a acidez titulavel, sendo esta variacdo explicada devido ao efeito
dominante do gene sobre a variacdo do efeito aditivo (H./D)Y? >1, evidenciando a
presenca de alelos de dominancia na expressao da caracteristica acidez titulavel.
Todavia, muitos autores relatam a presenca da epistasia do tipo aditivo-dominante
como principal efeito genético na caracteristica acidez titulavel em frutos de tomate
(MATHER; JINKS 1954; KUMAR et al., 2013).

O percentual positivo da estimativa da heterose na familia 1 (Grape x Salada),
indicaram que a variancia das frequéncias génicas entre os parentais é
suficientemente grande, apresentando valores desejaveis na geracdo (Fi), sendo
estes 36,7% superior a média dos genitores, destacando o potencial da familia 1 na
obtencéo de hibridos de tomate com alta qualidade para o sabor dos frutos. Por outro
lado, para a familia 2 (Grape x Rin) a geracéo Fi evidenciou uma redugdo no sabor
em relacdo a média dos parentais, pois estimou-se uma heterose média de — 6,6%.

A estimativa da heterobeltiose para o sabor demonstrou que nenhuma das
familias estudadas da geracéo F1 foi superior ao melhor parental para o sabor (Grape),
evidenciado pela melhor relacéo de sabor (SS/AT). Embora, na geragao F2 foi possivel
observar individuos transgressivos em direcéo ao parental de melhor sabor (Grape).
Na distribuicéo de frequéncia sdo observados 22 e 11% de individuos transgressivos
com elevado sabor para as familias 1 e 2, respectivamente. Desta forma, evidencia-
se o potencial genético dos cruzamentos Grape x Salada e Grape x Rin, na obtencao
de populacdes segregantes que apresentam individuos com maior nimero de alelos
desejaveis para o sabor, superiores ao melhor parental (Grape).

Os resultados experimentais indicaram que o controle genético do sabor para
as duas familias segregantes de tomate, é condicionado por um grande nimero de
genes, ou seja, heranga poligénica. Kimbara et al. (2018) através do mapeamento de
QTLs em 108 RILS intraespecificos de tomate, mapearam 2 genes (ta6.1 e tall.l)
localizados no cromossomo 6 e 11 como candidatos a acidez titulavel (AT) na cultura
do tomate. Resultados semelhantes foram observados por Sauvage et al. (2014) ao
realizarem analise de associacdo genética (GWAS) de 163 acessos de tomate. Os
autores identificaram SNP’s (Single Nucleotide Polymorphisms) associados ao teor de
acido malico e citrico em frutos de tomate localizados nos cromossomos 6 e 7.

No trabalho de mapeamento de QTLs relacionado a acidez em frutos de
tomate, Fulton et al. (2001) avaliaram quatro familias oriundas de retrocruzamentos

com as espécies e L. pimpinellifolium, L. hirsutum, L. parviflorum e L. peruvianum.
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Foram mapeados 102 QTLs associados aos componentes da acidez, sendo 17 para
0 acido citrico, 20 para a glutamina, 21 para acido malico, 17 para acidos totais e 27
para o pH. Os autores observaram alta correlacédo entre os acidos encontrados nos
frutos de tomate, sugerindo a existéncia de efeitos pleiotropicos, onde um gene pode
controlar a expressao de varios acidos, assim como, sugerem a existéncia de ligacdo
de grupos de QTLs ligados, controlando a expresséao individual dos acidos. Para os
pesquisadores, na extremidade dos cromossomos 1 e 5 existem um conjunto de QTLsS
gue afetam tanto o &cido citrico como o acido malico. Adicionalmente, no cromossomo
1 foi identificado os locus mal.1 / HS e mal.1 / PM que apenas expressam o0 acido
malico; os locus ga4.1 / PR localizado no cromossomo 4 para o acido glutamico e o
locus s/ga2.1/PV localizado no cromossomo 1 responsavel pela expressao do sabor,
estimados através da relacdo solidos soluveis/ acido glutamico. Adicionalmente,
correlag@es positivas foram observadas entre os acidos citrico, glutdmico e pH, sendo
os dois primeiros, os acidos responsaveis pela acidez total.

O presente trabalho evidenciou o potencial da avaliacdo da caracteristica
sabor nos programas de melhoramento na cultura do tomate. Elevados coeficientes
de herdabilidade no sentido restrito para o sabor indicaram a baixa participacéo do
ambiente na expressao desta relacdo (SS/AT) que melhor determina a qualidade
gustativa em frutos de tomate, além de servir como base para a escolha do método
ideal de selecédo e de conducdo das populacdes segregantes pelos programas de
melhoramento da cultura.

O predominio da agdo génica aditiva e elevados coeficientes de herdabilidade
para a caracteristica sabor nas duas familias (Grape x Salada) e (Grape X Rin)
associada a heterose positiva na familia 1, indicam condicédo bastante favoravel para
os programas de selecéo artificial em tomate, com baixa influéncia do ambiente e
facilidade na selecéo de individuos com maior frequéncia de alelos favoraveis para a
qualidade organoléptica dos frutos.

Para a caracteristica sélidos solluveis (SS) muito utilizada nos programas de
melhoramento genético de frutiferas, foi observado baixa herdabilidade no sentido
restrito e heterose negativa, associado a um grande numero genes, demonstrando
grande influéncia ambiental sobre a caracteristica. Desta forma, a avaliacdo do sabor
pelos programas de melhoramento de tomate poderiam ser mais efetivos na busca da

melhor qualidade organoléptica nos frutos de tomate.



7. CONCLUSOES

Verificou-se a existéncia de variabilidade genética para o teor de sélidos

sollveis e sabor (relacdo SS/AT) entre os cinquenta e trés acessos de tomate;

O acesso n° 3 de tomate do segmento Grape se destacou para o maior teor
de SS e relagdo SS/AT, evidenciando a possibilidade de utiliza-lo como fonte de alelos

para o incremento no sabor pelos programas de melhoramento da cultura;

Acao génica aditiva e heranca poligénica foram predominante para os sélidos
solaveis (SS) e sabor (SS/AT) nas duas familias segregantes de tomate;

A baixa estimativa da herdabilidade no sentido restrito associado ao grande
namero de genes para os solidos soluveis, indica dificuldade e menor eficiéncia da

selecéo desta caracteristica;

O tomate do tipo Grape foi eficiente na transmisséo dos alelos que expressam
o sabor dos frutos no cruzamento com o tomate do tipo salada, uma vez que a

heterose foi alta e positiva;

As elevadas estimativas dos parametros genéticos para o sabor (SS/AT)
evidenciaram a grande participacdo dos efeitos genéticos, bem como a possibilidade

de sucesso na selecao artificial,

O aumento da qualidade gustativa em frutos de tomates modernos, pode ser
obtida através da selecéo artificial direcionada aos caracteres, sdlidos soltveis (SS) e

acidez titulavel (AT) por meio da relacdo SS/AT.
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