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INTRODUCAO

A fisalis ¢ uma planta da familia das solandceas e do género Physalis L.,
compreendendo mais de 100 espécies conhecidas. Os centros de origem e diversificagcdo
da fisalis, se encontram na regido dos Andes, principalmente na Colombia, Peru e
Equador, possuindo variedades cultivadas na América, Europa e Asia (RUFATO et al.,
2012). Entre elas podem ser citadas a P. angulata L., P. peruviana, P. ixocarpa-, P.
Philadelphia, P. pubescens e P. primorosas; (THOME, OSAKI, 2010).

Programas de melhoramento genético, tem por finalidade desenvolvimento de
genotipos superiores em uma atividade continua de qualquer espécie cultivada. Trabalhos
com espécies aldégamas como a Physalis ixocarpa, realizam cruzamentos entre genotipos
na expectativa de gerar progénies com diferentes constituigdes genéticas, possibilitando
alcangar combinagdes hibridas de maior efeito heterotico, resultando em maior potencial
produtivo e qualidade do produto (FEHR, 1987).



De acordo com DIAS et el. (2011) para que ocorra melhoria de determinadas
caracteristicas de interesse, ¢ fundamental prover de uma cole¢do com ampla
variabilidade genética que permitird o conhecimento das variagdes genéticas e ambientais
dos acessos em estudo, o entendimento dos mecanismos de heranca dos caracteres, bem
como da estimativa dos parametros genéticos.

Essa variabilidade tem sido importante para avangos no melhoramento da espécie,
e tem sido quantificada através de técnicas biométricas, que permitem estimar a
diversidade existente em populagcdes de plantas. Entre as técnicas, as andlises de
agrupamento reunem genoOtipos de diferentes grupos, segundo algum critério de
similaridade ou dissimilaridade, considerando uma homogeneidade dentro do grupo e
uma heterogeneidade entre os grupos (CRUZ; REGAZZI, 1997). O niimero de caracteres
em avaliacdo ¢ de suma importancia para a sele¢do de genitores em programas de
melhoramento, pois permite quantificar a contribuicdo de cada caractere para a
diversidade. Segundo Moreira et al. (2005), essa estratégia pode facilitar os futuros
trabalhos do melhorista, permitindo identificar caracteres de maior importancia e
promovendo o descarte de variaveis de menor relevancia para a divergéncia entre
genotipos.

Uma das estratégias para explorar essa variabilidade e avangar no programa de
melhoramento ¢ a utilizagdo de andlise de agrupamento, que envolve a estimagdo e uma
medida de dissimilaridade entre os genitores e a adoc¢ao de técnicas de agrupamento para
a formacao dos grupos. Nesse sentido, esse trabalho teve o objetivo de realizar analises
de agrupamento, utilizando como medida de dissimilaridade a distancia euclidiana média
e a técnica de agrupamento, pelo método hierdrquico da ligagdo média entre grupos
(UPGMA), entre progénies de P. ixocarpa com base em caracteres morfologicos.

MATERIAL E METODOS

O experimento foi realizado na Unidade Experimental Horto Florestal da UEFS,
municipio de Feira de Santana - BA, com as seguintes coordenadas geograficas: 12° 16’
00” de latitude sul, 38° 5800 de longitude oeste e com altitude de 257 m, e clima do
tipo quente e umido, segundo KOPPEN (1948).

A semeadura foi realizada em casa de vegetagdo. O transplantio para area
experimental foi realizado 15 dias apds semeadura, com plantas apresentando de trés a
cinco folhas. A adubagdao com N-P-K foi realizada com base na recomendada para a
cultura do tomate. Foi realizada a avaliagcdo de 11 genoétipos de P. ixocarpa, progénies de
irmdos germanos, utilizando o delineamento experimental em blocos casualizados, com
trés repeticdes e 10 plantas por repeticdo. Foram avaliados os seguintes caracteres: altura
a primeira bifurcacdo (APB), carater quantitativo; habito de crescimento (HC), 1 -
prostrado, 2 - semi-ereto, 3 - ereto; cor de caule (CC), 1 - verde, 2 - roxo; cor de fruto
maduro (CFM), 1 - verde, 2 - roxo; rachadura de fruto (RF), 0 - sem rachadura, 1 - com
rachadura; e dentacdo foliar (DF), 1 - sem dentacdo, 2 - dentagcdo intermediaria, 3 -
dentacdo forte. Foi estimada a diversidade genética pela distancia euclidiana média, e
realizado a analise de agrupamento pela ligacdo média entre grupos (UPGMA). Os dados



obtidos foram analisados utilizando o software Genes (CRUZ, 2016). O ponto de corte
do dendrograma foi realizado pelo programa SAS (SAS Institute, 2010).

RESULTADO E DISCUSSAO

A tabela 1 exibe os grupos unidos por ordem decrescente de semelhanga, onde os
Acesso x e Acesso y indica essa posi¢cao, podendo ser notado que os acessos 9 e 10 foram
0s que apresentaram maior semelhanca, em fungdao da menor distancia, enquantoo 1 ¢ 9
expressaram maior dissimilaridade em relagdo aos outros. Os cortes realizados
demostraram diferencga significativas em todos os trés nos acessos 1-9, 1-6, no entanto os
acessos 2-3, 4-5 e 6-7 nao diferiram entre si. Os demais apresentaram diferenca
significativa em pelo menos um dos trés cortes, abrindo a possibilidade de cruzamento
entre esses acessos para obtencdo de variabilidade entre caracteres nessas combinagdes.

Tabela 1. Ligagdo média entre os grupos (UPGMA) em ordem decrescente de semelhanca

Estagio  Acesox Acesoy Distancia  Distancia(%) Cortel Corte2 Corte3

1 9 10 14.7485 7066

2 2 3 16.7609 .8031 17.5334 ns 18.6007 ns  17.5334 ns
3 4 5 23.3236 1.1175 23.883 ns 27.2462ns  23.883 ns
4 1 2 35.3044 1.6915 34.1185 * 41.069ns  34.1185 *
5 6 7 36.6317 1.7551 38.1112 ns 45.7656 ns  38.1112 ns
6 9 11 51.5959 2.4721 47.3211 * 57.8773ns 47.3211 %
7 6 8 52.2995 2.5058 52.2309 * 63.7982ns  52.2309 *
8 1 4 64.13 3.0727 59.3978 * 72.9268 ns  59.3978 *
9 1 6 102.2171  4.8975 78.561 * 99.2302 *  78.561 *
10 1 9 2087.1061 100.0 1056.6288 * 1541.559 * 1056.6288 *

Ponto de Corte = Média + kDP kl=125 k2=2,00 k3=1.25

Na figura 1 ¢ apresentado o dendrograma de similaridade. Foi possivel identificar
a formac¢do de dois agrupamentos com formag¢do de ramificagdes dentro do grupo. Os
genotipos PI01 ao PI05 foram agrupados em conjunto e apresentam similaridade entre si,
enquanto os genotipos PI06, PI07 e PI08, mesmo compondo esse mesmo grupo,
apresenta-se numa outra ramificacdo, demonstrando haver pequenas diferencas dentro do
mesmo grupo. No entanto, esses diferem mais intensamente dos gen6tipos PI109, PI10 e
PI11 que compuseram o outro grupo, demonstrando maior dissimilaridade e sugerindo
que combinagdes entre esses dois grupos possibilitaram a formagdo de progé€nies mais
promissoras.



Método de agrupamento: Ligagdo Média Entre Grupo(UPGMA)
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Figura 1. Dendrograma de similaridade genética entre 11 genotipos de Physalis ixocarpa,
obtido a partir de caracteres avaliados da planta, utilizando o método de agrupamento
UPGMA.

O dendrograma formado com base nas similaridades genéticas resultou na
formacdo de quatro grupos (Tabela 2), com destaque para o grupo B por agrupar cinco
genotipos. Os grupos, A, C e D englobou dois gendtipos cada. Os individuos dentro do
mesmo grupo possuem similaridade entre si, dentro do mesmo, e expressam
dissimilaridade entre os gendtipos do demais grupos, sugerindo que combinagdes entre
genotipos de grupos diferentes podem resultar em progénies mais promissoras em fungao
de serem mais distantes.

Silva (2007) em estudo de divergéncia genética com 100 progénies de P. angulata,
utilizando o método de agrupamento de Tocher, analisando nove caracteristicas
quantitativas, observaram a formacao de 22 grupos, considerando assim variabilidade
genética na populacdo em estudo.

Tabela 2. Identifica¢ao dos genotipos de Physalis ixocarpa, reunidos em 4 grupos através
da média geral dos caracteres avaliados.

GRUPOS GENOTIPOS

A PIO1, PI02

B PI03, PI10, PI09, PI11, PI04
C PI08, PI05

D PI07, PI06

O estudo da dissimilaridade se torna importante, pois facilita na identificacdo de
progénies de maior e menor semelhanga, indicando os cruzamentos entre progénies mais
promissoras, auxiliando ao melhorista uma selecdo mais rapida e segura (CRUZ;
CARNEIRO, 2003).

CONSIDERACOES FINAIS
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Os genotipos estudados apresentaram variabilidade genética, indicando potencial
para futuros trabalhos de melhoramento genético da espécie.

A formacao de grupos distintos apresenta um bom potencial para realizacdo de
cruzamentos € progénies mais promissoras.

Os acessos 1 e 9 apresentaram maior dissimilaridade, podendo serem explorados

de forma eficiente na obten¢do de uma nova populagao.
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