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RESUMO

A caracterizacdo de acessos de juntamente com adequados métodos estatisticos,
permitem a identificacdo de genitores divergentes. Apesar dos avangos no
melhoramento do tabaco, para a eficiente obtencdo de ganhos genéticos no
desenvolvimento de novos cultivares, é necessério o conhecimento da constituicdo
genética da espécie. O presente estudo teve por objetivo caracterizar a diversidade
genética de nove acessos de Tabaco por meio de descritores agronédmicos e avaliar
a importancia relativa desses caracteres na determinacao da diversidade genética.
Foram utilizados nove acessos de tabaco, onde esses foram caracterizados por
meio de nove descritores quantitativos com auxilio de técnicas multivariadas. A partir
dos resultados pode-se concluir que as caracteristicas que proporcionaram maiores
contribuicdes relativas segundo o critério de SINGH (1981), foram a largura da base
da 72 folha (LBF) e numero de folhas (NF), sendo essas com maior contribuicdo na
distinguibilidade dos grupos formados. O método de agrupamento utilizado para
distincdo dos gendtipos na formacdo dos grupos foi o UPGMA (Unweighted Pair
Group Method with Arithmetic Mean). O coeficiente de correlagdo cofenético (CCC)
foi de 0.60**, indicando um moderado ajuste com alta significancia da analise de
agrupamento em relacdo a matriz de dissimilaridade a partir da matriz de distancia
Mahalanobis (D?), onde foi possivel a formacéo de trés grupos pelo indice indice
pseudo-t?>, obtido a partir do Pacote NbClust do software R. As medidas de
dissimilaridade genética estimadas apresentaram uma magnitude de 7,41 a 327,89,
indicando a presenca de variabilidade genética. Os acessos mais divergentes foram
o BL593 com BL598. As técnicas estatisticas aplicadas neste estudo foram capazes
de identificar claramente os grupos formados.

PALAVRAS-CHAVE: Descritores agronémicos, melhoramento vegetal, Nicotiana
tabacum L., similaridade.
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GENETIC VARIABILITY AND RELATIVE IMPORTANCE OF CHAR ACTERS
IN ACCESS TO TOBACCO (Nicotiana tabacum L.) TYPE BR OAD LEAF
THROUGH MARKERS PHENOTYPIC

ABSTRACT

The characterization of accessions along with appropriate statistical methods allow
the identification of divergent parents. Despite significant advances in the
improvement of tobacco, for efficiently obtaining genetic development of new
cultivars gains, the knowledge of the genetic makeup of the species is necessary.
The present study aimed to characterize the genetic diversity of nine accessions of
Tobacco through agronomic descriptors and evaluate the relative importance of
these characters in determining genetic diversity. Nine accessions of tobacco, where
these were characterized by nine quantitative with the aid of multivariate techniques
were used descriptors. From the results it can be concluded that the characteristics
that provided the highest relative contributions at the discretion of Singh (1981) were
the base width of the 7th leaf (LBF) and number of leaves (NL), and those with the
largest contribution distinctness of the groups formed. The clustering method used to
distinguish the genotypes in the groups was the UPGMA (unweighted Pair Group
Method with Arithmetic Mean). Cofenético correlation coefficient (CCC) was 0.60 **
indicates a moderate fit with highly significant cluster analysis in relation to the
dissimilarity matrix from the matrix Mahalanobis distance (D2), where the formation of
three groups was possible index by index pseudo-t2, obtained from NbClust software
package R. the measures of genetic dissimilarity estimated had a magnitude 7.41 to
327.89, indicating the presence of genetic variability. The most divergent accessions
were with the BL593 BL598. The statistical techniques applied in this study were able
to clearly identify the groups formed.

KEYWORDS: plant breeding, agronomic descriptors, dissimilarity, Nicotiana tabacum
L.

INTRODUCAO

O tabaco é a principal cultura ndo alimenticia, amplamente cultivada em todos
0S continentes, se constituiu uma cultura de méo de obra intensiva e envolvendo em
torno de 33 milhdes de empregos na lavoura, aproximando-se de 100 milhdes as
pessoas ocupadas direta e indiretamente com a atividade fumageira (SANTOS,
2002). No brasil, em 2011, a atividade movimentou mais de 17 bilhbes de reais e
envolveu cerca de 2,5 milhdes de pessoas. Entre elas estdo as fabricas, varejistas,
além dos proprios fumicultores (BENNO et al., 2012).

A diversidade genética entre e dentro de populacdes encontradas em suas
condi¢bes naturais, em bancos de germoplasma ou desenvolvidas nos programas
de melhoramento genético pode ser predita pelas diferencas entre os valores
fenotipicos mensurados em suas unidades (individuos, familias, etc.) (CRUZ &
REGAZZI, 2001).

A analise da dissimilaridade genética entre individuos é fundamental para
programas de melhoramento genético. Essa dissimilaridade permite cruzamentos
entre genitores geneticamente divergentes, o que viabiliza a producdo de acessos
com maior efeito heterético (MACHADO et al., 2013).

Na caracterizacdo da diversidade genética das espécies vegetais, animais e
de microrganismos, 0s pesquisadores tém o0 interesse em agrupar genotipos
similares, de maneira que as maiores diferengas ocorram entre os grupos formados.
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Neste aspecto técnicas multivariadas, como analise discriminante, componentes
principais, analise de coordenadas e de agrupamento, podem ser aplicadas neste
tipo de estudo. A adocdo de uma, entre as técnicas citadas, varia de acordo com 0
padrdo de resultado desejado e com a informacado disponivel, seja ela caracteristica
morfologica, fisioldgica, ecologica ou genético-molecular (CRUZ et al., 2011). Dentre
estas, pode ser destacada a analise de agrupamento que é muito utilizada pelos
pesquisadores tanto da éarea de melhoramento genético vegetal quanto na
caracterizagdo morfolégica de novos acessos, Ou seja, nha caracterizacao
morfologica de colecbes de constituicbes genéticas geralmente mantidas em bancos
de germoplasma e ainda pouco conhecidas pelos melhoristas (KOOP et al., 2007).

Apesar dos avancos significativos no melhoramento do fumo, para a eficiente
obtencdo de ganhos genéticos no desenvolvimento de novos cultivares, €
necessario o conhecimento da constituicdo genética da espécie. A caracterizacéo da
variabilidade genética é fundamental para o conhecimento do germoplasma
disponivel e planejamento dos programas de melhoramento da cultura. O
conhecimento dos gendtipos permite a escolha adequada de genitores visando a
ampliacdo da variancia genética nas populacdes segregantes (SANTOS, 2002).
Desta forma, torna-se imprescindivel a caracterizacdo genética por meio de
marcadores fenotipicos de forma a contribuir com informacgdes para o programa de
conservacao e melhoramento genético da cultura.

O objetivo deste trabalho foi caracterizar a diversidade genética de nove
acessos de Tabaco por meio de descritores agrondmicos e avaliar a importancia
relativa desses caracteres na determinacao da diversidade genética.

MATERIAL E METODOS

Foram avaliados 9 acessos de tabaco da espécie Nicotiana tabacum L., tipo
Broad Leaf (BL590; BL591; BL592; BL593; BL594; BL595; BL596; BL597; BL598).
Por ocasido do florescimento, avaliou-se as seguintes caracteristicas: Numero de
folhas (NF); Altura da planta (ALT) em cm; Comprimento da 32 folha (CTF) em cm;
Largura da 32 folha (LTF) em cm; Comprimento da 72 folha (CSF) em cm; Largura da
72 folha (LSF) em cm; Largura da base da 72 folha (LBF) em cm; Comprimento do
internodio entre 62 e 82 folha (ClI) em cm e Dias do transplante ao florescimento
(DFL).

A area experimental possui as seguintes caracteristicas: altitude de 208m
acima do nivel do mar, clima Aw a Am, tropical quente e Umido, segundo a
classificacdo de Koppen. A pluviosidade média anual € de 1220 mm, com maior
incidéncia de chuvas no periodo compreendido entre margo e junho. A umidade
relativa do ar € de aproximadamente 80 % e a temperatura média anual é de 24,1°C.

O delineamento experimental utilizado foi o de blocos casualizados com
quatro repeticbes. Cada parcela foi constituida de cinco linhas de 10 plantas e cada
linha teve 4,5 metros de comprimento com espacamento de 1,0 metro entre linhas e
0,42 metro entre plantas.

O Agrupamento hierarquico das analises foi realizado a partir das matrizes de
distancia genética onde foram obtidos pelos métodos de UPGMA - Unweighted Pair
Group Method with Arithmetic Mean (SNEATH & SOKAL, 1973). A validacdo dos
agrupamentos foi determinada pelo coeficiente de correlacdo cofenético de acordo
com SOKAL & ROHLF (1962). A contribuicdo relativa das variaveis quantitativas
para divergéncia entre os acessos foi obtida conforme o critério de SINGH (1981). A
significancia dos coeficientes de correlagdo cofenético foi calculada pelo teste de
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MANTEL (1967) com 10.000 permutacdes, utilizando o programa Genes como
sugerido por CRUZ (2014) bem como, a obtencdo das matrizes de distancia
genética e o calculo dos coeficientes de correlacdo cofenético. Os dendrogramas
foram obtidos pelo programa Statistica (STATSOFT, 2005). Para definicdo do
ndmero 6timo de grupos foi utilizado o indice pseudo-t® através do Pacote NbClust
(CHARRAD et al., 2011) do software R.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Na Tabela 1 estdo apresentados os valores descritivos para os caracteres
guantitativos avaliados na caracterizacdo de genotipos de Tabaco, tipo Broad Leaf,
em Cruz das Almas, Bahia. Os coeficientes de variagao foram de 2,85% a 17,94%,
correspondente ao caracter dias do transplante ao florescimento (DFL) e
comprimento do internddio (Cl) respectivamente. O caractere altura da planta (ALT)
apresentou maior contribuicdo para os valores minimo, maximo, meédia e desvio
padrao de 92,20 cm, 161,00cm, 129,37 cm e 12,40 respectivamente. Enquanto o
caractere comprimento de internédio (Cl) apresentou menores variacfes 3,00 cm,
6,68 cm, 4,73 cm e 0,85 para minimo, maximo, média e desvio padrédo
respectivamente.

TABELA 1. Estatisticas descritivas para os caracteres quantitativos utilizadas na
avaliacdo de nove acessos de Tabaco (Nicotiana tabacum L.) tipo Brod
Leaf, Cruz das Almas - BA.

Variaveis Minimo Maximo Média Desvio padrao CV%
NF 13,00 22,20 16,45 2,28 13,85
ALT 92,20 161,00 129,37 12,40 9,58
CTF 40,60 59,80 51,39 3,54 6,89
LTF 29,80 39,80 33,76 2,04 6,04
CSF 52,30 72,40 62,56 4,16 6,65
LSF 28,10 44,20 35,29 3,59 10,17
LBF 8,50 15,00 11,18 1,78 15,96
Cl 3,00 6,65 4,73 0,85 17,94
DFL 52,00 56,00 54,33 1,55 2,85

Nimero de folhas (NF); Altura da planta (ALT) em cm; Comprimento da 32 folha (CTF) em cm;
Largura da 32 folha (LTF) em cm; Comprimento da 72 folha (CSF) em cm; Largura da 72 folha (LSF)
em cm; Largura da base da 72 folha (LBF) em cm; Comprimento do internédio entre 62 e 82 folha (CI)
em cm e Dias do transplante ao florescimento (DFL).

A importancia relativa dos caracteres foi estimada por meio da participacdo dos
componentes de D? relativos a cada caracteristica, no total da dissimilaridade
observada (SINGH, 1981). Na Tabela 2, sdo apresentadas as estimativas de cada
caracteristica para divergéncia genética entre os acessos estudados. De acordo com
os resultados obtidos as caracteristicas que proporcionaram maiores contribuicdes
relativas foram a largura da base da 72 folha (LBF), responsavel por 43,82% de
contribuicdo na distinguibilidade dos grupos formados, seguida pela variavel niumero
de folhas (NF), com 24,36%. Essas duas caracteristicas contribuiram com 68,18%
da distribuicéo total. J& o caracter que apresentou menor contribuicédo foi a altura da
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planta (ALT) com 0,28%. As variaveis de menor contribuicdo sdo pouco informativas
na caracterizacdo da variabilidade genética existente. Onde algumas dessas
variaveis podem ser descartadas em futuros estudos de divergéncia, pois de acordo
com REGO et al. (2003) caracteres que contribuiram com um percentual muito baixo
ou ndo contribuiram para a variabilidade detectada podem ser descartadas.

TABELA 2. Contribuicdo das variaveis para a dissimilaridade genética entre nove acessos
de Tabaco (Nicotiana tabacum L.) tipo Brod Leaf, Cruz das Almas - BA.

VARIAVEL S, VALOR (%)

NF 991,70 24,36
ALT 11,34 0,28
CTF 45,53 1,12
LTF 199,23 4,89
CSF 345,78 8,49
LSF 95,18 2,34
LBF 1784,06 43,82

Cl 439,86 10,80
DFL 158,61 3,90

Numero de folhas (NF); Altura da planta (ALT) em cm; Comprimento da 32 folha (CTF) em cm;
Largura da 32 folha (LTF) em cm; Comprimento da 72 folha (CSF) em cm; Largura da 72 folha (LSF)
em cm; Largura da base da 72 folha (LBF) em cm; Comprimento do internédio entre 62 e 82 folha (CI)
em cm e Dias do transplante ao florescimento (DFL).

As medidas de dissimilaridade genética (Tabela 3), estimadas a partir da
distancia de Mahalanobis, apresentaram uma magnitude de 7,41 a 327,89,
indicando presenca de variabilidade genética entre os acessos em relacdo as 9
variaveis estudadas. Na Tabela 3, é possivel inferir que dentre os genbtipos
avaliados, os genodtipos BL593 com BL598 e BL596 com BL598 e apresentaram
maiores distancias respectivamente. Enquanto os genoétipos BL592 com BL595 e o
genadtipo BL593 com BL594 apresentaram as menores distancias.

Os estudos de distancia tém sido de grande importancia em programas de
melhoramento, por fornecerem informacdes sobre parametros de identificacdo de
genitores que possibilitem grande efeito heterdtico e maior probabilidade de
recuperar genotipos superiores nas progénies (CRUZ & REGAZZI, 1997).

TABELA 3. Matriz de dissimilaridade estimadas a partir da distancia de Mahalanobis
entre 0s 9 acessos de tabaco (Nicotiana tabacum L.) tipo Brod Leaf por
meio de 9 variaveis quantitativas, Cruz das Almas, BA.

Acessos BL590 BL591 BL592 BL593 BL594 BL595 BL596 BL597

BL591 89,58

BL592 87,16 18,51

BL593 208,03 63,23 116,76

BL594 146,59 47,62 92,48 10,29

BL595 54,02 19,24 7,41 116,81 88,19

BL596 202,77 43,11 47,23 109,25 101,11 77,24

BL597 42,67 5505 7287 91,39 5650 45,42 160,15

BL598 41,25 158,82 122,35 327,89 26151 86,81 303,37 100,15
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No agrupamento dos acessos pelo método UPGMA (Figura 1), o ponto de corte
foi definido por meio do indice pseudo-t?>, obtido a partir do Pacote NbClust
(CHARRAD et al., 2011) do software R, onde foi detectado a formacao de 3 grupos:
O grupo | é formado por trés acessos, (BL590, BL598 e BL597). O grupo Il &
constituido por quatro acessos (BL591, BL592, BL595 e BL596). Geralmente os
grupos maiores sdo formados por grande numero de acessos, agrupam oS pares
gue apresentam menores distancias, uma vez que o tamanho do grupo é delimitado
por uma distancia média entre os pares de individuos (OLIVEIRA et al., 2009). Ja o
grupo Il é representado por apenas dois acessos (BL593 e BL594). Esses
resultados mostram a existéncia de variabilidade genética entre 0s acessos em
estudo, onde os mais divergentes foram os acessos BL598 do grupo | e o BL593 do
grupo lll.

Os dados quantitativos apresentaram coeficiente de correlacdo cofenética de
0,60**, revelando moderado ajuste com alta significancia em relacdo a consisténcia
da analise de agrupamento com matriz de dissimilaridade. Conforme sugerem
BUSSAB et al., (1990), analises de agrupamento sdo aceitaveis se produzirem um
coeficiente de correlagcdo cofenético a partir de 0,80. Entretanto VAZ PATTO et al.,
(2004) consideram que coeficientes de correlagédo cofenética maiores ou iguais a
0,56 refletem boa concordancia com os valores de similaridade genética. Alguns
autores justificam que coeficientes com valores compreendidos entre 0,60 e 0,80
sdo provenientes do pequeno numero de variaveis utilizadas. Segundo SANTOS
(2010), sabe-se que existem outros fatores que também podem influenciar nos
valores dos coeficientes como tipo e quantidade das variaveis e a qualidade dos
dados obtidos.

BL5S0

BLESE

BLEOT

BLE91

BLESZ }
BL59E

BL59

BLE94

a 20 40 a0 20 100 120 140 180
Distdncia de Ligacdo

FIGURA 1. Dendrograma de dissimilaridade genética entre 9 acessos de tabaco resultante
do agrupamento pelo método UPGMA obtido pela distancia de Mahalanobis
(D?) estimados em 9 variaveis quantitativas. Cruz das Almas- BA.
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Os descritores utilizados na formacdo dos agrupamentos foram eficientes em
quantificar a variabilidade existente. Foi possivel observar maior homogeneidade
dentro dos grupos e heterogeneidade entre eles.

CONCLUSOES
Os caracteres que mais contribuiram para a divergéncia genética foram a
largura da base da 72 folha (LBF) e o numero de folhas (NF).
Os acessos mais divergentes foram o BL598 e o BL593, sendo possiveis
alternativas para o melhoramento da cultura.
As técnicas estatisticas aplicadas neste estudo foram capazes de identificar
claramente os grupos formados.
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