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RESUMO
A diversidade entre 133 genótipos de pimentão (Capsicum annuum

L.), em relação a doze características agronômicas, foi avaliada atra-
vés de técnicas de análise multivariada (distância D2 de Mahalanobis,
agrupamento pelo método de Tocher e dispersão em eixos cartesianos).
O ensaio foi conduzido no período de 6 de outubro de 1993 a 19 de
março de 1994, em condições de campo, no município de Viçosa (MG),
em solo Podzólico vermelho-amarelo câmbico. O delineamento ex-
perimental utilizado foi blocos completos casualizados, com três re-
petições, sendo cada parcela composta por seis plantas (2,16 m2). Com
a metodologia utilizada foi observada a colocação dos genótipos em
quinze grupos. Os genótipos P-141-195-F10, P-142-270-F10, P-141-
90-F13, cv. Apolo AG 511 e P-142-222-F13 destacaram-se pela di-
versidade e elevada produtividade (935 g/planta) e qualidade de fru-
tos (frutos brilhantes, com formato cônico, de coloração verde-escura
uniforme e com reduzida presença de deformações), o que os qualifi-
ca como promissores para serem utilizados em programas de melho-
ramento. As características com menor contribuição para a diversida-
de genética foram produção total de frutos por planta, número de dias
para o início do florescimento, índice de concentração da colheita,
diâmetro do caule e diâmetro do pedúnculo. As características de maior
contribuição foram altura da primeira bifurcação, altura da planta, re-
lação comprimento/largura do fruto e índice de precocidade.

Palavras-chave: Capsicum annuum L., melhoramento, característi-
cas agronômicas, produção, análise de agrupamento, método de
Tocher, índice de precocidade, índice de concentração da produção.

ABSTRACT
Assessment of genetic diversity in sweet pepper using

multivariate analysis.
Diversity among 133 sweet pepper (Capsicum annuum L.)

genotypes in relation to twelve agronomic characteristics was
assessed through multivariate analysis techniques (Mahalanobis� D2

distances, Tocher�s cluster analysis, and dispersion graph analysis).
The trial was carried out from October 6, 1993 to March 19, 1994,
under field conditions, in Viçosa (MG), on a red yellow podzolic
soil. The experimental design was a complete randomized block,
with three replications, and each experimental plot was made up of
six plants (2.16 m2). Through the analysis it was possible to cluster
the sweet pepper genotypes in fifteen distinct groups. Genotypes P-
141-195-F10, P-142-270-F10, P-141-90-F13, cv. Apolo AG 511 and
P-142-222-F13 were the most divergent and showed the highest
yields (935 g/plant) and fruit quality (bright, conical-shaped,
uniformly dark green coloured fruits, with a reduced occurrence of
deformations), which qualifies them as promising for genetic
breeding programs. The characteristics that contributed less to genetic
diversity were total yield per plant, number of days to begin
flowering, index of cropping concentration, and stem and stalk
diameter. Those with major contributions were firstly bifurcation
and plant height, length/width ratio of fruits and index of earlyness.

Keywords: Capsicum annuum L., breeding, agronomic
characteristics, yield, cluster analysis, Tocher�s method, index of
earliness, index of cropping concentration.
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Em programas de melhoramento ba-
seados em hibridação, genótipos

segregantes superiores são recuperados
mais rápida e eficientemente quando a
população-base para a seleção associa
superioridade das características sob
melhoramento à ampla variabilidade
genética, esta última oriunda da diver-
sidade genética entre os progenitores
envolvidos nos cruzamentos (Falconer,

1981). Assim, o sucesso de um progra-
ma de melhoramento depende da esco-
lha criteriosa dos progenitores a serem
cruzados.

A diversidade genética pode ser ob-
servada pela quantificação da heterose
manifestada nos cruzamentos ou por pro-
cessos preditivos, que tomam por base
as diferenças agronômicas, morfológicas
e fisiológicas entre os genótipos e que

não requerem a obtenção prévia das
combinações híbridas. Estas combina-
ções, em certas situações, são difíceis,
como no caso de se dispor de um núme-
ro elevado de genótipos para avaliação
ou houver dificuldades nas práticas de
hibridação artificial (Maluf et al., 1983;
Miranda et al., 1988).

A seleção de progenitores com base
em características individuais não é tão
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vantajosa quanto a seleção baseada em
um conjunto de características, princi-
palmente se o objetivo é o melhoramen-
to de características quantitativas, como
é o caso da produção. Quando diversas
características são avaliadas simultanea-
mente, as distâncias genéticas relativas
podem ser estimadas por procedimen-
tos multivariados como a distância D2

de Mahalanobis, distância euclidiana,
agrupamento pelo método de Tocher,
variáveis canônicas, componentes prin-
cipais e dispersão em eixos cartesianos,
entre outros, sendo que a escolha do
método é função da precisão desejada,
da facilidade de análise e da forma de
obtenção dos dados (Miranda et al.,
1988; Cruz & Regazzi, 1994; Cruz &
Viana, 1994). A vantagem dos métodos
multivariados está no fato destes permi-
tirem combinar as múltiplas informa-
ções contidas na unidade experimental,
possibilitando a caracterização dos
genótipos com base em um complexo
de variáveis (Cruz & Regazzi, 1994). A
exemplo de outras espécies, técnicas
multivariadas têm sido utilizadas para a
quantificação da diversidade genética
em pimentão (Capsicum annuum L.)
(Miranda et al., 1988; Babu &
Varalakshmi, 1991; Moura, 1996).

Este trabalho teve como objetivo
avaliar a diversidade de 133 genótipos
de pimentão, com base em característi-
cas agronômicas, por meio de procedi-
mentos multivariados (distância D2 de
Mahalanobis, agrupamento pelo méto-
do de Tocher e dispersão em eixos
cartesianos), para a seleção de progeni-
tores a serem utilizados em futuros pro-
gramas de melhoramento.

MATERIAL E MÉTODOS

Cento e vinte e oito linhagens, um
acesso e quatro cultivares de pimentão
da coleção de Capsicum do Banco de
Germoplasma de Hortaliças da Univer-
sidade Federal de Viçosa (BGH-UFV)
foram utilizados para o estudo da diver-
sidade genética. As cultivares foram uti-
lizadas como padrão para as caracterís-
ticas agronômicas.

O ensaio foi conduzido em condi-
ções de campo no município de Viçosa
(MG), no período de 06 de outubro de
1993 a 19 de março de 1994, em solo

Podzólico vermelho-amarelo câmbico,
fase terraço, de textura argilosa, com as
seguintes características químicas: pH
5,3 (em H

2
O); 8,2 mg/dm3 de P; 84,0

mg/dm3 de K+; 2,5 cmolc/dm3 de Ca2+;
0,6 cmolc/dm3 de Mg

2
+ e 0,2 cmolc/dm3

de Al3+.
As mudas foram preparadas em se-

menteira e transplantadas quando apre-
sentavam, em média, cinco folhas defi-
nitivas. O solo foi adubado com 270 kg
de N (60 kg no transplantio + 210 kg
em cobertura), 30 kg de P

2
O

5
 (30 + 0),

170 kg de K
2
O (120 + 50), 72 kg de Ca

(72 + 0), 30 kg de Mg (30 + 0), 10 kg de
Zn (10 + 0) e 3,5 kg de B (3,5 + 0), por
hectare, respectivamente, nas formas de
nitrocálcio, superfosfato simples,
cloreto de potássio, nitrocálcio, sulfato
de magnésio, sulfato de zinco e bórax.
Irrigações suplementares e demais tra-
tos culturais, como capinas, tutoramento
das plantas e controle fitossanitário fo-
ram efetuados na medida em que se fi-
zeram necessários, de modo a manter
as plantas sob condições ótimas de cres-
cimento e desenvolvimento.

O delineamento experimental utili-
zado foi blocos completos casualizados,
com três repetições. Cada parcela foi
composta por uma fileira com seis plan-
tas, espaçadas 0,40 m, mantendo-se um
espaçamento entre linhas de 0,90 m. As
características avaliadas foram: produ-
ção total de frutos (g/planta), com os
frutos colhidos a intervalos médios de
dez dias, quando apresentavam pelo
menos o ápice com coloração
avermelhada; índice de precocidade cal-
culado pela equação IP = ån

i =1 
(y

i
 / d

1
),

sendo y
i
 = produção na i-ésima colhei-

ta, d
i
 = número de dias do início ao final

da i-ésima colheita e n = número de co-
lheitas (i=1,2,...,n) (Khanizadeh &
Fanous, 1992); índice de concentração
da colheita calculado pela equação CP
= [ån

i =1 
(p

1
 - p)2]1/2, em que p

i
 = porcen-

tagem da produção total na i-ésima co-
lheita, p

 
= produção percentual média

para cada uma das n colheitas e n = nú-
mero de colheitas (i=1,2,...,n)
(Khanizadeh & Fanous, 1992); peso
médio de fruto (g), pela razão entre o
peso e o número total de frutos produ-
zidos; relação entre o comprimento e a
largura do fruto, com a largura medida
na base do fruto; espessura da polpa

(mm) da porção mediana do fruto; diâ-
metro do pedúnculo (mm) próximo à
base do fruto; altura da planta (cm), do
nível do solo ao ponto mais alto da plan-
ta; altura da primeira bifurcação (cm), a
partir do nível do solo; diâmetro do caule
(cm) próximo ao nível do solo; número
de ramos na primeira bifurcação e nú-
mero de dias para o início do
florescimento, da semeadura até que
50% das plantas apresentassem pelo
menos uma flor completamente aberta.

Em razão do grande número de
genótipos avaliados, utilizaram-se duas
estratégias no estudo da diversidade. Na
primeira, avaliou-se a diversidade do
conjunto dos 133 genótipos por meio da
técnica de análise multivariada de agru-
pamento, pelo método de otimização de
Tocher (Cruz & Regazzi, 1994). Para a
aplicação desta metodologia, inicial-
mente estimou-se a distância D2 de
Mahalanobis, que é uma medida de
dissimilaridade entre genótipos. Os
genótipos foram, então, reunidos em
grupos, cujo procedimento de análise
mantém a distância média intragrupo
inferior à qualquer distância média
intergrupos. O valor médio máximo da
distância intragrupo foi estabelecido
como o valor máximo de D2 obtido no
conjunto de menores distâncias envol-
vendo cada genótipo. Na segunda estra-
tégia, utilizou-se a metodologia de análi-
se proposta por Cruz et al. (1991), que
permite o estudo da diversidade genética
por meio da dispersão dos genótipos em
sistemas de coordenadas, mesmo quando
se dispõe de um elevado número.

Os 133 genótipos (grupo original)
foram divididos em nove subgrupos,
segundo a produção de frutos por plan-
ta e a relação comprimento/largura do
fruto, que são duas características eco-
nomicamente importantes. Para a for-
mação dos nove subgrupos, os genótipos
foram divididos, quanto à produção to-
tal de frutos por planta (PT), nas classes
alta (genótipos com PT ³ 935 g), média
(720 £ PT < 935 g) e baixa (PT < 720
g), e, quanto à relação comprimento/lar-
gura do fruto (RCL), nas classes com-
prido (RCL ³ 1,7), intermediário (1,5 £
RCL < 1,7) e curto (RCL < 1,5). Pela
combinação das classes das duas carac-
terísticas consideradas, estabeleceram-
se os nove subgrupos, designados por
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G
ij
 (i,,j = 1,2,3). O subgrupo G11, deno-

minado elite, constituído de genótipos
com alta produção por planta e frutos
compridos, foi submetido à análise de
agrupamento pelo método de Tocher,
utilizando-se as distâncias D2 de
Mahalanobis. Adicionalmente, a diver-
sidade entre os genótipos do grupo elite
foi avaliada e representada em gráfico
de dispersão, conforme metodologia
proposta por Cruz & Viana (1994). As
coordenadas de cada genótipo foram es-
timadas a partir da matriz de dissimi-
laridade, adotando-se o critério de
minimizar as diferenças entre as distân-
cias originais e as distâncias no espaço
bidimensional. Também foram estimadas
as distâncias D2 entre o subgrupo elite e
os demais subgrupos considerados.

A contribuição relativa de cada ca-
racterística para a diversidade entre os
genótipos foi avaliada pela metodologia
descrita por Singh (1981), que se baseia
na partição do total das estimativas das
distâncias D2 de Mahalanobis, conside-
rando todos os possíveis pares de indiví-
duos, para as partes devida a cada carac-
terística. Esta contribuição foi avaliada
pelo valor de S

j.
 Todas as análises foram

realizadas com o auxílio do programa
computacional Genes (Cruz, 1997).

RESULTADOS E DISCUSSÃO

Houve diferenças significativas en-
tre as médias dos genótipos para todas
as características (teste F, P<0,01). O
rendimento, com base na produção to-
tal de frutos por planta, apresentou va-
riação superior a 100%, destacando-se
35 genótipos (Tabela 1) como mais pro-
dutivos (teste de Scott-Knott, P<0,01).
Estes genótipos apresentaram média de
produtividade entre 935,0 e 1143,3 g/
planta, igual ou superior à das cultiva-
res, que situou-se entre 860,4 e 1005,0
g/planta. Todos os 133 genótipos apre-
sentaram frutos com formato cônico, de
coloração verde-escura uniforme e bri-
lhante, com reduzida presença de defor-
mações, mas variáveis quanto à relação
comprimento/largura do fruto (1,2 - 2,5),
peso médio (30,9 - 74,0 g) e espessura
de polpa (3,2 - 5,0 mm). Em relação à
precocidade, os genótipos mostraram
comportamento divergente, destacando-
se como mais precoces, entre os mais

Tabela 1. Produção total de frutos por planta (PROD), relação entre o comprimento e a
largura do fruto (RCL), peso médio de fruto (PMF), índice de precocidade (IP), espessura da
polpa (EP) e altura da planta (AP), dos 35 genótipos de pimentão mais produtivos e das
quatro cultivares-padrão. Viçosa, UFV, 1994.

sopitóneG
dorP

)atnalp/g(
LCR )g(FMP PI )mm(PE )mc(PA

31F-72-141-P 2,4301 7,1 0,95 5,42 8,4 2,28

8F-92-141-P 8,8801 7,1 0,86 0,71 7,4 5,57

31F-09-141-P 8,0301 3,2 5,45 0,7 2,4 4,36

31F-201-141-P 8,369 7,1 0,94 6,62 0,4 6,07

31F-751-141-P 6,479 1,2 6,74 7,32 0,4 1,46

7F-461-141-P 3,1311 3,1 5,16 5,12 2,4 9,17

7F-771-141-P 3,3411 9,1 5,76 6,01 7,4 6,37

41F-191-141-P 5,289 4,1 1,55 5,82 6,4 9,57

01F-591-141-P 6,959 0,2 7,44 4,8 9,3 5,501

31F-222-241-P 8,389 8,1 0,45 0,53 5,4 3,68

31F-422-241-P 7,649 6,1 0,84 9,7 2,4 7,98

5F-332-241-P 3,6001 5,1 2,06 7,01 5,4 9,97

31F-632-241-P 8,349 0,2 8,95 5,42 2,4 9,77

21F-652-241-P 7,1111 5,1 8,75 0,93 0,4 4,77

01F-072-241-P 3,399 5,2 7,55 0,31 2,4 7,19

8F-482-241-P 5,2601 5,1 4,06 5,42 7,4 7,57

01F-292-241-P 6,4001 6,1 6,95 2,9 0,4 9,19

31F-903-241-P 9,2701 7,1 7,66 4,21 6,4 3,48

9F-413-241-P 1,7011 5,1 5,74 8,23 3,4 1,97

7F-913-241-P 9,289 3,1 9,45 3,9 2,4 8,29

31F-523-241-P 3,6201 5,1 0,74 7,9 1,4 1,48

21F-823-241-P 2,4501 5,1 5,95 3,83 6,4 7,07

31F-433-241-P 8,349 4,1 7,95 3,41 7,4 3,08

31F-443-241-P 2,4901 4,1 6,75 0,92 2,4 4,57

5F-743-241-P 7,2401 7,1 1,84 8,31 0,4 3,68

31F-943-241-P 8,389 9,1 0,83 8,81 7,3 1,17

31F-253-241-P 7,1001 2,1 6,96 4,03 5,4 7,07

31F-353-241-P 3,899 8,1 5,05 1,61 1,4 8,87

9F-653-241-P 7,639 7,1 5,25 0,7 0,4 4,08

9F-953-241-P 6,499 5,1 9,74 0,41 0,4 2,57

7F-763-241-P 0,539 9,1 8,45 4,9 0,4 3,87

01F-173-241-P 5,259 6,1 0,75 7,8 3,4 9,68

01F-873-241-P 8,889 2,2 3,25 5,52 0,4 4,87

9F-304-241-P 0,0001 8,1 8,35 8,8 7,4 0,38

3263HGB 6,4001 5,1 3,16 3,9 5,4 4,88

115GAolopA 0,5001 0,2 5,26 4,9 6,4 9,501

adekIarudacsaC 2,019 7,1 8,74 9,8 0,4 7,801

276GAselucréH 8,009 7,1 8,95 6,52 1,4 1,69

adgaM 4,068 6,1 9,46 8,9 0,4 2,001
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produtivos, os genótipos P-142-256-
F12, P-142-328-F12, P-142-222-F13, P-
142-314-F9, P-142-352-F13, P-142-
344-F13, P-141-191-F14, P-141-102-
F13 e P-142-378-F10 e, como mais tar-
dios, os genótipos P-142-356-F9, P-141-
90-F13, P-142-224-F13, P-141-195-
F10, P-142-371-F10, P-142-403-F9, P-
142-292-F10, BGH 3623, P-142-319-
F7 e P-142-367-F7.

Observaram-se diferenças significa-
tivas entre os genótipos, com relação à
altura da planta, destacando-se como os
mais altos (AP ³ 80 cm), entre os mais
produtivos, os genótipos P-141-195-
F10, P-142-319-F7, P-142-292-F10, P-
142-270-F10, P-142-224-F13, BGH
3623, P-142-371-F10, P-142-222-F13,
P-142-347-F5, P-142-309-F13, P-142-
325-F13, P-142-403-F9 e P-141-27-F13
e, como os mais baixos (AP £ 65 cm),
os genótipos P-141-90-F13 e P-141-
157-F13. Os demais genótipos apresen-
taram altura entre 70 e 80 cm. Verifi-
cou-se que os genótipos mais produti-
vos apresentaram porte médio a alto, o
que está de acordo com a correlação
positiva e significativa (r = 0,56,
P<0,01) observada entre altura da plan-
ta e produção total de frutos por planta
e confirma os resultados obtidos por
Braz (1982).

Segundo a distância D2 de
Mahalanobis, considerando as doze ca-
racterísticas agronômicas avaliadas, o
par de genótipos P-142-339-F13 e P-
142-347-F5 apresentou a menor distân-
cia genética (4,17), enquanto o par P-
141-4-F10 e �Cascadura Ikeda�, apre-
sentou a maior distância genética
(357,40). Analisando no sentido da maior
distância média em relação ao conjunto
de genótipos, destacou-se a cultivar
Cascadura Ikeda, com D2 médio
(159,08) superior à média das distâncias
considerando todos os pares de
genótipos, igual a 56,43.

O reconhecimento de grupos de
genótipos com elevada similaridade pela
observação do conjunto de distâncias é
trabalhoso e pouco eficiente, devido ao
elevado número de medidas disponíveis
(8778). Deste modo, métodos que, por
algum critério de classificação, reúnam
genótipos em grupos homogêneos são
importantes na seleção dos melhores
progenitores. A partição do conjunto de

genótipos em grupos de similaridade
pelo método de otimização de Tocher,
com base nas distâncias D2 de
Mahalanobis, tem como princípio bási-
co tornar a distância D2 mínima dentro
e, máxima, entre grupos. Por meio des-
te método, observou-se a formação de
quinze grupos, destacando-se um gru-
po com 79 genótipos (59,40% do total
de genótipos avaliados) e outros seis
grupos constituídos por apenas um
genótipo cada. Este padrão de distribui-
ção, com concentração de indivíduos em
um grupo e os demais dispersos em gru-
pos diversos, evidencia a ampla diver-
sidade dos genótipos. Pela disposição
em grupos unitários e,
consequentemente, pela dissimilaridade
entre si e em relação ao conjunto como
um todo, destacaram-se os genótipos
Apolo AG 511, P-142-270-F10, P-141-
185-F9, P-142-264-F7, P-142-352-F13
e P-141-146-F9.

Embora a técnica de agrupamento
minimize a variabilidade dentro do gru-
po, a estimativa de distâncias de eleva-
da magnitude entre pares de indivíduos
do grupo que apresentou 79 genótipos,
como, entre os genótipos P-141-104-
F10 e P-142-371-F10 (D2 = 80,08), in-
dica que acentuada variabilidade den-
tro deste grupo ainda permanece, e que,
justifica-se então, o reagrupamento.
Procedeu-se então à redistribuição dos in-
divíduos do grupo, estabelecendo-se 20
subgrupos, de onde destacaram-se seis,
constituídos por apenas um genótipo cada.
Pela disposição em grupos unitários, e, por
conseguinte, pela dissimilaridade entre si
e em relação aos demais indivíduos do
grande grupo, destacaram-se os
genótipos P-141-179-F7, P-142-367-F7,
P-141-206-F13, P-142-214-F13, P-142-
322-F7 e P-142-238-F13.

A técnica de agrupamento, embora
eficiente no estabelecimento de grupos
de similaridade, não possibilita reconhe-
cer a distância entre indivíduos de um
mesmo grupo ou entre indivíduos de
grupos distintos, sem que se recorra ao
conjunto de distâncias genéticas estima-
das, uma vez que com o agrupamento,
as informações a nível de indivíduos são
perdidas, restando apenas as médias dos
grupos. Deste modo, é prática comum
complementar a análise de agrupamen-
to com a dispersão em sistema de eixos

cartesianos, em que a posição relativa dos
genótipos possa ser visualizada. Este pro-
cedimento torna-se mais importante na
medida em que diferentes técnicas de
estudo da diversidade genética podem
levar a diferentes padrões de similarida-
de (Cruz & Regazzi, 1994). No caso pre-
sente, o grande número de genótipos tor-
na ineficiente a utilização deste procedi-
mento, devido à dificuldade de identifi-
cação dos indivíduos no gráfico de dis-
persão. Neste aspecto, Cruz et al. (1991)
sugerem, como estratégia de análise, a
divisão do conjunto original de genótipos
em vários subgrupos, um dos quais é
considerado elite, por reunir aqueles de
maior interesse para programas de me-
lhoramento, ou seja, aqueles com quali-
dades agronômicas superiores. Assim, di-
vidiu-se o conjunto original de genótipos
em nove subgrupos segundo a produção
de frutos por planta e a relação compri-
mento/largura do fruto.

A composição dos nove subgrupos
variou de seis (subgrupo G

12
: genótipos

com alta produção e frutos intermediá-
rios) a 29 genótipos (subgrupo G

22
:

genótipos com produção média e frutos
intermediários). O subgrupo elite con-
centrou quinze genótipos (P-141-27-
F13, P-141-29-F8, P-141-90-F13, P-
141-102-F13, P-141-157-F13, P-141-
177-F7, P-141-195-F10, P-142-222-
F13, P-142-236-F13, P-142-270-F10, P-
142-349-F13, P-142-353-F13, P-142-
378-F10, P-142-403-F9 e �Apolo
AG.511�), ou seja, 11,28% do total de
genótipos avaliados. Verificou-se que a
maioria dos 35 genótipos citados ante-
riormente como mais produtivos (Tabela
1) não foi classificada como elite, por-
que seus frutos não se enquadraram no
padrão de relação comprimento/largura
estabelecido para o grupo elite. Isto não
significa, no entanto, que esses
genótipos estejam desqualificados para
futuros programas de melhoramento.
Deve-se lembrar que a inclusão de um
indivíduo em uma determinada classe é
baseada em valor numérico, o que na
prática, pode reduzir sua importância à
medida em que outros atributos, como
cor, brilho, peso médio, espessura de
polpa, entre outros, sejam considerados
na avaliação.

A média das distâncias, consideran-
do todos os pares de genótipos do
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subgrupo elite, em relação às doze ca-
racterísticas agronômicas avaliadas,
com base na distância D2 de
Mahalanobis foi de 55,80. A distância
mínima observada foi de 10,26 entre os
genótipos P-141-29-F8 e P-141-177-F7,
e, a máxima, de 167,20, entre os
genótipos P-141-90-F13 e P-141-195-
F10. Outros pares de genótipos que se
destacaram pelas suas grandes distân-
cias foram P-141-29-F8 e P-141-195-
F10 (D2=137,92), P-141-177-F7 e P-
141-195-F10 (131,56), P-141-102-F13
e P-141-195-F10 (128,52), P-141-102-
F13 e P-142-270-F10 (122,89), P-142-
222-F13 e P-141-195-F10 (122,72), P-
142-222-F13 e P-142-270-F10 (121,89)
e P-141-90-F13 e ‘Apolo AG 511’
(115,57) e, pelas pequenas distâncias, os
pares P-142-236-F13 e P-142-378-F10
(11,84), P-141-157-F13 e P-142-349-
F13 (11,97), P-141-102-F13 e P-142-
353-F13 (12,85) e P-141-27-F13 e P-
141-29-F8 (13,04). Analisando no sen-
tido da maior distância média em rela-
ção ao restante do subgrupo, destacou-
se a linhagem P-141-195-F10, com mé-
dia igual a 99,38.

A interpretação da diversidade dos
genótipos do subgrupo elite, a partir do
agrupamento pelo método de Tocher e
dispersão gráfica em sistemas de coor-
denadas são concordantes. Os genótipos
mais divergentes em relação ao conjun-
to, foram P-141-195-F10, P-142-270-
F10, P-141-90-F13, ‘Apolo AG 511’ e
P-142-222-F13 (Figura 1). O
posicionamento espacial das linhagens
P-141-29-F8 e P-141-177-F7 também
está coerente com a pequena distância
observada para este par de genótipos.
Esta coerência certamente está associa-
da ao pequeno grau de distorção (6,98%)
e à alta correlação (r = 0,91, P<0,01)
entre as distâncias estimadas das coor-
denadas e as distâncias originais, que são
medidas da eficiência da projeção das
distâncias em um espaço bidimensional
(Cruz & Viana, 1994). Observou-se que
mesmo restringindo o estudo aos
genótipos do subgrupo elite, ampla va-
riabilidade genética ainda permaneceu.
Isto é importante, uma vez que maiores
chances de sucesso no melhoramento
são esperadas pela combinação de
genótipos superiores e mais distantes
geneticamente, porém portadores de

complementação alélica para determi-
nadas características.

É importante analisar a
dissimilaridade genética entre os
genótipos componentes do subgrupo
elite e os pertencentes aos demais
subgrupos, por meio da distância D2 que
separa estes subgrupos. A menor distân-
cia estabelecida foi em relação a G

12
:

genótipos com alta produção e frutos
intermediários (48,83), seguida de G

21
:

genótipos com produção média e frutos
compridos (56,21), G

31
: genótipos com

baixa produção e frutos compridos
(61,42), G

22
: genótipos com produção

média e frutos intermediários (64,32),
G

32
: genótipos com baixa produção e

frutos intermediários (66,15), G
13

:
genótipos com alta produção e frutos
curtos (68,73), G

33
: genótipos com bai-

xa produção e frutos curtos (79,99) e
G

23
: genótipos com produção média e

frutos curtos (80,08). Concluiu-se, por-
tanto, que a diversidade do subgrupo
elite em relação aos demais foi devida
basicamente à produção total e à rela-
ção comprimento/largura dos frutos
adotadas para estabelecimento dos

subgrupos. Por conseguinte, em relação
às demais características, os subgrupos
foram constituídos por amostras alea-
tórias do conjunto original.

As características mais importantes
para a diversidade foram as responsá-
veis pelas maiores distâncias D2 estima-
das para os pares de genótipos. Consta-
tou-se que, no grupo original (133
genótipos) e no grupo composto pelos
79 genótipos, as cinco características
com menor contribuição relativa para a
distância total foram produção total de
frutos por planta, número de dias para o
início do florescimento, diâmetro do
pedúnculo, diâmetro do caule e índice
de concentração da colheita, enquanto
no subgrupo elite, as características com
menor contribuição relativa para a dis-
tância total foram produção total de fru-
tos por planta, índice de concentração
da colheita, diâmetro do caule, número
de dias para o início do florescimento e
diâmetro do pedúnculo (Tabela 2). Es-
tas características apresentaram os me-
nores valores da estatística F, determi-
nados pela razão entre o quadrado mé-
dio para o efeito de genótipos e aquele

Figura 1. Dispersão de quinze genótipos de pimentão do subgrupo-elite usando as coordena-
das obtidas da matriz de distâncias D2, pelo procedimento estatístico baseado na minimização
das diferenças entre as distâncias originais e aquelas no gráfico. Viçosa, UFV, 1994.
Genótipos: 1 = P-141-27-F13, 2 = P-141-29-F8, 3 = P-141-90-F13, 4 = P-141-102-F13, 5 =
P-141-157-F13, 6 = P-141-177-F7, 7 = P-141-195-F10, 8 = P-142-222-F13, 9 = P-142-236-
F13, 10 = P-142-270-F10, 11 = P-142-349-F13, 12 = P-142-353-F13, 13 = P-142-378-F10,
14 = P-142-403-F9, 15 = ‘Apolo AG 511’.

Avaliação da diversidade genética em pimentão
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referente ao resíduo. Em contrapartida,
altura da primeira bifurcação, altura da
planta, relação comprimento/largura do
fruto e índice de precocidade, com as
maiores contribuições para o total de D2,
foram as características de maior impor-
tância para a caracterização da variabi-
lidade em ambos os grupos.

Uma boa estratégia para a escolha
de progenitores em programas de
hibridação é considerar não apenas a
diversidade genética, mas também o
desempenho dos progenitores. Logo, os
genótipos divergentes do subgrupo eli-
te são, particularmente, interessantes,
pois a população deles obtida deve apre-
sentar superioridade e variabilidade. Por
outro lado, a elevada similaridade ma-
nifestada entre os genótipos sugere que
estes poderiam não ser incluídos em
avaliações futuras ou evitados em cru-
zamentos. Da mesma forma, o número
de dias para o início do florescimento,
índice de concentração da colheita, diâ-
metro do caule e diâmetro do pedúnculo,
pela pequena variação manifestada en-
tre os genótipos, poderiam ser
desconsideradas em avaliações futuras,
dando-se ênfase apenas às característi-
cas com informações agronômicas mais
relevantes.
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Tabela 2. Contribuição relativa de cada característica para a diversidade entre os indivíduos componentes do grupo com 133 genótipos
(Grupo

133
), grupo com 79 genótipos (Grupo

79
) e subgrupo-elite (genótipos com alta produção por planta e frutos compridos), com base nos

valores de S
j
. Viçosa, UFV, 1994.

sacitsiretcaraC opurG 331 opurG 97 etileopurgbuS

jS % jS % jS %

atnalpadarutlA 6,60965 5,11 9,59221 2,21 1,798 2,51

oãçacrufibariemirpadarutlA 1,44668 5,71 7,66421 4,21 4,2431 7,22

otnemicserolfoarapsaiD 4,84421 5,2 8,2804 1,4 4,222 8,3

eluacodortemâiD 3,22302 1,4 1,8455 5,5 7,122 8,3

olucnúdepodortemâiD 6,99091 9,3 9,5075 7,5 6,982 9,4

aplopedarussepsE 9,41692 0,6 6,65611 6,11 2,643 9,5

somaredoremúN 0,39133 7,6 9,9697 9,7 3,213 3,5

oturfedoidémoseP 5,43933 9,6 0,0259 5,9 2,954 8,7

atnalp/soturflatotoãçudorP 8,91121 5,2 3,6014 1,4 1,52 4,0

arugral/otnemirpmocoãçaleR 3,74627 7,41 7,84201 2,01 6,188 9,41

atiehlocadoãçartnecnocedecidnÍ 3,01812 4,4 7,5574 7,4 5,171 9,2

edadicocerpedecidnÍ 1,91669 5,91 6,82221 2,21 2,047 5,21
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