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RESUMO 

No gênero Capsicum estão inseridas 32 espécies, predominantemente são originárias 

das regiões tropicais e subtropicais da América.  Dentre as espécies do referido gênero está 

Capsicum annuum L. que contêm os pimentões e algumas pimentas. Este trabalho teve como 

objetivo determinar a divergência genética utilizando marcador molecular do tipo ISSR e 

avaliar a capacidade geral e específica de combinação entre linhagens de pimentão. O 

experimento foi realizado no Departamento de Agronomia, Área de Fitotecnia, da 

Universidade Federal Rural de Pernambuco (UFRPE), em Recife-PE, com latitude de 

8º10’52’’S e longitude de 34º54’47’’W entre 20 de Julho de 2008 e 05 de Abril de 2009. 

Foram utilizadas as linhagens HTV- 1, HTV-8, HTV-9, HTV-10, HTV-11 e HTV-12, cedidas 

pela empresa Hortivale – Sementes do Vale LTDA, semeadas em badejas de isopor e por 

volta dos 20 dias após o semeio se coletou amostras das primeiras folhas definitivas para 

extração do DNA genômico e as reações de amplificação utilizando 21 oligonucleotídeos de 

ISSR selecionados de um conjunto produzido pela University of Bristish Columbia, 

Vancouver, Canadá. Após 30 dias do semeio as mudas foram transplantadas para vasos com 

capacidade de cinco litros utilizando como substrato o pó de coco, fertirrigadas diariamente 

com solução nutritiva e mantidas em casa de vegetação. Durante o florescimento se realizou 

polinizações manuais no início da manhã obedecendo-se o esquema dialélico parcial entre as 

seis linhagens resultando em quinze híbridos experimentais, onde seus frutos foram colhidos e 

as sementes extraídas manualmente. Os seis genitores e as quinze combinações híbridas foram 

avaliados em cultivo protegido em sistema semelhante à obtenção dos híbridos, utilizando o 

delineamento experimental de blocos casualizados com quatro repetições, onde cada parcela 

experimental foi constituída por quatro vasos com uma planta cada. O espaçamento entre 

linhas foi de 1,0 m e entre plantas na mesma linha de 0,5 m. As plantas foram conduzidas com 

apenas quatro hastes e realizou-se a retirada dos brotos laterais até a primeira bifurcação bem 

como a flor desta. As características observadas e avaliadas foram as seguintes: peso total de 

frutos  (PTF), número total de frutos (NTF), peso médio dos frutos (PMF),  comprimento 

médio do fruto (CMF), diâmetro médio do fruto (DMF), relação comprimento/diâmetro do 

fruto (RCD), número de lóculos do fruto (NL) e espessura média do pericarpo (EP). Na 

análise de ISSR as amplificações tiveram 145 fragmentos de DNA, com uma média de 6,9 

fragmento por oligonucleotídeo variando de 300 à 1500 pb. Através dos dados moleculares 

foi gerado um dendrograma, considerando a dissimilaridade média de 13,51%, onde houve a 

formação de três agrupamentos distintos. No primeiro grupo observamos HTV-10, HTV-8, 

HTV-12 e HTV-11, já o segundo e terceiro grupos foram formados por um genótipo em cada 
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sendo eles HTV-1 e HTV-9 respectivamente.  O genótipo HTV-9 foi isolado dos demais, 

apresentando uma dissimilaridade de 20,31% com o HTV-11, a maior encontrada entre todos 

os genótipos. A menor dissimilaridade foi verificada entre HTV-8 e HTV-12 (4,92%), sendo 

esses materiais mais próximos em relação aos outros genótipos. No estudo da capacidade 

combinatória a herdabilidade obteve valores entre 48,4% e 91,4% para a maioria das 

características com exceção do número de lóculos que não apresentou variabilidade genética.  

As razões entre os quadrados médios CGC com CEC mostraram valores superiores a 1,0 

indicando que as ações gênicas das linhagens estudadas favorecem a manifestação de efeitos 

gênicos aditivos das características estudadas. Com relação apenas a CGC a linhagem HTV-8 

apresentou valores negativos para todas as características avaliadas, já as linhagens HTV-9 e 

HTV-10 mostraram valores altamente positivos para PTF. Com relação as estimativas de 

CEC, estas foram negativas em todas as linhagens para as características PTF, PMF, CMF e 

DMF. O híbrido HTV-8 x HTV-10 se destacou para os caracteres PTF e PMF apresentando 

maior potencial tornando-o promissor como um híbrido comercial, que possui, além de alto 

valor para CEC, um dos genitores com alto valor positivo de CGC. As dissimilaridades 

obtidas com os dados moleculares apresentaram algumas incoerências quando comparados 

com a análise combinatória apresentando baixa precisão, nesses materiais, na indicação de 

possíveis combinações híbridas superiores. 

Palavras-chave: Melhoramento genético, ISSR, solanácea, hibridação. 
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ABSTRACT 

 In the genus Capsicum are inserted 32 species, predominantly originate from tropical 

and subtropical regions of America. Among the species of the genus is included Capsicum 

annuum L. containing the sweet peppers and some peppers. This study aimed to determine the 

genetic divergence using molecular marker of type ISSR and evaluate the ability general 

capacity (CGC) and specific capacity (CEC) of combination of linkages of sweet pepper. The 

experiment was conducted at the Department of Agronomy, Federal Rural University of 

Pernambuco (UFRPE), in Recife-PE, with latitude of 8 10'52''S and longitude 34 54'47''W 

between 20 July 2008 and 05 April 2009. Linkages were used HTV-1, HTV-8, HTV-9, HTV-

10, HTV-11 and HTV-12, provided by the company Hortivale – Sementes do Vale LTDA, 

sown and whiting of around 20 days of sowing samples were collected for the first leaves to 

extract genomic DNA and the reactions of amplification with 21 primer’s of ISSR selected 

from a set produced by the University of Bristish Columbia, Vancouver, Canadá. After 30 

days the seedlings were transplanted to pots with a capacity of five liters using coconut fiber 

as a substrate, fertirrigated daily with nutrient solution in greenhouse. During the flowering 

crosses were made in the morning is obeying the partial diallel among the six linkages 

resulted in fifteen experimental hybrids, where their fruits were harvested and seeds extracted 

manually. The six parents and the fifteen hybrids were evaluated in the greenhouse system 

similar to obtain the hybrids, using the experimental design of randomized blocks with four 

replications, where each experimental plot was composed of four pots with one plant each. 

The spacing between lines was 1.00 m and between plants in the same line of 0.5 m. The 

plants were conducted with only four stems and removed the lateral shoots up to the first fork 

and the flower thereof. The characteristics were observed and evaluated the following: total 

weight of fruit (PTF); total number of fruits (NTF), average weight of fruit (PMF); average 

fruit length (CMF); average fruit diameter (DMF); length/diameter ratio (RCD); average 

number of locules (NL); and average thickness of the pericarp (EP). Analysis of the ISSR the 

amplification of DNA fragments were 145, with an average of 6.9 per oligonucleotide 

fragments ranging from 300 to 1500 bp. Through the molecular data generated a dendrogram 

was, considering the average dissimilarity of 13.51%, which was the formation of three 

distinct groups. In the first group observed HTV-10, HTV-8, HTV-12 and HTV-11, already 

the second and third groups were formed by a genotype in each and they HTV-1 and HTV-9 

respectively. The HTV-9 genotype was isolated from the others, presenting a dissimilarity of 

20.31% with HTV-11, the most found among all genotypes. The small dissimilarity was 

found between HTV-8 and HTV-12 (4.92%) these materials are the most similar compared 
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with other genotypes. In the study combining ability of the heritability obtained values 

between 48.4% and 91.4% for the features except the average number of locules has not 

submitted genetic variability. The ratios between CGC and CEC indicating that the actions of 

gene linkages studied favor the expression of additive genetic effects. With respect to the 

CGC, the linkage HTV-8 showed negative values for all characteristics evaluated, the 

linkages HTV-9 and HTV-10 showed highly positive for PTF. With respect to estimates of 

CEC, they were negative in all lines on the characteristics PTF, PMF, CMF and DMF. The 

hybrid HTV-8 x HTV-10  that stood out with higher PTF and PMF making promising 

potential as a hybrid business has, in addition to high CEC value for at least one of the parents 

with high value of GCC. The results obtained with molecular data showed some 

inconsistencies when compared to combinatorial analysis showing low accuracy, these 

materials, in the indication of possible superior hybrid combinations. 

Key words: Plant breeding, ISSR, solancaeous, hybridization. 
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INTRODUÇÃO GERAL 

1. Aspectos gerais 

O gênero Capsicum pertence à família das Solanáceas e possui 32 espécies. 

Com exceção de C. anomalum, todas são originárias das regiões tropicais e 

subtropicais da América. Registros arqueológicos datados de 8500 anos a.C. 

indicam este gênero como sendo um dos primeiros a ter plantas domesticadas na 

América do Sul e acredita-se que a domesticação do C. annuum L. ocorreu no 

México (SILVA, 2002). Dessa forma, o centro primário de diversidade inclui o México 

e a América Central e os centros secundários situam-se no Sudeste e no Centro da 

Europa, na África, na Ásia e em partes da América do Sul. 

A palavra que dá nome ao gênero Capsicum deriva do grego e há duas 

teorias, de kapsakes (cápsula), outros de kapto, que significa morder, picar. O nome 

foi associado à pungência ou ardor presente nas pimentas representantes desse 

gênero (REISFSCHNEIDER, 2000). A palavra pimenta aparece na língua espanhola 

no século XIII, derivado do latim pigmenta, plural de pigmentum, corante (NUEZ et 

al., 1996).     

Dentre as espécies do gênero, apenas cinco são aceitas como as mais 

cultivadas: C. annuum, C. baccatum, C. chinense, C. frutescens e C. pubescens, das 

quais apenas a última não é cultivada no Brasil (BOSLAND; VOTAVA, 2000). Isso 

faz do país um importante centro secundário de espécies domesticadas. A Embrapa 

Hortaliças localizada em Brasília possui uma coleção de germoplasma de Capsicum 

spp. com mais de 850 acessos contendo as cinco espécies domesticadas do gênero. 

A maioria das espécies silvestres apresenta frutos eretos, brilhantes, 

pequenos, de forma ovalada ou circular e, quando maduros, são vermelhos, se 

soltam com facilidade da planta (decíduos) e são picantes (REIFSCHNEIDER, 

2000). 

C. annuum é a espécie mais explorada e que apresenta a maior variabilidade 

morfológica (CASALI; COUTO, 1984). Essa espécie é formada por pimentas e 

pimentões diferenciando pelo tamanho e pungência, onde as pimentas se 

apresentam pungentes e com menor tamanho, já os pimentões são maiores com 

pouco ou nenhuma pungência. Tal diferença se deu por mutações espontâneas 

durante seu processo evolutivo. A pungência é um caráter monogênico, onde o gene 

dominante C condiciona a pungência do fruto (MALUF, 1994).  Segundo GAIA et al. 
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(2007), as substâncias responsáveis pela pungência são alcalóides ou, mais 

especificamente dois capsinóides: a capsaicina e a diidrocapsaicina. Esses 

alcalóides se concentram na placenta, sementes e, em menor quantidade, no 

pericarpo. Sua concentração pode variar entre zero (doce ou não picante) a valores 

superiores a 120.000 (altamente picante) Unidades de Calor Scoville (Scoville Heat 

Units - SHU). 

São atribuídas à capsaicina propriedades medicinais, sendo indicada, dentre 

outros, para combater dores, devido à sua capacidade de inibição da produção de 

uma substância química do cérebro denominada “substância P”, e que se relaciona 

diretamente com a transmissão da dor. Além disso, provocar alívio à flatulência e o 

diminuir os níveis de gordura no sangue já que a capsaicina estimula a produção de 

enzimas no fígado (REIFSCHNEIDER, 2000). No mercado farmacêutico existe um 

produto denominado emplastro Sabiá da empresa Johnson & Johnson que possui 

extrato de Capsicum que, segundo o fabricante, age como estimulante na área 

afetada, aquecendo e aliviando a dor. 

Estima-se que a maioria dos consumidores de produtos industrializados faz 

uso de pimentas e pimentões, ainda que de forma inconsciente. Isso se deve ao 

grande número de produtos alimentícios que os contém. O seu estímulo ao uso se 

dá, em grande parte, devido as suas propriedades de acentuar o sabor, o aroma e a 

cor dos alimentos (LIMA, 2005). Sua utilização na indústria está relacionada com a 

fabricação de diversos produtos processados como condimentos, temperos, geléias 

e conservas como é o caso de molhos e picles. Atualmente está crescendo o 

interesse em cultivares para processamento industrial na forma de pó ou páprica. A 

páprica é utilizada como corante, pelas indústrias alimentícias, embutidos de carne, 

sopas instantâneas, molhos e ração para aves (SANTOS et al., 2005). 

O pimentão é uma planta diplóide com 2n = 2x = 24 anual, arbustiva, com 

caule semilenhoso, podendo ultrapassar um metro de altura. Suporta uma carga leve 

de frutos, ocorrendo formas silvestres desde o sul dos Estados Unidos até o norte do 

Chile.  

As flores do pimentão são perfeitas, pequenas e isoladas o que facilita a 

autofecundação. Trata-se de uma planta predominantemente autógama, mas pode 

ocorrer alta taxa de cruzamentos devido a alterações morfológicas da flor, como a 

presença de estilete bastante extenso e, principalmente, por polinização entomófila, 

acarretando taxa de alogamia de até 36% dependendo da região. A corola tem 15 
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mm de diâmetro e, em média, seis anteras tubulares não soldadas apresentando 

deiscência lateral (FREE, 1993). Segundo CRUZ (2003), o estigma apresenta-se 

visivelmente receptivo, no início da manhã, permanecendo nesse estado até o início 

da tarde. Segundo SILVA et al. (2005), a autopolinização se dá preferencialmente 

pela manhã no dia da abertura da flor, quando o pólen é liberado e o estigma torna-

se receptivo. 

O fruto é uma baga oca, podendo ter formato cônico, apresentando três 

lóculos, ou com formato cúbico, com quatro lóculos. A coloração varia entre verde, 

vermelha, amarela, dentre outras quando maduro. No mercado, os frutos de 

coloração verde e vermelha, são mais aceitos, embora aqueles de cor laranja, 

amarelo e até roxo, mais exóticos, têm alcançado bons preços, devido à 

excentricidade (SILVA et al., 1999).  

Os frutos são consumidos verdes ou maduros, no entanto o consumo de 

frutos verdes é bem mais expressivo, em torno de 80% do total comercializados 

(OLIVEIRA et al., 2003). O mercado brasileiro prefere pimentões cônicos, grandes e 

de cor verde-escuro, porém a região Norte e Nordeste a preferência é por formato 

quadrado ou retangular. 

Segundo NASCIMENTO FILHO et al. (2007), a faixa ideal para o seu cultivo 

se encontra entre 16-23ºC, sendo que temperaturas abaixo dos 15ºC podem 

estacionar o desenvolvimento da planta. Já temperaturas noturnas superiores a 

24ºC e/ou diurnas acima de 35ºC ocasiona abortamento de flores, principalmente se 

o ambiente for de baixa umidade relativa e com pouca luminosidade. 

  O pimentão destaca-se entre as solanáceas pelo seu consumo e importância 

econômica no Brasil e no exterior, principalmente nos Estados Unidos, México, Itália, 

Japão e Índia. Só a china tem mais de 700.000 ha cultivados com espécies de 

Capsicum.  Os tailandeses e os sul-coreanos são tidos como os maiores 

consumidores de pimenta atingindo o consumo de 5 a 8g/dia/pessoa. Os Capsicum 

são amplamente utilizados em indústrias, remédios, produtos alimentícios como 

molhos, temperos. Os pratos quentes e pratos frios disputam entre si o uso mais 

nobre dos Capsicum (NASCIMENTO et al., 2004). 

 Seu cultivo se estende por todo o território brasileiro, sendo São Paulo e 

Minas Gerais, localizados na região Sudeste, os principais produtores, graças aos 

grandes centros consumidores. (ECHER et al., 2002).  
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O cultivo de pimentões pode ocorrer tanto em campo aberto quanto em 

estufas, sendo o cultivo em campo aberto representa a maioria. Trata-se de uma 

atividade significativa para o setor agrícola brasileiro. Anualmente, cerca de 12.000 

ha são cultivados com esta hortaliça, com uma  produção de aproximadamente 

280.000 toneladas de frutos. Os Estados de São Paulo e Minas Gerais possuia 

cerca de 5.000 ha de área plantada, alcançando uma produção de 120 mil toneladas 

(CNPH, 2001). Somente o mercado nacional de sementes de pimentão movimenta 

US$ 1,5 milhão (RIBEIRO; CRUZ, 2002). 

A principal região produtora de pimentão do estado de Pernambuco é o 

Agreste, onde é cultivado predominantemente por pequenos produtores com poucos 

recursos tecnológicos. Segundo a Companhia de abastecimento e de armazéns 

gerais do Estado de Pernambuco (CEAGEPE) (2005), a comercialização de 

pimentão por mês chega a 709 t, sendo 50% de Pernambuco, oriundo dos 

municípios de Camocim de São Félix, São Joaquim do Monte, Gravatá e João 

Alfredo. Os outros 50% comercializados, são produzidos no Estado da Paraíba (PB). 

 

2. Divergência genética 

 

Estudos sobre a divergência genética entre indivíduos ou populações nas 

espécies vegetais têm sido de grande importância em programas de melhoramento 

envolvendo hibridações, por fornecerem parâmetros para a identificação de 

genitores que possibilitam maior efeito heterótico na progênie e maior probabilidade 

de obter genótipos superiores em gerações segregantes (VIDIGAL et al., 1997). O 

nível de heterose em pimentão está diretamente relacionado com a distância 

genética entre os genitores, o que torna importante o uso de técnicas adequadas 

para se estimar divergência genética (MOREIRA et al., 1994) 

 Para determinar quão distante geneticamente uma população ou genótipo é 

de outro podem ser utilizados métodos biométricos, onde se quantifica ou se estima 

a heterose, que são analisados pela estatística multivariada permitindo unificar 

múltiplas informações de um conjunto de caracteres (SUDRÉ et al., 2005). A escolha 

do método depende da precisão desejada pelo pesquisador, da facilidade da análise 

e da forma como os dados são obtidos (CRUZ; REGAZZI, 2001).  

Uma das formas que pode ser utilizado para determinação de divergência 

genética é a utilização de marcadores moleculares. Dessa maneira é possível obter 
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o “DNA fingerprint” (impressão digital genética) do material que se está trabalhando 

e a análise do polimorfismo das bandas de DNA permitindo a verificação da 

diversidade genética, assim como identificar aquelas que são mais próximas 

geneticamente (SOUZA et al., 2007). 

 PICKERSGILL (1997) estudando recursos genéticos para o melhoramento de 

Capsicum spp., concluiu que a diversidade disponível dentro das espécies 

domesticadas tem sido pouco explorada e ainda não foi esgotada. Segundo Garcia 

(2002), a enorme diversidade genética disponível no centro de domesticação do C. 

annuum L. tem facilitado o desenvolvimento de novas variedades e híbridos. 

  O Brasil é um importante centro secundário de espécies domesticadas do 

gênero Capsicum, podendo-se observar considerável diversidade em C. annuum 

var. annuum, C. baccatum var. pendulum, C. frutescens e C. chinense (SUDRÉ, 

2005). 

 

3. Marcadores moleculares 

 

A utilização da biotecnologia como ferramenta nos programas de 

melhoramento genético tem propiciado extrema agilidade quando comparado com o 

melhoramento convencional. Uma forma muito eficaz e rápida de detectar a 

variabilidade genética entre genótipos é por meio do uso de marcadores moleculares 

que acessam o genoma. Destaca-se pelo fato de não serem influenciados por 

condições ambientais específicas e serem independentes do estágio da vida da 

planta, sendo uma poderosa ferramenta para os programas de melhoramento 

genético (ZIETKIEWICZ et al., 1994).  

Uma gama de marcadores moleculares tem sido utilizada, através de técnicas 

que permitem uma ampla caracterização do polimorfismo genético existente em 

plantas. Atualmente RFLP (Restriction Fragment Length Polymorfism), RAPD 

(Random Amplified Polymorfic DNA), AFLP (Fragment Length Polymorphism), SSR 

(Simple Sequence Repeats) e ISSR (Inter Single Sequence Repeats) têm sido 

utilizados para diferentes espécies (VARSHNEY et al., 2004), porém a escolha de 

uma técnica de marcador molecular depende de sua reprodutibilidade e 

simplicidade. Alguns outros atributos como consistência e tempo para obtenção de 

resultados, nível de polimorfismo obtido e custo, também são importantes para a 
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escolha de marcadores moleculares em um programa de melhoramento 

(MAGALHÃES, 2006). 

ISSRs são marcadores semiarbitrários, amplificados por PCR (Polymerase 

Chain Reaction) em presença de um oligonucleotídeo complementar para um 

determinado microssatélite e vem sendo empregada em programas de 

melhoramento para a diferenciação rápida entre indivíduos próximos, devido ao 

elevado grau de polimorfismo, a sua reprodutibilidade e ao seu baixo custo 

(SALIMATH et al., 1995). BRANDÃO (2008) afirma que os ISSR’s, são semelhantes 

aos RAPD’s, apresentando vantagens como maior facilidade para se trabalhar, 

geram maiores números de fragmentos polimórficos, além de ser relativamente mais 

barata e amplamente utilizado em diversos estudos de análise da variabilidade. Tal 

marcador tem sido utilizado em diversos estudos, como a identificação de cultivares, 

mapeamento genômico e análise da variabilidade em genética de populações 

(GOULÃO; OLIVEIRA, 2001). Porém trata-se de um marcador dominante onde 

genótipos heterozigotos não podem ser diretamente discriminados dos homozigotos 

porque apenas um alelo é detectado, o segmento que é amplificado, enquanto que 

as demais variações alélicas são classificadas conjuntamente como um alelo nulo 

(SOUZA, 2007). 

Segundo MAGALHÃES (2006), tal técnica pode contribuir com informações 

para selecionar genótipos que poderão ser futuros genitores na obtenção de novas 

variedades ou híbridos. Seu uso pode auxiliar no estabelecimento de grupos 

heteróticos, diminuindo substancialmente o número de cruzamentos-testes a serem 

avaliados e posteriores combinações híbridas (HONGTRAKUL et al., 1997), 

tornando possível selecionar os indivíduos com marcador de interesse, sem que haja 

necessidade de avaliar o fenótipo dos mesmos. Nos casos de espécies perenes, de 

ciclo longo, não há necessidade de esperar alguns anos até que a característica 

fenotípica se expresse (MELO, 2007). 

 De forma geral, os marcadores moleculares, tais como os ISSRs são 

amplamente usados em estudos de diversidade genética, com a vantagem de os 

procedimentos laboratoriais serem facilmente aplicados a várias espécies vegetais 

(BRANDÃO, 2008).  

 RUANET et al., (2005) utilizaram o oligonucleotídeo M-2 em 56 acessos 

representativos do gênero Capsicum com o objetivo de determinar relações 
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filogenéticas em plantas e observou maior polimorfismo em acessos das espécies C. 

frutescens, C. annuum var. conicum e C. annuum var. angulosum.  

 

4. Capacidade geral de combinação (CGC) 

 

A capacidade geral de combinação (CGC) diz respeito ao comportamento 

médio de genitores numa série de combinações híbridas e está associada aos 

efeitos aditivos dos alelos (CRUZ; VENCOVSKY, 1989), que é de suma importância 

para os programas de melhoramento genético vegetal. Segundo LORENCETTI 

(2005), a CGC reflete o valor genético aditivo do genitor masculino para a 

característica particular, que pode transmitir à sua descendência, sem atender aos 

outros genitores, sendo assim, um ótimo indicador da superioridade do genitor e de 

sua divergência em relação aos demais genitores. Dessa forma, as estimativas de 

seus efeitos fornecem informações a respeito das potencialidades do genitor em 

gerar combinações favoráveis à introdução de genes predominantemente aditivos 

em seus efeitos (CRUZ et al., 2004). Os genitores com estimativas altas e positivas 

de CGC são os que mais contribuem para o aumento da expressão do caráter, 

enquanto aqueles com valores altos e negativos contribuem com a redução de sua 

manifestação (COSTA, 2006) 

 BONETTI (2002) avaliou a capacidade combinatória de linhagens de 

pimentão e verificou maior importância dos efeitos gênicos aditivos, embora os 

efeitos gênicos não-aditivos tenham estado presentes para produção total e 

profundidade de inserção do pedúnculo dos frutos. Quando as linhagens ou 

cultivares são bastante divergentes, maior será a superioridade da capacidade de 

combinação entre elas. MIRANDA et al. (1998) verificaram em pimentão que os 

efeitos gênicos aditivos predominaram para número total de frutos por planta, 

número de frutos precoces, peso médio de frutos e relação comprimento/largura. 

 TAVARES (1993) verificou que no cultivo de pimentão, apesar da significância 

dos efeitos gênicos aditivos, há predomínio dos efeitos gênicos não-aditivos 

(dominância e/ou epistasia) para produção total de frutos por planta, peso de frutos 

precoces, altura de planta e número de dias para florescimento. Em pimentão, a 

capacidade geral de combinação (CGC), foi estudada para características como: 

número total de frutos por planta, número de frutos precoces, peso médio de fruto e 

relação comprimento/largura de fruto (MIRANDA, 1987). 
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5. Capacidade específica de combinação (CEC) 

 

O termo capacidade específica de combinação é utilizado para designar os 

casos em que certas combinações híbridas são superiores ou inferiores em relação 

ao esperado quanto à desempenho médio dos dois genitores (SPRAGUE; TATUM, 

1942), ou seja, mede o comportamento de uma linhagem quando cruzada com 

outra, se tratando da capacidade de produção de híbridos específicos superiores. 

Segundo BUENO et al. (2001), corresponde ao desvio do comportamento médio em 

relação à capacidade geral de combinação. O mesmo autor relata que para avaliar a 

CEC usa-se um híbrido simples ou uma linhagem. 

 A CEC está associada aos efeitos não aditivos, como os genes de efeito 

dominante, responsável pela interação de alelos no loco de genes que regulam 

determinada característica, e a epistasia, responsável pela interação entre alelos em 

locos de diferentes genes influenciando na característica (NASPOLINI FILHO et al., 

1981). Os valores das estimativas de capacidade específica de combinação são 

diretamente proporcionais à heterose, uma vez que a média dos híbridos pode ser 

determinada a partir da somatória da média geral aos efeitos de CGC e CEC 

(COSTA, 2006). 

 A combinação híbrida mais favorável deve ser, portanto, aquela que 

apresentar maior estimativa de capacidade específica de combinação e que seja 

resultante de um cruzamento em que pelo menos um dos genitores apresente 

elevada capacidade geral de combinação (CRUZ et al., 2004). É válido ressaltar, 

porém, que dois genitores de elevada CGC nem sempre proporcionam a formação 

da melhor combinação do dialelo (CRUZ; VENCOVSKY, 1989). 

 Baixos valores absolutos de CEC significam que os híbridos F1 obtidos entre 

os genitores em questão comportaram-se como esperado com base na CGC dos 

genitores, enquanto altos valores absolutos de CEC demonstram que o 

comportamento de um cruzamento particular é relativamente melhor (CEC positivo) 

ou pior (CEC negativo) do que o esperado com base na CGC dos genitores 

(GOMIDE et al., 2003). 

 Em trabalho com linhagens de pimentão, OLIVEIRA (1998) verificou que os 

efeitos gênicos aditivos e, principalmente, os não-aditivos (dominância e/ou 

epistasia) estiveram envolvidos no controle de acúmulo da matéria seca total. 
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6. Hibridação 

  

A hibridação é a fusão de gametas de dois genitores geneticamente distintos, 

que resultam em indivíduos híbridos heterozigóticos, podendo ocorrer naturalmente 

ou ser dirigida artificialmente. A hibridação é uma das maneiras mais eficientes de 

explorar a variabilidade genética existente em muitas espécies. Sua importância 

relaciona-se está na obtenção de heterose, reunindo características desejáveis de 

ambos os pais como, por exemplo, genes de resistências a várias doenças, que se 

encontram em genitores diferentes. A hibridação controlada envolve procedimentos 

de emasculação, polinização manual e cuidados pós-polinização (GODOY et al., 

2006) 

O cultivo comercial de pimentão no Brasil iniciou por volta da década de 20 

em São Paulo, mas precisamente na cidade de Mogi das Cruzes, com cultivares 

“Spanish” originárias da Espanha do grupo “casca dura” e de fruto cônico. As 

primeiras cultivares brasileiras surgiram de seleções nas populações de origem 

espanhola. Até a década de 70 as cultivares de pimentão utilizadas no Brasil eram 

de polinização aberta. Só na década de 80 surgiram os primeiros híbridos de 

pimentão, mas por serem desenvolvidos em países de clima temperado, tiveram 

problemas com adaptação, temperatura e com doenças que não ocorre no 

hemisfério norte. Apenas na década de 90 surgiram os primeiros híbridos 

desenvolvidos para cultivo em clima tropical (SILVA, 2002). 

A utilização de cultivares híbridas pelos produtores de pimentão tem sido 

importante fator para incremento da produtividade. A utilização comercial de híbridos 

F1 de pimentão é uma maneira rápida e eficiente para aumentar a produção e 

melhorar a qualidade dos frutos, não excluindo a possibilidade de se selecionarem 

linhagens superiores em populações segregantes derivadas de progênies F2 

(MIRANDA, 1987). A principal diferença entre essas cultivares e as tradicionalmente 

plantadas deve-se ao efeito heterótico expresso nos caracteres que interfere 

diretamente na produtividade e qualidade de frutos. Além disso, pode-se obter 

resistência para múltiplas doenças mais facilmente em híbridos do que em cultivares 

de polinização aberta (NASCIMENTO et al., 2004). 

A presença e a magnitude da heterose evidenciam a perspectiva para a 

produção de cultivares híbridas. Além disso, o conhecimento do comportamento dos 
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híbridos F1 em relação às suas cultivares genitoras permite ao melhorista escolher 

as melhores combinações genéticas para o caráter considerado (MIRANDA, 1987). 

Segundo LORENCETTI (2006), os vários passos envolvidos no 

desenvolvimento de híbridos, como a realização de numerosos cruzamentos e a 

seleção de combinações com desempenho superior, podem ser facilitados reduzindo 

o trabalho e os custos associados. 

Existe duas formas mais comuns de se fazer cruzamentos para obter 

sementes híbridas F1, utilizando a macho-esterilidade e a emasculação manual. Se 

tratando do primeiro método, a planta macho estéril é utilizada como genitor 

feminino. A macho-esterilidade genética e a macho-esterilidade citoplasmática são 

mecanismos estudados e usados para a produção de sementes híbridas, porém a 

utilização de emasculação e polinização manual em larga escala na produção de 

híbridos ainda predomina (SHIFRISS, 1995). 

Na emasculação manual as flores no genitor feminino são emasculadas um 

dia antes da antese para evitar a autofecundação do estigma pelo pólen da própria 

planta em preparação para a polinização manual. Esse processo envolve a remoção 

completa de suas anteras e é feito em etapa separada antes da aplicação de pólen 

em seu estigma (GODOY et al., 2006). Segundo MARCELIS; HOFMAN-EIJER 

(1997), a receptividade do estigma ocorre um dia antes da antese até dois dias 

depois, totalizando quatro dias. No mesmo dia ou um dia após ser realizada a 

emasculação procede-se à polinização com o pólen previamente coletado em flores 

maduras, sendo que essa coleta tem maior rendimento quanto se utilizado um 

vibrador elétrico (MALUF, 1994). Após a polinização, a flor polinizada deve ser 

identificada com etiqueta e coberta com saco de papel ou papel alumínio para 

impedir a ação de insetos transportando pólen contaminante. Por volta dos 60 dias 

após a polinização manual o fruto deve ser colhido e suas sementes extraídas para 

serem utilizadas comercialmente ou em novos ciclos de seleção e novos 

cruzamentos. 

 GODOY et al. (2006) constataram que o melhor momento para polinização 

artificial na produção de sementes é logo após a emasculação e no dia seguinte (dia 

da antese), não diferindo da polinização natural. 

Para o desenvolvimento de combinações híbridas com alto potencial 

produtivo, é necessária a identificação de linhagens genitoras com boa capacidade 

combinatória, baseada na obtenção de estimativas da capacidade geral (CGC) e 
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específica (CEC) de combinação. Vale salientar que a produção de novos híbridos 

de pimentão é lenta, necessitando de 8 a 10 anos ou até mais tempo para que um 

novo híbrido seja obtido.   

O conhecimento da divergência genética dos materiais é de fundamental 

importância, pois resulta em informações essenciais para a escolha dos melhores 

cruzamentos gerando, assim um maior efeito heterótico. 
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Resumo 

Este trabalho teve como objetivos verificar a divergência genética via ISSR e avaliar a 

capacidade combinatória em seis linhagens de pimentão. O experimento foi realizado no 

departamento de Agronomia da Universidade Federal Rural de Pernambuco utilizando 

seis linhagens de pimentão HTV-1, HTV-8, HTV-9, HTV-10, HTV-11 e HTV-12. Foi 

realizado um cruzamento dialélico parcial entre as linhagens e determinada a 

capacidade geral (CGC) e específica (CEC) de combinação para oito características 

agronômicas. Através dos dados moleculares obtidos, foi gerado um dendrograma, onde 

se observou a formação de três grupos e um destes com dois subgrupos, cujas linhagens 

HTV-8, HTV-10, HTV-11 e HTV-12 formaram o primeiro grupo. Já o segundo e 

terceiro grupos foram constituídos apenas pelas linhagens HTV-1 e HTV-9, 

respectivamente. Quando combinado a HTV-9 com a HTV-11, apresentou a maior 

dissimilaridade (20,31%). A média de fragmentos amplificados por primer foi de 6,90 e 

o tamanho desses fragmentos variou de 300 pb (UBC 02, UBC 808, UBC 810 e UBC 

812) a 1500 pb (UBC 881). As combinações híbridas HTV-8 x HTV-10 e HTV-11 x 

HTV-12 proporcionaram as melhores contribuições para peso total de fruto e peso 

médio de fruto. Foram observadas algumas incoerências entre o resultado molecular 

com o resultado da capacidade combinatória, onde a predição por meio do marcador 

molecular ISSR apresentou baixa precisão não sendo indicado, neste estudo, usá-la 

como auxílio aos métodos convencionais de estimação de parâmetros genéticos 

Palavras-chave: Capsicum annuum L., ISSR, análise dialélica 

Abstract 

Genetic divergence and ability of combination of linkages of sweet pepper 
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The objective this study was to check the genetic divergence by ISSR and evaluate the 

combining ability of six linkages of sweet pepper. The experiment was realized at the 

Agronomy department of the Universidade Federal Rural de Pernambuco (UFRPE) 

used six sweet pepper linkages HTV-1, HTV-8, HTV-9, HTV-10, HTV-11 and HTV-

12. Was made a partial diallel cross among linkages and determined the general (CGC) 

and specific combining (CEC) for eight agronomic traits. Through the molecular data 

obtained, a dendrogram was generated, which was formed three groups and one of these 

two subgroups, the linkages HTV-8, HTV-10, HTV-11 and HTV-12 form the first 

group. The second and third groups were made by only linkages HTV-1 and HTV-9 

respectively. When combined the HTV-9 with the HTV-11, had the largest dissimilarity 

(20.31%). The average of fragments amplified per primer was 6.90 and the size of these 

fragments ranged from 300 bp (UBC 02, UBC 808, UBC 810 and UBC 812) to 1500 bp 

(UBC 881). Hybrid combinations HTV-8 x HTV-10 e HTV-11 x HTV-12 provided the 

best contributions to the total weight of fruit and average weight of fruit. There were 

some inconsistencies between the molecular results with the results of combining 

ability, where the prediction by means of ISSR molecular marker showed low precision 

and should not indicated, this study, to assist the conventional breeding. 

Key words: Capsicum annuum L., ISSR, dialelic analysis. 

Introdução 

 O pimentão (Capsicum annuum L.) pertence ao gênero Capsicum, assim como 

as pimentas à família Solanaceae. Trata-se de uma espécie que apresenta extensa 

diversidade de formas, sabores e cores demonstrando grande variabilidade genética. O 

cultivo do pimentão tem importante papel na economia nacional, pois é produzido em 

todas as regiões do Brasil e segundo Blank et al. (1995) o pimentão é a terceira espécie 

com maior área cultivada dentre as Solanaceae, inferior apenas a batata inglesa 

(Solanum tuberosum L.) e ao tomate (Lycopersicom esculentum L.).  

 Diante da grande diversidade genética disponível no pimentão, ainda pouco 

explorada, a hibridação se mostra como técnica eficiente para o melhoramento genético 

em curto prazo. Segundo Gomide et al. (2008), o uso de híbridos comerciais apresenta 

vantagem sobre as cultivares de polinização aberta pelo fato de combinar caracteres 

quantitativos de interesse presentes em duas linhagens contrastantes. Dessa forma a 

utilização comercial de híbridos F1 de pimentão é uma maneira rápida e eficiente para 
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aumentar a produção e melhorar a qualidade dos frutos, não excluindo a possibilidade 

de serem selecionadas linhagens superiores em populações segregantes derivadas de 

progênies F2 (Miranda, 1987) além de diminuir trabalho e custos (Vallejo et al., 1997). 

Segundo Mesquita (2008), as vantagens da utilização dos híbridos estão fundamentadas 

na combinação de diferentes caracteres qualitativos e quantitativos, pois tais híbridos 

têm mostrado mais estáveis e produtivos em relação às cultivares de polinização aberta 

de pimentão.  

Os marcadores moleculares proveram ferramentas para análise genética rápida e 

detalhada de organismos superiores, incluindo espécies agrícolas (Steiner, 2005). 

Estudos de divergência genética vêm sendo muito utilizados e são importantes para o 

conhecimento da variabilidade genética das populações (Cruz & Carneiros, 2003), 

sendo possível identificar genitores promissores, acelerando assim a escolha de 

materiais para hibridações em programas de melhoramento aumentando as chances de 

obtenção de genótipos superiores em gerações segregantes devido às capacidades 

combinatórias dos mesmos. 

 Dentre as técnicas moleculares, os marcadores amplificados por PCR 

(Polymerase Chain Reaction) permitiram um rápido avanço no conhecimento científico 

sendo usado em programas de melhoramento como bons indicadores da distância 

genética entre acessos, substituindo ou complementando o melhoramento convencional 

tradicional. Dentre os marcadores moleculares utilizados com este propósito o ISSR que 

é semiarbritário, não necessita do conhecimento prévio do genoma e do desenho do 

primer clonado (Reddy et al., 2002), tornando os custos menos onerosos.  

Segundo Hongtrakul et al. (1997), tal marcador vem sendo empregado em 

programas de melhoramento genético no estabelecimento de grupos  heteróticos a serem 

utilizados na obtenção de novos híbridos, diminuindo substancialmente o número de 

cruzamentos-testes a serem avaliados dessa forma não necessitando se observar o 

fenótipo. Assim a seleção de genótipos, em programas de melhoramento, pode ser 

acelerada gerando híbridos com alto valor heterótico (Gonçalves et al., 2008). 

A capacidade geral de combinação (CGC) está relacionada a efeitos aditivos, 

representando o comportamento médio dos pais em combinações híbridas, enquanto a 

capacidade específica de combinação (CEC) está relacionada aos efeitos gênicos não-

aditivos, caracterizando os desvios de combinações híbridas em relação ao 
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comportamento médio dos pais. A combinação híbrida mais favorável é aquela que 

apresenta maior CEC, na qual pelo menos um dos genitores tenha maior CGC e seja 

divergente em relação ao genitor com o qual está sendo cruzado. Tavares (1993) 

verificou em pimentão que apesar da significância dos efeitos gênicos aditivos, há 

predomínio dos efeitos gênicos não-aditivos para produção total de frutos por planta, 

peso de frutos precoces, altura de planta e número de dias para florescimento. 

 Este trabalho teve como objetivo verificar a divergência genética utilizando 

marcador molecular do tipo ISSR e avaliar a capacidade combinatória de seis linhagens 

de pimentão, identificando possíveis combinações híbridas superiores quanto a 

características agronômicas. 

Material e Métodos 

O experimento foi conduzido no Departamento de Agronomia da Universidade 

Federal Rural de Pernambuco (UFRPE), Recife-PE. Foram utilizadas as linhagens 

HTV-1, HTV-8, HTV-9, HTV-10, HTV-11 e HTV-12 de pimentão cedidas pela 

empresa Hortivale – Sementes do Vale LTDA. O semeio foi realizado no dia 20 de 

Julho de 2008 em bandejas de isopor (128 células) contendo pó de coco e substrato 

comercial Plantimax Hortaliças (1:1). Após a germinação, que ocorreu por volta do 

quinto dia, as bandejas foram mantidas em casa de vegetação coberta com filme 

agrícola de 150 micras e fechada lateralmente com tela antiafídica. Após 14 dias, foi 

realizado desbaste e repicagem. O suprimento de nutrientes foi realizado manualmente 

com solução nutritiva na frequência de três vezes ao dia.  

Para a análise molecular foram coletadas 0,1 g das primeiras folhas definitivas. 

Estas foram acondicionadas em tubo de eppendorf de 1,5 mL e colocadas em um 

recipiente térmico com nitrogênio líquido e levadas para o laboratório de Biotecnologia 

da UFRPE para a extração de DNA genômico segundo protocolo de Ferreira & 

Grattapaglia (1998).  

A quantificação do DNA genômico foi realizada em gel de agarose 0,8%, na 

presença de DNA fago lambda 25, 50, 100 e 500ng (Invitrogen). Cada amostra foi 

padronizada em uma concentração de 20 ng/µL. Para a amplificação do DNA foram 

utilizados 36 oligonucleotídeos de ISSR selecionados de um conjunto produzido pela 

University of Bristish Columbia, Vancouver, Canadá. 
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As reações de amplificação foram realizadas em volume final de 25 µL, 

contendo 20ng de DNA, uma unidade de Taq DNA polimerase (Invitrogen), 10mM de 

Tris-HCL (pH 8,0), 2 mM de MgCl2, 0,25 µM de cada dNTPs e 0,2 µM de 

oligonucleotídeo. As amplificações do DNA foram realizadas em termociclador MJ 

Reseach, Inc. PTC100 Programmable Thermal Controller (Watetown, USA), nas 

seguintes condições: 15 minutos a 95°C (desnaturação); seguido por 30 ou 35 ciclos de 

30 segundos a 94°C (desnaturação), 45 segundos a 50 ou 55°C (anelamento) e dois 

minutos a 72°C (extensão), extensão final por sete minutos a 72°C, onde a variação do 

número de ciclos e da temperatura de anelamento variou conforme o oligonucleotídeo 

utilizado. Os produtos das amplificações foram separados em gel de agarose 2%, 

corados com Syber gold (Invitrogen), utilizando-se o marcador Lader de 100pb 

(Invitrogen) sendo visualizados sob luz ultravioleta e registrados no fotodocumentador 

digital Vilber Lourmat.  

Os produtos das amplificações foram analisados como 1 (presença) e 0 

(ausência) de bandas para os genótipos testados. A dissimilaridade entre todos os 

genótipos foi calculada através do Coeficiente de Jaccard. Para o cálculo da 

dissimilaridade foi utilizado o programa computacional NTSYSpc (Numerical 

Taxonomy and Multivariate Analysis System) versão 2.0 (Rohlf, 2000) gerando a matriz 

de distância genética entre os genótipos. A partir dessa matriz, foi construído um 

dendrograma pelo método da média aritmética não ponderada UPGMA (Unweighted 

pair Group Method with Arithmetic Average), com 1000 simulações com o auxílio do 

programa Winboot (Yap & Nelson, 1996). 

Trinta dias após o semeio, para a instalação do experimento dialélico parcial, as 

mudas foram transplantadas para vasos com capacidade para cinco litros contendo como 

substrato pó de coco peneirado, com apenas uma planta por vaso. As necessidades 

nutricionais foram supridas com solução nutritiva diariamente por meio de sistema de 

gotejo pressurizado, as plantas foram conduzidas com tutoramento e com apenas quatro 

hastes onde se eliminou semanalmente as novas brotações. Foram realizadas 

pulverizações semanais preventivas de defensivos para o controle de pragas e doenças. 

Por ocasião do florescimento foram realizadas emasculações, procedeu-se a 

polinização utilizando-se grãos de pólen coletados com o auxilio de um vibrador 

portátil, obedecendo a esquema dialélico parcial entre as seis linhagens resultando em 
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quinze híbridos experimentais. Os frutos provenientes dos cruzamentos foram colhidos 

maduros e separadamente, sendo as sementes extraídas manualmente, lavadas em água 

corrente e secas à sombra. 

Para a avaliação da capacidade geral e específica de combinação os tratamentos 

compreenderam as seis linhagens (HTV-1, HTV-8, HTV-9, HTV-10, HTV-11 e HTV-

12) e os 15 híbridos experimentais (HTV-1 x HTV-8, HTV-1 x HTV-9, HTV-1 x HTV-

10, HTV-1 x HTV-11, HTV-1 x HTV-12, HTV-8 x HTV-9, HTV-8 x HTV-10, HTV-8 

x HTV-11, HTV-8 x HTV-12, HTV-9 x HTV-10, HTV-9 x HTV11, HTV-9 x HTV-12, 

HTV-10 x HTV-11, HTV-10 x HTV-12 e HTV-11 x HTV-12).  

As sementes de cada tratamento foram semeadas da mesma forma descrita 

anteriormente, transplantados após 30 dias e avaliados em casa de vegetação em vasos 

contendo pó de coco e fertirrigadas diariamente, onde o delineamento experimental 

utilizado foi de blocos casualizados, com 21 tratamentos e quatro repetições, sendo as 

parcelas formadas por quatro vasos, tendo uma planta por vaso, com espaçamento de 

1,0m entre fileiras e 0,5m entre plantas. Os dois vasos do início e três do final de cada 

fileira, bem como, as fileiras das extremidades da casa de vegetação tiveram a 

finalidade de borda. Retiraram-se os brotos laterais até a primeira bifurcação bem como 

a primeira flor. 

 Os frutos foram colhidos separadamente, quando iniciavam a mudança de cor 

(ponto máximo de crescimento). Para todos os frutos foram avaliadas as seguintes 

características agronômicas: peso total de frutos (PTF); número total de frutos (NTF); 

peso médio de frutos (PMF); comprimento médio do fruto (CMF); diâmetro médio do 

fruto (DMF); relação comprimento/diâmetro do fruto (RCD); número de lóculos do 

fruto (NL) e espessura média do pericarpo (EP). Os valores referentes ao NL e a EP 

foram obtidos de todos os frutos colhidos nas três primeiras colheitas. 

Os dados coletados foram submetidos à análise da variância de acordo com o 

delineamento experimental utilizado, considerando o modelo fixo. Os híbridos 

experimentais foram analisados segundo o esquema dialélico de acordo com o método 

2, modelo misto B proposto por Griffing (1956), que inclui os pais e o conjunto dos 

( ) 2/2−nn  híbridos F1s, estimando-se as capacidades geral (CGC) e específica (CEC) 

de combinação. As significâncias da análise de variância para CGC e CEC foram 
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testadas pelo teste F. As análises genético-estatística foram efetuadas através do 

programa Genes (Cruz, 2001). 

Resultados e Discussão 

 Dos 36 oligonucleotídeos testados, oito não amplificaram e cinco não 

apresentaram padrões reproduzíveis. Dos 23 oligonucleotídeos restantes, dois se 

apresentaram monomórficos. Dessa forma 21 oligonucleotídeos foram selecionados por 

exibirem padrões de amplificação definidos e de alta reprodutibilidade, sendo todos com 

repetições de di-nucleotídeos 3’ ancorados (Tabela 1). 

A análise dos dados com os vinte e um iniciadores selecionados revelou variação 

no número de fragmentos amplificados totalizando 145 fragmentos de DNA. O maior 

polimorfismo encontrado foi resultante da amplificação do oligonucleotídeo UBC 2 

gerando 16 regiões de bandas polimórficas. Já os oligonucleotídeos UBC 834, UBC 

855, UBC 866, UBC 879 e UBC 891 resultaram apenas quatro regiões de banda 

polimórficas ficando assim com menor número (Tabela1). Os tamanhos desses 

fragmentos variaram de 300 pb (UBC 02, UBC 808, UBC 810 e UBC 812) a 1500 pb 

(UBC 881), já a média por oligonucleotídeo foi de 6,9 de fragmentos amplificados. 

Segundo Colombo et al. (1998), 7 a 30 primers, gerando de 50 a 200 fragmentos, são 

suficientes para estimar relações genéticas dentro e entre espécies.  

A dissimilaridade calculada para os seis genótipos variou de 4,92% a 20,31% 

(Figura 1). A confiabilidade dos dados foi confirmada pelo valor do coeficiente de 

correlação cofenético (r), que obteve resultado de 90,23%, expressando uma 

considerável confiabilidade nos agrupamentos. 

Considerando a dissimilaridade média de 13,51%, verificou-se a presença de três 

grupos e dois subgrupos. O primeiro grupo foi constituído por HTV-10, HTV-8, HTV- 

12 e HTV-11. Já o segundo e terceiro grupo foram constituídos apenas por um genótipo 

HTV-1 e HTV-9 respectivamente. No entanto, o primeiro grupo divide-se em dois 

subgrupos, sendo o primeiro formado apenas por HTV-10 e o segundo subgrupo com o 

HTV-8, HTV-11 e HTV-12. 

A genealogia dos genótipos utilizados neste estudo não é conhecida devido à 

falta de informações e documentação e por conta de seleção de materiais entre pais 

geneticamente desconhecidos. Porém em função dos baixos valores de dissimilaridade 

pode-se inferir que os genótipos estudados apresentam uma base genética estreita. 
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A maior dissimilaridade ficou entre os genótipos HTV-9 e HTV-11 que 

expressaram 20,31%, sendo essa combinação a que possui a maior divergência genética, 

baseado na análise molecular, esta seria provavelmente a melhor combinação para gerar 

maior vigor de híbrido. Porém este fato não foi confirmado pela analise dialélica, já que 

as capacidades combinatórias mostraram híbridos com valores superiores. O HTV-11 

apresentou valores negativos ou pouco expressivos na CGC para a maioria das 

características, principalmente PTF (Tabela 3). 

 A menor dissimilaridade foi obtida entre as linhagens HTV-8 e HTV-12, os 

quais apresentaram 4,92%.  Observa-se ainda que HTV-8 apresentou valores negativos 

de CGC para todas as características e HTV-12 apresentou valores negativos para PTF e 

NTF (Tabela 3) indicando inferioridade em relação aos demais e sugerindo que sua 

utilização em cruzamentos provavelmente não resultará em híbridos superiores. Apesar 

de não ter relato sobre sua genealogia, acredita-se que ambas tenham origem semelhante 

resultando em tal proximidade. 

 As estimativas de capacidade geral (CGC) e específica (CEC) de combinação 

(Tabela 2) foram significativas pelo teste de F a 1% de probabilidade para as 

características avaliadas, com exceção da espessura do pericarpo. Isto evidencia a 

existência de variabilidade genética das demais características entre as linhagens 

utilizadas. A significância para a CGC e a CEC indica a existência de variabilidade 

entre os efeitos da CGC (ĝi), associados a efeitos gênicos aditivos, e entre os efeitos da 

CEC (Ŝii e Ŝij), associados aos não-aditivos (Lorencetti et al., 2006). Essa significância 

implica também que o desempenho dos híbridos dependeu tanto da capacidade geral de 

combinação quanto da capacidade específica de combinação dos genitores. 

Os coeficientes de variação (CV%), com baixos valores para o diâmetro médio 

do fruto (5,7%), comprimento médio do fruto (7,4%) e relação comprimento/diâmetro 

do fruto (8,2%), demonstram que estas são características menos afetadas pelas 

variações ambientais não controláveis. As demais características apresentaram 

coeficientes de variação entre 10,4% e 15,7%. Segundo Silva (2002), quando os 

quadrados médios são significativos e coeficientes de variação baixos, há indicação de 

que houve variação genética entre os tratamentos. 

 Quanto à herdabilidade observou valor zero para espessura do pericarpo não 

havendo, portanto, variabilidade genética.  Os demais valores variaram entre 48,4% e 
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91,4% (Tabela 2), indicando possibilidade de sucesso, uma vez que reflete a proporção 

dos valores fenotípicos que representam os valores genotípicos. 

 Os quadrados médios da CGC foram superiores em relação aos da CEC para 

todas as características avaliadas (Tabela 2), isto indica que as ações gênicas das 

linhagens estudadas favoreceram a manifestação de efeitos gênicos aditivos das 

características estudadas. O genitor apresentará maior CGC quando possuir maiores 

freqüências de alelos favoráveis para o caráter em questão. De acordo com Miranda 

(1987), os genitores que apresentarem as mais elevadas CGC devem ser preferidos para 

constituírem os blocos de cruzamentos, pois irão favorecer a seleção de linhagens 

homozigotas em espécies autógamas e deverão gerar populações com as maiores 

médias. Contudo, apenas a maior média da população não é suficiente para a obtenção 

de ganhos, uma vez que, caso genitores forem geneticamente semelhantes, a população 

apresentará variabilidade restrita, o que reduz a chance de seleção de materiais 

geneticamente superiores. 

 Analisando as estimativas de CGC (Tabela 3) é verificado que a linhagem HTV-

1 apresentou valores negativos para NTF, DMF e PTF. Para este último o valor negativo 

mais elevado, indicando que ao ser utilizado em blocos de cruzamentos, esta linhagem 

dificilmente expressará progênies superiores para peso total do fruto. Nota-se ainda que 

a linhagem HTV-8 apresentou valores negativos para todas as características avaliadas 

neste estudo. 

 As linhagens HTV-9 e HTV-10 apresentaram estimativas altas e positivas dos 

efeitos da CGC para a característica PTF. Tal fato mostra que há boa concentração de 

alelos favoráveis para tal característica, contribuindo assim, de forma positiva, para os 

efeitos de ĝi podendo ser indicados em cruzamentos visando aumentar o peso total do 

fruto, já que este é um caráter de extrema importância na comercialização do pimentão. 

Nota-se ainda que, na determinação da diversidade genética, a linhagem HTV-9 se 

isolou formando o terceiro grupo no dendrograma (Figura 1) se mostrando 

geneticamente diferente dos demais favorecendo ganhos genéticos.  

Em relação ao caráter número total de frutos (NTF) pode ser verificado que 

apenas a linhagem HTV-10 se diferenciou das demais linhagens do primeiro grupo, 

sendo a única que superou a média e apresentou valor positivo para CGC e elevado 
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valor absoluto para CEC (Tabela 4) indicando a possibilidade de incrementar tal caráter 

quando utilizada em hibridação. 

 Para a obtenção de híbridos, as estimativas da CEC têm importante significado 

genético, tanto no que se refere ao seu sinal quanto à sua magnitude relativa. Baixos 

valores absolutos de CEC significam que os híbridos F1 entre os genitores em questão 

comportaram-se como esperado com base na CGC dos genitores, enquanto altos valores 

absolutos de CEC demonstram que o comportamento de um cruzamento particular é 

relativamente superior (CEC positivo) ou inferior (CEC negativo) do que o esperado 

com base na CGC dos parentais. 

 As estimativas de CEC (Ŝii), foram negativas para todas as linhagens quanto às 

características PTF, PMF, CMF e DMF (Tabela 4). A linhagem HTV-10 apresentou-se 

favorável por deter estimativa positiva e representativa de ĝi para a característica PTF e 

representativa de Ŝii para PTF e PMF, podendo ser indicadas para outros programas de 

melhoramento que visem aumento do potencial produtivo. Os maiores valores para CEC 

para peso total de fruto foram detectados para HTV-8 x HTV-10 e HTV-11 x HTV-12 

(Tabela 4), sugerindo que o uso de seus genitores nos programas de melhoramento 

poderá gerar linhagens superiores e possíveis cultivares promissoras. 

 As estimativas da CEC para peso médio do fruto indicam que os híbridos de 

valores mais elevados e positivos foram HTV-10 x HTV-11 e HTV-11 x HTV-12. O 

cruzamento que apresentou maior potencial para utilização foi o HTV-8 x HTV-10, pois 

foi o único com CEC positiva para todos os caracteres, apresentando valores de 

intermediário a superiores e que se destacou para os caracteres PTF e PMF tornando-o 

promissor como um híbrido comercial possuindo, além de alto valor para CEC, pelo 

menos um dos genitores com alto valor de CGC, o que é desejável. 

 Verificou-se, através do dendrograma obtido com os dados moleculares que a 

dissimilaridade encontrada entre as linhagens foi considerada baixa, constatando-se que 

esses materiais se apresentam geneticamente semelhantes. Porém quando comparados 

com a capacidade combinatória obtida no cruzamento dialélico, pode-se observar 

algumas incoerências entre os resultados. Isso pode ser decorrente dos seguintes fatores: 

utilização de oligonucleotídeos não correspondentes a genes expressos, marcador 

dominante, limitado número de genes responsáveis pela manifestação desses caracteres, 

e a possibilidade de efeitos epistáticos entre os genes. O que não impede ter como 
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opção, em programas de melhoramento genético do pimentão, marcadores moleculares 

incluindo o tipo ISSR. A utilização de outros marcadores, como microssatelites, ou 

testando um maior número de oligonucleotídeos de ISSR possivelmente poderia 

permitir uma identificação mais específica da divergência genética entre as linhagens. 

Entretanto a predição por meio do marcador molecular ISSR utilizado neste estudo, para 

esses materiais, apresentou baixa precisão, não sendo indicado usá-la como auxílio aos 

métodos convencionais de estimativa de parâmetros genéticos. 
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Tabela 1. Oligonucleotídeos de ISSR selecionados, sequência, regiões de bandas 

reveladas em genótipos de pimentão. Recife, UFRPE, 2009. 

Oligonucleotídeo Seqüência* Regiões de bandas  

UBC 2  GAG AGA GAG AGA GAG AT 16 

UBC 808 AGA GAG AGA GAG AGA GC 7 

UBC 810 GAG AGA GAG AGA GAG AT 10 

UBC 812 GAG AGA GAG AGA GAG AA 8 

UBC 813 CTC TCT CTC TCT CTC TT 7 

UBC 820 GTG TGT GTG TGT GTG TC 9 

UBC 827 ACA CAC ACA CAC ACA CG 7 

UBC 834 AGA GAG AGA GAG AGA GYT 4 

UBC 849 GTG TGT GTG TGT GTG TYA 7 

UBC 855 ACA CAC ACA CAC ACA CYT 4 

UBC 860 TGT GTG TGT GTG TGT GRA 5 

UBC 864 ATG ATG ATG ATG ATG ATG 7 

UBC 866 CTC CTC CTC CTC CTC CTC 4 

UBC 868 GAA GAA GAA GAA GAA GAA 9 

UBC 879 CTT CAC TTC ACT TCA 4 

UBC 881 GGG TGG GGT GGG GTG 7 

UBC 884 HBH AGA GAG AGA GAG AG 6 

UBC 885 BHB GAG AGA GAG AGA GA 7 

UBC 887 DVD TCT CTC TCT CTC CT 6 

UBC 890 VHV GTG TGT GTG TGT GT 7 

UBC 891 HVH TGT GTG TGT GTG TG 4 

*Degeneração de acordo com a IUPAC. 
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Figura 1
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Tabela 4. Estimativa dos efeitos da capacidade específica de combinação (Ŝii e Ŝij) para 

oito características agronômicas de pimentão. Recife, UFRPE, 2009. 

(1) PTF: peso total de frutos em g; NTF: número total de frutos; PMF: peso médio de 

frutos em g; CMF: comprimento médio do fruto em mm; DMF: diâmetro médio do 

fruto em mm; RDC: relação comprimento/diâmetro de fruto; NL: Número de lóculos; 

EP: espessura do pericarpo. 

 

Efeito 

(Ŝii e Ŝij) 

Características avaliadas (1) 

PTF NTF PMF CMF DMF RCD NL EP 

HTV-1 -224,4 5,30 -10,8 -10,3 -1,20 -0,16 0,06 0,26 

HTV-8 -1281,2 -0,10 -12,0 -5,3 -1,70 -0,01 0,16 0,14 

HTV-9 -125,7 9,10 -7,0 -3,5 -0,70 0,009 0,13 0,15 

HTV-10 -1137,5 3,90 -12,5 -6,8 -2,90 -0,07 0,01 0,06 

HTV-11 -910,4 8,40 -15,3 -7,1 -2,40 -0,01 -0,10 -0,19 

HTV-12 -580,5 -2,60 -5,7 -2,8 -1,60 -0,03 -0,25 -0,04 

HTV-1 x HTV-8 144,6 -2,50 5,1 3,1 1,10 0,03 -0,22 -0,19 

HTV-1 x HTV-9 88,7 -6,50 7,7 -1,4 0,10 -0,11 -0,15 -0,15 

HTV-1 x HTV-10 433,4 0,07 5,2 5,1 0,90 0,10 0,06 -0,22 

HTV-1 x HTV-11 230,7 -3,80 5,7 5,5 -0,01 0,08 0,21 0,22 

HTV-1 x HTV-12 -448,6 2,30 -1,9 8,4 0,30 -0,22 -0,02 -0,18 

HTV-8 x HTV-9 -218,5 -7,10 6,3 1,3 1,40 -0,02 -0,41 -0,44 

HTV-8 x HTV-10 2007,4 11,20 5,4 2,8 1,70 0,02 0,12 0,21 

HTV-8 x HTV-11 -159,0 0,10 1,7 1,7 -0,00 0,12 -0,04 -0,11 

HTV-8 x HTV-12 787,9 -1,50 5,6 1,7 -0,80 -0,02 0,22 0,25 

HTV-9 x HTV-10 306,5 -4,20 4,7 2,9 1,50 0,04 0,21 0,20 

HTV-9 x HTV-11 980,1 2,90 1,8 7,1 -1,70 0,11 0,10 0,10 

HTV-9 x HTV-12 -905,4 -3,20 -6,6 -2,9 0,04 -0,04 -0,01 -0,02 

HTV-10 x HTV-11 -715,2 -19,20 8,5 2,2 2,20 -0,50 -0,38 -0,09 

HTV-10 x HTV-12 243,0 4,40 1,4 0,7 -0,60 0,03 -0,01 -0,23 

HTV-11 x HTV-12 1484,1 3,30 12,9 -2,1 4,20 -0,13 0,32 0,26 
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Tabela 1. Composição da solução nutritiva. Recife, UFRPE, 2009. 

Idade das plantas: Mudas até 30 dias 30 a 60 dias Após 60 dias 

Fertilizantes CE 1,0 mS.cm-1 
(g / 1000L) 

CE 2,0 mS.cm-1 
(g / 1000L) 

CE 2,5 mS.cm-1 
(g / 1000L) 

Nitrato de Cálcio 430 640 640 
Nitrato de Potássio 250 580 580 
MKP 100 190 190 

Sulfato de Magnésio 280 420 420 
Quelatec A/Z 20 40 40 
Cloreto de Potássio - - 110 
Sulfato de Potássio - - 110 

 
 
Tabela 2. Matriz de dissimilaridade genética entre seis acessos de pimentão. Recife, 

UFRPE, 2009. 

 HTV-1 HTV-8 HTV-9 HTV-10 HTV-11 HTV-12 
HTV-1 1,0000000      
HTV-8 0,1363636 1,0000000     
HTV-9 0,1692308 0,1612903 1,0000000    
HTV-10 0,1562500 0,1166667 0,1525433 1,0000000   
HTV-11 0,1764706 0,0806452 0,2031250 0,1311475 1,0000000  
HTV-12 0,1212121 0,0491803 0,1451613 0,1311475 0,0952381 1,0000000 

    
 

Tabela 3. Híbridos F1 obtidos em um cruzamento no esquema dialélico parcial (6 x 6). 

Recife, UFRPE, 2009. 

  (1)HTV-1  (2)HTV-8 (3)HTV-9 (4)HTV-10 (5)HTV-11 (6)HTV-12 
(1) HTV-1 - 1 x 2 1 x 3  1 x 4 1 x 5 1 x 6 
(2) HTV-8  - 2 x 3  2 x 4 2 x 5 2 x 6 
(3) HTV-9   - 3 x 4 3 x 5 3 x 6 

(4) HTV-10    - 4 x 5 4 x 6 
(5) HTV-11     - 5 x 6 
(6) HTV-12      - 
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NORMAS DA REVISTA HORTICULTURA BRASILEIRA 
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