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Resumo 

Physalis L. é um dos gêneros mais importantes da família Solanaceae, contendo 120 espécies botanicamente 

identificadas. As espécies de Physalis possuem uma grande variedade genética, devido ao elevado número de espécies 

botanicamente identificadas, que garante características peculiares de interesse econômico. Apesar do conhecimento 

dessas características, pouco se tem feito para o melhoramento genético dessa pequena fruta. Para se iniciar o 

melhoramento é necessário realizar a análise da diversidade genética em bancos de germoplasma. Desse modo, 

objetivou-se explorar parâmetros morfoagronômicos de sete espécies e vinte e nove híbridos interespecíficos de 

Physalis, visando contribuir para programas de melhoramento genético. Utilizou-se sete espécies: Physalis angulata, 

Physalis ixocarpa, Physalis pruinosa, Physalis peruviana, Physalis pubescens, Physalis mínima e Physalis daturaefolia 

e 29 híbridos interespecíficos.  Para a caracterização morfoagronômicos, foi utilizada uma lista de 42 descritores, sendo 

22 variáveis quantitativas e 20 qualitativas. Utilizando o agrupamento hierárquico de Ward com base na distância de 

Mahalanobis, observamos a formação de cinco grupos com parentes próximos em relação aos dados qualitativos. O 

método de Mojena (1977) indicou a formação de cinco grupos distintos. A análise de componentes principais (PCA) 

explicou 63.01% da variação total existente entre as sete espécies e os 29 híbridos de Physalis por meio dos dois 

primeiros componentes principais (PC1 e PC2). Em base dos caracteres explorados foram diferenciados cinco grupos 

quantitativos e qualitativos distintos. Os híbridos de Physalis foram superiores para maioria das variáveis quantitativas. 
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Abstract 

Physalis L. is one of the most important genera of the Solanaceae family, containing 120 species identified botanically. 

Physalis species have a great genetic, variety due to the high number of botanically identified species, which guarantees 

peculiar characteristics of economic interest. Despite the knowledge of these characteristics, little has been done for the 

genetic improvement of this small fruit. To start the improvement, it is necessary to carry out the analysis of genetic 

diversity in germplasm banks. Thus, the objective was to explore morphoagronomic parameters of seven species and 

twenty-nine interspecific Physalis hybrids, aiming to contribute to genetic improvement programs. Seven species were 

used: Physalis angulata, Physalis ixocarpa, Physalis pruinosa, Physalis peruviana, Physalis pubescens, Physalis 

mínima and Physalis daturaefolia and 29 hybrids interspecific. For the morphoagronomic characterization, a list of 42 

descriptors was used, with 22 quantitative and 20 qualitative variables. Using Ward's hierarchical grouping based on 

Mahalanobis distance, we observed the formation of five groups with close relatives in relation to the qualitative data. 

Mojena's method (1977) indicated the formation of five distinct groups. Principal component analysis (PCA) explained 

63.01% of the total variation between the seven species and the 29 Physalis hybrids through the first two principal 

components (PC1 and PC2). Based on the characters explored, five distinct quantitative and qualitative groups were 

differentiated. Physalis hybrids were superior for most quantitative variables. 

Keywords: Multivariate analysis; Plant breeding; Genetic diversity; Similarity; Genetic similarity. 

 

Resumen 

Physalis L. es uno de los géneros más importantes de la familia de las solanáceas, que contiene 120 especies 

identificadas botanicamente. Las especies de Physalis presentan una gran variedad genética, debido al elevado número 

de especies botánicamente identificadas, lo que garantiza características peculiares de interés económico. A pesar del 

conocimiento de estas características, poco se ha hecho por la mejora genética de este pequeño fruto. Para iniciar el 

mejoramiento es necesario realizar el análisis de diversidad genética en bancos de germoplasma. Así, el objetivo fue 

explorar parámetros morfoagronómicos de siete especies y veintinueve híbridos interespecíficos de Physalis, con el 

objetivo de contribuir a los programas de mejoramiento genético. Se utilizaron siete especies: Physalis angulata, 

Physalis ixocarpa, Physalis pruinosa, Physalis peruviana, Physalis pubescens, Physalis mínima y Physalis daturaefolia 

y 29 híbridos interespecíficos. Para la caracterización morfoagronómica se utilizó una lista de 42 descriptores, con 22 

variables cuantitativas y 20 cualitativas. Utilizando el agrupamiento jerárquico de Ward basado en la distancia de 

Mahalanobis, observamos la formación de cinco grupos con parientes cercanos en relación a los datos cualitativos. El 

método de Mojena (1977) indicó la formación de cinco grupos distintos. El análisis de componentes principales (PCA) 

explicó el 63,01% de la variación total entre las siete especies y los 29 híbridos de Physalis a través de los dos primeros 

componentes principales (PC1 y PC2). Con base en los Caracteres Explotado, se diferenciaron cinco grupos 

cuantitativos y cualitativos distintos. Los híbridos de Physalis fueron superiores para la mayoría de las variables 

cuantitativas. 

Palabras clave: Análisis multivariado; Fitomejoramiento; Diversidad genética; Similitud; Similitud genética. 

 

1. Introdução 

Physalis L., um dos gêneros mais importantes da família Solanaceae, contém 120 espécies botanicamente 

identificadas, que são principalmente distribuídas nas regiões tropicais e temperadas da América, embora existam algumas 

espécies na Eurásia e Sudeste Asiático (Abdel-Ghani et al., 2015; Martínez, 1998; Sun et al., 2017; Wei et al., 2017; Whitson & 

Manos, 2005). Entre as espécies mais conhecidas por seu cultivo e emprego na alimentação humana estão a Physalis peruviana, 

P. pubescens, P. ixocarpa e P. pruinosa. Às espécies P. angulata, P. alkekengi e P. minima é atribuído valor medicinal e ainda 

valor ornamental à P. alkekengi pela coloração vermelha intensa de seu cálice (Fukushima et al., 2016). 

As espécies de Physalis possuem uma grande variedade genética fenólica devido ao seu grande número de espécies 

botanicamente identificadas (Medina-Medrano et al., 2015). E vem despertando o interesse científico, tanto no sentido de 

melhorar o desempenho agronômico da cultura, quanto na identificação fitoquímica e busca por metabólitos secundários para 

uso farmacológico (Bonilla Betancourt et al., 2008; Trevisani et al., 2016). Apesar do grande número de espécies existentes e da 

imensa variabilidade genética verificada nos bancos de germoplasmas mantidos em instituições de pesquisa, a existência de 

cultivares comerciais é escassa (Suescún et al., 2011). 
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A grande diversidade genética entre as espécies de Physalis garante a umas características peculiares de interesse 

econômico, como por exemplo coloração e presença de compostos bioativos. Apesar do conhecimento dessas características e 

do consumo de Physalis há muito tempo em alguns países como México e Colômbia, pouco se tem feito para o melhoramento 

genético desta frutífera (Silva et al., 2018; Suescún et al., 2011). Adicionalmente na maioria dos locais onde é consumida ainda 

são plantadas as espécies locais, com variação entre as plantas, predominando o cultivo de P. peruviana (Samuels, 2015). 

Estudos agronômicos existentes ainda não caracterizaram os genótipos de Physalis ao nível de cultivar na maioria das 

espécies (Araujo, 2012). Também são inexistentes relatos sobre a exploração de híbridos interespecíficos em Physalis e os poucos 

estudos existentes visaram principalmente a elucidação de aspectos filogenéticos (Azeez & Faluyi, 2018; Cely et al., 2015). 

A exploração da variabilidade genética é o principal ponto de partida para qualquer melhoramento genético (Debbi et 

al., 2018; Sobral et al., 2012). Portanto, a análise da diversidade genética em bancos de germoplasma é o componente principal 

para a escolha de genótipos com características desejáveis que possam promover ganhos genéticos em gerações futuras (Flávia 

Barbosa Abreu, 2005; Carmona et al., 2015; Nahak et al., 2018; Pandey et al., 2020). A caracterização morfológica é a forma 

mais acessível de quantificar sua diversidade genética (Spooner et al., 2005). 

Traços morfológicos têm sido usados para estimar a diversidade genética e o desenvolvimento de cultivares, uma vez 

que fornecem uma maneira simples de quantificar a variação genética (Fufa et al., 2005). A grande variabilidade genética do 

Physalis permite diversidade em morfologia da planta e variações no tamanho, formato e características químicas dos frutos 

(Aliero & Usman, 2016).  A Physalis possui algumas peculiaridades edafoclimáticas e isso não permite seu amplo cultivo e 

consumo no mundo (Fischer et al., 2014; Salazar-Gutierrez et al., 2008). A Physalis philadelphica apesar de possuir variabilidade 

morfológica (Zamora-Tavares et al., 2015) e ser uma das espécies de maior e mais antigo consumo no México, seu melhoramento 

ainda se restringe a poucas cultivares, como ‘San Martín’, ‘Tecozautla’, ‘Rendidora’ e ‘Diamante’ (Benito-Bautista et al., 2016). 

No entanto, a propagação sexuada permite aprimoramento no desenvolvimento de genótipos e pode possibilitar o surgimento de 

plantas mais produtivas (Silva et al., 2016). 

Estávamos interessados em avaliar a diversidade genética do germoplasma de Physalis usando características 

potencialmente úteis para programas de melhoramento. Com isso objetivou-se explorar parâmetros morfoagronômicos de sete 

espécies e vinte e nove híbridos interespecíficos de Physalis, visando contribuir para programas de melhoramento futuros e 

geração de genótipos que melhor atendam às necessidades dos produtores e exigências dos consumidores. 

 

2. Metodologia 

2.1 Local de condução dos experimentos 

O trabalho foi realizado na área experimental do Centro de Estudos em Olericultura e Fruticultura do Oeste Paulista – 

CEOFOP, localizado na Universidade do Oeste Paulista – UNOESTE, coordenadas 22°07’’ de latitude Sul e 51°27’’ de longitude 

Oeste e a uma altitude de 430 metros. O clima, segundo a classificação de Köppen, é do tipo Cwa, com temperatura média anual de 

25 ºC e com precipitação média anual de 1400 a 1500 mm, caracterizado por dois períodos distintos, um chuvoso de outubro a março 

e outro de baixo índice pluvial de abril a setembro. 

 

2.2 Material experimental e delineamento 

Utilizou-se um acesso das espécies Physalis peruviana, P. ixocarpa, P. minima, P. pubescens, P. angulata, P. pruinosa 

e P. daturaefolia e 29 combinações híbridas resultantes dos cruzamentos dessas espécies (Tabela 1). As sementes das sete espécies 

de Physalis foram doadas pela coleção didática instalada no pomar da Universidade Estadual do Oeste do Paraná (Unioeste). As 

plantas foram conduzidas em delineamento experimental de blocos com os tratamentos ao acaso com quatro repetições, constituída 

em cada parcela por quatro plantas. 
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Tabela 1. Híbridos interespecíficos obtidos através do cruzamento de espécies de Physalis. 

Híbridos interespecíficos 

 1. F1(P. pubescens × P. angulata)    16. F1(P. angulata × P. ixocarpa) 

 2. F1(P. peruviana × P. pubescens)    17. F1(P. angulata × P. pruinosa) 

 3. F1(P. peruviana × P. pruinosa)    18. F1(P. angulata × P. mínima) 

 4. F1(P. pubescens × P. pruinosa)    19. F1(P. pubescens × P. peruviana) 

 5. F1(P. ixocarpa × P. Pruinosa)    20. F1(P. pubescens × P. ixocarpa) 

 6. F1(P. ixocarpa × P. mínima)    21. F1(P. mínima × P. pruinosa) 

 7. F1(P. ixocarpa × P. angulata)    22. F1(P. peruviana × P. ixocarpa) 

 8. F1(P. pubescens × P. mínima)    23. F1(P. angulata × P. pubescens) 

 9. F1(P. mínima × P. angulata)    24. F1(P. daturifolia × P. ixocarpa) 

 10. F1(P. peruviana × P. mínima)    25. F1(P. daturifolia × P. angulata) 

 11. F1(P. angulata × P. peruviana)    26. F1(P. daturifolia × P. peruviana) 

 12. F1(P. mínima × P. pubescens)    27. F1(P. daturifolia × P. pubescens) 

 13. F1(P. pruinosa × P. pubescens)    28. F1(P. peruviana × P. angulata) 

 14. F1(P. pruinosa × P. angulata)    29. F1(P. angulata × P. peruviana) 

 15. F1(P. pruinosa × P. mínima)     

Fonte: Autores. 

 

2.3 Condução e manejo experimental 

 As mudas dos híbridos interespecíficos e dos genitores foram obtidas a partir da semeadura em bandejas de poliestireno 

expandido com 128 células, contendo substrato comercial a base da casca de pinus bioestabilizada e mantidas em casa de vegetação 

até atingirem quatro folhas completamente expandidas. A partir de então a condução das plantas foi no campo, em área onde foi 

realizada aração no solo e feito o preparo de canteiros de 1,0 metro de largura utilizando rotoencanteirador. O solo do local foi 

corrigido e aplicado adubo de acordo com a necessidade indicada na análise do solo, seguindo a recomendação para a cultura do 

tomateiro, para uma expectativa de produção de 20 t ha-1, conforme realizado por Muniz et al. (2011).  

Para o plantio foi adotado espaçamento de cultivo de 1,00 m entre plantas e 1,50 m entre fileiras. As plantas foram 

conduzidas com duas hastes principais, inclinadas no ângulo de 60º e tutoradas com estaquia. e um fio de arame na altura de 1,70 m 

do nível do solo, metodologia adaptada por Muniz et al. (2011). 

 

2.4 Parâmetros explorados 

Para a caracterização morfoagronômicos, foi utilizada uma lista de 42 descritores adaptados da metodologia de (González 

et al., 2008), sendo avaliadas 22 variáveis quantitativas (Tabela 1) e 20 qualitativas (tabela 2). Durante o pleno florescimento foram 

avaliadas as características relacionadas as flores e durante o desenvolvimento e maturação dos frutos as características relacionadas 

ao caule e aos frutos.
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Tabela 2. Caracteres morfoagronômicos quantitativos avaliados nas espécies de Physalis L. e respectivos híbridos interespecíficos. 

Caracteres morfoagronômicos     Época de avaliação 

Flores 

(1) Número de pétalas   Pleno florescimento 

(2) Número de sépalas   Pleno florescimento 

(3) Número de anteras   Pleno florescimento 

(4) Comprimento do estigma   Pleno florescimento 

(5) Número de flores por racemo   Pleno florescimento 

Folhas 

(6) número de folhas   Pegamento dos frutos 

(7) Comprimento da folha   Pegamento dos frutos 

(8) Largura da folha   Pegamento dos frutos 

Caule 

(9) Diâmetro da haste principal   Desenvolvimento dos frutos 

(10) Número de hastes laterais   Desenvolvimento dos frutos 

(11) Número de nós   Desenvolvimento dos frutos 

(12) Altura da planta   Desenvolvimento dos frutos 

(13) Comprimento do entrenó   Desenvolvimento dos frutos 

Frutos 

(14) Número de frutos   Maturação dos frutos 

(15) Produção de frutos   Maturação dos frutos 

(16) Massa média de frutos   Maturação dos frutos 

(17) Diâmetro horizontal   Maturação dos frutos 

(18) Diâmetro vertical   Maturação dos frutos 

(19) Número de lócus   Maturação dos frutos 

(20) Número de sementes   Maturação dos frutos 

(21) Sólidos solúveis totais   Maturação dos frutos 

(22) Massa seca de frutos     Maturação dos frutos 

Fonte: Caracteres modificados de González et al. (2008). 
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Tabela 3. Caracteres morfoagronômicos qualitativos avaliados nas espécies de Physalis L. e respectivos híbridos interespecíficos. 

Variável   Escala de notas 

Flores 

(1) Cor do caule  1- Verde; 2- púrpura 

(2) Pubescência  1- Ausente; 2- Fraca; 3- Média; 4- Abundante 

(3) Antocianina  1- Ausente; 2- Presente 

Folhas 

(4) Forma da lâmina  1- Lanceolada; 2- Cordada; 3- Assimétrica 

(5) Forma da margem 
 1- Serrada; 2- Ondulada; 3- Repando; 4- Ondulada; 5- Simuada; 6- 

Eroso 

(6) Forma da base  1- Inequilátera; 2- Cuneada; 3- Oblíqua; 4- Cordada; 5- Subcordada 

(7) Forma do ápice  1- Agudo; 2- Apiculado; 3- Acuminado 

(8) Pubescência ao feixe  1- Ausente; 2- Fraca; 3- Média; 4- Abundante 

(9) Pubescência ao redor  1- Ausente; 2- Fraca; 3- Média; 4- Abundante 

(10) Antocianina  1- Ausente; 2- Presente. 

Caule 

(11) Posição da flor  1- Ereta; 2- Pêndula. 

(12) Cor da corola  1- Amarelo escuro; 2- Amarelo Esbranquiçado; 3- Azul   

(13) Cor das manchas da corola  1- Café; 2- Marrom; 3- Azul claro 

(14) Cor do cálice imaturo 
 1- Verde sem antocianina; 2- Verde com antocianina leve; 3- Verde 

com antocianina forte 

(15) cor do pedicelo  1- Verde; 2- Purpura 

(16) Tipo de cálice  1- Acrescente; 2- Não-crescente 

(17) Forma do Cálice  1- Globoso; 2- Alongado; 3- Levemente achatado; 4- Achatado 

(18) Divisão do cálice  1- Presente; 2- Ausente 

Frutos 

(19) Cor do fruto imaturo 
  

1- Amarelo; 2- Verde; 3- Verde claro; 4- Roxo; 5- Verde Amarelado; 6- 

Verde + manchas; 7- Amarelo + manchas 
(20) Cor do fruto maduro   

Fonte: Caracteres modificados de González et al. (2008). 

 

2.5 Análise estatística  

Os dados foram verificados quanto à normalidade e homogeneidade das variâncias por meio dos testes de Shapiro-Wilk 

e Barttlet, respectivamente e quando atendidos esses pressupostos submetidos a análise de variância.  Em seguida foram realizadas 

análises de correlação de Pearson e com os dados quantitativos, o agrupamento hierárquico de Ward utilizando a distância de 

euclidiana e análises de componentes principais. Foi realizado um dendograma entre os dados qualitativos e quantitativos, pelo 

Agrupamento Ward, distância genética euclidiana. Essas análises foram realizadas pelo programa computacional R (R Core Team, 

2018) por meio dos pacotes ggplot2 (Package T. 2015), FactoMineR (Lê, Josse, & Husson, 2008) e cluster (Maechler et al., 2019), 

tidyverse (Wickham et al., 2019), RColorBrewer e corrplot (Wei et al., 2017). 

 

3. Resultados 

3.1 Associação entre dendrogramas (tanglegram) 

A comparação dos dendrogramas obtidos a partir dos dados qualitativos e quantitativos pode ser verificada no 

tanglegram apresentado na Figura 1. Podemos observar que não houve concordância dos agrupamentos hierárquicos de Ward 

utilizando os dados qualitativos e quantitativos. A não concordância entre ambos os agrupamentos foi confirmada pelo teste de 

Mantel (rm), uma vez que não houve correlação significativa entre as ambas matrizes de distância (rm = 0.12; p = 0.10).  
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Utilizando o agrupamento hierárquico de Ward com base na distância de Mahalanobis, observamos a formação de 

cinco grupos com parentes próximos em relação aos dados qualitativos (Figura 1). O cluster (I) é composto pela espécie P. 

daturifolia e cinco híbridos, sendo subdividido em dois subcluster com coeficiente de similaridade de 1000. O cluster (II) é 

formado pelas espécies P. pruinosa, P. mínima e três híbridos, também é subdividido em dois subcluster com coeficiente de 

similaridade de 1000. O cluster (III) é formado pela espécie P. angulata e seis híbridos, sendo subdividido por três subcluster 

com coeficiente de similaridade de 2000. Já o Cluster (IV) é o maior grupo formado por P. pubescens e P. peruviana e doze 

híbridos com características qualitativas semelhantes, sendo subdividido por cinco subcluster com coeficiente de similaridade 

de 2800. E por fim o Cluster (V) abrangeu a espécie P. ixocarpa e três híbridos com características semelhantes, sendo 

subdividido por dois subcluster e coeficiente de similaridade de 5000.  

Os agrupamentos construídos pelo método de Ward para os dados quantitativos, obteve a formação de cinco grupos 

com parentes próximos (Figura 1). O Cluster (I) é formado pelas espécies P. angulata e P. ixocarpa e seis híbridos, sendo 

subdividido em dois subcluster com coeficiente de similaridade 4. O cluster (II) é formado por quatro híbridos e tem coeficiente 

de similaridade de 5. O cluster (III) é formado pela espécie P. daturifolia e cinco híbridos, sendo subdividido em três subcluster 

com coeficiente de similaridade de 5. Já o Cluster (IV) é o maior grupo formado pelas espécies P. pruinosa e P. mínima e doze 

híbridos, sendo subdividido por seis subcluster com coeficiente de 4 a 5. E por fim o Cluster (V) abrangeu P. pubescens e P. 

peruviana e dois híbridos, sendo subdividido por dois subcluster e com coeficiente de similaridade de 3. 
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Figura 1. Dendrograma obtido pelo método de Ward baseado na matriz de dissimilaridade dos descritores morfológicos 

qualitativos e quantitativos em espécies e híbridos de Physalis. 1. F1(P. pubescens × P. angulata), 2. F1(P. peruviana × P. 

pubescens), 3. F1(P. peruviana × P. pruinosa), 4. F1(P. pubescens × P. pruinosa), 5. F1(P. ixocarpa × P. pruinosa), 6. F1(P. 

ixocarpa × P. mínima), 7. F1(P. ixocarpa × P. angulata), 8. F1(P. pubescens × P. mínima), 9. F1(P. mínima × P. angulata), 10. 

F1(P. peruviana × P. mínima), 11. F1(P. angulata × P. peruviana), 12. F1(P. mínima × P. pubescens), 13. F1(P. pruinosa × P. 

pubescens), 14. F1(P. pruinosa × P. angulata), 15. F1(P. pruinosa × P. mínima), 16. F1(P. angulata × P. ixocarpa), 17. F1(P. 

angulata × P. pruinosa), 18. F1(P. angulata × P. mínima), 19. F1(P. pubescens × P. peruviana), 20. F1(P. pubescens × P. 

ixocarpa), 21. F1(P. mínima × P. pruinosa), 22. F1(P. peruviana × P. ixocarpa), 23. F1(P. angulata × P. pubescens), 24. F1(P. 

daturifolia × P. ixocarpa), 25. F1(P. daturifolia × P. angulata), 26. F1(P. daturifolia × P. peruviana), 27. F1(P. daturifolia × P. 

pubescens), 28. F1(P. peruviana × P. angulata), 29. F1(P. angulata × P. peruviana). 

 

Fonte: Autores. 

 

3.2 Dendrograma e análise de componentes quantitativos 

O dendrograma obtido pelo método de Ward (1963) é apresentado na (Figura 2). Aqueles que possuem maiores valores 

foram representados pelos tons vermelhos e os metabólitos com menor intensidade foram representados pelos tons de beje claro. 
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O método de Mojena (1977) indicou a formação de cinco grupos distintos. O grupo (I) é composto pela espécie P. ixocarpa e os 

híbridos F1(P. ixocarpa × P. angulata), F1(P. ixocarpa × P. pruinosa) e F1(P. ixocarpa × P. mínima).  Esse grupo destacou-se 

dos demais por apresentar as maiores médias para as características LS, NF, PF, MF, DV, DH e MSF. O Grupo (II) foi formado 

pela espécie P. daturifolia e os híbridos F1(P. daturifolia × P. ixocarpa), F1(P. daturifolia × P. pubescens), F1(P. daturifolia × 

P. angulata) e F1(P. daturifolia × P. peruviana). Esses caracterizados por apresentar as melhores médias nos parâmetros MDD, 

NHL, STL, CE, CL e LL. Em seguida o grupo (III) foi integrado pelas espécies P. peruviana e P. pubescens e os híbridos F1(P. 

pubescens × P. pruinosa), F1(P. peruviana × P. pruinosa), F1(P. pubescens × P. peruviana), F1(P. pubescens × P. angulata), 

F1(P. peruviana × P. pubescens) e  F1(P. peruviana × P. angulata) e caracterizados por apresentar valores intermediários para 

todas as características avaliadas. O mesmo aspecto observado no grupo (IV) sendo o maior agrupamento e composto pelas 

espécies P. pruinosa e P. mínima e os híbridos F1(P. pruinosa × P. mínima),  F1(P. mínima × P. angulata) F1(P. angulata × P. 

ixocarpa), F1(P. pubescens × P. mínima),  F1(P. peruviana × P. mínima), F1(P. pruinosa × P. angulata), F1(P. angulata × P. 

pubescens), F1(P. pubescens × P. ixocarpa), F1(P. mínima × P. pruinosa), F1(P. peruviana × P. ixocarpa), F1(P. angulata × P. 

peruviana). O Grupo (V) foi formado pela espécie P. angulata e os híbridos F1(P.  angulata × P. peruviana), F1(P. pruinosa × 

P. pubescens), F1(P. angulata × P. pruinosa), F1(P. mínima × P. pubescens) e F1(P. angulata × P. mínima). Este último grupo 

se caracteriza por apresentar as maiores médias para as características NN e NL e para os demais parâmetros com valores 

intermediários.  
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Figura 2. Heatmap com agrupamento hierárquico pelo método de Ward para parâmetros quantitativos das espécies e híbridos 

de Physalis. Diâmetro da haste principal (MDD), número de hastes laterais (NLH), número de nós (NN), altura da planta (STL), 

comprimento do entrenó (CE), número de folhas (NL), comprimento da folha (CL) largura da folha (LL), comprimento do 

estigma (LS), número de flores por racemo (NRF), número de frutos (NF), produção de frutos (PF), massa média de frutos (MF), 

diâmetro vertical (DV), diâmetro horizontal (DH), número de sementes (NS), sólidos solúveis totais (SS) e  massa seca de frutos 

(MSF). A escala de cores à direita é resultante da normalização dos dados e a intensidade está relacionada às cores quentes e 

frias referente aos níveis superiores e inferiores à média padronizada, respectivamente. 1. F1(P. pubescens × P. angulata), 2. 

F1(P. peruviana × P. pubescens), 3. F1(P. peruviana × P. pruinosa), 4. F1(P. pubescens × P. pruinosa), 5. F1(P. ixocarpa × P. 

pruinosa), 6. F1(P. ixocarpa × P. mínima), 7. F1(P. ixocarpa × P. angulata), 8. F1(P. pubescens × P. mínima), 9. F1(P. mínima 

× P. angulata), 10. F1(P. peruviana × P. mínima), 11. F1(P. angulata × P. peruviana), 12. F1(P. mínima × P. pubescens), 13. 

F1(P. pruinosa × P. pubescens), 14. F1(P. pruinosa × P. angulata), 15. F1(P. pruinosa × P. mínima), 16. F1(P. angulata × P. 

ixocarpa), 17. F1(P. angulata × P. pruinosa), 18. F1(P. angulata × P. mínima), 19. F1(P. pubescens × P. peruviana), 20. F1(P. 

pubescens × P. ixocarpa), 21. F1(P. mínima × P. pruinosa), 22. F1(P. peruviana × P. ixocarpa), 23. F1(P. angulata × P. 

pubescens), 24. F1(P. daturifolia × P. ixocarpa), 25. F1(P. daturifolia × P. angulata), 26. F1(P. daturifolia × P. peruviana), 27. 

F1(P. daturifolia × P. pubescens), 28. F1(P. peruviana × P. angulata), 29. F1(P. angulata × P. peruviana). 

 

Fonte: Autores. 
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3.3 Análise de componentes principais de parâmetros quantitativos 

A fim de identificar as características mais importantes incluídas em nosso banco de dados desenvolvido, usamos a 

análise PCA, que permite a análise estatística multivariada de um conjunto de dados. A análise de componentes principais (PCA) 

explicou 63.01% da variação total existente entre as sete espécies e os 29 híbridos de Physalis por meio dos dois primeiros 

componentes principais (PC1 e PC2, respectivamente) (Figura 3). Os resultados observados na PCA foram concordantes aos 

relatados pelo Heatmap, uma vez que foi possível observar distinção clara das sete espécies e dos 29 híbridos de Physalis nos 

cincos grupos diferentes. Em relação à contribuição relativa das características para divergência genética entre os híbridos, as 

características avaliadas MDD, DH, DV, MSF, MF, PF e NRF apresentaram melhores contribuições de 7.5 %. Para as 

características LL, NHL, CE e STL apresentaram contribuições similares de 5 %. As demais características avaliadas NS, NF, 

NN e FF tiveram o menor valor de contribuição variando entre 2.5 a 3 %. Esses aspectos indicam que no presente estudo, as 

características com contribuições entre 5 a 7.5% foram importantes para estimar a divergência genética em híbridos de Physalis. 

 

Figura 3. Análise de componentes principais quantitativos das espécies e os híbridos de Physalis. Diâmetro da haste principal 

(MDD), número de hastes laterais (NLH), número de nós (NN), altura da planta (STL), comprimento do entrenó (CE), número 

de folhas (NL), comprimento da folha (CL) largura da folha (LL), comprimento do estigma (LS), número de flores por racemo 

(NRF), número de frutos (NF), produção de frutos (PF), massa média de frutos (MF), diâmetro vertical (DV), diâmetro horizontal 

(DH), número de sementes (NS), sólidos solúveis (SS) e  massa seca de frutos (MSF). 1. F1(P. pubescens × P. angulata), 2. 

F1(P. peruviana × P. pubescens), 3. F1(P. peruviana × P. pruinosa), 4. F1(P. pubescens × P. pruinosa), 5. F1(P. ixocarpa × P. 

pruinosa), 6. F1(P. ixocarpa × P. mínima), 7. F1(P. ixocarpa × P. angulata), 8. F1(P. pubescens × P. mínima), 9. F1(P. mínima 

× P. angulata), 10. F1(P. peruviana × P. mínima), 11. F1(P. angulata × P. peruviana), 12. F1(P. mínima × P. pubescens), 13. 

F1(P. pruinosa × P. pubescens), 14. F1(P. pruinosa × P. angulata), 15. F1(P. pruinosa × P. mínima), 16. F1(P. angulata × P. 

ixocarpa), 17. F1(P. angulata × P. pruinosa), 18. F1(P. angulata × P. mínima), 19. F1(P. pubescens × P. peruviana), 20. F1(P. 

pubescens × P. ixocarpa), 21. F1(P. mínima × P. pruinosa), 22. F1(P. peruviana × P. ixocarpa), 23. F1(P. angulata × P. 

pubescens), 24. F1(P. daturifolia × P. ixocarpa), 25. F1(P. daturifolia × P. angulata), 26. F1(P. daturifolia × P. peruviana), 27. 

F1(P. daturifolia × P. pubescens), 28. F1(P. peruviana × P. angulata), 29. F1(P. angulata × P. peruviana). 

 

Fonte: Autores. 
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3.4 Correlação entre as características morfoagronômicas quantitativas 

Os resultados da análise de correlação de Spearman (Figura 4), revelaram correlação positiva entre dos parâmetros 

STL, CE, NL, CL, LL, LS, MF, DV, DH e MSF (0.53, 0.96, 0.94, 0.84 e 0.92 respectivamente) com PF. Ao observar o MDD 

ocorre um incremento quando correlacionado aos parâmetros NHL, STL, CE, CL e LL (0.81, 0.59, 0.64, 0.84 e 0.77 

respectivamente). Já para os parâmetros NN, NL, LS, NRF, NF, PF, MSF (0.38, 0.25, 0.40, 0.52, 0.37, 0.18, 0.26, 

respectivamente) foram correlacionados positivamente com SS. Correlações negativas foram observadas para NF, quando 

melhorado os parâmetros NHL, MF, DV e MSF (-0.26, -0.43, -0.24, -0.22, respectivamente). Entretanto, houve correlação 

positiva para NF quando melhorado os parâmetros NN, CL, LL, NRF e SS (0.20, 0.11, 0.09, 0.16 e 0.37). 

 

Figura 4. Matriz das correlações de postos de Spearman dos parâmetros quantitativos significativos a 5% pelo teste t de espécies 

e híbridos de Physalis. Diâmetro da haste principal (MDD), número de hastes laterais (NLH), número de nós (NN), altura da 

planta (STL), comprimento do entrenó (CE), número de folhas (NL), comprimento da folha (CL) largura da folha (LL), 

comprimento do estigma (LS), número de flores por racemo (NRF), número de frutos (NF), produção de frutos (PF), massa 

média de frutos (MF), diâmetro vertical (DV), diâmetro horizontal (DH), número de sementes (NS), sólidos solúveis totais (SS),  

massa seca de frutos (MSF). 

 

Fonte: Autores. 
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4. Discussão 

O principal objetivo da presente pesquisa foi explorar parâmetros morfoagronômicos de híbridos interespecíficos de 

Physalis visando contribuir para programas de melhoramento futuros. A ausência de correlação observada no agrupamento 

formado pelo método de Ward (Figura 1) obtido a partir das matrizes de distância, utilizando as características quantitativas e 

qualitativas já foram relatadas em diversas espécies, confirmando a importância de ambas as caracterizações para um melhor 

compreendimento da diversidade genética entre os genótipos avaliados (Delfini et al., 2017; Melão et al., 2015; Vieira et al., 

2013). O agrupamento tem por finalidade reunir os genótipos em grupos, de tal forma que exista homogeneidade dentro do grupo 

e heterogeneidade entre grupos (Cruz et al., 2011). Segundo Gonçalves et al., (2008) e com base em rediscussão de Tsivelikas 

et al., (2009), a análise conjunta dos dados quantitativos e qualitativos pode fornecer uma melhor compreensão da diversidade 

genética do banco germoplasma e também verificar se a evidência total está dentro dos limites de confiança dos elementos de 

cada conjunto de dados, contribuindo para estratégias de melhoramento futuras (Costa et al., 2012; Ganga et al., 2004; Viana et 

al., 2003). Ao analisar uma ampla gama de características qualitativas e quantitativas, o presente estudo demonstra uma 

considerável amplitude de diferentes características marcantes das espécies e dos híbridos de Physalis. Esses parâmetros são de 

relevância para programas de melhoramento genético e confirmam resultados de estudos anteriores, que destacaram imensa 

variabilidade genética das espécies (Bogotá, 2011). A técnica de agrupamento minimiza a variabilidade dentro do grupo. 

Entretanto, se a estimativa de distância entre pares de indivíduos dentro do grupo é de elevada magnitude, justifica-se o subcluster 

(Flávia et al., 2004). Os subcluster formados são encontrados em boa parte os resultados na literatura (Allem, 2002; Chacón et 

al., 2008; Duputié et al., 2011). É importante ressaltar que cada conjunto de dados, seja quantitativo, seja qualitativo, tem suas 

vantagens e desvantagens para análise (Mohammadi & Prasanna, 2003) e muitos dados têm sido gerados, demonstrando a 

importância de se conhecer esses descritores (Lotti et al., 2008). 

Com o uso de Heatmap (Figura 2) foi possível identificar a estrutura hierárquica de agrupamentos de linha e coluna 

das matrizes de dados, sendo um método fácil e intuitivo para definir matematicamente a similaridade entre as variáveis avaliadas 

com base na distância euclidiana (Rebouças et al., 2018; Uarrota et al., 2014). Chamados de Cluster Heatmaps, tais figuras 

funcionam como display, onde colunas e linhas caracterizam as espécies e os híbridos de Physalis, representados por cada célula 

colorida com base no nível de parentesco, e maiores valores obtidos entre as plantas (Higa et al., 2010). Com a análise do mapa 

de calor (Heatmap) com agrupamento hierárquico pelo método de Ward no presente estudo, observou-se a formação de cinco 

grupos. A identificação dos grupos, é de extrema importância para a escolha dos progenitores que serão utilizados nos programas 

de melhoramento (Biswas et al., 2018; Nerling et al., 2018).  De acordo com Santos et al., (2012), os genótipos do mesmo grupo 

são geneticamente semelhantes e suas combinações podem causar variabilidade inferior em comparação aos demais grupos. Já 

nos grupos distantes, são indiciadores de tornarem-se divergentes genéticas e podendo ser consideradas promissoras em 

cruzamentos artificiais.  Por exemplo, genótipos presente no Grupo I com maior medias em NL, LS, PF, MF, DV, DH e MSF, 

poderiam ser utilizados em novo programa de reprodução para melhoria dessas características, em outras plantas de Physalis que 

possuem inferioridade das características supracitadas, como no Grupo III, IV, e V. O mesmo aspecto seria para o grupo II, com 

maior medias para as características MDD, NHL, STL, CE, CL e LL. Alguns estudos presentes na literatura caracterizaram 

parâmetros morfoagronomicos da espécie de Physalis peruviana na colômbia e Equador, visando contribuir para programas de 

melhoramentos futuros (Pulgarín, 1989; González et al., 2008). O mesmo estudo foi realizado para a espécies Physalis angulata 

avaliando os atributos agromorfológicos (Saavedra et al., 2019). Porém, dados sobre parâmetros morfoagronomicos de várias 

espécies de Physalis e seus respectivos híbridos eram inexistentes até então, com isso os resultados obtidos neste estudo 

possivelmente serão do interesse de trabalhos que visam aumentar a eficiência de cruzamentos artificias para formação de novos 

genótipos que sejam mais promissores. Trabalhos semelhantes realizados visaram identificar genótipos superiores que possam 

ser utilizados como base nos programas de melhoramento (Herrera Moreno et al., 2012; Trevisani et al., 2016). Como resultado 
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dessa seleção, cultivares como 'Golden Nugget' e 'New Sugar Giant' são descritas na Austrália, e 'Peace', 'Giant Groundcherry', 

'Goldenberry', 'Giallo Grosso', 'Giant', 'Giant Poha Berry', 'Golden Berry' e 'Golden Berry-Long Ashton' são oriundas de 

programas de melhoramento americanos (Fischer, 2000; Fischer et al., 2014). 

A fim de identificar as características quantitativas mais importantes incluídas nos Physalis, usamos a análise PCA 

(Figura 3). Metodologia de destaque como a mais empregada nos bancos e coleções germoplasmas. A análise de componentes 

principais além de identificar os caracteres mais relevantes na contribuição para a variação total disponível entre os indivíduos 

analisados, fornece indicação para eliminar os que pouco contribuem (Alves, 2002; Dias et al., 1997). Os resultados da PCA 

(Figura 3) no presente estudo, revelaram que as variáveis MDD, DH, DV, MSF, MF, PF, NRF, LL, NHL, CE e STL, tiveram 

maior contribuições na melhoria das espécies de Physalis. E também revelaram vários genótipos como potenciais pais ótimos 

para o desenvolvimento de novas espécies de Physalis, com potenciais superiores aos seus genitores. Estudos relataram a 

importância da análise PCA, sendo utilizada para orientar trabalhos de melhoramento genético visando obter sucesso nas escolhas 

dos futuros genitores (Balkaya et al., 2010; Borges et al., 2011; Lu et al., 2019; Varmuza & Filzmoser, 2009). Segundo Carvalho 

et al. (2004), o coeficiente de correlação significativo refere-se a um indicativo de associação entre variáveis. Da mesma forma, 

coeficiente de correlação baixa não demonstra falta de associação entre caracteres, mas sim a inexistência de relação casual.  

Certamente, os resultados obtidos no presente trabalho a respeito dos parâmetros morfoagronômicos, são do interesse 

de programas de melhoramento genético, podendo contribuir com as informações já presentes em literatura e constituir uma 

importante base científica para o desenvolvimento de novos estudos. 

 

5. Conclusão  

No presente estudo os genótipos de Physalis foram caracterizados em vários agrupamentos com base em características 

morfológicas. Com as avaliações foi possível observar a formação de cinco grupos quantitativos e qualitativos distintos, 

fornecendo características com maior relevância de cada genótipo ajudando pesquisas futuras em melhoria da espécie. Os 

híbridos de Physalis foram superiores para maioria das variáveis quantitativas, demonstrando que seus genitores têm potencial 

para desenvolvimento de novos genótipos. 

A partir dos resultados obtidos neste trabalho, novos estudos podem ser realizados, para obtenção e seleção de genótipos 

de Physalis superiores, visando principalmente um aumento na qualidade de frutos e da produtividade. 
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