Anais da XII Semana da Biologia. Scientific Electronic Archives. Special Editions (2019)

SCHNAIDER, P. R.; FINGER, C. A. G. Manejo Sustentado de Florestas Inequianes
Heterogéneas. Santa Maria: Universidade Federal de Santa Maria. Departamento de
Ciéncias Florestais. p.195, 2000.

SILVA JUNIOR, A. T. Equagdo de volume e fator de forma para arvores de
Schizolobium parahyba var. Amazonicum (Huber ex Ducke) Barneby (Parica) no
municipio de Aurora do Para. 2009. 09 f. Dissertacdo (Mestrado em Ciéncias

Florestais). Universidade Federal Rural da Amazoénia. 2009.

SILVA, P. V; ARAUJO, A. C. S. C; MARTINS, E. R; BINOTI, M. L. M. S; BINOTI, D. H. B;
LEITE, H. G. Estimacdo Do Volume De Arvores De Eucalipto Utilizando Redes Neurais
Artificiais. Atualidades em mensuracdo florestal [livro eletrénico]. Curitiba-Parang,
2014.

THAINES, F.; BRAZ, E. M.; MATTOS, P. P.; THAINES, A. A. R. Equacbes para a
estimative de volume de madeira para a regido da bacia do Rio Ituxi, Labrea, AM.
Pesquisa Florestal Brasileira, Colombo, v. 30, n. 64, p. 283-289, 2010. DOI:
10.4336/2010. pfb.30.64.283.

THOMAS, C.; ANDRADE, C.M.; SCHNEIDER, P.R.; FINGER, C.A.G. Comparacédo de
equactes volumétricas ajustadas com dados de cubagem e andlise de tronco. Ciéncia
Florestal, Santa Maria, v. 16, p. 319 - 327, 2006.

TONINI, H.; BORGES, R. A. Equacédo de volume para espécies comerciais em Floresta

Ombrdfila Densa no sul de Roraima. Pesquisa florestal brasileira, Colombo, v. 35, n. 82,
p.111-117, 2015.

@

Andlise da Diversidade Genética de Genotipos de Milho (Zea mays L.) a partir de

Caracteres Morfoagronémicos

144



Anais da XII Semana da Biologia. Scientific Electronic Archives. Special Editions (2019)

Angelo Gabriel Mendes Cordeiro?!, Joameson Antunes Lima?, Guilherme Ferreira Pena?,
Ana Aparecida Bandini Rossi?, Vicente de Paulo Campos Godinho?, Paulo Evaristo de

Oliveira Guimaraes3.

1- Laboratério de Genética Vegetal e Biologia Molecular. 2- Pesquisador da Embrapa Rondonia,

Vilhena — RO. 3- Pesquisador Embrapa Milho e Sorgo, Sete Lagoas — MG.

Resumo: O milho (Zea mays L.) possui uma grande diversidade de tipos e racgas, sendo
que os hibridos comerciais apresentam-se como uma boa alternativa para o cultivo,
devido ao longo processo de melhoramento, inerente ao seu desenvolvimento. O éxito
dos programas de melhoramento depende, principalmente, da variabilidade genética,
sendo esta explorada pelo intercruzamento dos gendtipos mais divergentes. O presente
trabalho teve por objetivo avaliar a divergéncia genética, por meio de caracteres
morfoagronémicos, de 36 hibridos de milho cultivados nas regides norte de Mato Grosso
e sudeste de Rondbnia. As caracteristicas analisadas, em delineamento experimental do
tipo latice 6x6, com duas repeticdes e em trés ambientes foram: florescimento feminino
(FF), altura de planta (AP), altura de espiga (AE), nimero de espigas (NE), produtividade
dos graos (PG) e massa do sabugo (MS). Todas as analises foram realizadas com auxilio
do programa computacional GENES. A partir da utilizacdo do método de otimizacdo de
Tocher foi possivel observar a formacdo de sete grupos, sendo que 0 grupo 1 reuniu o
maior nimero de genoétipos. Com base no método de agrupamento UPGMA foram
formados trés grupos, sendo que o grupo 1 reuniu 34 genétipos. AP e PG foram as
caracteristicas que apresentaram maior e menor contribuicdo relativa para diversidade,
respectivamente. Os gendtipos 7 e 25 ficaram isolados em ambos os métodos de
agrupamento, assim como no grafico de representacdo das distancias, apresentando
maior divergéncia genética e, tornando-os mais indicados para formacdo de grupos
heterdticos divergentes em futuros programas de melhoramento genético da espécie.

Palavras-chave: Distancia genética, UPGMA, Tocher, melhoramento genético.

Introducéao

O milho (Zea mays L.) possui uma grande variedade de tipos e racas, sendo uma
das espécies de maior variabilidade genética entre as plantas cultivadas (PATERNIANI et
al., 2000). Com isso, verifica-se uma variacdo consideravel nos tipos de sementes
disponiveis no mercado, que vao desde variedades de polinizacao aberta com baixo custo
e menor potencial produtivo até hibridos simples de alto rendimento. Uma das formas de

explorar o vigor hibrido de materiais superiores em programas de melhoramento genético
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de milho consiste em obter linhagens parcialmente endogamicas (S2 ou S3) de gendtipos
gue apresentam divergéncia genética consideravel e, explorar assim a capacidade
combinatéria dessas progénies em ensaios dialélicos ou de topcross. Deste modo, a
utilizacdo de hibridos comerciais € uma boa alternativa, pois sdo adaptados, estaveis e
apresentam elevada produtividade média, devido ao longo processo de melhoramento e a
pressédo de selecdo durante as etapas de seu desenvolvimento (ALBUQUERQUE et al.
2008; PFANN et al. 2009).

Uma forma segura de se obter éxito em um programa de melhoramento quase
sempre esta associada a variabilidade genética de suas populacdes base, sendo esta
maximizada pelo intercruzamento dos genétipos mais divergentes e selecionada por meio
de avaliacdes fenotipicas das caracteristicas agrondmicas de interesse (ERTIRO et al.
2013). Para estimar a divergéncia genética, entre individuos ou populacdes, sdo utilizados
modelos biométricos, normalmente analisados por métodos estatisticos multivariados,
com informagdes mdltiplas de cada acesso, expressas em medidas de dissimilaridade
(SUDRE et al. 2005). Dentre as medidas de dissimilaridade, destaca-se a distancia
generalizada de Mahalanobis (1936), pois esta leva em consideracdo as meédias e as
covariancias das caracteristicas avaliadas.

Dentre as formas de utilizar as distancias genéticas entre os acessos para inferir
sobre a diversidade genética dos mesmos, as metodologias de agrupamento sdo muito
utilizadas e buscam reunir genétipos com caracteristica similares dentro de um
determinado grupo e os genétipos mais divergentes em grupos distintos. Dois dos
métodos de agrupamento usados de maneira recorrente em estudos de diversidade séo o
UPGMA (Unweighted Pair Group Method using Arithmetic averages) e o de otimizacdo de
Tocher. O primeiro citado trata-se de um método hierarquico que faz a aproximacéo
levando em consideracdo os pares de gendtipos mais proximos, o segundo método
apresenta a distancia média dentro dos grupos sempre menor que a distancia média entre
0S grupos, ou seja, ha mais homogeneidade entre os acessos a serem alocados em um
mesmo grupo. (CRUZ e REGAZZI 1994; CRUZ e CARNEIRO 2006; KOPP et al. 2007).

A andlise da divergéncia genética € importante para o conhecimento da
variabilidade das populacfes, pois esta fornece parametros para escolha acertada de
genitores que, ao serem transmitidos para progénie, aumentam as chances de obtencao
de gendtipos superiores em geracdes segregantes, sendo que, tais estimativas sdo de
grande utilidade nos programas de melhoramento (CRUZ e CARNEIRO, 2003). Diante do
exposto, o presente trabalho teve por objetivo avaliar a divergéncia genética por meio de

caracteres morfoagronémicos de 36 hibridos de milho cultivados nas regiées Norte de

146



Anais da XII Semana da Biologia. Scientific Electronic Archives. Special Editions (2019)

Mato Grosso e Sudeste de Rondonia.

Material e Métodos

Os experimentos foram conduzidos em trés locais, sendo 0 primeiro ambiente
implantado na cidade de Vilhena-RO, no campo experimental da Embrapa, nas
coordenadas 60° 09’ 38” longitude oeste e 12° 78 98" latitude sul, com temperatura
meédia aproximada de 25.2 °C e precipitacdo pluviométrica de 2465 mm. O segundo
ambiente, localizado na zona rural do municipio de Alta Floresta - MT, nas coordenadas
geograficas 56° 06’ 52” longitude oeste e 9° 87’ 30” latitude sul, com temperatura média
anual aproximada de 26.3 °C, com precipitacdo pluviométrica aproximada de 3032 mm. O
terceiro e ultimo ambiente foi conduzido na cidade de Carlinda-MT, entre as coordenadas
geograficas de 55° 49’ 52” longitude oeste e 09° 49’ 52” latitude sul, apresenta médias de
temperatura de 26.4°C e pluviosidade de 3014 mm. Todos os dados climaticos foram
obtidos segundo a classificacado de Koppen, atualizados por Alvares et al. (2013).

Os tratamentos foram realizados com 36 hibridos simples que fazem parte do
ensaio elite centro-oeste e norte 2017/2018, pertencentes ao Centro Nacional de Milho e
Sorgo (CNMS/Embrapa) de Sete Lagoas-MG. Para cada um dos 3 ambientes foram
conduzidos experimentos em latice quadrado (6x6), em 2 repeticdes, totalizando 144
parcelas experimentais, uma vez que cada parcela foi composta de duas fileiras. As
fileiras tiveram quatro metros de comprimento, espacadas em 0.7 m.

Antes da instalacdo dos experimentos foi realizado o preparo do solo para a
homogeneizacdo e nivelamento da &rea. Foram realizadas duas adubacdes, uma de
fundacg&o, no momento da semeadura (350 kg.ha™ de N-P-K 8-28-16) e duas adubacées
de cobertura (200 kg.ha™ de N-P-K 20-00-20 e 200 kg.ha™ de uréia 45%), aplicados aos
20 e 30 dias apos o plantio, respectivamente. Os tratos culturais, bem como o controle de
pragas e doencas foi realizado de acordo com recomendac¢des da cultura para a regiao.

Na semeadura foram utilizadas 20 sementes por fileira em profundidade de 0.05 m,
espacadas a 0.2 m entre plantas. Aos 21 dias da emergéncia das plantulas foi efetuado o
desbaste, permanecendo apenas as plantas mais vigorosas, perfazendo um stand de 40
plantas por parcela.

As caracteristicas avaliadas foram: FF - florescimento feminino (50% das plantas
com emisséo de estilo-estigma), AP - altura da planta da base até a folha bandeira, em
centimetros, AE - altura de espiga, da base da planta até a inser¢do da primeira espiga,
em centimetros, NE - nimero de espigas; PG - produtividade dos gréaos, peso dos graos

debulhados, em g/parcela®, e MS - massa do sabugo. Para estas duas Ultimas
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caracteristicas foi realizado o método de correcdo de stand, a partir da andlise de
covariancia, com corre¢do para stand ideal (SCHMILDT, 2001), além disso ambas foram

corrigidas para 13% de umidade, conforme a formula a seguir:

Pi.(100-U)

P(13%) = , onde:

P (13%) = Peso corrigido a 13% de umidade;
Pi = Peso de gréos inicial; e
U = Umidade dos graos no momento da pesagem.

Foi realizada a analise de variancia conjunta para os trés ambientes, onde foram
obtidos as médias, o quadrado médio e o coeficiente de variacdo para cada uma das seis
caracteristicas estudadas. A partir da distancia generalizada de Mahalanobis (D?), como
medida de dissimilaridade, foi obtida a matriz de distancias genéticas. A partir destas,
para o estabelecimento de grupos, foi aplicado o método aglomerativo de otimizacdo
proposto por Tocher e também o método hierarquico UPGMA, além do grafico de
projecéo de distancias e, por fim, foram calculadas as medidas de contribuicdo relativa
dos caracteres morfoagronémicos para a diversidade (Singh, 1981). Todas as analises

foram realizadas através do programa computacional GENES (CRUZ, 2013).
Resultados e discusséo

A andlise de variancia, bem como os valores do quadrado médio, média e os
coeficientes de variagdo para cada um dos caracteres morfoagrondmicos avaliados estao

expostos na Tabela 1.

Tabela 1 — Quadrado médio (QM), média e coeficiente de variagcdo (CV) das seis

caracteristicas avaliadas nos 3 ambientes.

PG NE AE MS FF AP
oM 1000234.8
9 72.64 532,75 303897.61 43.15  746.92
Média 5694.17 3570  122.61 1146.73  56.45  253.05
CV (%) 9.25 13.21 7.49 24.35 7.36 3.61

O mais baixo coeficiente de variacdo encontrado foi para o caracter altura da planta
(3.61%). Segundo Pimentel-Gomes (1985), o CV é considerado baixo desde que os
valores sejam inferiores a 10% e isso pode ser conferido para a maioria dos caracteres
morfoagronémicos (PG, AE, FF e AP), atribuindo a elas uma elevada precisao

experimental. Ainda segundo Pimentel-Gomes (1985), valores entre 10% e 20% e entre
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20% e 30% séo considerados médios e altos, respectivamente, podendo assim classificar
o numero de espigas (NE) e a massa do sabugo (MS) obtidos (Tabela 1).

Os resultados expostos acima sdo bem proximos aos obtidos por Toebe et al.
(2014). Estes, em estudos com milho hibrido simples, duplos e triplos, em duas safras
diferentes, também constataram coeficientes de variagdo menores para AP e AE e
elevados quando referidos a MS.

De acordo com o método de otimizacédo de Tocher, para os 36 genoétipos de milho
foi possivel observar a formacédo de sete grupos (Tabela 2). O grupo 1 destacou-se por
reunir um maior nimero de genotipos, com cerca de 64,4% das cultivares. Deste modo,
0S gendtipos presentes no mesmo grupo apresentam similaridade genética, evidenciando
um certo padrao entre a maioria dos cultivares hibridos avaliados. O grupo 2 reuniu seis
genadtipos, jA os demais grupos reuniram apenas um genotipo cada. De acordo com
Barros et al. (2005), a formacdo de grupos com apenas um genotipo evidencia que estes
sejam divergentes em relacdo aos demais, 0 que reforca a presenca de divergéncia
genética entre os hibridos presentes nos grupos 3, 4, 5, 6 e 7, e entre 0s genotipos
presentes nos grupos 1 e 2.

A deteccdo de gendtipos divergentes em populacdes de milho é essencial para o
programa de melhoramento genético dessa cultura, pois possibilita identificar grupos
heteréticos distintos geneticamente e que possam ser utilizados em programas de
obtencao de linhagens.

Tabela 2 - Agrupamento pelo método de otimizacdo de Tocher dos 36 hibridos avaliados.

Grupos Genotipos

13; 33; 21; 9; 36; 29; 30; 5; 4; 22; 11, 12; 6; 3; 34, 31; 14, 24, 28; 2; 8; 17; 15; 26; 16
27; 35; 23; 20; 32;10
19
1
25
18
7

N o 0o~ WN

O meétodo de agrupamento UPGMA realizado possibilitou a formacédo de trés
grupos apos o corte com base no método de Mojena (1977). Os gendtipos 7 e 25 foram
0s mais divergentes, formando os grupos 2 e 3 respectivamente, divergindo do grupo 1
gue agrupou 94.4% dos genotipos totais. Entre os individuos alocados no grupo 1,
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observa-se que os genotipos 13 e 33 foram os mais similares (apresentando na matriz de
dissimilaridade uma distancia de apenas 0.14 entre si). (Figura 1).

1
n I 1

N

]
]
LL]
"
LH
T

]
L

L]

W Grupo 1 i

Grupa 2
1 Grupo 3

' " " % “ “ “ " w w o
Figura 1 — Agrupamento UPGMA com base na distdncia de Mahalanobis, para 36
gendtipos de milho. Corte estabelecido de acordo com Mojena (1977). Coeficiente de
Correlacdo Cofenético: CCC =0.77.

Ao compararmos o0s dois métodos de agrupamento podemos notar que o
"isolamento" dos gendtipos 7 e 25 também foi identificado pelo método de Tocher (Tabela
2 e Figura 1), evidenciando que estes sdo gendtipos mais divergentes entre os avaliados.

Utilizando a distancia de Mahalanobis, como medida de distancia genética entre os
genadtipos, com base nos seis caracteres morfoagrondmicos, os hibridos foram projetados
em um gréafico bidimensional (Figura 2), onde pode-se observar que os genétipos 7 e 24
foram os mais distantes geneticamente, corroborando com os resultados obtidos com os
dois métodos de agrupamentos utilizados.

Bertan et al. (2006) afirma que ha elevada concordancia entre as técnicas de
projecao bidimensional e o auxilio dos agrupamentos hierarquico UPGMA e de otimizacao
de Tocher na discriminacdo dos genoétipos mais divergentes, fornecendo, portanto,
subsidios para a realizacao de inferéncias mais seguras a respeito das distancias entre os

genatipos avaliados.
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Figura 2 — Projecdo em espaco bidimensional das medidas de distancias genéticas dos

36 hibridos avaliados.

Os valores da contribuicdo relativa de cada caracteristica para a divergéncia
genética estdo apresentados na Figura 3. Entre as seis variaveis analisadas, a altura de
planta foi a que mais contribuiu para a divergéncia, com pouco mais de 27%. Esses dados
sdo semelhantes com os encontrados por Paixao et al. (2008) e Santos et al. (2017) que,
ao analisarem a divergéncia entre gendtipos de milho, constataram que a variavel altura
da planta contribui em maior propor¢cdo. Em contrapartida, a caracteristica que apresentou
a menor contribuicdo foi a produtividade dos graos, com 10.76%. Alves et al. (2015), em
trabalho sobre a divergéncia genética de milho transgénico também obteve em seus
resultados a caracteristica produtividade de grdos entre as variaveis com contribuicoes
relativas mais baixas.

Silva et al. (2015) enfatizaram que o maior interesse na avaliacdo da importancia
relativa dos caracteres esta na possibilidade de se utilizar apenas caracteristicas que
mais contribuiram para discriminar os genétipos, diminuindo, neste sentido, mao-de-obra,

tempo e custos despendidos na experimentacao.
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Figura 3 — Contribuicdo relativa dos caracteres morfoagronémicos para diversidade, de

acordo com o método de Singh (1981).

Conclusdes

Os dois métodos de agrupamento foram capazes de evidenciar a dissimilaridade a
partir das caracteristicas morfoagronomicas para os 36 genétipos de milho hibrido.

O método de otimizacdo de Tocher proporcionou a formacao de um maior nimero
de grupos em relacdo ao método hierdrquico UPGMA, no entanto, houve certa
concordancia na definicdo dos gendtipos mais divergentes.

A caracteristica Altura da planta foi a que apresentou maior contribuicdo relativa
para a diversidade.

Os gendtipos 7 e 25 foram os que apresentaram maior divergéncia genética, sendo
estes 0s mais indicados para uma possivel utilizacdo em programas de melhoramento

genético da espécie em questao.
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