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Resumo: O objetivo deste trabalho foi avaliar a diversidade genética de dois conjuntos de linhagens 

derivadas de duas populações de milho-pipoca tropical. Foram genotipadas 48 linhagens, sendo 25 de 

Viçosa e 23 de Beija-Flor, utilizando 90 locos polimórficos SSR. Foram identificados 342 alelos nos 

90 loci avaliados. O número de alelos por locus variou de 2 a 9, com média de 3,8. Os valores do PIC 

obtidos dos marcadores SSR variou de 0,046 (bnlg2180) a 0,806 (bnlg2248), com média de 0,433. A 

população Beija-Flor apresentou índices de diversidade genética maiores que Viçosa. Beija-Flor 

apresentou 46% dos loci avaliados no conjunto de linhagens com PIC acima de 0,5, resultado maior 

que na população Viçosa que foi de 27%. O índice de diversidade genética foi de 0,412 para Viçosa e 

0,485 para Beija-Flor. O método de agrupamento UPGMA utilizando o índice de similaridade de 

Lynch formou dois grupos distintos com alguns indivíduos pertencentes a grupos diferentes. Em 

síntese, podemos concluir que o conjunto de linhagens Viçosa e Beija-Flor são molecularmente 

distintos, apesar de alguns indivíduos pertencerem a grupos diferentes. Os marcadores utilizados foram 

eficientes na discriminação dos grupos. 
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Introdução 

Estudos de diversidade genética são ainda frequentes no melhoramento vegetal, realizados com 

diferentes espécies de importância econômica, com objetivos diversos, como identificação de grupos 

heteróticos (Zheng et al. 2008) compreensão do relacionamento genético entre populações adaptadas e 

exóticas (Xia et al. 2005, Menkir et al. 2007), associação entre distância genética e heterose e 

capacidade específica de combinação.  Santacruz-Varela et al. (2004) estudaram o relacionamento 

genético entre populações de milho-pipoca dos EUA, mexicanas e da América do Sul, visando 

compreender sua evolução, concluíram tratar-se de três raças, oferecendo caracteres morfológicos, 

izoenzimáticos e de polimorfismo de DNA para sua discriminação. Estudos moleculares também são 

utilizados para avaliar a estrutura das populações em regiões geográficas distintas, como o trabalho de 
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Bracco et al. (2009) realizaram um estudo amplo de diversidade genética, envolvendo seis populações 

locais de milho-pipoca, oriundas de duas regiões distintas da Argentina. Diante disso o objetivo deste 

trabalho foi avaliar a diversidade genética de dois conjuntos de linhagens derivadas de duas 

populações de polinização aberta de milho-pipoca tropical. 

 

Material e Métodos 

Neste trabalho foram utilizadas 48 linhagens de milho-pipoca, pertencentes ao Programa Milho-

Pipoca UFV, do Departamento de Biologia Geral, originadas de duas populações de milho-pipoca, 

Viçosa (1-25) e Beija-Flor (26-48). A extração foi feita utilizando o kit de extração da Promega 

(Wizard® Genomic DNA Purification Kit). As linhagens foram genotipadas com 90 marcadores SSR 

selecionados no banco de dados do MaizeGDB. A diversidade genética foi avaliada pelos seguintes 

índices, número total de alelos em todos os loci SSR, número médio de alelos por locus, alelos 

privados, heterozigosidade esperada, também denominada de diversidade genética (He), utilizando o 

software GeneAlEx 6 (Genetic Analysis in Excel). O conteúdo de informação polimórfica (PIC) foi 

estimado pelo software PowerMarker, Version 2.7. O Índice de Similaridade Genética de Lynch 

(1990) e o método de agrupamento UPGMA (Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean) 

foram utilizados para a formação dos grupos pelo software NTSYSpc 2.21m (Numerical Taxonomy 

and Multivariate Analysis System).  

 

Resultados e Discussão 

Os 90 loci polimórficos de SSR utilizados para a genotipagem das linhagens produziu um total 

de 342 alelos. O número de alelos por locus variou de 2 a 9, com média de 3,8. Os valores do PIC 

obtidos dos marcadores SSR variou de 0,046 (bnlg2180) a 0,806 (bnlg2248), com média de 0,433. 

Verificou-se que 40% dos marcadores apresentaram um valor do PIC maior que 0,5. O PIC de Beija-

flor foi o dobro do observado em Viçosa (Tabela 1). Bracco et al. (2009) encontraram em 131 

indivíduos de milho-pipoca, genotipados com 9 loci SSR, um total de 65 alelos, variando de 3-12 

alelos por locus. Em outro estudo Xia et al. (2005) encontraram uma média de 7,4 alelos por locus 

SSR, avaliando 155 linhagens de milho tropical.  Considerando o conjunto de linhagens em cada 

população, o número total de alelos em cada população foi de 269 alelos em Viçosa e 311 em Beija-

Flor. A presença de alelos específicos em cada população, denominado de alelos privados, foi maior 



 

em Beija-Flor (0,81) que na população Viçosa (0,34). Beija-Flor apresentou 46% dos loci avaliados no 

conjunto de linhagens com PIC acima de 0,5, resultado maior que na população Viçosa que foi de 

27%. A heterozigosidade esperada, também denominada de índice de diversidade genética (He) foi de 

0,412 para Viçosa e 0,485 para Beija-Flor. Esse resultado foi intermediário ao encontrado por Bracco 

et al. (2009), avaliando milho-pipoca, encontrou uma variação de 0,221 a 0,656 entre as populações 

mais divergentes.  

 

Tabela 1 - Parâmetros Alélicos entre os Conjuntos de Linhagens de Viçoa e Beija-flor 

Populações 
Índices de Diversidade 

Na Na Freq >= 5% Ne No He PIC 

Viçosa 2.989 2.478 1.99 0.344 0.412 0.402 

Beija-flor 3.456 3.078 2.257 0.811 0.485 0.808 

Na = Número de alelos diferentes; Na (Freq >= 5%) = No. de alelos diferentes com freqüência 

>= 5%; Ne = No. efetivo de alelos = 1 / (Sum pi^2);  No= Alelos Privados (Alelos Únicos em 

uma população); He = Heterozigosidade esperada  = 1 - Sum pi^2; PIC = conteúdo de 

informação polimórfica. 

 

O índice de similaridade genética de Lynch (1990) variou de 0,48 a 0,84. A relação entre as 48 

linhagens foi investigada utilizando o método agrupamento UPGMA (Figura 1).  

 

 

Figura 1 – Dendograma das 48 linhagens, pelo método de agrupamento UPGMA utilizando o Índice de Similaridade de 

Lynch (1990). 



 

 

A análise de agrupamento definiu dois grupos distintos com poucos indivíduos de grupos 

diferentes. Na população Viçosa observou-se que 21 das 25 linhagens foram definidas em um grupo, 

contendo apenas uma linhagem de Beija-Flor. No grupo formado pelas linhagens de Beija-Flor apenas 

três linhagens foram de Viçosa e uma não foi alocada no grupo. Os indivíduos alocados em grupos 

diferentes sugerem que as duas populações originais possuíam pais em comuns. A formação dos dois 

grupos de linhagens (Viçosa e Beija-Flor) sugere que elas podem ser usadas como progenitoras em 

cruzamentos intragrupos. Os marcadores SSR utilizados foram eficientes na separação dos grupos de 

linhagens originados das diferentes populações. Essa observação também foi semelhante em outros 

trabalhos (Bracco et al. 2009, Zheng et al.2008). 

 

Conclusões 

Em síntese, o conjunto de linhagens Viçosa e Beija-Flor são molecularmente distintos, apesar de 

alguns indivíduos pertencerem a grupos diferentes. Os marcadores utilizados foram eficientes na 

discriminação dos grupos. A partir dos resultados obtidos, poderão ser formados grupos distintos para 

a obtenção de novas combinações híbridas, a fim de explorar mais intensamente a heterose. 
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