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RESUMO - A caracterizagdo de acessos de bancos de germoplasma através da fenotipagem ¢
essencial para o estabelecimento de estratégias de selecdo e recombinacdo de genotipos
divergentes em programas de melhoramento de plantas. Objetivou-se estimar e analisar a
divergéncia genética entre 42 variedades de milho tropical com base em caracteres
morfologicos e descritores. Cada parcela foi avaliada com base em 18 caracteres.
Posteriormente, foi mensurada e avaliada a divergéncia genética das variedades quanto a esses
caracteres. A partir da Distancia Euclidiana Média comparou-se os métodos de agrupamento
hierarquico (UPGMA) e otimizagao (Tocher). Foram discriminados cinco grupos pelo
agrupamento UPGMA e seis pelo método de Tocher, entretanto houve grande concordancia
entre os métodos. Alta similaridade entre as variedades foi constatada ao serem dispostas no
mesmo agrupamento a 70% de dissimilaridade. De acordo com a contribui¢ao relativa dos
caracteres para a diversidade, os descritores diametro de espiga, comprimento de espigas e
altura da primeira espiga sao passiveis de elimina¢ao por contribuirem com menor magnitude
para a formacao dos grupos. Por outro lado, peso de graos debulhados ¢ peso de espigas
apresentaram maior variancia e importancia para distinguir as variedades. As variedades de
milho ndo apresentaram alta variabilidade genética em relagdo aos caracteres morfologicos
analisados.
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Introduciao

A cada safra os programas de melhoramento de milho disponibilizam novos materiais
genéticos que superem o desempenho dos presentes no mercado e atendam as necessidades do
produtor e da cadeia produtiva da cultura. Na safra 2011/2012 foram disponibilizadas 489
cultivares de milho, sendo 15% de novas variedades (CRUZ et al., 2011). A obten¢ao desses
novos gendtipos foi possivel gracas a sele¢do e fixagdo de alelos favoraveis de caracteres de
interesse com base no estudo das linhagens da populagdo base. Entretanto, quando a sele¢cdo
dos alelos favordveis ¢ realizada numa populacdo, sua variabilidade genética tende a ser

reduzida (WANG et al., 1999).

1 — Trabalho desenvolvido com o Centro Nacional de Pesquisa Milho e Sorgo.



Neste sentido, Netto et al. (2002) ressaltam que a caracterizacdo de acessos de bancos
de germoplasma através da avaliacdo das variaveis morfologicas, fisioldgicas, bioquimicas e
agronomicas € de grande importancia para o melhoramento no estabelecimento de estratégias
de cruzamento e sele¢ao. Essa caracterizagdo permite o conhecimento do potencial fenotipico
do gendtipo e de parametros que contribuam para a sele¢do adequada de genitores.

A metodologia mais adequada para auxiliar esta caracterizacdo ¢ a utilizacdo de
técnicas multivariadas onde € possivel simplificar a fenotipagem dos gendtipos quanto aos
descritores avaliados e concluir sobre a selecdo dos genitores. Dentre estas técnicas, a
diversidade genética ¢ amplamente utilizada por ser um método preditivo e que permite
explorar a variabilidade entre subamostras. Além disso, a estimacao da diversidade possibilita
ao melhorista concentrar esforcos apenas em combinagdes especificas promissoras para
maximizar a heterose e o ganho genético na obtenc¢ao de uma progénie (GOMES et al., 2004).

Diante do exposto, o objetivo foi estimar e analisar a diversidade genética entre

variedades de polinizagdo aberta de milho tropical por meio de caracteres fenotipicos.

Material e métodos

Um ensaio com 42 variedades de milho (Tabela 1) pertencentes ao Centro Nacional de
Pesquisa Milho e Sorgo foi instalado no campo experimental Prof. Diogo Alves de Mello do
Departamento de Fitotecnia da Universidade Federal de Vigosa — (UFV) (20°45'14"S;
42°52'53"W), em novembro de 2011. Adotou-se o delineamento experimental latice
retangular 6x7, com duas repetigdes. Cada parcela foi constituida por duas linhas de 4m de
comprimento espagadas por 0,80 m. A densidade de semeadura foi 5,5 sementes por metro. A
adubacio de plantio foi realizada com 250 kg.ha™ de NPK (formulado 8-28-16) ¢ a adubagdo
de cobertura com 90 kg.ha™ de nitrogénio aplicado no estadio V6. Os tratos culturais adotados
foram os recomendados para a cultura.

Na ocasido do florescimento, as parcelas foram avaliadas quanto ao florescimento
masculino (FM), florescimento feminino (FF), altura de plantas (AP), altura da primeira
espiga (AE), numero de folhas acima da primeira espiga (NFAE) e nimero de perfilhos por
pendao (NPP). Apds a maturagdo dos graos foram avaliados os caracteres: acamamento (AC),
quebramento (QB), nimero de plantas na parcela (ST), nimero de espigas colhidas na parcela
(NE), numero de espigas doentes colhidas na parcela (ED), peso de espigas colhidas na
parcela (PE) e peso de graos debulhados da parcela (PG).

Na avaliacdo da divergéncia genética entre as variedades foi realizada a analise

multivariada utilizando a Distancia Euclidiana Média Padronizada como medida de
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dissimilaridade. No agrupamento das variedades utilizou-se o método hierdrquico UPGMA
(Unweighted Pair Group Method using Arithmetical Averages) e o método de otimizacgao
Tocher. As metodologias de agrupamento foram comparadas a fim de aumentar a
confiabilidade das conclusdes sobre as variedades. Todas as andlises foram realizadas por

meio do programa estatistico Genes (CRUZ, 2011).

Resultados e Discussio

Com base no dendrograma (Figura 1) ¢ possivel observar que a maior distancia ¢
entre as variedades BRS Caimbé e CMS EAO 2008 e a menor entre a Sint 10723 e Sint
10781.

Apesar das variedades CMS EAO 2008 e DSS-0402 nao serem dispostas em nenhum
grupo, trés grupos podem ser observados, os quais sdo compostos por 32, trés e cinco
variedades de milho, respectivamente. No dendrograma, o corte foi realizado em 1,43 da
Distancia Euclidiana Média, correspondendo a 70% da diversidade entre as linhagens. CRUZ
(1990) recomenda que o corte seja feito onde possa ser observada mudanca brusca de nivel.
Assim, a partir desse ponto, foram obtidos os cinco grupos citados, visto que o primeiro
englobou 32 variedades.

Como foram avaliadas 42 variedades quanto a 18 caracteres morfoldgicos, ¢ possivel
analisar a alta similaridade entre as variedades do primeiro agrupamento que abrangeu
76,19% dos genotipos em estudo. O agrupamento nao foi suficiente para distinguir as
variedades quanto a producao de graos (peso de 500 graos debulhados) distribuindo as de
melhor e pior performance em agrupamentos distintos e a diferentes distancias. Tal afirmativa
¢ comprovada ao observar a variedade DSS-0402 que, sendo a mais produtiva, ndo foi
agrupada com nenhum outro material. Divergente a maior produgdo, na quinta ramificacao do
dendrograma houve maior agrupamento das variedades menos produtivas (Sint 10697, Sint
10805 e HDS NE 4x3). A variedade CMS EAO 2008 que nao apresentou similaridade com
outras variedades, se destacou quanto ao tamanho de planta e altura da primeira espiga,
entretanto, apresentou caracteres indesejados como acamamento e espigas doentes. Apesar de
apresentar maior dissimilaridade com a maioria das variedades, utilizd-la como genitor pode
diminuir o ganho pela provavel frequéncia de alelos desfavoraveis em caracteres de interesse.

Com excecdo da variedade 11934 com superioridade nos caracteres: peso de espiga,
numero de fileiras por espiga, didmetro de espiga e de sabugo o agrupamento de Tocher

apresentou alta similaridade de resultados no agrupamento das variedades.
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Em plantas alégamas o objetivo da caracterizagdo de materiais para auxiliar a selecao
¢ fundamentar a divergéncia entre genitores que, por sua vez, estd diretamente relacionada
com a capacidade especifica de combinagdo. Todavia, Cress (1966) destaca que apesar de
estar relacionada com a heterose, a diversidade genética pode ndo ser suficiente para que ela
ocorra, sendo imprescindivel considerar o desempenho superior dos genitores em
combinagdes hibridas.

Pela estimativa da importancia de caracteres, nota-se que diametro de espiga,
comprimento de espigas e altura da primeira espiga seriam passiveis de eliminacao caso fosse
necessario reduzir o numero de descritores. Por outro lado, pode-se observar que as
contribui¢des mais importantes dos descritores foram peso de graos debulhados e peso de

espigas.

Conclusao
As variedades de milho avaliadas ndo apresentaram alta diversidade genética em

relacdo aos caracteres morfologicos analisados.
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Tabelas e Figuras

Tabela 1 — Identificacdo das variedades de polinizacao aberta utilizadas no ensaio.

Codificacdo

Variedades
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BRS 2020
BRS 1055
Sint 10731
BRS 3060
Sint 10771
DSS-0402
DSS-0404
BRS Caimbé
Sintético 1X
BRS 4103
Sintético RxS Spod
Sintético 256 L
Sint 10697
BR 106
Sint. Mult. TL
Sint. Pro Vit A
Sint 10707
VSL BS 42 C 60
Sint 10795
Sint 10805
DSS HI 01
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Codificacdo Variedades
22 DSS HI 02
23 Sint 10783
24 Sint 10717
25 Bio 4
26 CMS EAO 2008
27 PC 0402 =1IPR 164
28 PC 0904
29 Eldorado
30 MC 20
31 Sol da Manha
32 PC 0905
33 PC 0903
34 AL Avaré
35 Sint Super-Precoce 1
36 2E530
37 Sint 10723
38 11934
39 BRS Gorutuba
40 Sint 10699
41 HDS NE 4x3
42 Sint 10781
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Figura 1- Dendrograma representativo da dissimilaridade genética entre 42 variedades de

J
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polinizacao aberta de milho tropical, obtido pelo método de agrupamento UPGMA, utilizando
a Distancia Euclidiana Média Padronizada como medida de dissimilaridade com base em

caracteres fenotipicos.
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