" UNIVERSIDADE DE BRASILIA
. ‘ FACULDADE DE AGRONOMIA E MEDICINA VETERINARIA

PROGRAMA DE POS-GRADUACAO EM AGRONOMIA

VARIABILIDADE, PARAMETROS GENETICOS E CARACTERIZACAO
AGRONOMICA E MOLECULAR DE GENOTIPOS DE CEVADA NUA
(Hordeum vulgare L. var. nudum Hook. f.) SOB IRRIGACAO NO CERRADO

RICARDO MENESES SAYD
DISSERTACAO DE MESTRADO EM AGRONOMIA

BRASILIA/DF
FEVEREIRO/2014



e

UNIVERSIDADE DE BRASILIA
FACULDADE DE AGRONOMIA E MEDICINA VETERINARIA
PROGRAMA DE POS-GRADUACAO EM AGRONOMIA

VARIABILIDADE, PARAMETROS GENETICOS E CARACTERIZACAO
AGRONOMICA E MOLECULAR DE GENOTIPOS DE CEVADA NUA
(Hordeum vulgare L. var. nudum Hook. f.) SOB IRRIGACAO NO CERRADO

RICARDO MENESES SAYD

ORIENTADOR: FABIO GELAPE FALEIRO
CO-ORIENTADOR: RENATO FERNANDO AMABILE

DISSERTACAO DE MESTRADO EM AGRONOMIA

PUBLICACAO: 69/2014

BRASILIA/DF
FEVEREIRO/2014



e

UNIVERSIDADE DE BRASILIA
FACULDADE DE AGRONOMIA E MEDICINA VETERINARIA
PROGRAMA DE POS-GRADUAGAO EM AGRONOMIA

VARIABILIDADE, PARAMETROS GENETICOS E CARACTERIZACAO
AGRONOMICA E MOLECULAR DE GENOTIPOS DE CEVADA NUA
(Hordeum vulgare L. var. nudum Hook. f.) SOB IRRIGACAO NO CERRADO

RICARDO MENESES SAYD

DISSERTACAO DE MESTRADO SUBMETIDA AO PROGRAMA DE POS-GRADUACAO
EM AGRONOMIA DA FACULDADE DE AGRONOMIA E MEDICINA VETERINARIA DA
UNIVERSIDADE DE BRASILIA, COMO PARTE DOS REQUISITOS NECESSARIOS A
OBTENCAO DO GRAU DE MESTRE EM AGRONOMIA, LINHA DE PESQUISA EM
MELHORAMENTO VEGETAL.

APROVADA POR:

Fabio Gelape Faleiro, D.Sc., Embrapa Cerrados, CPF: 739.634.706-82, fabio.faleiro@embrapa.br
(Orientador)

Eduardo Alano Vieira, D.Sc., Embrapa Cerrados, CPF: 999.533.669-34, eduardo.alano@embrapa.br
(Examinador externo)

Nara Oliveira Silva Souza, D.Sc., Universidade de Brasilia, CPF: 033.300.726-36,
narasouza@unb.br (Examinadora interna)

BRASILIA/DF, 28 de fevereiro de 2014.



FICHA CATALOGRAFICA

S274p  Sayd, Ricardo Meneses.
Variabilidade, parametros genéticos e caracterizacdo agrondmica e
molecular de genoétipos de cevada nua (Hordeum vulgare L. var. nudum
hook. f.) sob irrigacdo no Cerrado/ Ricardo Meneses Sayd. — 2014.
83f. 1 il.

Orientador: Fabio Gelape Faleiro.
Coorientador: Renato Fernando Amabile.

Dissertacdo (Mestrado) — Universidade de Brasilia, Faculdade de
Agronomia e Medicina Veterinaria, Brasilia, 2014.

1. Hordeum vulgare L. var. nudum hook. f. 2. Diversidade genética. 3.
Cevada nua. 4. RAPD. 5. Parametro genético. 6. Correlagédo genética. I.
Faleiro, Fabio Gelape, orient. I1I. Amabile, Renato Fernando, coorient. Ill.
Titulo.

633.16 CDD 21

Catalogac&o na fonte: Fabio Lima Cordeiro (CRB 1/1763)

REFERENCIA BIBLIOGRAFICA

SAYD, R. M. Variabilidade, parametros genéticos e caracterizacdo agronémica e molecular de
genotipos de cevada nua (Hordeum vulgare L. var. nudum Hook. f.) sob irrigacdo no Cerrado.
Brasilia: Faculdade de Agronomia e Medicina Veterinaria, Universidade de Brasilia, 2014, 83 p.
Dissertacdo de Mestrado.

CESSAOQ DE DIREITOS

NOME DO AUTOR: Ricardo Meneses Sayd

TITULO DA DISSERTACAO DE MESTRADO: Variabilidade, pardmetros genéticos e
caracterizacdo agronémica e molecular de gen6tipos de cevada nua (Hordeum vulgare L. var. nudum
Hook. f.) sob irrigacdo no Cerrado.

GRAU: Mestre ANO: 2014

E concedida & Universidade de Brasilia permissdo para reproduzir copias desta tese de doutorado
para Unica e exclusivamente propositos académicos e cientificos. O autor reserva para si 0S outros
direitos autorais, de publicagdo. Nenhuma parte desta tese de doutorado pode ser reproduzida sem a
autorizacdo por escrito do autor. CitacGes sdo estimuladas, desde que citada a fonte.

Ricardo Meneses Sayd

CPF: 012.657.211-90

AE 04 Lote 1/J torre 3, ap. 1307
Guara Il. Brasilia/DF - Brasil
CEP: 71.070-640

Tel: (61) 8173-8890
ricardo_sayd@hotmail.com



AGRADECIMENTOS

A Deus, por tudo que me deu na vida e por estar cuidando do seu filho.

A minha mée, pelo amor que tem por mim e por me ter dado o respaldo pra seguir na vida
académica.

A0 meu pai, por ter me ensinado a gostar das coisas simples da vida e todo amor dedicado a
mim.

A minha irméa Erika por ser um exemplo de carater e ao meu irmédo Rafael pelo ser modelo de
persisténcia e disciplina.

A minha afilhada Helena, que me proporciona momentos de intensa felicidade!

A minha namorada Mariana, por todo amor e carinho dedicados a mim durante toda essa
longa jornada.

Ao meu grande amigo e co-orientador Renato Amabile por sempre acreditar no meu
potencial, e ter me direcionado para o caminho do estudo e do trabalho.

Ao meu orientador Fabio Faleiro, que coordenou com maestria além de sempre me incentivar
com palavras positivas.

Aos meus professores pelos ensinamentos académicos e de vida proporcionados, em especial
ao professor José Ricardo Peixoto pelo grande ser humano que é.

A minha banca examinadora, nos nomes de Nara Souza e Eduardo Alano Vieira, por
participar dessa etapa da minha carreira académica e mostraram-se sempre disponiveis para ajudar.

Ao Amilton da Silva Pires, pela amizade estabelecida e sem o qual essa dissertacdo ndo seria
realizada.

Ao Levi Botelho, Antonio Santos, Antonio Oliveira, Vanduir Siqueira e Pedro Cruz pelo
valioso apoio durante e apds a conducgédo dos ensaios de campo.

Aos meus amigos e companheiros de estagio Vitor Monteiro, Matheus Santin e Vinicius
Sim@es pela ajuda, amizade e ensinamentos passados.

Ao apoio prestado pela equipe da Embrapa Cerrados em todo processo: Bernardo Coutinho,
Jodo Batista dos Santos, Fernanda Ramos de Andrade, Osmi Soares, Adriano Delly Veiga e
especialmente a minha amiga Gracielle Bellon.

A Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuéaria - Embrapa e, em especial, a Embrapa
Cerrados pela possibilidade da realizacdo deste treinamento.

A Universidade de Brasilia, através da Faculdade de Agronomia e Medicina Veterinaria, pela
acolhida durante a minha vida académica.

A todos aqueles que, de alguma forma, colaboraram para a realizacdo deste trabalho.



SUMARIO

SUMARIO ..ottt sttt sttt n et s ettt et n st an et ene s tanens Vi
L RESUMO ..ttt bbb bbb Rt bbb bbb Rt n bt e e ntes 7
2. AB ST RACT .ttt bt bbbt b e bt bR b e bR Rt b e e b bRt bRt e e b ne e b eres 9
3. INTRODUGAOD ..o esee s 11
4. REVISAO BIBLIOGRAFICA........coooveieveiieteeee st sas s ssss sttt 13

A1 CRVAUA. ... ettt Rttt n b n e 13

4.2, CVAUA NUB ...ttt bbbttt 14

R B O T4 - To [0 BTSSP TSR PSP PR PTPPRPOO 15

4.4 USOS 08 CEVAUA. ......euevieiiiietie ettt bbbttt bbb 16

4.5 Situacdo Mundial e Brasileira da Cevada ............cocoeiveiiiiiiiiiieieeeeees e 17

4.6 Variabilidade genética molecular € agrondmiCa..........ccccceeveiiiieiiinisie e 18

4.7 ParAmetroS JENETICOS. ... uiiueeiiiteiie i st eie sttt teste e st e be et e s tesbeesbesbeese e beaseeseesbeeneesbeeteebesaeeneesre e 20
5. OBJETIVO GERAL ...ttt bbbttt et sbe e b sttt e e beenbeenbee s 22
6. OBJETIVOS ESPECIFICOS........ooiieeieieeeeieete et teeie e esee sttt nsanens 22
7. REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS .......coceeveeeeeteeeseeters s eeeess s sssses s nasses s sssessenessssansssenassenes 23

(07 21 1 01 1 I OO U TR 30
1L RESUMO ettt bt bbb h bbbt bbbt h bttt be e nbe e nhe e nrr e b nns 31
2. AB ST RACT ..t b ettt h et b bt h e R bR bt b e e bt ab et ear e nreenbe e e 32
3. INTRODUGAOD ..o 33
4, MATERIAL E METODOS ..ottt ettt s ettt en sttt st en st en s ennens 34
5. RESULTADOS E DISCUSSAQ .....oovuieeieeeveesisseetseeetesses s iesesssssassessessssses st 37
8. CONCLUSOES. ..ottt 51
7. REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS .......oveveeeeeeteeeeeeeteeesesesseeeess s s s sesss s seness s sensanenns 51

CAPTTULO ittt 54
Lo RESUMO .ttt bbbt h bbbt e s b etk et Rttt e e bt bt e nae e e be e 55
R N = R I A O PSSR 56
3. INTRODUGAOD ...ttt en s s et ns ettt 57
4, MATERIAL E METODOS ..ottt e ettt sttt sttt en sttt s ten st en st ennees 58
5. RESULTADOS E DISCUSSAOQ .....couiiiiriiiiriieiinsisei st st ssss s esssssssssssssesssns 60
B. CONCLUSOES. .....ciiuiiieiireese st 74
7. REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS ..ottt 75

Vi



1. RESUMO

A cultura da cevada (Hordeum vulgare L.) tem se mostrado com alto potencial para integrar sistemas
de producdo do Cerrado irrigado em razdo da sua capacidade agronémica de adaptacdo e pela
crescente demanda por essa commodity. Todavia, apenas a cevada tradicional ou com casca, com
viés cervejeiro, vem sendo explorada pelos melhoristas brasileiros. Nos Gltimos anos, a cevada nua
ou “’Hulless barley’’, tem despertado um grande interesse devido as suas propriedades fisico-
quimicas relacionadas a saude. Essas caracteristicas podem ser aproveitadas tanto para malteacao
como na alimentacdo animal e humana, dando oportunidade e oferta ao negocio agricola, de forma a
incluir novas oportunidades comerciais. Nesse sentido, acOes de pesquisa e desenvolvimento séo
necessarias para gerar informag6es moleculares e agronémicas de diferentes acessos de cevada nua e,
posteriormente, utilizar a variabilidade genética para o desenvolvimento de cultivares adaptadas.
Neste trabalho, objetivou-se quantificar e caracterizar a variabilidade genética de 18 acessos de
cevada nua com base em marcadores moleculares e caracteres agronémicos, além de selecionar
acessos com caracteristicas agrondmicas desejaveis para cultivo no sistema de producéo irrigado no
Cerrado. Foram avaliados 18 acessos de cevada nua, além de trés acessos de cevada com graos
cobertos que serviram como referéncia. Os experimentos foram realizados em dois locais no Distrito
Federal: na Embrapa Cerrados, Planaltina-DF, situada a 15°35°30°’ de latitude Sul e 47°42°30"’ de
longitude Oeste, numa altitude de 1.007 m; e na Embrapa Produtos e Mercado (SPM), localizada em
Recanto das Emas-DF a 15°54°53”” de latitude Sul e 48°02°14” de longitude Oeste, em uma altitude
de 1.254 m, ambos irrigados via pivOé central, de maio a Setembro de 2012. O delineamento
experimental utilizado foi o de blocos ao acaso com trés repeticdes. As caracteristicas avaliadas
foram: rendimento de gréos, classificacdo comercial de primeira, segunda e terceira classe, peso de
mil sementes, altura de plantas, grau de acamamento, ciclo de espigamento, peso hectolitrico e teor
de proteina no grdo. A caracterizacdo molecular foi realizada com base em 157 marcadores
moleculares RAPD e nos dez caracteres agrondmicos. Foram obtidas as matrizes de distancia
genética entre 0s genotipos com base em marcadores moleculares e caracteristicas quantitativas.
Foram realizadas andlises de agrupamento e dispersdo grafica dos acessos. Foi constatada alta
variabilidade genética molecular e agronémica entre os acessos, possibilitando a utilizacdo das
mesmas pelo programa de melhoramento genético. Observou-se tendéncia de agrupamento dos
gendtipos etiopes e uma significativa dispersdo dos genotipos brasileiros, 0s quais apresentaram
maior variabilidade genética molecular. Com base nas caracteristicas agrondmicas, foram verificados
dois agrupamentos mais consistentes, um com o0s materiais disticos e outro com os hexasticos. Os
genotipos mais divergentes foram os disticos Cl 13453, CN Cerrado 5, CN Cerrado 1 e CN Cerrado
2. Os genotipos Pl 356466, CN Cerrado 1, Pl 370799 e CI 13453 apresentaram caracteristicas



agrondémicas de interesse e foram distintos geneticamente, sendo indicado para a base de
cruzamentos visando & selecdo de genoOtipos promissores, maximizando os efeitos heteroticos e a
complementaridade génica dentro do programa de melhoramento genético da cevada nua irrigada no
Cerrado. Os dados obtidos na caracterizagdo agrondémica foram submetidos a analise de variancia e
as médias agrupadas entre si pelo teste de Tukey. Foram detectadas diferencas significativas a 1%
entre 0s acessos para todas as caracteristicas avaliadas. Ha possibilidade de se obter ganhos genéticos
devido aos elevados valores do coeficiente de variagdo genotipico. Foi observada alta herdabilidade
para todas as caracteristicas, exceto para teor de proteina, possibilitando a transferéncia de
caracteristicas de interesse dos genitores para seus descendentes. Os acessos Cl 13453, CN Cerrado
1, CN Cerrado 2, CN Cerrado 5 e P1356466 destacaram-se dos demais em relacdo as caracteristicas

agrondmicas, rendimento de gréos, classificacdo comercial de primeira, acamamento e proteina.

Palavras-chave: Hordeum vulgare L. var. nudum Hook. f., variabilidade, recursos genéticos,

parametros genéticos, melhoramento vegetal.



2. ABSTRACT

The barley (Hordeum vulgare L.) has shown a high potential for integrating irrigated production
systems in the Brazilian Savanna due to its agronomic adaptability and to the increasing demand for
this commodity. However, only the traditional or covered barley, with brewing characteristics, has
been explored by Brazilian breeders. In recent years, the naked barley, or hulless barley, has aroused
great interest due to its physical and chemical properties related to health. These characteristics can
be availed for both malting and human or animal feeding, providing opportunity and supply to the
agriculture business, in a way to include new commercial opportunities. In this sense, actions in
research and development are needed to generate molecular and agronomic information from
different barley accessions and, posteriorly, use the genetic variability for the development of
adapted cultivars. In this study, it was aimed to quantify and characterize the genetic variability of 18
accessions of hulless barley based on molecular markers and agronomic traits, and select accessions
with desired agronomic traits for cultivation in irrigated production system in the Brazilian Savanna.
Eighteen accessions of hulless barley were evaluated, and three accessions of covered barley served
as reference. The experiments were performed in two sites in Distrito Federal: Embrapa Cerrados,
Planaltina-DF, 15°35°30” latitude south and 47°42°30’" longitude West, 1.007 meters high; and
Embrapa Produtos e Mercado (SPM), Recanto das Emas-DF, 15°54°53’ latitude South and
48°02°14”’ longitude West, 1.254 meters high, both irrigated via central pivot, from May to
September of 2012. It was used the randomized blocks experimental design with three replicates.
The evaluated characteristics were: grain yield; commercial classification of first, second, and third
class; thousand seeds weight; plant height; lodging level; earing cycle; hectoliter weight; and grain
protein content. The molecular characterization was performed based on 157 RAPD molecular
markers and on the ten agronomic traits. Matrices of genetic distance among the genotypes were
obtained based on molecular markers and quantitative traits. Graphic grouping and dispersion
analysis of the accessions were made. High molecular and agronomic genetic variability were found
among the accessions, enabling their use by the breeding program. It was observed a tendency to
grouping among the Ethiopian genotypes and a significant dispersion among the Brazilian genotypes,
which presented higher molecular genetic variability. Based on the agronomic characteristics, two
more consistent groupings were identified, one with the two-rowed materials and another with the
six-rowed materials. The more divergent genotypes were the two-rowed Cl 13453, CN Cerrado 5,
CN Cerrado 1, and CN Cerrado 2. The Pl 356466, CN Cerrado 1, Pl 370799, and CI 13453
genotypes presented agronomic traits of interest and were genetically different, being indicated for
the crossing base aiming promising genotypes selection, maximizing the heterotic effects and the
genic complementarity inside the breeding program of the hulless irrigated barley in the Cerrado.



The data obtained in the agronomic characterization were subjected to the statistical analysis of
variance and the grouped means where analyzed by the Tukey test. Significant differences were
observed at 1% among the accessions for all the evaluated traits. There’s the possibility of obtaining
genetic gains due to the high values of the genotypic variation coefficient. High heritability was
found for all the characteristics, except protein content, enabling the trait of interest transfer from the
parents to the descendants. The accessions CI 13453, CN Cerrado 1, CN Cerrado 2, CN Cerrado 5,
and P1356466 stood out among the others in relation to the agronomic traits, grain yield, commercial

classification of first class, lodging, and protein content.

Key words: Hordeum vulgare L. var. nudum Hook. f., variability, genetic resources, genetic

parameters, plant breeding.
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3. INTRODUCAO

O potencial de adaptacao da cevada (Hordeum vulgare L.) em condi¢des de Cerrado irrigado
foi verificado recentemente por Amabile (2013) e Monteiro (2012) que expuseram toda capacidade
agrondmica da cultura. A cevada tem se mostrado uma cultura apta a regido, apresentando potencial
produtivo elevado, com rendimentos comerciais acima de 5,0 t ha™, excelente classificacio
comercial e qualidade de grdos (AMABILE et al., 2007). Entretanto, apenas a cevada tradicional ou
com casca com Viés cervejeiro vem sendo explorada pelos melhoristas brasileiros. Porém, nos
ultimos anos, as variedades de cevada nua ou “’Hulless barley’’, tem despertado interesse devido as
suas propriedades fisico-quimicas, que podem ser aproveitadas tanto para malteacdo como na
alimentacdo animal e humana (NEWMAN & NEWMAN, 2004).

Acredita-se que a utilizacdo da cevada foi primeiramente para 0 consumo humano, sendo
posteriormente utilizada na maltagem para o fabrico de cerveja. Essa mudanga ocorreu devido a
substituicdo da cevada pelo trigo e pelo arroz na alimentacdo. A cevada foi e vem sendo aproveitada,
ao longo dos séculos, tanto para alimentagdo humana e animal, maltagem, quanto para rituais
religiosos, celebracdes e até como moeda, além de ser considerada um alimento funcional
(AMABILE, 2013). Segundo Newman & Newman (2006), cerca de dois ter¢os da producdo mundial
de cevada foi destinada para fins alimenticios, e um terco para a malteacdo, sendo que 2% do total
serviram como fonte de alimentacao direta (grdo). No Brasil, Minella et al. (2007) descreveram uma
situacdo inversa, onde 86% do total de cevada sdo para producdo de malte. Os 14% restantes sdo
utilizados na alimentacdo e como semente no plantio. Ainda ndo devidamente explorada, a cevada
nua, tem pequena importancia no Brasil e continua a ser cultivada somente em estacGes
experimentais, a fim de avaliar suas potencialidades como alimento.

Diferentemente do panorama mundial, observa-se uma baixa oferta de cevada nua no Brasil.
Contudo, o interesse mundial nesse grao € crescente, por causa dos beneficios existentes no consumo
desse grdo, acarretados pelo alto teor de betaglucanas, alta porcentagem de proteina e grande
quantidade de fibra dietética solivel (MARCONI et al., 2000). Neste contexto, fica evidente a
necessidade de estudos sobre a variabilidade genética, visando caracterizar agronomicamente 0s
acessos existentes nos bancos de germoplasma, selecionando os melhores acessos nas condicdes
especificas para a regido do Cerrado do Brasil Central.

Entre os cereais, a cevada € o que possui uma das bases geneticas mais diversas (BAIK &
ULLRICH, 2008). Alguns estudos que buscaram quantificar tal diversidade foram publicados por
Kochieva et al. (2001), Yu et al. (2002) e Yang et al. (2010). Uma das ferramentas utilizadas em
programas de melhoramento para obtencdo de cultivares superiores € a utilizacdo da

complementaridade génica entre um genotipo local adaptado e um gendétipo exdético com
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caracteristicas agronémicas de interesse. Para que isso ocorra, € necessario identificar e separar
geneticamente os gendtipos que compde a colecdo de trabalho, para que se fagam os cruzamentos
mais complementares, gerando assim maior variabilidade da colegdo (NASS, 2001).

O estudo da variabilidade genética juntamente com a caracterizacdo agrondmica e a
estimativa de parametros genéticos em cole¢des de cevada nua no Cerrado €, até entdo, um trabalho
inédito, cuja importancia é fundamental para a agricultura dessa regido. Os conhecimentos obtidos
com a pesquisa gerardo subsidios para programas de melhoramento genético de cevada nua,

principalmente fornecendo novas informacdes, que irdo propiciar ganhos quantitativos e qualitativos.
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4. REVISAO BIBLIOGRAFICA
4.1. Cevada

A cevada (Hordeum vulgare L.) é um cereal cultivado h&4 muitos anos. Restos arqueoldgicos
de grdos foram encontrados na regido do Crescente Fértil (Oriente Médio), atualmente constituida
pelos paises de Israel, Iraque, Ird, Turquia, Siria e Jordania, indicando que a cultura foi domesticada
ha 8.000 anos a.C. (DIAMOND, 1998; ZOHARY & HOPF, 2001). Por volta de 6.000 anos a.C.
aparecem relatos da cevada hexastica (seis fileiras de gréos) e de cevada nua (cujo gréo ndo é aderido
a palea e a lema) (SMITH, 1995). Vavilov (1951) (apud HARLAN, 1979) descreveu um centro de
origem principal da cevada compreendendo a peninsula da Asia Menor, Siria, Palestina, a antiga
Transjordania e Mesopotamia e areas adjacentes do Oeste do Ird, e dois centros secundarios: um
abrangendo a Etiopia e o Norte da Africa, com cevadas de aristas compridas; o outro englobando a
regido da China, Japdo e Tibete, onde foram e s&o encontradas cevadas de aristas curtas ou sem
aristas. Em relacdo a cevada nua, Harlan (1979) relatou que na regido do Tibete ocorreu a existéncia
de 95% de acessos de cevada nua em uma populacao de cevada avaliada.

A Hordeum vulgare L. teve sua génese a partir de um ancestral selvagem e distico, a
subespécie Hordeum spontaneum (SMITH, 1995). E uma planta diploide (2n = 14),
preferencialmente autdgama, hermafrodita e apresenta cleistogamia (REID & WIEBE, 1979).

A cevada teve grande importancia na producdo de cereais no hemisfério norte, devido a sua
capacidade de maturagdo precoce, tornando-a adequada para areas que eram necessarias plantas com
um curto periodo de crescimento (HOLTEKJOLEN et al., 2006). A espécie é uma planta herbacea
com altura entre 60 e 110 centimetros, de ciclo anual e raiz capilar que pode atingir um metro de
profundidade. O colmo € cilindrico, separado por 5 a 7 entrends, nos quais nascem as folhas. As
folhas sdo verdes, alternas, compridas e largas. As bainhas envolvem o colmo por completo. A ligula
e especialmente a auricula permitem diferenciar a cevada de outros cereais porque sdo glabras,
abracam o colmo e podem estar pigmentadas por antocianinas. As cultivares de cevada forrageira
produzem mais massa verde do que as cultivares de cevada cervejeira, pois suas folhas sdo mais
largas e compridas. As flores sdo agrupadas em inflorescéncias do tipo espiga distica com aristas
compridas. Os gréos na espiga podem ser alinhados em duas ou seis fileiras. Na distica, apenas a
fileira central de espiguetas € fértil, enquanto que na hexastica as trés fileiras de espiguetas produzem
gréos. As sementes podem ter o grdo coberto ou ser nua e sdo compridas e de colora¢do variada
(DINIZ, 2007).

As caracteristicas citadas conferem a cevada grande rusticidade, motivo que explica a

existéncia, desde o inicio do século XX, de cultivos nos limites do Circulo Polar Artico, nos

13



Altiplanos do Tibete a 4.600 m de altitude, em climas aridos como o do deserto do Saara ou nas
planicies da india, situacéo inimaginavel para outros cereais (TONON, 1992).

Tamanha adaptacdo, grande utilizacdo — tanto para a alimentagcdo animal, como para a
humana — e a alta qualidade do malte para a fabricacdo de cerveja justificam a razdo pela qual a
cevada continua sendo um cereal importante apos tantos séculos de cultivo. Mais recentemente, o
desempenho agrondmico da cevada em diversas situacOes foi estudado na regido Sul do Brasil por
Lima & Minella (2007), em ensaios de competi¢cdo; Minella & Lunardi (2010), no langamento de
cultivares; Forte (2013), analisando a resisténcia da cevada sob aplicacdo de herbicidas; e
Kujawinski (2013), verificando a resposta de gendtipos de cevada sob inoculacdo de bactéria
fixadora de nitrogénio.

Para a regido do Cerrado, varios trabalhos foram desenvolvidos no decorrer dos ultimos anos
visando incorporar a cevada ao sistema de producdo (AMABILE et al. 2007, 2008, 2009, 2013).
Monteiro (2012) caracterizou morfoldgica e agronomicamente 435 acessos de cevada do banco de
germoplasma da Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia e Sayd et al. (2013) verificou o
desempenho de gendtipos de cevada em ensaios de competicdo, ambos 0s experimentos realizados
em condicdes irrigantes no Cerrado do Distrito Federal. Amabile (2013) fez um estudo sobre
variabilidade agrondmica, de qualidade malteira e molecular de gendtipos elite de cevada, estimacéo
dos parametros genéticos, resultando no lancamento de uma cultivar adaptada a regido, a BRS
Savanna.

Para o bioma Cerrado ja foram lancadas cultivares cervejeiras para sistemas de producdo
irrigado:

- BRS 180, registrada em 1999 (SILVA et al., 2000);

- BRS 195, recomendacdo estendida para o Cerrado em 2005 (BRS 195, 2006);
- BRS Deméter, registrada em 2007 (AMABILE et al., 2008);

- BRS Sampa, registrada em 2008 (MINELLA et al., 2009);

- BRS Manduri, langada em 2011 (MINELLA et al., 2011);

- BRS Savanna, langada em 2013 (AMABILE et al., 2013).

4.2. Cevada Nua

A cevada nua difere da cevada com casca, por ter a palea e a lema nédo aderidas ao gréo, que
é facilmente separavel realizando a debulha (BHATTY, 1999b) e apresentam de 8% a 14% de
energia digestivel (BHATTY et al., 1979). Esse carater de grdo “hulless” é controlado pelo gene
"nud”, gene esse recessivo e localizado no brago longo do cromossoma 7H (KIKUCHI et al., 2003).

Acredita-se que a domesticacdo da cevada nua ocorreu ap0s o da cevada com casca, em torno de
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6.000 anos a.C. (ZOHARY & HOPF, 2001). A cevada nua tem uma ampla distribuicdo pelo mundo,
mas ha uma maior ocorréncia deste tipo em paises do Leste asiatico, como China, Coréia e Japéo e
principalmente em altas altitudes como no Tibete, partes do Norte do Nepal, india e Paquistdo. Em
virtude da baixa frequéncia no Ocidente, Vavilov (1926) considera o sudeste da Asia um possivel
centro de origem de cevada nua. No entanto, sabe-se que essa cultura foi cultivada também na regido
de Anatdlia (Turquia) e no Norte da Europa em tempos antigos (HELBAEK, 1969).

A cevada nua em suas regides de origem € uma importante fonte de alimentacdo, no entanto
mundialmente é mais utilizada para alimentacdo animal na forma de racdo e grdo. Entretanto, em
anos recentes, vem aumentando a sua importancia como um alimento humano em é&reas ndo
tradicionais devido ao seu teor elevado de betaglucanas, que atuam como inibidores de colesterol
total e de LDL além da sintese de triglicéridos (SHIMIZU et al., 2008). As betaglucanas também
normalizam o nivel de aglUcar no sangue e atuam sobre a derme humana (PINS & KAUR, 2006).
Além disso, em comparacdo com a cevada de casca, o0 teor de proteina bruta em cevada nua é
normalmente de 1,5% a 3% maior (LASZTITY, 1996).

Quanto a composi¢do do seu grdo, a cevada é composta pela pélea e a lema (casca) que
representam de 10% a 13% do seu peso total, farelo, endosperma (aproximadamente 83% do peso
total) e 0 gérmen com 2,5% do peso total do grdo. O endosperma é a parte mais importante do grédo
de cevada, que é formado por 70% a 77% de hidratos de carbono, 12% a 16% de proteina, e cerca de
2% de vitaminas como a niacina e tiamina, e minerais como o selénio, ferro, magnésio, zinco, cobre
e fosforo. Além disso, o germe, que inclui o embrido, contém alta quantidade de proteina (12%-
20%), seguido por uma quantidade consideravel de lipidos (1,5%-5%), vitaminas do complexo B e
minerais representando menos de 2,5%. O farelo é constituido principalmente de cerca de 3% de
proteina, com 3%-5% minerais (ferro, zinco, manganés), vitaminas do complexo B (3%-6%) e cerca
de 4,5% a 15% de carboidratos ndo-amilaceos, que proporcionam a fibra dietética (USDA, 2014).
Devido a essas caracteristicas, estudos buscando explorar os potenciais da cevada nua tanto na
industria quanto para alimentacao, foram realizados por Bhatty (1999a), Skrbi¢ et al. (2009) e Kinner
et al. (2011).

4.3 Cerrado

O Cerrado é o segundo maior bioma do Brasil, ficando atras apenas da Amazénia. Sua
extensdo é de aproximadamente 204 milhGes de hectares, ou seja, 24% do territério nacional. O
Cerrado abrange os estados de Goias, Tocantins, Mato Grosso, Mato Grosso do Sul, Minas Gerais,
Bahia, Maranhéo, Ceard, Piaui, Para, Rondbnia, Roraima, Amapa e S&o Paulo e, ainda, o Distrito
Federal (EMBRAPA, 2011). Ha cerca de 30 anos, o grande potencial agricola do Cerrado ja era
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discutido, destacando-se a necessidade de uma agricultura de grandes investimentos, tanto em
pesquisa, como nos solos (GOEDERT, 1985).

Os Latossolos sdo as unidades dominantes (46%) no Cerrado, sendo o0s solos mais
comumente encontrados nas areas irrigadas via pivot. Sdo solos com elevado grau de intemperismo,
porosos, permeaveis, bem drenados e, por isto, intensamente lixiviados. O teor de matéria organica
normalmente varia entre 2,0% e 3,0% (LOPES, 1983; MALAVOLTA & KLIEMANN, 1985;
SOUSA & RITCHEY, 1988; KER et al., 1992; HARIDASAN, 1993). Apresentam baixa capacidade
de troca catidnica, acidez elevada, alta capacidade de adsorcao de fosforo e, consequentemente, baixa
fertilidade natural (LOPES, 1983; MALAVOLTA & KLIEMANN, 1985). Esta forte acidez é devida
em boa parte aos altos niveis de AI**, o que os torna aluminotdxicos para a maioria das plantas
agricolas (COUTINHO, 2000).

Um dos principais fatores determinantes na producdo agricola deste ambiente € a
irregularidade na distribuicdo das chuvas. Em geral, a precipitacdo média anual fica entre 1.200 mm
e 1.800 mm. Ao contrario da temperatura do ar, a precipitacdo média mensal apresenta uma grande
estacionalidade, concentrando-se nos meses de primavera e verdo (outubro a margo), que é a estacdo
chuvosa. Curtos periodos de seca, denominados de veranicos, ocorrem em meio a esta estacdo das
chuvas (SETTE, 2004).

A estacdo seca apresenta de 3 a 5 meses de duragdo. No inicio deste periodo a ocorréncia de
nevoeiros é comum nas primeiras horas das manhas, formando-se grande quantidade de orvalho
sobre as plantas e umedecendo o solo. Ja no periodo da tarde, os indices de umidade relativa do ar
caem bastante, podendo atingir valores extremamente baixos, proximo de, apenas, 15% (SETTE,
2004).

Uma alternativa no sistema de producédo, que vem sendo usada na época seca, para contornar
estes problemas de déficit hidrico no Cerrado, é a utilizacdo de irrigacdo via pivo-central, cuja area
estimada ¢ de cerca de 478 mil hectares (0,23% da area total do bioma) (LIMA et al., 2009).

Outra caracteristica associada ao bioma é a grande diferenca entre altitudes e latitudes. Em
consequéncia disso, ocorre em seu territorio uma alta diversidade térmica. As temperaturas médias
do ar variam de 22 °C a 27 °C. Essas sao mais baixas devido a latitude e também pela influéncia das

massas de ar advindas da regido Sul do pais (NIMER, 1989).

4.4 Usos da cevada

Nos dias atuais, 0 uso da cevada é divido em alimentagdo animal (55%-60%), producgéo de
malte (30%-40%), alimentacdo humana (2%-3%) e como semente (5%) (ULLRICH, 2011). Nos
Estados Unidos, segundo ZHOU (2009) apenas 25% da producdo sdo usados para producdo de
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malte, com cerca de 80% desse sendo utilizados na producéo de cerveja, 14% utilizados na producéo
de alcool destilado, e 6% usado para xarope de malte, leite maltado e comidas matinais. No Canada,
cerca de 83% da cevada produzida é destinada a alimenta¢do animal, na forma de racéo, e 17% ¢é
para alimentacdo humana (sopa, péo, farinha e mingais) e uso industrial (malte e indUstria cervejeira)
(STATISTICS CANADA, 2012). No Brasil, os gréos sao utilizados principalmente para producéo de
malte (86%), alimentacdo animal (7%) e outros fins industriais (7%) (MINELLA et al., 2007).

A demanda por alimentos de cevada e malte tem aumentado entre os Ultimos cinco a dez
anos, favorecida pela conscientizacdo da saude e aumento dos precos de mercado favoraveis (BAIK
& ULLRICH, 2008). O uso de cevada na industria nutracéutica emergiu recentemente por causa do
seu teor elevado betaglucanas. Segundo Vasanthan & Temelli (2008), as empresas que estdo
produzindo cevada com alto teor de betaglucanas sdo: a Polycell Technologies (EUA), a Cargill
(EUA) e a GraceLinc Ltd. (Nova Zelandia). Para fins de malte, as cultivares incluem variedades com
grdos cobertos e cevadas nuas (palea e lema nao aderida ao grdo), no entanto a cevada nua em alguns
casos é preferida por sua maior contribuicdo para o sabor e ajuda na filtragem durante o processo de
fermentacdo (GUNKEL et al., 2002).

Além dos usos convencionais, a cevada pode ser utilizada como farinha para producdo de
pées, extrato solido e liquido de malte, xaropes, remédio e alcool combustivel (BHATTY, 1999b).
Para utilizacOes alimentares, a cevada nua em grdos ou farinha tem sido utilizada na preparacéo de
muitos pratos tradicionais da RUssia, Polonia, Tibete, Japdo e India (CHATTERJEE E ABROL,
1977). QOutra utilizacdo da cevada € como um substituto do arroz e para a producao de pasta de soja e
molho de soja na Coréia (RYU, 1979). Nos paises ocidentais é consumida no café da manha, e
também como sopa, mingau, misturas de farinha de panificacdo assim como em alimentos para bebés
(BHATTY, 1993).

4.5 Situacdo Mundial e Brasileira da Cevada

A cevada € o quarto cereal mais semeado no mundo, ficando atrds apenas de milho, arroz e
trigo (FAOSTAT, 2014). Quanto ao crescimento da produtividade mundial, o rendimento de graos
teve um crescimento notavel, uma vez que passou de 1,4 t ha™ para 2,4 t ha. Porém, quando
comparada ao milho, essa mostra resultados menos expressivos, uma vez que o milho passou de 2,0 t
ha® para 5,0 t ha®, no mesmo periodo (ZHOU, 2009), muito provavelmente por ser uma planta
alégama e com maior resposta aos efeitos heteroticos.

Ainda no que tange a producdo mundial de cevada no ano de 2011, segundo a Food and

Agriculture Organization of the United Nations — FAO, essa foi de aproximadamente 134,2 milhdes
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de toneladas, colhidas em uma area de 48,6 milhdes hectares, resultando em uma produtividade
mundial média de aproximadamente 2,76 t ha™.

Os maiores produtores mundiais séo:

1°) Russia, com cerca de 13,95 milhdes de toneladas colhidas em 7,64 milhdes de hectares;

2°) Franca, com 11,347 milhGes de toneladas em 1,68 milhGes de hectares;

3% Alemanha, com 10,422 milhdes de toneladas em 1,68 milhdes de hectares;

4°) Canada, com 8,012 milhdes de toneladas em 2,06 milhdes de hectares (FAOSTAT, 2014).

Na América do Sul, a Argentina é o destaque entre os paises produtores com uma producao,
em 2012, de 5,50 milhdes de toneladas. O Brasil, em 2011, produziu um total de 303 mil toneladas
em uma area de 88.236 hectares, alcancando assim um rendimento de 3,44 toneladas por hectare
(FAOSTAT, 2014). Porém, em 2012, a produtividade brasileira apresentou um grande decréscimo
(2,52 t ha™) chegando a producéo de somente 258.500 toneladas, principalmente devido as condicdes
climaticas. Essa baixa produtividade brasileira, ndo se diferenciou da mundial que foi de 2,68 t ha™,
em 2012.

A respeito da produtividade da cevada nua, Choo et al. (2003) relataram que ela possui
rendimento inferior ao da cevada coberta. Thomason et al. (2009) encontraram rendimentos 20%
menores, em razdo da auséncia da casca e principalmente pelo fato da cevada nua apresentar menor
taxa de emergéncia, fato que pode ser contornado com a adequada taxa de semeadura. No Brasil, ndo
existe nenhuma cultivar recomendada de cevada nua para plantio. Ja os Estados Unidos séo

considerados os pioneiros no langamento dessas cultivares com elevados teores de betaglucanas.

4.6 Variabilidade genética molecular e agronémica

Os marcadores moleculares vém cada vez mais sendo utilizados no melhoramento de plantas.
Na visdo de Souza (2001), as principais aplicacdes dos mesmos no melhoramento sdo a
caracterizacdo e quantificacdo da diversidade genética entre individuos, a construcdo de mapas
genéticos e 0 mapeamento de caracteristicas de interesse e na selecdo assistida por marcadores
moleculares. Existem diferentes tipos de marcadores moleculares e aplicagbes praticas em programas
de conservacdo, caracterizacdo e uso de recursos genéticos e em programas de melhoramento, assim
como diferentes tipos de marcadores moleculares (FALEIRO, 2007; FALEIRO, 2011).

Entre os diferentes tipos de marcadores moleculares, 0 Random Amplified Polymorphic DNA
(RAPD), ou polimorfismos de fragmentos de DNA amplificados ao acaso, € utilizado com sucesso
para quantificar a variabilidade no caso de espécies autbgamas como a cevada. Amabile (2013)
estudou a variabilidade genética molecular entre acessos elite de cevada cervejeira de diferentes

paises do mundo utilizando 0 RAPD como marcador molecular. Também utilizando o RAPD, Nazari
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& Pakniyat (2008) analisaram a variabilidade genética molecular de genotipos com distintas
respostas ao estresse hidrico. A eficiéncia na utilizagdo da técnica RAPD tem se mostrado satisfatoria
uma vez que é uma técnica considerada simples, barata e capaz de gerar grande nimero de
polimorfismos do DNA sem interferéncia do ambiente. Altos valores de polimorfismo foram
relatados com uso de marcadores RAPD em populacdes de cevada selvagem no oeste chinés por Hou
et al. (2005) (77%), Abdellaoui et al. (2010) com uma taxa de 82,8% e Pu et al. (2009) atingindo
91%. Taxa de polimorfismo da ordem de 88,12% foi relatada por Amabile (2013). Kroth et al.
(2005) usaram marcadores RAPD para avaliar a dissimilaridade genética entre e dentro de treze
variedades brasileiras de cevada (seis variedades nuas e sete de malte), conseguindo a partir de cinco
iniciadores identificar eficientemente a variabilidade existente. Yang et al. (2010) identificou uma
taxa de 43,7% de polimorfismo utilizando RAPD em acessos de cevada nua oriundos da regido do
Tibete. Outros trabalhos identificando a variabilidade em cevada nua foram realizados por Feng et al.
(2006), Zhou et al. (2007) e Pan et al. (2008).

Apesar de a cevada apresentar uma base genética bem diversa (BAIK & ULLRICH, 2008),
FRANKEL & SOULE (1981) afirmam que o tamanho da coleg&o é um dos fatores limitantes para o
aproveitamento desta ampla variabilidade, visto que grandes colecdes estdo inversamente
correlacionadas com sua acessibilidade, uso e aplicabilidade. A caracterizacdo e avaliacdo da
diversidade genética, objetivando a organizacdo do germoplasma para o estabelecimento de uma
colecéo de trabalho, é primordial para obtencdo de gendtipos superiores, uma vez que a diversidade
expressa a diferenca entre as frequéncias alélicas das populagdes (FALCONER, 1987).
Adicionalmente a amplitude da variabilidade, o progresso genético depende também de quanto as
caracteristicas de interesse sdo herdaveis para 0 uso dos mais acertados métodos de melhoramento
(MOHAMMADI & PRASSANA, 2003). A caracterizacdo de caracteres quantitativos e qualitativos é
de extrema importancia para o estudo da diversidade genética, auxiliando tanto na conservacao de
germoplasma como na melhor utilizacdo dos recursos genéticos.

O estudo da diversidade genética tanto molecular quanto agronémica, vem sendo realizada
conjuntamente por diversos autores em cevada (MANJUNATHA et al., 2007; SHAKHATREH et
al., 2010; AMABILE et al., 2013), a fim de obter informacGes complementares a respeito da
variabilidade existente em colec@es de trabalho. Em cevada nua, a variabilidade genética molecular
foi quantificada por Yu et al. (2002) e Yang et al. (2010). Monteiro (2012) realizou a caracterizacdo
morfologica e agrondmica da variabilidade de um conjunto de acessos de cevada, incluindo alguns
de cevada nua do banco de germoplasma mantido na Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia.
O conhecimento da variabilidade genética dos bancos de germoplasma é a base dos programas de

melhoramento, entretanto, segundo Amabile (2013), apesar dos ganhos obtidos no programa de
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melhoramento da cevada no Cerrado, pouco se sabe a respeito da variabilidade existente nos bancos
de germoplasma do pais.

Segundo Amabile (2013), é necessério que se tenha um conhecimento mais profundo da
variabilidade genética de gendtipos de cevada no Ambiente Cerrado, e que tal conhecimento somente
sera obtido através de adequada caracterizacdo da variabilidade. Monteiro (2012) citou que o0s
descritores agrondémicos nos permite conhecer a amplitude de variagdo do germoplasma e determinar

a sua utilidade potencial.

4.7 Parametros genéticos

A estimativa dos parametros genéticos de uma populacdo permite quantificar os diferentes
efeitos genéticos, ambientais e também da interacdo gendtipo x ambiente no fendtipo de
caracteristicas de interesse para o melhoramento. Além de quantificar a precisdo e acuracia da
avaliacdo fenotipica e possibilidades de obtencdo de ganhos genéticos em ciclos de selecdo e
recombinagdo em programas de melhoramento. Assim, a selecéo eficiente ndo depende apenas da
existéncia de variacdo genética entre os genotipos, mas também do controle e avaliacdo experimental
para minimizar e quantificar os efeitos ambientais na expressdo fenotipica das caracteristicas de
interesse (FALCONER & MACKAY, 1996).

A herdabilidade, um dos principais parametros utilizados no melhoramento, pode ser de dois
tipos. A herdabilidade em sentido amplo, que engloba toda variancia genotipica, e a herdabilidade
em sentido restrito, que envolve somente a variancia genética aditiva. Ela é utilizada para estabelecer
quanto das diferencas fenotipicas se devem a expressdo génica e quanto esta relacionada a
interferéncia ambiental (LUSH, 1940).

O coeficiente de herdabilidade pode variar de zero a um. Quando a h? é igual a um, as
diferencas fenotipicas entre os individuos ocorrem exclusivamente pelas diferencas genéticas entre
eles. No caso de h? ser igual a zero, as diferencas entre os gendtipos ndo ocorrem devido as
divergéncias genéticas (ALLARD, 1971). De acordo com Stansfield (1974), valores de h?* com
magnitudes acima de 0,5 sdo considerados altos, valores entre 0,2 e 0,5 sdo de média intensidade e
computos menores que 0,2 sdo classificados como herdabilidades baixas.

A herdabilidade é usualmente estimada a partir de uma analise de variancia. Portanto, a
ocorréncia de erros associados a estimativas dela e de outros componentes da variancia genética sao
normalmente verificados. Sendo assim, € necessario que haja atencdo na avaliagdo dessas
estimativas. Para um mesmo carater, podem ser atribuidas estimativas de h? variando dentro de uma
grande faixa e que pode ser parcialmente atribuida a amostragem, as diferengas populacionais e as
diferengas ambientais (RAMALHO et al., 1993).

20



Considerando essas informacdes, experimentos com o intuito de obter estimativas de h?
devem ser realizados em ambiente semelhante aos que as estimativas serdo aplicadas. Tal exigéncia
evita que as estimativas da variancia genética sofram interferéncia dos componentes da variancia da
interacdo entre genotipo e ambiente, componentes que estardo incluidos na variancia fenotipica
(BOREM & MIRANDA, 2005).

Valores de herdabilidade foram estimados por Sayd (2011) em caracteristicas de qualidade
malteira de cevada, que reportou indices variando de 0,46 a 0,93. Monteiro (2012) estimou a
herdabilidade de caracteristicas morfoldgicas e agronémicas em condi¢Ges de Cerrado irrigado e
relatou que o carater dias para espigamento obteve o maior valor (0,97), confirmando os valores de
Marquez-Cedillo et al. (2001) e Amabile (2013). O carater peso de mil sementes também foi descrito
por alguns autores como de alta herdabilidade (KOLE, 2006; JALATA et al., 2011; MONTEIRO,
2012). Ainda, Chand et al. (2008) verificaram para peso de mil sementes numa colecdo de genotipos
elite em trés ambientes diferentes, h? da ordem de 0,99. De outro modo, valores de menor magnitude
em relacdo a essa caracteristica foram constatadas por Lu et al. (1999), variando de 0,27 a 0,55. Tais
valores apontam grande oscilacdo em virtude dos genotipos e dos ambientes utilizados.

As correlagdes medem o grau de associacdo entre duas caracteristicas ou uma medida da
variacdo conjunta entre essas caracteristicas. Essas correlagdes podem ser ainda positivas ou
negativas. Quando elas sdo positivas, 0 aumento de um determinado caréter significa a ocorréncia de
aumento no carater associado. Nas correlagdes negativas, o incremento de um carater advém do
detrimento de seu par correlacionado (STEEL & TORRIE, 1980). Com a correlacdo entre caracteres
é possivel fazer selecdo indireta para um carater desejado. Muitas vezes pode-se obter um progresso
mais répido do que na selecdo direta. Entretanto, quando duas caracteristicas sdo correlacionadas
positivamente e com alto grau de associacdo, sendo uma delas indesejavel, o melhorista encontra
dificuldades. Isso também ocorre quando as duas caracteristicas sdo desejaveis, mas apresentam
correlagcdes negativas com alto valor (FALCONER, 1987). Esse autor preconizou a existéncia de
duas causas para as correlagdes entre caracteres, a genética e a ambiental. A genética ocorre
principalmente em razdo do pleiotropismo, que ocorre quando a expressdo de um gene afeta a
expressao de um ou mais caracteres, sendo que, se 0 gene estiver segregando, acarretara em variacdo
conjunta nesses outros caracteres. A correlacdo genotipica € mais utilizada, pois esta encerra uma
associacdo de caracteres herdaveis (ROBINSON et al., 1951).

A correlacdo fenotipica € mensurada, a partir de dois caracteres, em certo nimero de
individuos de uma populagdo. As correlagcdes genéticas e ambientais para um mesmo carater séo
frequentemente muito diferentes em magnitude e eventualmente diferentes de sinal. Isto indica que
as causas da variacdo genética e de ambiente afetam os caracteres por meio de mecanismos
fisioldgicos diferentes (FALCONER & MACKAY, 1996). Contudo, caracteres genotipicamente
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correlacionados, mas ndo correlacionados fenotipicamente podem ndo ser de valor pratico na
selecdo, pois esta é geralmente baseada no fenétipo (SHUKLA et al., 1998). Para uma maior
eficiéncia no processo seletivo, é importante salientar que de acordo com a grande variagdo na
magnitude dos valores de correlacdo encontrados na literatura, pode-se constatar a diferenca que
deve existir entre populacdes e verificar, sobretudo, a necessidade de se obter estimativas de
correlacéo para cada populagdo em particular (UNEDA-TREVISOLI, 2000).

Alguns autores como Shoufu et al. (1996), Bhutta et al. (2005), Kole (2006) e Amabile
(2013) detectaram em valores absolutos de correlacdes genotipicas tanto para acessos disticos como
para acessos hexasticos superiores as correlagdes fenotipicas e ambientais, evidenciando a maior
contribuicdo génica na expressdo do fendtipo. A caracteristica rendimento estimado de gréos foi
correlacionada positivamente com peso de mil sementes por Bhutta et al. (2005). Shoufu et al.
(1996) encontraram correlacdes de sinais diferentes para altura de plantas com peso de mil sementes,
diferentemente do descrito por Monteiro (2012) que obteve valores positivos e de Amabile (2013)
que detectou cOémputos negativos entre esses caracteres. As maiores correlagdes genotipica e
fenotipica obtidas por Amabile (2013) ocorreram entre peso de mil sementes e classificacdo

comercial de primeira, valores da mesma magnitude foram detectados por Monteiro (2012).

5. OBJETIVO GERAL

Gerar informagfes moleculares e agrondmicas de gendtipos de cevada nua irrigada no

Distrito Federal visando conhecer e explorar a variabilidade genética existente.
6. OBJETIVOS ESPECIFICOS

Quantificar e caracterizar a variabilidade genética de 18 acessos de cevada nua com base em
marcadores moleculares RAPD e caracteres agrondémicos e de qualidade de graos (Capitulo 1).

Caracterizar e selecionar acessos de cevada nua com caracteristicas agronémicas desejaveis
ao sistema de producdo irrigado no Cerrado e estimar pardmetros genéticos para subsidiar o
programa de melhoramento de cevada nua irrigada da Embrapa para utilizacdo na alimentacéo e pela
indUstria malteira (Capitulo 2).
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VARIABILIDADE GENETICA DE ACESSOS DE CEVADA NUA COM BASE EM
MARCADORES RAPD E CARACTERES AGRONOMICOS SOB IRRIGACAO NO
CERRADO

1. RESUMO

Neste trabalho, objetivou-se caracterizar e quantificar a variabilidade genética molecular e
agrondmica de acessos de cevada nua, a fim de auxiliar a selecdo de genitores a serem utilizados no
programa de melhoramento genético e na identificacdo de gendtipos adaptados ao sistema de
producdo irrigado no Cerrado. Foram avaliados 18 acessos de cevada nua, além de trés testemunhas
de cevada com grdos cobertos. A caracterizacdo foi realizada com base em 157 marcadores
moleculares RAPD e dez caracteres agrondmicos. Foram obtidas as matrizes de distancia genética
entre 0s genotipos com base em marcadores moleculares e caracteristicas quantitativas. Foram
realizadas analises de agrupamento e dispersdo gréafica dos acessos. Foi constatada alta variabilidade
genética molecular e agronémica entre os gendtipos, possibilitando a utilizacdo das mesmas pelo
programa de melhoramento genético. Observou-se uma tendéncia de agrupamento dos gendtipos
etiopes e uma significativa dispersdo dos genotipos brasileiros, 0s quais apresentaram maior
variabilidade genética molecular. Com base nas caracteristicas agronémicas, foram verificados dois
agrupamentos mais consistentes, um com o0s materiais disticos e outro com os hexasticos. Os
gendtipos P1 356466, CN Cerrado 1, Pl 370799 e Cl 13453 apresentaram caracteristicas agronémicas
de interesse e foram distintos geneticamente, sendo indicado para a base de cruzamentos visando a

selecdo de genotipos promissores.

Palavras-chave: Hordeum wvulgare L. var. nudum Hook. f., diversidade genética, marcador

molecular e caracteres quantitativos.
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GENETIC VARIABILITY OF BARLEY HULLESS ACCESSIONS BASED ON RAPD
MARKERS AND AGRONOMIC TRAITS UNDER IRRIGATION IN THE CERRADO

2. ABSTRACT

In this study, it was aimed to characterize and quantify the genetic molecular and agronomic
variability of hulless barley accessions, in order to assist the selection of parents to be used in the
breeding program and in the identification of genotypes adapted to the irrigated production system in
the Brazilian Savanna. Eighteen hulless barley accessions were evaluated, and three covered barley
accessions served as reference. The characterization was made based on 157 RAPD molecular
markers and ten agronomic traits. The matrices of genetic distance among the genotypes were
obtained based on molecular markers and quantitative traits. Graphic grouping and dispersion
analysis were performed. High genetic molecular and agronomic variability were found among the
genotypes, enabling their use by the breeding program. A tendency to grouping was found among the
Ethiopian genotypes and significant dispersion was observed among the Brazilian genotypes, which
presented the higher molecular genetic variability. Based on the agronomic traits, two more
consistent groupings were found, one with the more two-rowed materials and another with the six-
rowed materials. The genotypes Pl 356466, CN Cerrado 1, Pl 370799, and CI 13453 presented
agronomic traits of interest and were genetically different, being indicated for the crossing base

aiming the promising genotypes selection.

Key words: Hordeum vulgare L. var. nudum Hook. f., genetic diversity, molecular markers,
quantitative traits.
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3. INTRODUCAO

A agricultura surgiu no periodo neolitico, e a cevada foi o primeiro cereal a ser cultivado no
mundo, cerca de 10.000 anos atras (DIAMOND, 1998). Smith (1998) apontou a domesticacdo do
trigo, da ervilha e da lentilha, em época semelhante a da cevada. A regido do Crescente Fértil é
considerada o centro de origem principal da cevada (Hordeum vulgare L.), reputando ainda a
existéncia de um centro secundario que engloba a regido africana, onde esta localizada a Etiopia, e a
chinesa denomina ‘Hither Asia’ (HARLAN, 1979). Os primeiros relatos das cevadas hexasticas e da
cevada nua, em que o0 grdo ndo é aderido a pélea e a lema, foram datadas de 8.000 anos antes da
nossa Era (SMITH, 1995).

A cevada nua (Hordeum vulgare L. var. nudum Hook. f.) tem finalidades diversas, como na
alimentacdo humana e animal e na producdo do malte, para a fabricagdo de cerveja e produtos
alimenticios. Historicamente, a cevada nua foi utilizada como alimento humano em suas regides de
origem, sendo mais recentemente consumida por populacdes mais carentes nos paises em
desenvolvimento do Oriente. Entretanto, nos paises ocidentais como Estados Unidos e Canada, a
cevada nua vem sendo utilizada cada vez mais como parte de uma dieta saudavel, principalmente por
ser considerada um alimento funcional, ser uma excelente fonte de carboidrato, e também rica em
fibras, principalmente as betaglucanas (NEWMAN & NEWMAN, 2004).

O cultivo da cevada no Brasil habitualmente ocorre nas regides temperadas, mais ao Sul do
pais, em consequéncia das temperaturas do ar mais amenas. Todavia, as potencialidades da cevada
como alternativa para sistema de producéo irrigado no Cerrado vem sendo demonstrado por acdes de
pesquisa e desenvolvimento realizadas ao longo dos Gltimos vinte anos pela Embrapa Cerrados e
parceiros. A cevada cultivada no Cerrado vem apresentando altos rendimentos e boa classificacdo de
grdos, auséncia de dorméncia poOs colheita, e sementes limpas, sem a presenca de fungos
(AMABILE, 2007).

Entre os cereais, a cevada é 0 que possui uma das bases genéticas mais diversas (BAIK &
ULLRICH, 2008). A identificacdo e a caracterizacdo da variabilidade dos acessos dentro de uma
espécie sdo fundamentais para um programa de melhoramento genético, com a finalidade de se obter
gendtipos promissores, que atendam as necessidades do sistema de producdo. O conhecimento de
tais informacdes acarretara ganhos quantitativos e qualitativos com maior eficiéncia na selecéo e
avaliacdo de gendtipos por meio de caracteristicas adequadas, para serem utilizados como futuros
genitores em hibridag¢6es (VALLS, 2007).

O estudo da variabilidade genética, tanto molecular quanto agrondmica, vem sendo estudada
conjuntamente por diversos autores (MANJUNATHA et al., 2007; SHAKHATREH et al., 2010;
AMABILE et al., 2013), a fim de obter informacgdes complementares a respeito da variabilidade
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existentes em colecdes de trabalho. Em cevada nua, a variabilidade molecular foi quantificada por
Yu et al. (2002) e Yang et al. (2010). Monteiro (2012) realizou a caracterizacdo morfoldgica e
agrondmica da variabilidade de um conjunto de acessos de cevada, incluindo alguns de cevada nua
do banco de germoplasma mantido na Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia. O
conhecimento da variabilidade genética dos bancos de germoplasma é a base dos programas de
melhoramento, entretanto, segundo Amabile (2013), apesar dos ganhos obtidos no programa de
melhoramento da cevada no Cerrado, pouco se sabe a respeito da variabilidade existente nos bancos
de germoplasma do pais.

Uma das ferramentas que mais vem sendo utilizadas para a identificacdo e quantificacdo da
variabilidade genética de gendétipos de inimeras plantas sdo os marcadores moleculares do DNA,
devido a geragdo de nimero praticamente ilimitado de polimorfismos sem influéncia do ambiente
(FALEIRO, 2007). Um dos marcadores moleculares muito utilizados em estudos de variabilidade de
plantas autogamas € o Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD) em virtude de ser uma técnica
com grande capacidade de acessar as informac6es do genoma da espécie com eficiéncia facilidade e
rapidez de execugéo (FALEIRO, 2007; KARIM et al., 2009).

Neste trabalho, objetivou-se quantificar e caracterizar a variabilidade genética de 18 acessos
de cevada nua com base em marcadores moleculares RAPD e caracteres agrondmicos e de qualidade

de gréos.

4. MATERIAL E METODOS

Para avaliacdo das caracteristicas agrondmicas, 0s ensaios de campo foram conduzidos em
dois ambientes, sob irrigacdo via pivd central de Maio a Setembro de 2012. O ambiente 1 esta
localizado no Campo Experimental da Embrapa Cerrados (CPAC), Planaltina-DF, situado a
15°35°30*” de latitude Sul e 47°42°30°" de longitude Oeste, num LATOSSOLO VERMELHO
Distrofico tipico, argiloso, a 1.007 m de altitude. O ambiente 2 esta situado no Campo Experimental
da Embrapa Produtos e Mercado (SPM), no Recanto das Emas-DF, a 15°54°53”” de latitude Sul e
48°02°14”* de longitude Oeste, em uma altitude de 1.254 m, num LATOSSOLO VERMELHO
Distrofico tipico, argiloso.

Os resultados medios das analises do solo no CPAC foram: perfil 1- (0-10 cm), conforme
EMBRAPA (1997) indicou a existéncia de 0,40 mmol. dm™ de Al; 1,97 me/100cc de H+Al; 59,5
mmol. dm™ de Ca; 56,0 mmol. dm™ de Mg; 55,83 mg dm™ de P; 180,0 mg dm™ de K; e pH (4guq) de
7,02. Perfil 2- (10-20 cm), 0,20 mmol. dm™ de Al; 15,4 mmol, dm™ de H+Al; 71,5 mmol. dm™ de
Ca; 14,2 mmol. dm™ de Mg; 50,95 mg dm™ de P; 140,0 mg dm™ de K; e pH (ua) de 6,85. Perfil 3-
(20-30 cm), 0,60 mmol, dm™ de Al; 21,3 mmol, dm™ de H+Al; 54,0 mmol, dm® de Ca; 10,0
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me/100cc de Mg; 183,4 mg dm™de P; 84,0 mg dm>de K; e pH (g de 6,50. Perfil 4- (30-40 cm),
0,10 mmol, dm™ de Al; 15,4 mmol. dm™ de H+Al; 62,0 mmol, dm™ de Ca; 10,8 mmol, dm™ de Mg;
9,88 mg dm™ de P; 92,0 mg dm™ de K; e pH (4gus) de 6,58.

A analise de solo no SPM no perfil 1 (0-10 cm), indicou a presenca de 0,10 mmol. dm™ de
Al; 20,1 mmol. dm™ de H+Al; 80,0 mmol, dm™ de Ca; 17,5 mmol, dm™ de Mg; 21,47 mg dm™ de P;
94,0 mg dm™ de K; e pH (que) de 7,19. Perfil 2- (10-20 cm), 0,10 mmol. dm™ de Al; 30,6 mmol, dm™
de H+Al; 70,0 mmol, dm™ de Ca; 15,8 mmol. dm™ de Mg; 26,44 mg dm™ de P; 70,0 mg dm™ de K;
e pH (qua) de 6,83. Perfil 3- (20-30 cm), 0,40 mmol. dm™ de Al; 44,2 mmol. dm™ de H+Al; 39,8
mmol. dm™ de Ca; 10,0 mmol. dm™ de Mg; 8,17 mg dm™ de P; 46,0 mg dm™ de K; e pH (qua de
6,04. Perfil 4- (30-40 cm), 0,10 mmol. dm™ de Al; 47,3 mmol. dm™ de H+Al; 33,4 mmol, dm™ de
Ca; 8,3 mmol. dm™ de Mg; 5,23 mg dm™ de P; 36,0 mg dm™ de K; e pH (4gus) de 5,62.

Foram empregados para o estudo, 18 acessos de cevada nua, distica e hexastica, e trés
testemunhas de cevada cervejeira com casca, originarios dos continentes africano, americano,
asiatico, europeu e ocednico, disponiveis no Banco de germoplasma da Embrapa Recursos Genéticos
e Biotecnologia (Tabela 1), selecionados por apresentarem numero de sementes viaveis e germinacao
maior que 85%. O delineamento experimental utilizado foi o de blocos ao acaso com trés repeticdes.
As parcelas foram de seis linhas de cinco metros de comprimento, espacadas 20 cm entre si, com a
&rea (til de 4,8 m? para cada parcela, com uma densidade de 300 plantas por m?.

Os caracteres quantitativos avaliados para o estudo de diversidade agronémica foram: 1.
Rend - rendimento estimado de gréos (kg ha™*); 2. Class1- classificacdo comercial de primeira (%); 3.
Class2 - classificacdo comercial de segunda (%); 4. Class3 - classificacdo comercial de terceira (%) -
todas as classificagfes de acordo com Brasil (1996); 5. PMS - peso de mil sementes (g) (BRASIL,
2009); 6. ALT - altura de plantas (cm); 7. ACAM - grau de acamamento (valor de acamamento igual
a zero significa acamamento minimo ou inexistente, e contrariamente, quando igual a 100, o
acamamento é maximo); 8. Ciclo - espigamento (periodo da emergéncia até que 50% das espigas, da
4rea Gtil da parcela, estivessem visiveis), em dias; 9. PH - peso hectolitrico de grdos (kg hL™),
segundo Brasil (2009); e 10. Proteina - teor de proteina total (%) utilizando o método de Kjeldahl
(YASUHARA & NOKIHARA, 2001). As analises de nitrogénio para a quantificacdo do teor de
proteina do grdo ocorreram no Laboratorio de Quimica da Embrapa Cerrados. As avaliacdes de
altura de plantas, grau de acamamento e ciclo de espigamento foram realizadas nos campos
experimentais do CPAC e do SPM. E as avalia¢des de rendimento de gréos, classificacdo comercial,
PMS e PH foram feitas no Laboratério de Sementes da Embrapa Cerrados.

Foi estimada a distancia genética, entre todos os pares de acessos, através da distancia
generalizada de Mahalanobis (D? ij), definida como: D? i = (Xi-X;)’E-1(Xi-Xj), em que: X;e X sdo 0s

vetores médios relacionados aos acessos i e |, respectivamente; E_; € a matriz de covariancia residual
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obtida na andlise da variancia multivariada (CRUZ et al., 2004). Foram efetuadas analises de
agrupamento, baseadas na matriz de distancias genéticas, por meio de dendograma, utilizando
método hierdrquico aglomerativo da media aritmética ndo ponderada entre pares (UPGMA), como
critério de agrupamento (SNEATH & SOKAL 1973). A dispersdo gréafica foi gerada por escalas
multidimensionais usando o método das coordenadas principais, com auxilio do Programa SAS
(SAS Institute Inc., 2008) e Statistica (Statsoft Inc., 1999).

O estudo de diversidade molecular foi executado no Laboratério de Genética e Biologia
Molecular da Embrapa Cerrados. Amostras de folhas de duas plantas de cada acesso foram coletadas
para realizar a extracdo do DNA gendmico. O método de extracdo do DNA foi o0 do CTAB com
modificagdes (FALEIRO et al., 2003). A maceracdo foi realizada utilizando tecido vegetal fresco,
com ajuda de uma barra de vidro. Posteriormente a maceragdo, foi adicionado a cada amostra, 450
puL de tampdo composto por 100 uM de Tris-HCI, CTAB 7%, EDTA 20 mM e NaCl 1,4 M, e
colocadas em banho-maria a 65 °C, por trinta minutos.

Foi efetuada a desproteinizagdo utilizando, para cada amostra, 400 uL de uma solugéo de
cloroférmio: alcool isoamilico (24:1), realizando uma agitacdo para que se formasse uma emulséo.
Em seguida, as amostras foram centrifugadas durante cinco minutos, separando em torno de 200 pL
do sobrenadante, e recolocando-os em novos microtubos de dois mL. Ao sobrenadante, foi
acrescentado 200 pL de isopropanol a 5 °C para que ocorresse a precipitacio do DNA. Os tubos
foram agitados levemente e apds esse processo, foram colocados a -20 °C por trinta minutos, e
posteriormente centrifugados a 7.000 rpm, durante dez minutos. O sobrenadante foi descartado e o
pellet formado passou por dois processos de lavagem com 200 pL de etanol a 70%. O pellet foi seco
a temperatura ambiente e em seguida, diluido em 100 pL de &gua Milli Q, composta também por
RNAse a 40 uL. mL " de concentragéo.

A gquantificacdo do DNA foi realizada utilizando espectrofotometria a 260 nm (A260) e a
relacdo A260/A280 foi empregada para aferir a pureza e qualidade (SAMBROOK et al., 1989).

Amostras de DNA de cada acesso foram amplificadas para obtencdo de marcadores RAPD.
As reacdes de amplificacdo foram feitas em um volume total de 13 pL, contendo Tris-HCI 10 mM
(pH 8,3), KCI 50 mM, MgCl, 3 mM, 100 uM de cada um dos desoxiribonucleotidios (AATP, dTTP,
dGTP e dCTP), 0,4 uM de um “primer” (Operon Technologies Inc., Alameda, CA, EUA), uma
unidade da enzima Taq polimerase e, aproximadamente, 15 ng de DNA. Foram utilizados os
seguintes primers: OPD03, OPD04, OPD08, OPE18, OPE20, OPF01, OPF17, OPF20, OPGO1,
OPGO05, OPH14, OPH16, OPH17 e OPHZ20.

As amplificagdes foram efetuadas em termociclador programado para 40 ciclos, cada um
constituido pela seguinte sequéncia: 15 segundos a 94 °C, 30 segundos a 35 °C e 90 segundos a 72

°C. Ap0s os 40 ciclos, foi feita uma etapa de extensdo final de seis minutos a 72 °C, e finalmente, a
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temperatura foi reduzida para 4 °C. Em seguida, adicionou-se a cada amostra, trés pL de uma mistura
de azul de bromofenol (0,25%) e glicerol (60%) em agua. Essas amostras foram aplicadas em gel de
agarose (1,2%), corado com brometo de etidio, submerso em tampao TBE (Tris-Borato 90 mM,
EDTA 1 mM). A separacdo eletroforética foi de, aproximadamente, quatro horas, a 90 volts. Ao
término da corrida, os géis foram fotografados sob luz ultravioleta.

Uma matriz de dados binérios foi gerada a partir dos marcadores moleculares gerados, da
qual foram estimadas as distancias genéticas entre os acessos, com base no complemento do
coeficiente de similaridade de Nei & Li (1979), com o auxilio do programa Genes (CRUZ, 2007).

A similaridade genética (SG) foi dada por: Sgij = 2Nij/(Ni + Nj); onde: Nij é o nimero de
bandas presentes em ambos 0s genotipos i e j; Ni e Nj € o nimero de bandas presentes no gendtipo i
e j, respectivamente; e, subtraido o valor de SG da unidade (1 - SG), foi obtida a dissimilaridade
genética.

As andlises de agrupamento via dendograma, foram realizadas utilizando a matriz de
distancia genética, utilizando o método UPGMA (Unweighted pair-group method arithmetic
average) como critério de agrupamento (SNEATH & SOKAL, 1973), com o auxilio do programa
SAS (SAS Institute Inc., 2008) e Statistica (Statsoft Inc., 1999). Além do dendograma, foram
gerados graficos de dispersdo com base no método das coordenadas principais, estratificando os
acessos com base nos tipos de espiga, origem continental e origem por pais.

O coeficiente de correlacdo cofenético (r) foi calculado para estimar o ajuste entre as
distancias genéticas originais da matriz de dissimilaridade e a representacdo grafica exibida no
dendograma, de acordo com Sokal & Rohlf (1962), com o auxilio do programa NTSYS PC 2.1
(ROHLF, 2000). A contribuicéo relativa dos caracteres avaliados quanto a diversidade genética foi
mensurada empregando-se o método de Singh (SINGH, 1981), com o auxilio do programa Genes
(CRUZ, 2007).

5. RESULTADOS E DISCUSSAQO

As amplificacdes das amostras de DNA dos acessos de cevada nua e dos acessos de grao com
casca, utilizando os 14 primers decameros, geraram 157 marcadores RAPD, dos quais 141 (89%)
foram polimdrficos (Tabela 1). Os iniciadores OPD03, OPD04, OPG05 e OPH20 foram os que
geraram as maiores quantidades de bandas polimorficas, enquanto o OPDO08 foi aquele que gerou
maior nimero de bandas monomorficas (3).

Foi observada alta variabilidade genética entre o0s acessos, visto que foi obtida alta
porcentagem de bandas polimorficas. Tal variabilidade era esperada, em razao da cevada ser um dos
cereais com a base genética mais diversa (BAIK & ULLRICH, 2008), considerando também que 0s
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gendtipos utilizados no estudo foram oriundos de diferentes paises e regibes do mundo. Outros
estudos identificaram ampla variabilidade genética molecular em acessos de cevada (KOCHIEVA et
al., 2001; YU et al., 2002; HOU et al., 2005; ABDELLAQUI et al., 2007; KARIM et al., 2009;
YANG et al., 2010; AMABILE et al., 2013). As altas variabilidades genéticas relatadas sao
importantes nos programas de melhoramento, permitindo a selecdo de genitores contrastantes para
criar acertados blocos de cruzamento e hibridag¢Ges, com o intuito de aumentar as chances de sucesso

e reduzir o tempo para obtengdo de cultivares elite.

Tabela 1. Iniciadores utilizados para obtengdo dos marcadores RAPD
para genotipos de cevada e respectivos nimeros de bandas polimorficas
e monomorficas. CPAC/SPM, DF, 2014,

Iniciador | Sequéncia 5 —3" N c_Ie k?andas N° de bgn(_jas

polimorficas | monomorficas
OPDO03 GTCGCCGTCA 16 2
OPDO04 GTCACCGCGC 13 0
OPDO08 GTGTGCCCCA 10 3
OPE18 GTCTTTCAGG 8 2
OPE20 TGATCCCTGG 11 0
OPFO01 ACCTGGACAC 3 1
OPF17 GTGATCGCAG 11 0
OPF20 GGTCTAGAGG 8 1
OPGO1 TGGCGGTTTG 6 2
OPGO05 CTGAGACGGA 14 0
OPH14 ACGGCGTATG 10 1
OPH16 GGAGATGTAC 11 2
OPH17 GATGCCAGAC 7 0
OPH20 GGGAGACATC 13 2
Total 141 16

As distancias genéticas, entre 0s acessos com base nos marcadores moleculares, variaram de
0,131 a 0,484, sendo a amplitude igual a 0,353 (Tabela 2), superior a encontrada por Amabile et al.
(2013) em genotipos elite de cevada testada no Cerrado irrigado. A menor distancia foi entre os
acessos Cl 09928 x Pl 370799 (0,131), ambos hexasticos, sendo o primeiro proveniente da China
enquanto o segundo da Suica. Acessos que da mesma forma se mostraram mais proximos
geneticamente foram os etiopes e hexasticos Pl 356474 e Cl 12931 com distancia de 0,135. Os
genotipos mais contrastantes foram o Cl 13453, material distico de origem romena e o Cl 07650,
hexéstico e indiano. O acesso Cl 13453 foi 0 mais divergente em relacdo aos demais com distancia
média de 0,382 (Tabela 2).
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Tabela 2. Matriz de dissimilaridade entre 18 acessos de cevada nua e trés acessos de cevada com casca, calculada com base no complemento do

coeficiente de similaridade de Nei e Li (1979), utilizando-se 157 marcadores RAPD. CPAC/SPM, DF, 2014.

1 2 3 4 S) 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21

1 -

2 | 0,205 -

3 |0,296 0,185 -

4 |0325 0,231 0,170 -

510,366 0,194 0,207 0,135 -

6 | 0430 0,295 0,266 0,274 0,221 -

7 (0378 0,270 0,242 0,193 0,189 0,222 -

8 0462 0,306 0,325 0,309 0,241 0,297 0,231 -

9 | 0405 0,306 0,265 0,236 0,231 0,250 0,244 0,262 -

10 | 0,436 0,315 0,299 0,306 0,232 0,272 0,244 0,253 0,190 -

110,404 0,330 0,361 0,262 0,256 0,270 0,257 0,280 0,233 0,210 -

12 | 0,439 0,275 0,291 0,230 0,191 0,309 0,260 0,273 0,232 0,191 0,250 -

13 | 0,368 0,304 0,353 0,302 0,273 0,379 0,352 0,333 0,333 0,322 0,325 0,233 -

14 10,366 0,345 0,325 0,333 0,325 0,391 0,373 0,389 0,342 0,366 0,346 0,346 0,225 -

150,408 0,345 0,325 0,333 0,288 0,315 0,325 0,348 0,289 0,316 0,307 0,308 0,299 0,219 -

16 | 0,355 0,233 0,272 0,244 0,205 0,250 0,251 0,286 0,222 0,216 0,277 0,221 0,224 0,233 0,159 -

1710366 0,228 0,264 0,204 0,178 0,224 0,266 0,292 0,251 0,233 0,257 0,204 0,218 0,310 0,229 0,162 -

18 | 0,484 0,333 0,353 0,279 0,250 0,284 0,240 0,299 0,284 0,298 0,313 0,302 0,341 0,358 0,299 0,247 0,184 -

19 | 0,345 0,263 0,290 0,220 0,215 0,301 0,249 0,272 0,256 0,304 0,284 0,242 0,311 0,349 0,329 0,256 0,196 0,196 -

20| 0,376 0,286 0,303 0,333 0,225 0,255 0,260 0,218 0,280 0,249 0,238 0,345 0,302 0,366 0,308 0,267 0,227 0,228 0,264 -
210418 0,322 0,307 0,303 0,251 0,232 0,231 0,261 0,224 0,230 0,219 0,291 0,306 0,333 0,275 0,225 0,198 0,174 0,257 0,131 -
11. C113453, 2. C1 09976, 3. CN Cerrado 4, 4. Pl 356474, 5. Cl 12931, 6. CN Cerrado 1, 7. Cl 14150, 8. Cl 09459, 9. 295418 (T), 10. CN Cerrado 2, 11. Cl 06440, 12. 164321 (T), 13. CI1 09977,

14. CN Cerrado 5, 15. CN Cerrado 6, 16. 193011 (T), 17. P1 356466, 18. Cl 07650, 19. CI 09969, 20. Cl1 09928 e 21. P1 370799.
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No estudo de agrupamento, usando o método UPGMA, o dendograma fez uma boa
representacdo dos valores de distancia genética mostrados na matriz original (Tabela 2), com valor
do coeficiente de correlacdo cofenético igual a 0,83, considerado alto e significativo a 1%, e superior
ao que foi indicado por Rohlf (2000) com r igual a 0,70. Considerando o ponto de corte a distancia
média dos genotipos (0,280), ocorreu a formacdo de trés grupos de similaridade (Figura 1). O
primeiro grupo foi formado por apenas um acesso, o Cl 13453. No segundo, foram agrupados a
maior parte dos genotipos, onde foi possivel identificar alguns subgrupos. Os acessos hexasticos
etiopes P1 356474 e Cl 12931 juntamente com o também hexastico CI 14150 de origem mongol se
mostraram proximos. Ainda dentro do segundo conjunto, outros quatro genotipos hexasticos ficaram
agrupados em outro subgrupo: o chinés Cl 09928, o suigo P1 370799, o etiope P1 356466 e o indiano
Cl 09969. Amabile et al. (2013), do mesmo modo encontrou tendéncias de agrupamento dos
gendtipos com relacdo ao tipo de espiga.

No que diz respeito ao agrupamento entre acessos com e sem casca, ndo se pode constatar
tendéncias de agrupamento, visto que um dos trés gendtipos com casca se distanciou
significativamente dos demais. Fedak et al. (1972) explicaram que a caracteristica sem casca é
controlada por apenas um unico locus recessivo em relacdo ao carater com casca. Logo, esta
diferencga pontual foi diluida em relacdo as demais diferencas entre os acessos, visto que as analises
utilizando os marcadores RAPD séo realizadas considerando os polimorfismos obtidos em todo o
genoma.

No terceiro grupo, notou-se quatro gendtipos, dentre eles trés disticos, sendo dois de origem
brasileira, CN Cerrado 5 e CN Cerrado 6, além da testemunha australiana 193011. O outro acesso foi
0 C1 09977, hexastico e etiope, que se mostrou mais proximo ao CN Cerrado 5 (Figura 1).

No gréafico de dispersdo, quando analisado o posicionamento dos acessos com tipo de espiga
distico e hexastico, notou-se uma tendéncia de dispersdo dos acessos, contudo, 0s genotipos
hexasticos encontram-se distribuidos mais ao centro do grafico, principalmente os acessos Cl 09928,
P1370799, 164321, C1 07650 e Pl 356466. Dentre os acessos disticos, o Cl 06640 e o CN Cerrado 2
foram os Unicos a se associarem entre si, os demais ficaram distribuidos mais nas bordas do gréafico
de dispersdo (Figura 2).

Ao se observar a dispersao dos genotipos quanto ao continente de origem (Figura 3), nota-se
que 0s acessos sul-americanos, foram os que apresentaram uma distribuicdo mais ampla, possuindo
gendtipos localizados nos quatro quadrantes do grafico de dispersao.

No grafico de dispersdo dos acessos estratificados por pais de origem, (Figura 4) é
identificado um grupamento na porcdo central de gendtipos de origem indiana, chinesa, suica,

brasileira e etiope. Possivelmente, esse resultado deve-se ao fato de que todas as cevadas nuas
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possuem um mesmo ancestral em comum (TAKETA et al., 2004). Os genotipos etiopes Pl 356474,
Cl 12931 e CI 09969 formaram o Unico conjunto de acessos do mesmo pais, evidenciando, uma

maior tendéncia a agrupamentos por continente de origem do que por pais de origem.

Cl 13453 E

Cl 09976 g

CN Cerrado 4
Pl 356474

Cl 12931

Cl 14150 E

CN Cerrado 1 E
Cl 09459 g
295418 g

CN Cerrado 2 I g
164321
Cl 06440 I J

Cl 09928} —— | ]
PI 370799} —— ]

Pl 356466 4

Cl 07650

Cl 09969 4

Cl 09977 E

CN Cerrado 5 g

CN Cerrado 6 1 1
193011 I -

}

o]

0.05 0.10 0.15 0.20 0.25 0.30 0.35 0.40
Dissimilaridade genética

Figura 1. Analise de agrupamento de 18 acessos de cevada nua e trés acessos
de cevada com casca, com base na matriz de distancias genéticas calculadas
utilizando-se 157 marcadores RAPD. O método do UPGMA foi utilizado como
critério de agrupamento. O valor do coeficiente de correlagdo cofenética (r) foi
de 0,83. Ponto de corte: distancia genética média de 0,280. CPAC/SPM, DF,
2014.
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Figura 2. Dispersdo grafica de 18 acessos de cevada nua e trés acessos de
cevada com casca sendo eles disticos ou hexasticos, com base na matriz de
distancias genéticas calculadas utilizando-se 157 marcadores RAPD. Os
nameros correspondem aos acessos da Tabela 1. (o) Acessos hexasticos (e)
Acessos disticos. CPAC/SPM, DF, 2014.
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Figura 3. Grafico de dispersdo de 18 acessos de cevada nua e trés acessos de
cevada com casca de diferentes continentes de origem, com base na matriz de
distancias genéticas calculadas utilizando-se 157 marcadores RAPD. Os
nimeros correspondem aos acessos da Tabela 1. (¢) Europa; (A) Africa; (*)
América; (m) Asia; (#) Oceania. CPAC/SPM, DF, 2014.
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Figura 4. Gréfico de dispersdo de 18 acessos de cevada nua e trés acessos de
cevada com casca de diferentes paises de origem, com base na matriz de
distancias genéticas calculadas utilizando-se 157 marcadores RAPD. Os
nimeros correspondem aos acessos da Tabela 1. (®) Etiopia; (¢) Brasil; (®)
Roménia; (M) Austrélia; (%) Coréia do Sul; (%) China; (¥) Suica; (A) Polbnia;
(M) Mongolia; e (+) india. CPAC/SPM, DF, 2014.

No estudo da variabilidade com base nos caracteres agrondmicos, constatou-se que 0S acessos
mais contratantes foram o CI 09459 (hexastico, sul-coreano) e o acesso de grdo coberto 295418
(distico, brasileiro) com distancia (D?) entre eles de 1.900,1. Os gen6tipos mais similares
agronomicamente (D? = 16,5) foram os etiopes Cl 09976 e Cl 12931, ambos hexasticos. Os pares de
genotipos Cl 06440 (distico e polonés) e Cl 09977 (hexastico e etiope) e os acessos disticos Cl
13453 (romeno) e CN Cerrado 4 (brasileiro) da mesma forma apresentaram baixas estimativas de
distancia com D? igual a 21,0 e 33,9, respectivamente (Tabela 3). A grande amplitude mostrada entre
0s genotipos evidencia a grande variabilidade existente nesta colecdo de cevada nua, fator primordial
para 0 melhoramento genético. Manjunatha et al. (2007) e Shakhatreh et al. (2010) averiguaram
elevada variabilidade em colecdes de cevada coberta, e bem superiores as cole¢Ges nuas estudadas
por Eshghi & Akhundova (2010) e Yang et al. (2010).
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Tabela 3. Matriz de dissimilaridade entre 18 acessos de cevada nua e trés acessos de cevada com casca, com base em caracteres agrondmicos,
calculada utilizando a distancia generalizada de Mahalanobis (D?). CPAC/SPM, DF, 2014.

1 2 3 4 S) 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21
1 -
2 | 2534 -
3 33,9 2873 -
4 | 470,0 1651 4979 -
513646 165 3926 160,8 -
6 | 5984 14665 594,3 1.7654 16222 -
7 | 1725 2722 1491 4139 3003 7144 -
8 | 7839 388,7 810,9 4195 2937 18189 3856 -
9 | 613,8 14401 5542 17874 15968 90,6 730,9 1.9001 -
10 | 629,0 14249 622,3 16176 15487 92,4 6373 15298 2847 -
11| 1694 1164 189,7 2180 1483 10709 1582 3566 11775 9059 -
12 | 1950 700,1 183,33 9486 8118 197,8 2686 11144 2616 2536 4559 -
13| 198,3 1291 211,0 2247 1429 10533 96,0 2916 11573 896,7 210 4327 -
14 | 1396 1156 112,3 338,2 1754 10435 1834 6340 9057 11010 211,8 459,7 216,0 -
15| 218,2 720,1 1659 968,1 8317 242,7 2446 11045 1686 308,7 536,6 132,3 518,0 351,7 -
16 | 171,1 1584 1283 369,3 1894 9074 1178 4525 819,1 934,1 1836 367,7 1626 951 3525 -
17 | 250,3 188,7 2423 4810 257,8 12428 3879 900,0 10293 14277 4189 6165 4251 583 5123 1910 -
18 | 101,3 53,0 1425 2112 1085 10834 164,7 4473 11203 10261 472 4521 685 1038 4948 1414 2323 -
19| 485 2915 56,1 4679 3953 6341 1908 8056 7000 5884 1294 1828 1651 1975 2639 2434 3648 1194 -
20| 1221 1459 84,8 3032 1869 8620 67,2 4552 8725 8044 70,0 2919 525 1112 3417 633 2756 754 1071 -
214196 726 4553 1764 37,2 16056 257,7 1348 16431 14542 131,8 827,7 1084 2752 867,7 2139 427,7 1383 4451 1983 -

11.Cl1 13453, 2. C1 09976, 3. CN Cerrado 4, 4. P1 356474, 5. Cl 12931, 6. CN Cerrado 1, 7. Cl 14150, 8. Cl 09459, 9. 295418 (T), 10. CN Cerrado 2, 11. Cl 06440, 12. 164321 (T), 13. CI 09977, 14.
CN Cerrado 5, 15. CN Cerrado 6, 16. 193011 (T), 17. Pl 356466, 18. CI 07650, 19. Cl1 09969, 20. Cl 09928 e 21. PI 370799.
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Tabela 4. Contribuicéo relativa para a diversidade genética (CRDG), para as caracteristicas rendimento estimado de
gréos (Rend), classificagdo comercial de primeira (Classl), classificacdo comercial de segunda (Class2),
classificacdo comercial de terceira (Class3), peso de mil sementes (PMS), altura de plantas (Altura), grau de
acamamento de plantas (Acam), espigamento (Ciclo), peso hectolitrico (PH) e teor de proteina total (Proteina)
utilizando o método de Singh. CPAC/SPM, DF, 2014.

Rend Classl Class2 Class3 PMS Altura Acam Ciclo PH Proteina

CRDG (%) 8,41 64,93 9,65 9,66 3,57 0,70 0,38 0,78 0,24 1,63
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O acesso mais dissimilar na média, ou seja, com maior distancia agronémica de um acesso
em relacdo a todos os demais, foi 0 acesso de grdo coberto 295418, com D? média de 942,7. Esse
fato ocorreu principalmente devido as diferencas quanto a classificagdo no tamanho dos gréos
(Classl = 82,7% e 84,0%; Class2 = 14,3% e 10,7%; Class3 = 3,0% e 5,3%). Em contrapartida, o
gendtipo com menor distancia agronémica média, em relacdo aos demais acessos, foi o chinés ClI
09928, com D? = 274,6 (Tabela 3). A importancia dessas informacdes para o melhoramento de
cevada nua deve-se ao fato de possibilitar predi¢Ges entre as melhores combinac@es hibridas entre os
futuros genitores, escolhendo os acessos mais dissimilares agronomicamente, porém de elevada
adaptacdo, para que caracteristicas de interesse possam ser combinadas em um anico acesso (YAP &
HARVEY, 1972). No entanto, Rasmusson & Phillips (1997) descreveram que para cevada, ndo se
deve ignorar os ganhos genéticos que podem ser obtidos utilizando genitores préximos
geneticamente. Portanto, além das distancias genéticas devem ser levados em consideracdo, na
obtencdo de linhagens, o desempenho agrondémico de cada acesso.

Foi utilizado o método de Singh para avaliar a importancia de cada caracteristica na
variabilidade genética, e ficou constatado que Classl foi a que mais colaborou, com 64,93% da
variabilidade, seguida por suas caracteristicas complementares Class3 (9,66%) e Class2 (9,65%), e
também Rend com 8,41%. Ciclo, Acam e PH tiveram pouca participacdo, ajudando com menos de
1% cada (Tabela 4). Esses resultados se mostraram divergiram dos relatados por Amabile (2013) que
obteve contribuicdo de 11,15% para Ciclo e 1,53% para Class1.

No dendograma, os genotipos foram separados em trés grupos adotando-se o ponto de corte
(dge = 479,5) determinado pela média das distancias. No primeiro grupo, foram formados dois
subgrupos, denominados de subgrupo A e subgrupo B. No subgrupo A, ficaram agrupados acessos
dos cinco continentes avaliados, sendo cinco disticos e trés hexasticos. Nesse, estdo inclusos os
gendtipos de destaque para rendimento de grdos CN Cerrado 5 e Pl 356466 (Tabela 5). O subgrupo
B englobou os genotipos preponderantemente africanos e europeus, exceto pelo Cl 07650 (chinés)
(Figura 5). Tais acessos apresentam valores proximos para Class1, Class2 e Class3, além de exibirem
altos valores para acamamento.

O grupo 1l foi composto apenas pelo material genético Cl 09459, de origem sul coreana e
espiga com seis fileiras de grdos. Esse gendtipo obteve os menores coOmputos para rendimentos de
gréos nos dois ambientes (Tabela 5), além de baixos teores de proteina (15,8% e 13,8%). O terceiro
grupo caracterizou-se essencialmente por acessos brasileiros (CN Cerrado 1, 2, 6 e a testemunha
295418), sendo completado apenas pelo tratamento controle 164321 de origem etiope. Os cinco
gendtipos que compde esse grupo distinguem-se dos demais por causa dos altos valores para Classl.
Outro fator que influenciou o grupamento foram os altos valores de proteina existentes em trés dos

cinco genotipos.
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Tabela 5. Acessos de cevada caracterizados no presente trabalho e respectivos continente de origem,
pais de origem, tipos de espiga, tipos de casca. CPAC/SPM, DF, 2014.

Continente Pais de Tiposde Tiposde ‘Rendimento
Acessos de O Ori . C 1
gem rigem Espiga asca Kg ha

1 CI13453 Europa Roménia Distica Nua 4.662,5
2 Cl09976 Africa Etiopia Hexastica  Nua 4.876.2
3 CNCERRADO 4 América Brasil Distica Nua 4.877.7
4 P1356474 Africa Etidpia Hexastica  Nua 3.867.2
5 Cl12931 Africa Etiopia Hexastica  Nua 4.747.7
6 CNCERRADO1  América Brasil Distica Nua 4.3385
7 Cl14150 Asia Mongolia  Hexastica  Nua 3.808.5
8 Cl109459 Asia Coréia do Sul Hexastica Nua 2.613.3
9 295418 América Brasil Distica  Coberta 5.842.9
10 CN CERRADO 2 América Brasil Distica Nua 2.768.2
11 Cl1 06440 Europa Polbnia Distica Nua 3.301.0
12 164321 Africa Etiopia Hexastica Coberta 4.388.3
13 Cl1 09977 Africa Etidpia Hexastica  Nua 3.215.0
14 CN CERRADO5 América Brasil Distica Nua 5.827.4
15 CN CERRADO 6 América Brasil Distica Nua 5.140.2
16 193011 Oceania Austrélia Distica  Coberta 5.197.9
17 Pl 356466 Africa Etiopia Hexastica  Nua 7.086.0
18 C107650 Asia india Hexéastica  Nua 4.226.2
19 C109969 Africa Etidpia Distica Nua 4.087 .4
20 Cl109928 Asia China Hexastica  Nua 4.202.3
21 PI1370799 Europa Suica Hexastica Nua 3.806,0

! Média do rendimento de gréos nos ambientes CPAC e SPM.

O gréfico de dispersdo, elaborado de acordo com a matriz de distancias baseadas em
caracteres agrondmicos, revela a existéncia de um conglomerado de acessos na porcao central a
esquerda. Os demais genotipos mostram-se mais dispersos no grafico (Cl 09459, CN Cerrado 1, 2 e
6, P1 356466 e as testemunhas 295418 e 164321) (Figura 6).

Com relacdo a dispersdo dos acessos estratificados pelo tipo de espiga distica e hexastica
(Figura 7), verifica-se a distincdo dos gendtipos em dois grupos, para a esquerda do grafico estdo
posicionados espacadamente os disticos e a direita do grafico estdo dispostos mais congregados 0s
hexasticos. A mesma propensao de agrupamento foi detectada por Amabile et al. (2013).

Analisando a dispersdo dos acessos estratificados com relacdo ao continente de origem,
percebeu-se 0 agrupamento dos gendtipos asiaticos no centro do gréfico, com excecdo do gendtipo
C1 09459, que foi caracterizado como um gendtipo de baixo rendimento de grdos. Foi observado um
conjunto entre os acessos africanos Cl 09976, Cl 12931 e Pl 356474, entretanto os genotipos sul-
americanos ndo ficaram agrupamento entre si (Figura 8). O ndo estabelecimento de grupos em
funcdo da origem, baseado em caracteres agrondémicos para estimar as distancias genéticas, pode

ocorrer em consequéncia de existir grande variabilidade entre 0s acessos de mesma origem quanto as
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suas caracteristicas agrondmicas complexas, conferidas pela expressdo de grande nimero de genes
submetidos a alto efeito ambiental (CECCARELLI et al., 2007). Monteiro (2012) também encontrou
dissimilaridades genéticas entre acessos de mesma origem.

Os materiais genéticos mais distintos agronomicamente segundo o grafico de disperséo
(Figura 9), foram os brasileiros CN Cerrado 1, CN Cerrado 2, a testemunha 295418, o sul coreano Cl
09459 devido ao suas caracteristicas agronémicas inaptas e o etiope Pl 356466, destacando-se
positivamente em relacdo aos demais quanto a rendimento de gréos (Tabela 5).

Cl 13453

CN Cerrado 4
Cl 09969

Cl 14150
193011

Cl 09928

CN Cerrado 5
Pl 356466

Cl 09976

Cl 12931

Pl 370799

Cl 06440

Cl 09977 Subgrupo B

Cl 07650

Pl 356474

Cl 09459

CN Cerrado 1
295418

CN Cerrado 2
164321

CN Cerrado 6

Subgrupo A

—{Grupo 1]

1T

i

200 400 600 800 1000

Distancia genética

o

Figura 5. Andlise de agrupamento de 18 acessos de cevada nua e trés acessos de
cevada com casca, com base na distancia generalizada de Mahalanobis de acordo
com os caracteres agrondmicos. O método do UPGMA foi utilizado como
critério de agrupamento. O valor do coeficiente de correlagcdo cofenética (r) foi
de 0,80. Ponto de corte: distancia genética média de 479,5. CPAC/SPM, DF,
2014,
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Figura 6. Gréfico de dispersdo de 18 acessos de cevada nua e trés acessos de
cevada com casca, com base na distancia generalizada de Mahalanobis de
acordo com os caracteres agronémicos. CPAC/SPM, DF, 2014.
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Figura 7. Grafico de dispersdo de 18 acessos de cevada nua e trés acessos de
cevada com casca, com base nos tipos de espiga: distica () e hexastica (@),
utilizando a distancia generalizada de Mahalanobis de acordo com o0s
caracteres agrondmicos. CPAC/SPM, DF, 2014.
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Figura 8. Grafico de dispersdo de 18 acessos de cevada nua e trés acessos de
cevada com casca, com base nos continentes de origem: América (M), Asia (#),
Africa (A), Europa (®) e Oceania (=), utilizando a distancia generalizada de
Mahalanobis de acordo com os caracteres agrondmicos. CPAC/SPM, DF, 2014.
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Figura 9. Grafico de dispersdo de 18 acessos de cevada nua e trés acessos de
cevada com casca, com base nos paises de origem: (A) Etiopia; () Brasil; (@)
Roménia; (=) Australia; (¢) Coréia do Sul; (*) China; (@) Suica; () Polonia;
(®) Mongdlia; e (+) India, utilizando a distancia generalizada de Mahalanobis
de acordo com os caracteres agronémicos. CPAC/SPM, DF, 2014.
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6. CONCLUSOES

Foi observada alta variabilidade genética molecular e agrondmica entre 0S acessos,
possibilitando a utilizacdo das mesmas pelo programa de melhoramento genético. Houve tendéncia
de agrupamento dos genotipos etiopes e uma significativa dispersdo dos genotipos brasileiros, o0s
quais apresentaram maior variabilidade genética molecular.

Foram observados dois agrupamentos mais consistentes com base nas caracteristicas
agrondmicas, um com 0s materiais disticos e outro com 0s hexasticos.

Os genotipos Pl 356466, CN Cerrado 1, PI 370799, Cl 09928 e Cl 13453 apresentaram
caracteristicas agrondémicas de interesse e foram distintos geneticamente, sendo indicado para a base

de cruzamentos visando a selecdo de gendtipos promissores.
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CAPITULO 1

PARAMETROS GENETICOS E CARACTERIZACAO AGRONC)MICA DE ACESSOS DE
CEVADA NUA (Hordeum vulgare L. var. nudum) SOB IRRIGACAO NO CERRADO DO
BRASIL CENTRAL

GENETIC PARAMETERS AND AGRONOMIC CHARACTERIZATION OF NAKED
BARLEY (Hordeum vulgare L. var. nudum) ACCESSIONS UNDER IRRIGATION IN THE
SAVANNA CENTRAL BRAZIL
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PARAMETROS GENETICOS E CARACTERIZACAO AGRONOMICA DE ACESSOS DE
CEVADA NUA (Hordeum vulgare L. var. nudum) SOB IRRIGACAO NO CERRADO DO
BRASIL CENTRAL

1. RESUMO

O objetivo deste trabalho foi estimar 0s parametros genéticos e caracterizar agronomicamente
18 acessos de cevada nua, e trés testemunhas de cevada com grdos cobertos pertencentes ao banco de
germoplasma da Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia, utilizando dez caracteres
agrondmicos quantitativos. O experimento foi realizado em dois locais no Distrito Federal, em maio
de 2012, utilizando um delineamento experimental de blocos ao acaso com trés repeticbes. As
caracteristicas avaliadas foram: rendimento de grdos, classificacdo comercial de primeira, segunda e
terceira classe, peso de mil sementes, altura de plantas, acamamento, ciclo de espigamento, peso
hectolitrico e teor de proteina no grdo. Os dados obtidos foram submetidos a andlise de variancia
conjunta e as médias agrupadas entre si pelo teste de Tukey. Foram detectadas diferencas
significativas a 1% de probabilidade entre os acessos para todas as caracteristicas avaliadas. Ha
possibilidade de se obter ganhos genéticos devido aos elevados valores do coeficiente de variacdo
genotipico. Foi observada alta herdabilidade para todas as caracteristicas, exceto para teor de
proteina, possibilitando a transferéncia de caracteristicas de interesse dos genitores para seus
descendentes. Os acessos Cl 13453, CN Cerrado 1, CN Cerrado 2, CN Cerrado 5 e P1356466
destacaram-se positivamente dos demais em relacdo ao rendimento de gréos, classificacdo comercial

de primeira, acamamento e proteina.

Palavras-chave: Variabilidade genética, herdabilidade, recursos genéticos.
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GENETIC PARAMETERS AND AGRONOMIC CHARACTERIZATION OF HULLESS
BARLEY ACCESSIONS (Hordeum vulgare L. var. nudum) UNDER IRRIGATION IN THE
CENTRAL BRAZIL CERRADO

2. ABSTRACT

The objective of this study was to estimate the genetic parameters and to characterize
agronomically 18 accessions of hulless barley, and three reference covered barley accessions
belonging to the Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia germplasm bank, using ten agronomic
quantitative traits. The experiment was performed in two sites in Distrito Federal, in May 2012,
using the experimental design of randomized blocks with three replicates. The evaluated
characteristics were: grain yield; commercial classification of first, second, and third class; thousand
seeds weight, plant height, lodging, earing cycle, hectoliter weight, and protein content. The obtained
data were subjected the variance analysis and the grouped means were subjected to the Tukey test.
Significant differences at 1% of probability were found among the accessions to all the evaluated
traits. It’s possible to obtain genetic gains due to the high values of the genotypic variation
coefficient. High heritability was observed to all the characteristics, except to the protein content,
enabling the transfer of traits of interest from the parents to the descendants. The accessions Cl
13453, CN Cerrado 1, CN Cerrado 2, CN Cerrado 5, and P1356466 stood out positively among the
others in relation to the grain yield, commercial classification of first class, lodging, and protein

content.

Key words: Genetic variability, heritability, genetic resources.
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3. INTRODUCAO

A cevada nua (Hordeum vulgare L. var. nudum Hook. f.) foi domesticada cerca de 2.000 anos
apo6s a cevada com gréos cobertos, em torno de 6.000 a.C. (ZOHARY & HOPF, 2001). Ela se
diferencia principalmente por ndo ter a palea e a lema aderidas ao grdo e por sua composicao
nutricional. Dentre todas as finalidades da cevada nua, ela vem sendo aproveitada, ao longo dos
séculos, principalmente para alimentacdo animal e humana (considerada um alimento funcional) e
em menor escala para a maltagem (BHATTY, 1999).

Os cultivos de cevada nua sdo geralmente pequenos quando comparados aos de cevada
coberta. Contudo, a demanda por alimentos de cevada nua e malte, nos paises ocidentais, tem
aumentado no decorrer dos Ultimos dez anos, favorecida pela conscientizagdo de uma alimentagéo
saudavel e aumento dos pregos de mercado (BAIK & ULLRICH, 2008).

O uso de cevada na industria nutracéutica emergiu recentemente devido ao seu teor elevado
de betaglucanas. Para fins de malte, as cultivares incluem variedades com a casca e cevada nua, mas
a cevada nua, em alguns casos, é preferida por sua maior contribuicdo para o sabor e ajuda na
filtragem durante o processo de fermentacdo (GUNKEL et al., 2002).

No Brasil, a cevada nua estd presente apenas em estacdes experimentais para que sejam
estudadas suas potencialidades. Nesses estudos, a caracterizacdo agronémica tem grande
importancia, pela necessidade de se conhecer a identidade de cada acesso atraves de uma série de
dados que permitam estudar sua variabilidade genética (RAMOS & QUEIROZ, 1999), contribuindo
para evitar duplicacdo e o estreitamento da base genética da espécie. Complementando a
caracterizacdo dos acessos, a estimativa de parametros genéticos é uma ferramenta do melhoramento
genético utilizada para quantificar a variabilidade existente nas cole¢des, tornando o processo de
selecdo e avaliacdo mais eficiente. Os ganhos genéticos dependem diretamente da amplitude da
variabilidade disponivel, assim como quanto as caracteristicas de interesse sdo herdaveis
(MOHAMMADI & PRASSANA, 2003).

A correlacdo entre caracteristicas tem grande contribuicdo para o melhoramento genético,
uma vez que facilita a selecdo de um carater pouco herdavel ou de dificil avaliagdo, através da
selecdo de outra caracteristica com maior herdabilidade ou de avaliacdo menos dispendiosa, desde
que exista forte associacdo entre elas (CRUZ et al., 2004). Com a utilizacdo dessas ferramentas é
possivel, para um programa de melhoramento, recomendar cultivares mais adaptadas a regifes
especificas, assim como ampliar as bases genéticas de uma colecdo (CRUZ et al., 1994).

Neste cenéario, objetivou-se no presente trabalho caracterizar agronomicamente e estimar os
parametros genéticos de acessos de cevada nua em dois ambientes sob irrigacdo no Cerrado do Brasil

Central.
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4. MATERIAL E METODOS

Foram avaliados 18 acessos de cevada nua, disticas e hexasticas, além de trés testemunhas de
cevada com graos cobertos, com origem em todos 0s cinco continentes, disponiveis no Banco de
germoplasma da Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia (Tabela 2). Os experimentos foram
conduzidos de Maio a Setembro de 2012 em dois ambientes, sob sistema de irrigagdo via pivo
central. O ambiente 1 estd localizado no Campo Experimental da Embrapa Cerrados (CPAC),
Planaltina-DF, situada a 15°35°30”” de latitude Sul e 47°42°30’’ de longitude Oeste, numa altitude de
1.007 m, num LATOSSOLO VERMELHO Distrofico tipico, argiloso. O ambiente 2 esta localizado
no Campo Experimental da Embrapa Produtos e Mercado (SPM), localizada em Recanto das Emas-
DF a 15°54°53”’ de latitude Sul e 48°02°14°’ de longitude Oeste, em uma altitude de 1.254 m, num
LATOSSOLO VERMELHO Distrofico tipico, argiloso. As areas, de acordo com Kdéppen, estdo
inseridas no dominio morfoclimatico do Cerrado, com clima tropical estacional (Aw) (NIMER,
1989).

Os resultados médios das analises do solo no CPAC foram: perfil 1- (0-10 cm), conforme
EMBRAPA (1997) indicou a existéncia de 0,40 mmol. dm™ de Al; 1,97 me/100cc de H+Al; 59,5
mmol. dm>de Ca; 56,0 mmol, dm™ de Mg; 55,83 mg dm™ de P; 180,0 mg dm™ de K; e pH (4gua) de
7,02. Perfil 2- (10-20 cm), 0,20 mmol. dm™ de Al; 15,4 mmol. dm™ de H+Al; 71,5 mmol, dm™ de
Ca; 14,2 mmol, dm™ de Mg; 50,95 mg dm™ de P; 140,0 mg dm™ de K; e pH (4gua) de 6,85. Perfil 3-
(20-30 cm), 0,60 mmol. dm™ de Al; 21,3 mmol. dm™ de H+Al; 54,0 mmol, dm® de Ca; 10,0
me/100cc de Mg; 183,4 mg dm~de P; 84,0 mg dm>de K; e pH (agua) de 6,50. Perfil 4- (30-40 cm),
0,10 mmol. dm™ de Al; 15,4 mmol. dm™ de H+Al; 62,0 mmol, dm™ de Ca; 10,8 mmol, dm™ de Mg;
9,88 mg dm™ de P; 92,0 mg dm™ de K; e pH (4gua) de 6,58.

A anélise de solo no SPM no perfil 1 (0-10 cm) indicou a presenca de 0,10 mmol, dm™ de Al;
20,1 mmol, dm™ de H+AI; 80,0 mmol, dm™ de Ca; 17,5 mmol. dm™ de Mg; 21,47 mg dm™ de P;
94,0 mg dm™ de K; e pH (agua) de 7,19. Perfil 2- (10-20 cm), 0,10 mmol, dm™ de Al; 30,6 mmol,
dm™ de H+Al; 70,0 mmol, dm™ de Ca; 15,8 mmol. dm™ de Mg; 26,44 mg dm™ de P; 70,0 mg dm™
de K; e pH (4gua) de 6,83. Perfil 3- (20-30 cm), 0,40 mmol, dm™ de Al; 44,2 mmol, dm™ de H+AI;
39,8 mmol, dm™ de Ca; 10,0 mmol, dm™ de Mg; 8,17 mg dm™ de P; 46,0 mg dm™ de K; e pH (4gua)
de 6,04. Perfil 4- (30-40 cm), 0,10 mmol, dm™ de Al; 47,3 mmol. dm™ de H+Al; 33,4 mmol, dm™ de
Ca; 8,3 mmol. dm™ de Mg; 5,23 mg dm™ de P; 36,0 mg dm™ de K; e pH (4gua) de 5,62.

O delineamento experimental utilizado foi o de blocos ao acaso com trés repeticBes. As
parcelas foram de seis linhas de cinco metros de comprimento, espagadas 20 cm entre si, com a area

Gtil de 4,8 m? para cada parcela, com uma densidade de 300 plantas por m?. Foram aplicados, no
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sulco de semeadura e de acordo com os resultados das anélises do solo, 16 kg ha™ de N; 120 kg ha™*
de P205; 64 kg ha’ de K20; e 40 kg ha’ de N por ocasido do surgimento da quinta folha
plenamente expandida (AMABILE et al., 2007a).

Foram avaliados dez caracteres: 1. Rend - rendimento estimado de gréos (kg ha™); 2. Class1-
classificacdo comercial de primeira (%); 3. Class2 - classificacdo comercial de segunda (%); 4.
Class3 - classificacdo comercial de terceira (%) - todas as classificagfes de acordo com Brasil
(1996); 5. PMS - peso de mil sementes (g) (BRASIL, 2009); 6. ALT - altura de plantas (cm); 7.
ACAM - grau de acamamento (valor de acamamento igual a zero significa acamamento minimo ou
inexistente, e contrariamente, quando igual a 100, o acamamento é maximo); 8. Ciclo - espigamento
(periodo da emergéncia até que 50% das espigas, da area Util da parcela, estivessem visiveis), em
dias; 9. PH - peso hectolitrico de gréos (kg hL™), segundo Brasil (1992); e 10. Proteina - teor de
proteina total (%) utilizando o método de Kjeldahl (YASUHARA & NOKIHARA, 2001). As
analises de nitrogénio para a quantificacdo do teor de proteina do grdo ocorreram no Laboratério de
Quimica da Embrapa Cerrados. As avaliagfes de altura de plantas, grau de acamamento e ciclo de
espigamento foram realizadas nos campos experimentais do CPAC e do SPM. E as avaliacdes de
rendimento de gréos, classificacdo comercial, PMS e PH foram feitas no Laboratorio de Sementes da
Embrapa Cerrados.

Os dados obtidos foram submetidos & analise de variancia e as medias agrupadas entre si pelo
teste de Tukey a 1% de significancia. Foram também estimados os coeficientes de variacdo
experimental (CVe), genético (CVQ) e o coeficiente de correlacéo relativa (CVr), para cada uma das
caracteristicas, com auxilio do programa Genes (CRUZ, 2007). Para a analise de variancia, foi
realizada a analise individual e conjunta para cada caracteristica, e considerado o seguinte modelo
estatistico: Yijk = p + Gi + Aj + GAij + B/Ajk+ €ij, onde: Yijk = valor observado relativo da
caracteristica do i-esimo genotipo no k-ésimo bloco dentro do j-ésimo ambiente; pu = média geral; Gi
= efeito da i-ésimo genotipo (i = 1, 2,..., g); Aj = efeito do j-ésimo ambiente (j = 1, 2,..., a); GAIj =
efeito da interacdo do i-ésimo gendtipo com o j-ésimo ambiente; B/Ajk = efeito do k-ésimo bloco
dento do j-ésimo ambiente (k = 1, 2,..., r); €ij = erro aleatorio (fatores ndo controlados), €ij ~NID (0,
o?). A pressuposicdo para realizagdo da andlise conjunta de independéncia dos quadrados médios

residuais (QMR) foi avaliada pela relacdo entre os QMR dos dois locais.
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Tabela 1. Esquema da analise de variancia conjunta de um modelo em blocos
casualizados com interacdo de primeira ordem, com as esperancas dos quadrados médios
e teste F para as fontes de variacdo, considerando efeitos fixos dos gendtipos, ambientes e
interacdo gendtipo x ambiente.

FV GL QM E (Q.M.) F
Blocos/Ambiente a(r-1) QMb o+ gof
Genétipos (G) g-1 QMg o'+ ar®, QMg/QMe
Ambiente (A) a-1 QMa o'+ gof+grd, QMa/QMb
GxA (9-1)(a-1) QMga o+ r0,, QMga/QMe
Erro a(r-1) (g-1)  QMe o’

A2
o A - ] i O -
As estimativas da variancia fenotipica ao nivel de média (~ '), do componente quadratico

genotipico (@g), da herdabilidade ao nivel de média (h?), dos coeficientes de variacéo experimental
(CVe), genético (CVQg), e relativo (CVr) para cada uma das caracteristicas analisadas, foram

calculadas com o auxilio do programa Genes (CRUZ, 2007), sendo:
Variancia fenotipica entre as médias dos tratamentos - §7 = %

I ;- Mg—0QM
Componente quadratico genotipico - g = = 2—2

L

Herdabilidade ao nivel de média / Coeficiente de determinacdo genotipico - h?(%) = gi
i

100 ,/QMe

Coeficiente de variacdo experimental - CV, (%)= ,onde m = média do carater.

L

=
oo \ E.'g

1
Coeficiente de variagédo genético - CV¢ (%) = ,onde m, = média do carater.

=

Coeficiente de variagdo relativo - CV, = CVy/CV,

As correlacBes fenotipicas, genotipicas e de ambiente, foram mensuradas a partir das
estimativas das variancias e covariancias fenotipicas, genotipicas e de ambiente entre os caracteres
dois a dois, sendo determinadas de acordo com Kempthorne (1966), com o auxilio do programa
Genes (CRUZ, 2007).

5. RESULTADOS E DISCUSSAO

A andlise de variancia conjunta (Tabela 2) mostrou a existéncia de diferengas significativas a

1% (p < 0,01) entre os genotipos para todas as caracteristicas avaliadas. Essas diferencas evidenciam
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a ocorréncia de uma alta variabilidade entre os genotipos de cevada nua. A elevada variabilidade era
esperada devido aos gendtipos serem de origens diferentes. Efeitos significativos de ambiente a 1%
também foram verificados para Rend, Class3, PMS, Atura, e Acamamento, sendo que para Ciclo, PH
e Proteina foram significativos a 5% (p < 0,05). Fica evidente também o efeito da interagdo genotipo
x ambiente para todos os caracteres avaliados, com excecdo de teor de proteina (Tabela 2). Esta
interacdo tem contribuicdo para a maior variabilidade fenotipica dos caracteres quantitativos, assim
como relataram Molina-Cano et al. (1997) e Kaczmarek et al. (1999).

Altos valores de F para os diferentes efeitos indicam boa precisdo experimental (RESENDE
& DUARTE, 2007). Outro fator que indica a precisdo experimental é o coeficiente de variacao
ambiental (CVe), 0 qual apresentou baixas magnitudes para todas as caracteristicas, com excecao de
Acam com CV, igual a 25,66 (Tabela 2). Kang (2002), Zakova & Benkova (2006) e Amabile (2013)
em seus estudos ja relataram grande influéncia ambiental sofrida pelo carater acamamento, além de
ser uma caracteristica cuja avaliacdo é feita visualmente, com certo grau de subjetividade.

A herdabilidade ou o coeficiente de determinacdo genotipico esta diretamente relacionado a
variancia genotipica e a acurdcia experimental, determinando a facilidade de transferéncia de um
carater aos seus descendentes e quanto o valor fenotipico representa o valor genotipico de cada
carater avaliado. Valores de alta magnitude de herdabilidade em sentido amplo, ou seja, baseada na
média, foram observados para todos os caracteres, exceto para Proteina. Rend teve h? igual a 99,45%
(Tabela 2), superior aos valores encontrados por Amabile (2013) (96,72%), Marquez-Cedillo et al.
(2001) (83%) em gendtipos de cevada com graos cobertos e também por Nadziak et al. (1994) e
Ajith (2009), que detiveram valores proximos a 60% trabalhando com gendtipos de cevada nua.
Segundo Al-Yassin et al. (2005), a herdabilidade para rendimento de gréos sofre grande variacdo
dentro da mesma espécie em razdo da diferenca genética entre 0s acessos e 0 ambiente de estudo.
Bouzerzour & Dekhili (1995) relataram grande influéncia do ambiente em Rend, com h? variando de
0% a 93%.

A caracteristica grdos maiores que 2,5 mm de largura (Classl) foi a que obteve a maior
herdabilidade de 99,88% (Tabela 2). Valores de tal magnitude foram relatados também por Fox
(2008) com h? variando de 89% a 99% e Amabile (2013) com 96,67%. Ajith (2009) e Monteiro
(2012) descreveram valores de h? inferiores a 80%. A caracteristica Class2 também se comportou da
mesma maneira, com h? igual a 99,21%, sendo muito superior a h® encontrada por Monteiro (2012)
de 76,46%. Por ser caracteristica complementar a Classl e Class2, a caracteristica Class3 também
revelou herdabilidade de altissima magnitude, 99,46% (Tabela 2). De acordo com os altos valores de
herdabilidade, as caracteristicas se mostram favoraveis a selegéo.

Foram relatados por Chand et al. (2008) e Amabile (2013), para PMS, elevados valores de h?
(99,9% e 97,32%, respectivamente) em colecGes elite, corroborando com o valor obtido neste

61



trabalho de 98,75% (Tabela 3). Diferentes valores variando de 63,7% a 85,6% foram descritos por
Delogu et al. (1988), Therrien (2006) e Jalata et al. (2011). Therrien (2006) citou que valores
menores foram revelados quando se conduziram ensaios em ambientes com variagdes climaticas e
hidricas. A estabilidade climatica do Cerrado, durante a estacdo seca onde ocorrem os cultivos sob
irrigacdo e a uniformidade dos solos e dos tratos culturais utilizados nos experimentos podem ter sido
0s motivos dos altos valores de h? obtidos.

A herdabilidade verificada para Altura foi de 91,29% (Tabela 2). Valores semelhantes foram
descritos por Hayes et al. (1993) e Amabile (2013) alcancando 96% e 92,43%, respectivamente.
Computos intermediarios, em torno de 70%, também foram constatadas por Delogu et al. (1988).
Contrério a esses valores, Monteiro (2012) constatou 44,42%. Os valores de h? para Altura em sua
maioria s&o elevados, sendo, portanto favoraveis a selecéo direta.

Com h? de 95,6% para Acam (Tabela 2), a selecdo de gendtipos com menores valores deve
contribuir para linhagens mais adaptadas, uma vez que plantas acamadas ndo sdo colhidas no campo,
levando a consideravel perda de produtividade. Valor semelhante foi apontado por Monteiro (2012),
porém, varios outros trabalhos mostram herdabilidades em sentido amplo inferiores a 53% (GUT et
al., 2004; CRUZ, 2005; AMABILE, 2013).

A herdabilidade reportada para Ciclo foi de 89,17%, relativamente alta (Tabela 2). Frey
(1954), Marquez-Cedillo et al. (2001) e Monteiro (2012) aludiram valores superiores a 90% para
essa caracteristica, devido ao apropriado controle ambiental. Contudo, outros autores relataram h? de
magnitudes inferiores (DELOGU et al., 1988; GUT et al., 2004) indicando que a condicdo de
acuracia e precisdo experimental é preponderante na expressdo fenotipica, e que a selecdo pode nao
ser téo eficiente em certas condi¢Oes experimentais.

Em relacdo a PH, a h? foi de 95,86% (Tabela 2), valor esse que se aproxima do obtido por
Marquez-Cedillo et al. (2001) (97%) e do limite superior relatado por Fox (2008) (74% a 94%)
sendo superior aos valores descritos por Tinker et al. (1996) variando entre 37% e 77%.

Os valores de herdabilidade com altissima magnitude observados no presente trabalho podem
ser explicados pelo controle de irrigagdo e demais tratos culturais e auséncia de outros tipos de
estresse no ensaio, ocorrendo maior oportunidade de expressdo dos genes no fendtipo quando
comparado a expressdao dos genes em locais com variagdes nos indices de estresse € menor controle
ambiental (CECCARELLI, 1996; ANNICCHIARICO et al., 2005).

De todas as caracteristicas, apenas o0 teor de proteina ndo obteve valores tdo elevados de
herdabilidade (h* = 76%) (Tabela 2), em virtude da grande influéncia ambiental sofrida por esta
caracteristica. Amabile et al. (2009) explicou que a cevada no Cerrado possui altos indices de
proteina devido provavelmente as altas temperaturas do ar e as baixas umidades relativas do ar que

ocorrem normalmente no periodo de enchimento de gréos. Fox (2008) verificou que a herdabilidade
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para proteina varia de 60% a 80%, contrariamente a Ajith (2009) que detectou herdabilidades abaixo
de 40%.
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Tabela 2. Anélise de variancia e parametros genéticos das caracteristicas rendimento estimado de grdos (Rend), classificacdo comercial de primeira
(Classl), classificacdo comercial de segunda (Class2), classificagdo comercial de terceira (Class3), peso de mil sementes (PMS), altura de plantas

(Altura), grau de acamamento de plantas (Acam), espigamento (Ciclo), peso hectolitrico (PH) e teor de proteina total (Proteina) avaliadas em 21
acessos de cevada em dois ambientes. CPAC/SPM, DF, 2014.

Valores de F
FV G.L.
Rend Classl Class2 Class3 PMS Altura Acam Ciclo PH Proteina
Blocos/Ambiente 4
Blocos
Bloco X Ambiente 2
Genotipo (G) 20 180,1** 833,1**  125,9** 185,4** 79,8** 11,4** 22,7** 9,2%* 24,1%* 4,2%*
Ambiente (A) 1 475,6** 133,2** 0,4 63,9** 48,0*%* 21,8**  520,4**  10,5* 13,1* 15,5*
G XA 20 130,6** 54,8** 18,9** 12,1** 24,8** 13,2** 8,6** 2,4%* 3,5%* 0,6
Residuo 80
L g 1.138.820,4  665,6 157,7 353,4 54,0 39,8 1.112,3 13,5 19,4 2,3
6y’ 1.132.499,8  664,8 156,7 351,4 53,3 36,3 1.066,3 12,0 18,6 18
6. 6.320,5 0,7 1,2 1,9 0,6 3,4 45,9 1,4 0,8 0,5
h? (%) 99,45 99,88 99,21 99,46 98,75 91,29 95,60 89,17 95,86 76,5
CVy (%) 24,06 68,38 34,73 71,82 18,43 6,62 48,81 5,44 6,09 8,03
CV. (%) 4,40 5,80 7,60 12,95 5,08 5,01 25,66 4,64 3,10 10,89
Cv, 5,46 11,77 4,56 5,54 3,62 1,32 1,90 1,17 1,96 0,73

1 Estimativas das variancias fenotipica ao nivel de média (of?), genotipica (cg”) e ambiental (ce?), da herdabilidade ao nivel de média (h?), dos coeficientes de variagdo genético
(CVy), experimental (CV,) e da relagéo CV, de cada carater.
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Além da herdabilidade, outro parametro importante para a analise da acuracia experimental é
o coeficiente de variancia genotipico (CVy), que quantifica a magnitude da variabilidade genética
presente no conjunto de gendtipos avaliados para os diferentes caracteres (RESENDE, 2002). E
importante considerar a proporcionalidade da razéo entre 0 CVy e 0 CVe, ou seja 0 CV,. Quando o
valor de CV, for superior ao valor de CV,, significa que a contribuicdo do gendétipo € maior que a
contribuicdo do efeito ambiental na expressdo fenotipica, sendo assim, uma caracteristica cuja
avaliacdo nesta especifica condicdo experimental é favoravel a processos de selecdo. Na tabela 2,
pode-se destacar que CVy foi superior ao CV, para todas as caracteristicas, exceto para teor de
proteina (0,73%). Pode-se, portanto, inferir maior contribui¢do genética frente ao efeito ambiental
para a selecdo dos acessos com base no fenotipo (SEARLE et al., 1992). Os maiores valores para
este parametro foram encontrados para Classl (11,77%) e Rend (5,46%).

As correlacdes genotipicas em sua grande maioria foram superiores em valores absolutos as
correlagcdes fenotipicas, evidenciando maior participacdo dos elementos genéticos em relacdo a
interferéncia ambiental na expressao fenotipica (Tabela 3). Os sinais das correlagdes genotipicas e
fenotipicas obtiveram mesmo sinal em 44 das 45 correlagfes, exceto para Class2 X Ciclo, o que
indica boa precisdo tanto na amostragem quanto na avaliagdo (CRUZ et al., 2004).

As maiores correlagdes tanto genotipicas quanto fenotipicas foram visualizadas entre as
caracteristicas Classl X Class3 [genotipica (-0,8867) e fenotipica (-0,8854)] e Classl X Class2
[genotipica (-0,7182) e fenotipica (-0,7150)]. O sinal negativo indica que 0 aumento de Classl
significa a redug¢do de Class3 e vice-versa. Este fato ¢ esperado e explicavel, uma vez que as
caracteristicas sdo inversamente proporcionais € complementares, ou seja, o incremento de uma esta
relacionado ao detrimento da outra.

Outras correlagbes de forte magnitude foram obtidas entre Class3 e PMS com -0,7116
(genotipica) e -0,7044 (fenotipica), o sinal negativo significa que quanto mais grdos forem
classificados na Class3 a planta tiver, menor sera 0 PMS. Entre PMS e Class1 verificou-se valores de
associacao de 0,6478 (genotipica) e 0,6435 (fenotipica), resultados muito semelhantes aos relatados
por Amabile (2013) e Monteiro (2012), os quais explicam a importancia dessa correlacdo, devido ao
fato do PMS ser mensurado anteriormente a Classl. Sendo assim, a sele¢do indireta para Classl
baseando-se em PMS pode ser mais eficiente, pois a classificagdo comercial de graos ¢ um processo
oneroso e sobrestado. Além de tornar o processo de sele¢cdo mais rapido e menos trabalhoso, de
acordo com Cruz et al. (2004), pode-se aumentar a eficiéncia dos ganhos em um programa de
melhoramento, através da selecdo indireta, principalmente quando existe alta correlacdo entre as
caracteristicas e a caracteristica auxiliar possui herdabilidade muito superior a caracteristica

principal.
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A caracteristica PMS se correlacionou moderadamente e positivamente com o teor de
proteina, ry = 0,6103 e r; = 0,6103, porém o sinal negativo da respectiva correlagdo ambiental (-
0,0715), exp6e que houve interferéncia do ambiente nas associagéo entre os caracteres, favorecendo

um em detrimento do outro, podendo a selecéo indireta ndo ser tdo eficiente.

Tabela 3. Estimativas dos coeficientes de correlacdo genotipica, fenotipica e ambiental entre os
caracteres de rendimento estimado de grdos (Rend), classificacdo comercial de primeira (Classl),
classificacdo comercial de segunda (Class2), classificacdo comercial de terceira (Class3), peso de mil
sementes (PMS), altura de plantas (Altura), grau de acamamento de plantas (Acam), espigamento
(Ciclo), peso hectolitrico (PH) e teor de proteina total (Prot) em 18 acessos de cevada nua e trés
testemunhas de cevada com graos cobertos. CPAC/SPM, DF, 2014.

Rend Classl Class2 Class3 PMS Altura Acam Ciclo PH Prot

Rend
re 0,0595
Classl r, 0,0602
r, -0,1822

r 02179 -0,7150
Class2 r« 02194 -0,7182
r. -0,0074 -0,0423

rr -0,2232 -0,8854 0,3089
Class3 r. -0,2251 -0,8867 0,3160
r. 0,1257 -0,6100 -0,7622

rr 00116 0,6435 -0,2659 -0,7044
PMS r. 00119 0,6478 -0,2671 -0,7116
r. -0,0202 0,0375 -0,1541 0,1009

rr 02633 -0,2184 0,4106 0,0239 0,0629
Altura r« 02783 -0,2285 0,4345 0,0228 0,0755
r. -0,0829 -0,0281 -0,1098 0,102 -0,2640

r 00218 -0,6759 0,4963 0,5925 -0,2868 0,2086
Acam r. 00233 -0,6914 05115 0,6061 -0,2945 0,2165
r. -0,0628 0,1236 -0,1566 0,0463 -0,0027 0,0468

r 00291 -0,1708 -0,1821 0,3547 -0,4407 0,1498 -0,1663
Ciclo r, 00315 -0,1808 0,1905 0,3742 -0,4722 0,1676 -0,1789
r. -0,0228 -0,0130 -0,1004 0,0926 0,0650 -0,0148 -0,0163

rr -0,1039 -0,4365 0,3494 10,3592 -0,1395 0,1565 0,2069 -0,0238
PH r. -0,1055 -0,4454 10,3555 0,3686 -0,1491 0,1826 0,2414 -0,0262

r. -0,0578 -0,0882 0,1503 -0,0538 0,2463 -0,2385 -0,0031 0,0059

r -0,2973 0,1909 -0,1235 -0,1792 0,5266 -0,1722 -0,0362 -0,1667 0,3498 -
Prot r, -0,3409 0,2199 -0,1419 -0,2069 0,6103 -0,2167 -0,0069 -0,2127 0,4032 -
a 0,0020 -0,0757 0,0033 0,0377 -0,0715 0,0627 -0,0515 0,0562 0,0457 -

—_
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Na analise de desempenho agronémico, a significancia da interacdo gendtipos x ambientes
para todas as caracteristicas avaliadas, indica que os efeitos dos tratamentos e locais ndo explicam
toda a variacdo encontrada nos caracteres, em consequéncia de comportamentos diferenciais dos
tratamentos nos locais estudados, sugerindo a necessidade de analisar os diferentes genotipos em
cada ambiente separadamente, o que implica na selecéo de genotipos especificos para cada local e ou
identificacdo daqueles que ndo apresentam grandes variagdes nos dois locais avaliados (Tabela 4).

Para a caracteristica rendimento de grdos no CPAC, os geno6tipos de cevada nua obtiveram
uma média de 3.576,9 kg ha, superando a média dos gendtipos com casca utilizados no trabalho
(3.358 kg ha™). Diversos trabalhos, citam grande superioridade de rendimento de cevadas com
cascas sobre o das nuas (THOMASON et al., 2009; KANDIC et al., 2011), entretanto, certamente
existe grande variabilidade genética dentro dos acessos de cevada nua, sendo possivel a selegédo e
desenvolvimento de cultivares com produtividades proximas dos acessos de cevada com grdo
coberto. O gendtipo de cevada nua de maior rendimento de grdos no CPAC foi o Pl 356466 (6.639,3
kg ha™) de origem etiope, diferenciando-se estatisticamente de todos os demais genétipos, seguido
pelo gendtipo brasileiro CN Cerrado 4 (5.551,0 kg ha™). Esses valores foram superiores aos
encontrados por Bregitzer et al. (2008), Eshghi e Akhundova (2010) e Brooks et al. (2012) e
semelhante ao deparado por Milotova et al. (2008), indicando a potencialidade e alternativa do
cultivo da cevada nua no sistema irrigado no Cerrado. O acesso de grdo coberto com maior Rend foi
0 164321 (3.649,3 kg ha™), material etiope e hexastico, e o de menor rendimento de gréos foi o
295418 com 3.185,7kg ha™. Estes rendimentos dos acessos de cevada com grdo coberto foram
inferiores aos obtidos por gendtipos elite desenvolvidos e selecionados para cultivo sob irrigacdo no
Cerrado (Amabile et al., 2013). Isso evidencia a importancia dos trabalhos de selecdo e
melhoramento genético para a obtencdo de novos genotipos superiores adaptados as condicbes de
cultivo no Cerrado brasileiro. Os gendtipos que expressaram 0s menores computos para Rend foram
Cl 09977 (2.239,3 kg ha™), Cl 09459 (2.349,3 kg ha™) e PI 356474 (2.381,7 kg ha™), ndo se
diferenciando estatisticamente entre si (Tabela 4).

No ambiente SPM os gendtipos de cevada nua detiveram uma média 5.028,8 kg ha™, valores
considerados de alta magnitude para cevadas nuas. Os acessos com graos cobertos obtiveram média
de 6.928 kg ha™* superior aos acessos de cevada nua. Dos 18 genétipos de cevada nua, 14 superaram
4.000 kg ha™, mostrando assim grande potencial de producéo sob irrigacdo no Cerrado. O gendtipo
de maior rendimento foi o controle 295418 (8.500,0 kg ha™). O acesso com gréo coberto 164321,
que se destacou no CPAC, quanto ao rendimento, obteve o menor valor no SPM evidenciando, que
dois genotipos podem apresentar desempenhos distintos, em funcdo de fatores ambientais previsiveis
e imprevisiveis (BOREM & MIRANDA, 2005). No Cerrado irrigado Amabile et al. (2008)

observaram essa interacdo, constatando a influéncia do efeito ambiental sobre a produtividade da
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cevada. Os gendtipos CN Cerrado 5 (7.748,7 kg ha™), CN Cerrado 6 (7.621,3 kg ha™) e PI 356466
(7.532,7 kg ha™) demonstraram altos rendimentos de gréos e se assemelharam estatisticamente entre
si, diferenciando-se estatisticamente e com valores superiores acessos de cevada com graos cobertos
164321 (5.127,3 kg ha™) e 193011 (7.156,7 kg ha™) (Tabela 4). Esses valores obtidos pelos acessos
de cevada nua e também pelos acessos de cevada coberta superam a média mundial de cevada que €
de 3.000 kg ha™ (FAOSTAT 2013) e também rendimentos de cevada nua encontrados na literatura
(LIU et al., 1996; e DICKIN et al., 2010).

Na avaliacdo de classificacdo comercial de primeira, os acessos de cevada nua no CPAC
tiveram em média 30,7% dos seus grdos classificados como de primeira, 37,9% classificados como
de segunda e 29,2% classificados como de terceira categoria. As testemunhas obtiveram uma média
de 57,6% para Class1, 26,1% Class2 e 16,3% para Class3.

Esta caracteristica é utilizada para classificacdo de cevada em relacdo ao tamanho dos graos, e
segundo as normativas do Ministério da Agricultura, Pecuaria e Abastecimento (BRASIL, 1996), é
exigido um minimo de 70% de grdos de primeira classe para o fabrico de malte e 40% para
alimentacdo animal. Em geral, os gréos de cevada nua aferiram tamanho menor ao de cevada com
casca, no entanto, alguns genotipos mostraram tamanho desejavel para este propdsito.

Diversos trabalhos no Cerrado irrigado mostraram que a cevada apresenta uma classificacédo
de primeira acima de 80%, principalmente em fungdo do indice de sele¢cdo empregado no programa
de melhoramento da Embrapa Cerrados (AMABILE et al., 2011a,b,c,d,e; SAYD et al.,, 2013).
Entretanto, para cevada nua no Cerrado irrigado, esse indice é bem inferior, como citam os indices de
Monteiro (2012) que foi da ordem de até 2%. Contudo, nesse estudo, no CPAC, elevados valores de
Class1foram obtidos pelos genétipos CN Cerrado 1 (85,0%) e CN Cerrado 2 (83,3%), assemelhando-
se estatisticamente ao acesso com gréo coberto 295418 (82,7%). No SPM, os gendtipos de cevada
nua CN Cerrado 1 e CN Cerrado 2 além do controle 295418 tiveram mais de 84% dos grdos em
Classl, outros seis acessos detiveram Classl entre 47% e 67% (Tabela 4). Esses resultados
animadores devem-se presumivelmente pela selecdo inicial realizada por Monteiro (2012) no
programa de melhoramento da Embrapa Cerrados.

Os genotipos com maior porcentagem de grdos em Class2 foram Cl 09969 (53,7%) e ClI
09928 (55,3%) assemelhando-se estatisticamente entre si e diferentes de todos os demais acessos.
CN Cerrado 1 (12,7%) deteve o menor valor para esta caracteristica, ndo diferindo estatisticamente
do CN Cerrado 2 (13,3%), do CI 09459 (16,3%) e da testemunha 295418 (14,3%) (Tabela 4).
Monteiro (2012) relatou valores semelhantes de Class2 para acessos de cevada nua.

Para Class3, Cl 09459 atingiu a maior percentagem de grdos com 76,7%, seguido do gendétipo
Pl 370799 (61,3%). Os gendtipos de menor valor foram CN Cerrado 6, CN Cerrado 2, a testemunha
295418 e 0 gendtipo CN Cerrado 1 com 5,0%, 3,3%, 3,0% e 2,3% respectivamente.
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No SPM, a média dos acessos de cevada nua foi de 37,4% para Classl, 38,2% para Class2 e
24,4% para Class3, mostrando que houve grande interagdo entre genotipos e ambiente para Classl e
Class3. As testemunhas controle obtiveram médias de 61,4% para Classl, 23,9% para Class2 e
14,7% para Class3 (Tabela 4).

Para Classl, os gendtipos variaram de 2,0% (Pl 370799) a 90,0% (CN Cerrado 1). Além
dessa grande amplitude das médias desses genotipos, houve grande diferenca estatistica as médias
dos demais gendtipos, o que indica grande variabilidade genética para esta caracteristica. Esses
resultados sdo divergentes com relacdo aos obtidos por Amabile (2013) em cultivares elite de cevada
cervejeira, 0s quais evidenciaram baixa variabilidade genética para esta caracteristica.

Para Class2, também foi verificada uma grande amplitude de 50,7% para o acesso CN
Cerrado 5 a 5,0% para o CN Cerrado 1. No entanto, houve maior concentragdo de gendtipos dentro
faixa que vai de 28% a 50%, com excecao de trés acessos (CN Cerrado 1, CN Cerrado 2 e 295418)
que tiveram baixos valores para Class2 (Tabela 4). Monteiro (2012) também detectou valores
intermediarios para a maior parte dos acessos de cevada.

A caracteristica Class3 obteve uma alta variagdo entre os genétipos. No CPAC a variagdo foi
de 63,0% no acesso Cl 09459 a 4,0% do acesso com grao coberto 164321 (Tabela 4). Tal magnitude
também ocorreu no SPM, porém com respostas diferentes dos genotipos ao ambiente. Antoniazzi
(2005), em cevada cervejeira, encontrou valores de Class3 variando de 1,2% a 4,5%. No Cerrado,
Silva et al. (2000) reportou numeros que oscilaram entre 2% e 5% e Amabile et al. (2001)
constataram resultados de 1% a 3%.

A caracteristica peso de mil sementes (PMS) apresentou diferentes amplitudes nos diferentes
locais. No CPAC, a diferenca entre o genétipo de maior e o de menor peso foi de 20,2 g, enquanto a
diferenca no SPM foi de 38,1 g, evidenciando grande interacdo entre os genotipos e o ambiente
(Tabela 4).

No CPAC, o geno6tipo de maior PMS foi o CI 07650 (52,0 g) igualando estatisticamente ao
CN Cerrado 2 (50,8 g), a testemunha 164321 (50,7 g) e ao CN Cerrado 1 (50,3 g). Os acessos de
menor peso também se assemelharam a um acesso com casca, porém com valores inferiores ao
relatado por Amabile et al. (2007a) e similar ao trabalho de Amabile (2013) com materiais elite no
Cerrado.

No SPM, o gendtipo de maior valor de PMS foi o Cl 09969 (53,7 g), valor proximo ao
relatado por Monteiro (2012) com cevadas nuas. Todavia, os menores valores de 14,2 g (C1 09459) e
22,4 g (Cl 14150) mostraram-se aquém quando comparado com o CPAC e inferior as médias
relatadas por Antoniazzi (2005), Kuczynska et al. (2007) e Amabile et al. (2007a, 2008, 2009 e
2013). Apesar da grande variacdo dos gendtipos de cevada nua, na media eles atingiram pesos

69



adequados ao padrdo esperado, que é ser de 7% a 13% mais leve do que a cevada com casca (Tabela
4).

Quanto & altura da planta, os genotipos responderam diferentemente em relacdo aos
ambientes. No CPAC foi verificada uma maior variacdo entre eles, de 72,7 cm a 112,3 cm. Alguns
gendtipos registraram altura acima do desejado, que € entre 80 cm e 90 cm, como o CI 13453 (112,3
cm) e CI 07650 (111,0 cm). No SPM a variacgdo foi de 82,7 cm (CN Cerrado 1) a 104,0 cm (CI
09459) (Tabela 4). Essa variabilidade para altura de plantas também foi verificada por Amabile et al.
(2005, 2007b, 2009) e Amabile (2013).

No CPAC, 15 genotipos obtiveram alturas entre 72,7 e 90 cm, inclusive o de maior
rendimento de graos Pl 356466 com 83,7 cm. No SPM apenas sete gendtipos detiveram altura abaixo
dos 90, cm. O acesso CN Cerrado 4 apesar de atingir mais de 100,0 cm nos dois ambientes,
apresentou baixos indices de acamamento. Valores ideais de altura em cevada nua também foram
relatados por Brooks et al. (2012).

Relacionado a altura, estd 0 acamamento de plantas. Foi verificado para os dois ambientes um
alto indice de acamamento, assim como descrito por Dickin et al. (2010), revelando maior propenséao
de acamamento nas cevadas nuas comparando com as cevadas cobertas. Pode se presumir, entdo, que
0s quatro acessos que nao sofreram um acamamento significativo nos dois locais (CN Cerrado 2, CN
Cerrado 6, CN Cerrado 4 e 0 acesso de grdo coberto 295418), possuem certa resisténcia. Os
genotipos Cl 09969, Cl 09928, CN Cerrado 5, Cl 06440 e a testemunha 193011 ndo acamaram no
CPAC, mas prostraram-se totalmente no SPM (Tabela 4). Os demais acessos sofreram altos niveis de
acamamento, sendo muito maior que os niveis desejados e relatados por Rossnagel et al. (2005),
Brooks et al. (2012) e Monteiro (2012). Mesmo com 0 acamamento verificado, ndo ocorreu
diminuigéo do rendimento de gréos e no PMS nos dois ambientes avaliados.

Em relacdo ao Ciclo, os acessos de cevada nua, comportaram-se homogeneamente entre si e
entre os ambientes, ou seja, houve pequena interagdo entre os gen6tipos e o ambiente. E importante
que o ciclo seja o menor possivel, sem perder em produtividade, em razdo de ser uma cultura
irrigada. A média do ciclo para as testemunhas foi de 61,7 dias (CPAC) e 65,3 dias (SPM), enquanto
as médias dos acessos de cevada nua foram de 63,1 dias (CPAC) e 64,6 dias (SPM) (Tabela 4). No
CPAC e no SPM, 15 dos 21 genotipos estiveram com o ciclo entre 63,0 e 67,0 dias corroborando
com os dados apresentados por Amabile et al. (2007a), Monteiro (2012) e Amabile (2013).

O peso hectolitrico variou pouco de um ambiente para o outro, embora seja uma caracteristica
influenciada pelo ambiente (MOLINA-CANO et al., 1997). Houve variagdo significativa entre os
gendtipos dentro de cada ambiente, CPAC (63,8 a 75,8 kg hl™) e SPM (59,3 a 76,3 kg hl™), variacdo
inferior a referida por Verma & Sarkar (2010) que foi de 44,9 a 70,8 kg hl™ e superior as citadas por
Molina-Cano et al. (1997) e Marquez-Cedillo et al. (2001).
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Os valores do peso hectolitrico encontrados neste trabalho para os dois ambientes foram
inferiores aos relatados por Choo et al. (2001), em cevada nua, e superiores aos assinalados por
Molina-Cano et al. (1997), Marquez-Cedillo et al. (2001), Verma & Sarkar (2010) para a cevada
coberta. As médias obtidas de 71,8 kg hl™ para 0 CPAC e 72,9 kg hl™ no SPM para os acessos de
cevada nua, foram proximos ao da cultivar lancada ‘EVE’ com PH = 73,8 kg hl™ (BROOKS et al.,
2012) e superiores as médias dos acessos com graos cobertos de 63,4 kg hl™ (CPAC) e 62,4 kg hl™
(SPM) (Tabela 4). Choo et al. (2001) descreveram que a cevada nua tem 20% a mais de peso
hectolitrico que a cevada com casca.

Niveis de proteina para producdo de cerveja tem um limite maximo de 12%. Como a cevada
nua, em geral, apresenta niveis mais elevados de proteina, ela é normalmente utilizada para
alimentacdo humana e animal. No CPAC, os geno0tipos apresentaram uma média de 17,9% bem
superior a média verifica no SPM de 15,4%, refletindo forte influéncia ambiental, assim como
descritos por Mayer et al. (2007) e Yalcin et al. (2007), que descreveram variacdes nos teores de
proteina para acessos idénticos, possivelmente devido as interagdes genotipo x ambiente.

Os acessos CN Cerrado 1 e CN Cerrado 2 alcancaram os maiores teores de Proteina em
ambos 0s ambientes, com 21,4% e 20,4% no CPAC e 18,3% e 19,5% no SPM, respectivamente.
Outro acesso com alto teor de proteina desempenho foi 0 CN Cerrado 5 com 17,8% no CPAC e
17,4% no SPM. Todos esses acessos sdo de origem brasileira, comprovando ter alta potencialidade
para tal caracteristica. Helm & Francisco (2004) observaram valores semelhantes a média encontrada
no SPM enguanto que Brooks et al. (2012) relataram computos em torno de 10% para uma cultivar
nua ja lancada.

Segundo Munck et al. (1970) e Newman & Newman (1991) a proteina em cevada nua pode
chegar até 20%, porém, os valores dessa caracteristica nesse trabalho variaram de 15,8% a 21,4%
(CPAC) e 13,7% a 19,5% (SPM) (Tabela 4).0s controles obtiveram médias inferiores as médias dos
acessos nus em ambos os ambientes. O teores de proteina observado por Baik et al. (2011) variaram
de 12,1% a 16,6%.
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Tabela 4. Médias de rendimento estimado de gréos (Rend), classificagdo comercial de
primeira (Classl), classificagdo comercial de segunda (Class2), classificacdo
comercial de terceira (Class3), peso de mil sementes (PMS), altura de plantas (Altura),
grau de acamamento de plantas (Acam), espigamento (Ciclo), peso hectolitrico (PH) e
teor de proteina total (Proteina) em 18 acessos de cevada nua e trés testemunhas de
cevada com grdos cobertos avaliados nos campos experimentais da Embrapa Cerrados
(CPAC) e da Embrapa Produtos e Mercado (SPM). CPAC/SPM, DF, 2014.

- Rendimento (kg ha™) Class1 (%) Class2 (%)
Genaotipo

CPAC SPM CPAC SPM CPAC SPM
Cl1 13453 3.805,3 Bdefg 5.519,7 Aef| 31,0 Bef 557 Ae |41,0 Acde 36,0 Ade
C1 09976 3.526,7 Bfghi 6.2257Ad | 50Bk 17,7 Aj |40,7 Bcde 50,0 Aa
CN CERRADO 4|5.551,0 Ab  4.2043Bi [427Ac 47,0 Af |46,7 Ab 44,0 Ahbc
Pl 356474 2.381,7Bjk  5352,7Afg| 83Ak 9,0 Ak |40,0 Acde 50,0 Abc
Cl 12931 41543 Bcd  5.3410Afg| 50Ak 83 Ak [390 Bde 47,7 Aab
CN CERRADO 1| 3.492,3 Bghi 5.184,7 Afg| 850 Ba 90,0 Aa |12,7 Ah 50 Bh
Cl1 14150 3.847,7 Adef 3.769,3Aj | 29,3 Bfg 53,7 Ae |[437 Abcd 310 Bf
C1 09459 23493 Bjk  28773Ak | 70Ak 9,0 Ak [163 Bh 280 Af
295418 3.185,7 Bi 8.500,0 Aa | 82,7 Aa 84,0 Ab [143 Ah 10,7 Ag
CN CERRADO 2| 3.332,0 Ahi ~ 2.2043BIl [83,3Aa 840 Ab [133 Ah 9,0 Agh
C1 06440 2.642,7 Bj 3.959,3 Aij | 20,0 Bi 32,0 Agh 43,7 Abcd 440 Abc
164321 3.649,3 Befgh 5.127,3Ag |643Ab 67,0 Ac [267 Ag 290 Af
C1 09977 2.2393Bk  4.190,7Ai |240Bh 330 Ag |463 Ab 40,7 Acd
CN CERRADO 5| 3.906,0 Bde 7.748,7 Ab [ 24,7 Ah 283 Ah |46,7 Ab 50,7 Aa
CN CERRADO 6| 2.659,0 Bj 7.621,3Ab |63,3Ab 627 Ad |31,7 Af 297 Af
193011 3.239,0 Bi 7.156,7 Ac | 257 Bgh 33,3 Ag |37,3 Ae 320 Acef
Pl 356466 6.639,3Ba  7.532,7Ab [350Ad 10,0 Bk |43,3 Bbcd 50,3 Aa
C1 07650 43160Ac  4.1363Ai |253Ah 240 Ai |447 Abc 443 Abc
C1 09969 3.535,0 Bfghi 4.639,7 Ah | 34,7 Bde 540 Ae |537 Aa 40,3 Bcd
C1 09928 25643 Bjk  5.840,3Ae |150Bj 53,0 Ae |553 Aa 37,0 Bd
P1 370799 3.442,0Bhi  4.170,0Ai |147Aj 2,0 Bl |240 Bg 497 Aa
Média CN* 3.576,9 5.028,8 30,7 37,4 37,9 38,2
Média (T)? 3.358,0 6.9280 | 57,6 61,4 26,1 23,9
Média Geral 3.545,6 5.300,1 34,6 40,8 36,2 35,9

! Média dos 18 acessos de cevada nua; 2Média dos trés acessos de cevada com graos cobertos.

As médias seguidas pela mesma letra maitscula na linha e pela letra minGscula na coluna, dentro de cada

caracteristica avaliada, pelo teste de Tukey a 1%

nao diferem entre si

de significancia.
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Tabela 4: Continuacao...

Genétipo Class3 (%) PMS (9) Altura (cm)
CPAC SPM CPAC SPM CPAC SPM
Cl1 13453 28,0Ae 83Bj |420Bc 523 Aa |1123 Aa 99,0 B ab
C1 09976 543Ac 323 Bef|422Ac 365 Bef | 853 Bcdefg 100,7 A ab
CN CERRADO 4|10,7Agh 90Aj [418Ac 41,7 Acd |[100,3 Ab 101,3 A ab
Pl 356474 51,7Ac 41,0Bc [34,8 Befy 425 Ac | 857 Bcdef 98,3 A abc
Cl1 12931 56,0A bc 44,0 Bbc|39,2 Acd 34,5 Bfgh| 82,3 Aefgh  850A f
CN CERRADO 1| 23Aj 50Aj |503Aa 515Aa | 89,7 Acde 82,7A f
Cl1 14150 27,0Aef 153 Bhi|35.2 Aefg 22,0 Bj | 850 Acdefg 90,0 A def
C1 09459 76,7Aa 630Ba |326Afg 142 Bk | 72,7 Bi 1040 A a
295418 30Aij 53Aj |41,2Bc 46,3 Ab | 79,7 Bfghi 97,7 A abcd
CN CERRADO 2| 33Aij 70Aj |[508Aa 518 Aa | 823 Aefgh 853A f
C1 06440 36,3Ad 240Bg |463Ab 42,0 Acd | 84,0 Bcdefgh 98,0 A abcd
164321 9,0Aghi 40Aj |50,7Aa 41,8 Bcd| 76,7 Bhi 89,0 A ef
C1 09977 29,7Ae 26,3 Afg|357 Bdef 41,2 Acd| 76,7 Bhi 90,3 A cdef
CN CERRADO5|28,7Ae 21,0Bgh|34,2 Aefg 35,3 Aefg| 90,7 Acd 97,7 A abced
CN CERRADO 6| 50Ahij 7,7Aj |365Ade 405 Acd| 92,0 Ac 853 A f
193011 37,0Ad 347Ade|318Ag 308 Ai [107,3 Aab 83,3B f
Pl 356466 21,7Bf 39,7 Acd|36,5 Ade 385 Ade | 83,7 Bdefgh 98,3 A abc
C1 07650 30,0Ae 31,7 Aef|520Aa 31,7 Bhi [111,0 Aa 96,0 B abcde
C1 09969 11,7Ag 57Aj [460Bb 537 Aa | 83,3 Bdefgh 102,7A ab
C1 09928 29,7Ae 10,0 Bij | 34,3 Aefg 35,8 Aefg| 77,3 B ghi 99,0 A ab
Pl 370799 61,3A b 483 Bb |32,8 Afg 32,3 Aghi| 84,3 Bcdefgh 95,7 A bcde
Média CN* 31,3 24,4 40,2 38,8 87,7 95,0
Média (T)? 16,3 14,7 41,2 39,7 87,9 90,0
Média Geral 29,2 23,0 40,3 38,9 87,7 94,3

! Média dos 18 acessos de cevada nua; 2Média dos trés acessos de cevada com grios cobertos.
As médias seguidas pela mesma letra mailscula na linha e pela letra mindscula na coluna, dentro de
cada caracteristica avaliada, ndo diferem entre si pelo teste de Tukey a 1% de significancia.
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Tabela 4: Continuacéo...

Genétipos Acam (%) Ciclo (Dias) PH (kg ha™) Proteina (%)
CPAC SPM CPAC SPM CPAC SPM CPAC SPM
Cl1 13453 100,0 Aa  100,0 Aa |63,0 Aabc 67,7 Abcd | 71,6 Abc 73,7 Aabcd| 17,7 Abcd 15,1 A bedef
C1 09976 100,0 Aa 100,0 Aa 64,3 Aabc 63,3 Acd |73,1 Aabc 74,1 Aabed|18,5 Aabed 16,4 A abed
CN CERRADO 4| 0,0Bf 450 Ab|67,7 Aa 64,7Acd |623Bde 750 Aabc |16,7 Acd 13,7 Adef
Pl 356474 50,3 Bcd 100,0 Aa |64,3 Aabc 64,7 Acd | 74,2 Aabc 74,7 Aabc |17,7 Abcd 15,3 A bede
Cl1 12931 84,0 Aab 100,0 Aa |64,3 Aabc 64,0 Acd |74,3 Aabc 73,4 Aabcd|18,4 Aabcd 15,7 A bede
CN CERRADO 1| 27,7 Bdef 73,3 Aah650 Aab 653 Abcd|653Ad 67,0 Aef [21,4Aa  18,3Aab
Cl1 14150 67,0 Abc 100,0 Aa |64,0 Aabc 63,7 Acd |71,6 Abc 72,5 Aabcd|16,8 Acd 15,1 A bedef
C1 09459 33,3Bde 100,0 Aa |66,0 Aab 68,7 Abc |75,4 Aabc 73,6 Aabcd|158 Ad 13,8 Adef
295418 0,0 Af 6,7 Ac |64,7 Aab 66,0 Abcd|658Ad 66,7 Aef |16,4Acd 13,3Aef
CN CERRADO 2| 0,0Af 0,0 Ac |64,0 Aabc 65,0 Abcd | 72,5 Aabc 70,6 Ade [20,4Aab 195Aa
C1 06440 0,0 Bf 100,0 Aa|64,7 Aab 65,0 Abcd | 72,6 Aabc 73,4 Aabcd|17,7 Abcd  16,9A ab
164321 50,0 Bcd 100,0 Aa |53,7 Ae  543Ae |646Ad 593 Bg [17,1Acd 132Aef
C1 09977 50,0 Bcd 100,0 Aa 64,3 Aabc 64,0 Acd |72,4 Aabc 71,5 Acd |18,0Abcd 15,3Aabcde
CN CERRADOS5| 0,0Bf 1000 Aa|61,3 Abcd 65,0 Abcd| 74,9 Aabc 75,9 Aab |17,8 Abcd 17,4Aabc
CN CERRADO 6| 33Aef 33 Ac|590 Bcde 70,3Aab |[755Aab 76,3 Aa |17,4 Abcd 14,4 A bedef
193011 0,0 Bf 100,0 Aa (66,7 Bab 757Aa |59,9Ae 612Ag |[154Ad  12,1Af
Pl 356466 100,0 Aa  100,0 Aa |64,3 Aabc 63,0Ad |72,6 Aabc 74,7 Aabc |18,2 Aabcd 13,8A cdef
C1 07650 100,0 Aa 100,0 Aa |56,3 Bde 653 Abcd|758Aa 72,1 Abcd |18,7 Aabcd 16,7 A abcd
C1 09969 0,0 Bf 100,0 Aa|54,0 Ae 557Ae |72,3Aabc 73,9 Aabcd|18,9 Aabc 15,7 B cdef
C109928 0,0 Bf 100,0 Aa |63,0 Aabc 63,3 Acd [63,8Ade 66,3 Af 18,5 Aabcd 15,0 A cdef
PI 370799 100,0 Aa 100,0 Aa |66,0 Aab 64,7 Acd |71,4Ac 72,8 Aabcd|18,6 Aabcd 15,8 A bede
Média CN* 45,3 84,5 63,1 64,6 71,8 72,9 18,2 15,8
Meédia (T)? 16,7 68,9 61,7 65,3 63,4 62,4 16,3 12,9
Média Geral 41,2 82,3 62,9 64,7 70,6 71,4 17,9 15,4

! Média dos 18 acessos de cevada nua; 2Média dos trés acessos de cevada com grdos cobertos.
As médias seguidas pela mesma letra maiuscula na linha e pela letra mindscula na coluna, dentro de cada caracteristica

avaliada, ndo diferem entre si pelo teste de Tukey a 1% de significancia.

6. CONCLUSOES
Foram verificados efeitos significativos de gendtipos para todas as caracteristicas

agrondmicas avaliadas, evidenciando a alta variabilidade genética entre os gendtipos de cevada nua

avaliados nesse trabalho. Também foram verificados no presente trabalho efeitos de ambiente e da

interacdo gendtipo x ambiente.

Altos valores de F, da herdabilidade ou coeficiente de determinacdo genotipico, da relacdo

CV,/CV, para varias caracteristicas indicam a possibilidade de se obter ganhos genéticos e avangos

importantes com os trabalhos de selecao.
Os acessos Cl 13453, CN Cerrado 1, CN Cerrado 2, CN Cerrado 5 e P1356466 destacaram-se

dos demais em relacdo as caracteristicas agrondmicas, rendimento de gréos, classificagdo comercial

de primeira, acamamento e teor de proteina, sendo importantes para os trabalhos de selecdo e

melhoramento genético da cevada nua para cultivo sob irrigacdo no Cerrado do Brasil Central.
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