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RESUMO

MELO, W. M. C. Divergéncia Genética e capacidade de combinagédo entre
Hibridos de Milho: UFLA, 2000. 73 p. (Dissertagdo — Mestrado em
Genética e Melhoramento de Plantas)”

~ Os objetivos deste trabalho foram estimar a capacidade geral de
combinagdo (CGC), a capacidade especifica de combinagdo (CEC) e a heterose
entre cultivares de milho e estimar a divergéncia genética existente entre elas,
por meio de caracteres morfo-agronémicos e marcadores moleculares. Procurou-
se também, verificar o relacionamento existente entre a capacidade combinatoria
e heterose das cultivares, com as estimativas da divergéncia genética. Na
avaliagio do dialelo, foi utilizado dez cultivares de milho (C 909, C 901, C 333,
C 805, Z 8392, Z 8452, P 3041, P 3069, AG 9012 e AG 5011), adotando o
método IV proposto por Griffing (1956). Foram instalados trés experimentos em
trés locais do Sul de Minas Gerais (Lavras, ljaci e Lambari). Foi utilizado o
delineamento litice 7x7, com trés repetigdes. Para a avaliagdo da divergéncia
morfo-agrondmica, foram obtidas as distdncias de Mahalanobis D) e a
estimativa das variaveis candnicas. Para a obtengiio destes dados, foram
conduzidos dois experimentos em dois locais do Sul de Minas Gerais (Lavras e
Tjaci). Foram utilizados o delineamento blocos casualizados com trés repetigGes.
Na avaliagdo da divergéncia por meio de marcadores moleculares (RAPD), foi
utilizado o coeficiente de similaridade de Sorence — Dice, sendo esse
transformado em distincia genética e estas agrupadas a partir de um dendograma
(método UPGMA). Pelos resultados obtidos pode-se concluir que: as cultivares
pertencentes a grupos diferentes, quanto a divergéncia genética avaliada por
meio dos caracteres morfo-agrondmicos, ndo resultam em hibridos Fi’s com
maior CEC; a distdncia de Mahalanobis (DY nio é util para a selegio de
genitores com maior probabilidade de formar bons hibridos F,’s, indicando que,
uma maior divergéncia genética entre os materiais _ndo implicam,
necessariamente, emwwg@de de combinagdo; a
correlagio entre a estimativa da divergéncia genética avaliada por meio de
caracteres morfo-agrondmicos e a estimada por meio de marcadores
moleculares, embora tenha sido significativa, é de pequena magnitude,
indicando que sdo medidas distintas e complementares. Dessa forma, a
utilizagio de uma estimativa ndo substitui a necessidade de se avaliar a outra.

* Comité orientador: Renzo Garcia Von Pinho - UFLA (orientador), Daniel Furtado
Ferreira - UFLA, Jodo Bosco dos Santos ~ UFLA.



ABSTRACT

MELO, W. M. C. Genetic divergence and combining capacity among corn
hybrids: UFLA, 2000. 73 p. (Dissertation — Master in Genetics and Plant
breeding).”

The objectives of this work were to estimate the general combining
capacity (GCC), the specific capacity (SCC) and heterosis among com cultivars
and evaluate the genetic divergence existing among them by means of morpho-
agronomical. Characters and molecular markers. It was seeked, also, to verify
the relationship existing between the combining capacity and heterosis of the
cultivars with the estimates of genetics divergence. In the evaluation of the
diallel, ten com cultivars were utilized ( C 909, C 901, C 333, C 805, Z 8392, Z
8452, P 3041, P 3069, AG 9012 and AG 5011) by adopting method IV proposed
by Griffing (1956). Three experiments at three sites were set up in the south of
Minas Gerais ( Lavras, ljaci and Lambari). The 7x7 lattice design with three
replications was utilized. For the evaluation of the morpho-agronomical
evaluation, Mahalanobis distances (D?) and the estimates of the canonical
variables were obtained. For the achievement of those data, two experiments at
two sites of the south of Minas Gerais (Lavras and Ijaci) were conducted. The
randomized block design with three replications was utilized. In the evaluation
of divergence by means of molecular markers (RAPD), Sorence — Dice’s,
similarity coefficient was utilized, this one being transformed into genetic
distance and these ones grouped from a dendogram (UPGMA method). From
the results obtained, it may be conclued, that the cultivars belonging to different
groups as to genetics divergence evaluated by means of the morpho-
agronomical; characters do not result into F;’s hybrids with greaters SCC,
Mahalanobis distance (D?) is not useful for the selection of parents with a
greater probability of building good F,’s hybrids; point out that a greater genetic
divergence among the materi als does not imply, necessarily into high estimates
for the combining capacity, the correlation among the estimates for combining
-capacity the correlation between the estimate of the genetic divergence evaluated
by means of molecular markers, although it has been significant is of small
magnitude, indicating that they are distinct and complementar measures. This
use of an estimate do not replace the need of evaluating the other.

* Guindance Committee: Renzo Garcia Von Pinho - UFLA (adviser), Daniel Furtado
Ferreira - UFLA, Jodo Bosco dos Santos — UFLA.

.



1 INTRODUCAO

Ao se iniciar um programa de melhoramento de milho, deve-se tomar
varas decisdes e, entre elas, a escolha e formagdo da populagdo base, sobre a
qual a selecio que atuar sera de vital importancia para a obtencdo de linhagens
com fenétipos mais desejiveis e quando cruzadas, resultem em hibridos
superiores. Uma questio que surge a este respeito, é sobre qual tipo de
germoplasma utilizar.

O uso de cultivares de poliniza¢do aberta, como fonte de germoplasma
para a formagio da populagio base, tem diminuido muito nos dltimos anos,
principalmente devido ao baixo potencial de produgdo e a presenga de alguns
fenétipos indesejaveis na maioria destes materiais (Hallauer, 1990).

Deste modo, a maior parte dos melhoristas de milho no mundo tem
preferido utilizar populagSes de base genética estreita, incluindo sintéticos de
linhagens elites, hibridos comerciais, simples ou triplos, e populagdes obtidas
por meio de retrocruzamentos (Hallauer et al., 1988; Hallauer, 1990 e Troyer,
1994). No Brasil tem sido muito utilizado, hibridos comerciais e/ou
experimentais, que sdo germoplasmas amplamente avaliados com rela¢do ao seu
desempenho “per-se” e também devido suas linhagens terem sido selecionadas
para fenctipos desejaveis.

' Muitos melhoristas realizam a extracio de linhagens a partir de
populagdes formadas com esse tipo de germoplasma, sem conhecer a heterose
existente entre elas. Assim, muitas vezes ndo sio obtidas linhagens que
apresentem boa heterose, dificultando a obtengdo de combinagdes hibridas
superiores. Com o conhecimento da relagdo heterdtica existente entre estes
germoplasmas, podem-se formar populagbes com esses materiais, para

posteriormente realizar a extragdo de linhagens, ou entdo optar para a sintese de



compostos. Estes compostos sdo formados a partir da avaliagio da heterose e da
divergéncia genética dos germoplasmas.

Para a avaliagio e selecio dos germoplasmas a serem utilizados, tem
sido empregado o esquema dos cruzamentos dialélicos, o qual possibilita
averiguar a resposta heterdtica dos germoplasmas. Além do mais, deve-se
avaliar a capacidade de combinacdo das linhagens extraidas dos germoplasmas
ou das populages, através de “Top Cross”, visando deste modo, a sele¢io das
melhores.

Um outro método que tem sido utilizado pelos melhoristas, para a
selecdo dos materiais € a avaliagdo da divergéncia genética, que pode ser
estimada considerando a divergéncia morfo-agrondmica, avaliada por meio de
diversos caracteres de interesse da planta ou por marcadores moleculares.

Com o desenvolvimento da biologia molecular tem sido muito utilizada
a estimativa da divergéncia genética, a partir da obtengio de marcadores
moleculares. Neste caso, a vantagem é a possibilidade de se obter um grande
numero de marcadores, 0 que permite amostrar a variabilidade genética de modo
mais eficiente e, consequentemente, obter uma estimativa mais precisa da
divergéncia genética. Entre os marcadores moleculares que existem atualmente,
o RAPD ¢é o método mais utilizado por ser o mais simples e de custo mais
acessivel.

Com os resultados obtidos por estes métodos, pode-se verificar a relagio

‘existente entre eles, o que possibilitara a adogdio de um ou mais métodos,
visando 2 selegdo dos melhores materiais para a formagdo da populagiio base.

Os objetivos deste trabalho foram estimar a capacidade geral de
combinag¢do (CGC), a capacidade especifica de combinagdo (CEC), a heterose
entre cultivares de milho, utilizando cruzamentos dialélicos e estimar a
divergéncia genética existente entre eles, por meio de caracteres morfo-

agrondmicos e marcadores moleculares. Procurou-se também, verificar o



relacionamento existente entre a capacidade combinatéria, heterose das

cultivares e as estimativas da divergéncia genética.



2 REFERENCIAL TEOGRICO

2.1 Histérico do melhoramento do milho

Um dos primeiros trabalhos sobre melhoramento do milho foi realizado
por Shull (1909), que constatou a perda de vigor em plantas de mitho com
sucessivas autofecundagGes sendo, porém, restaurada por meio da hibridiza¢do.
A partir de entdo, foi sugerido realizar varias autofecundacdes até atingir a
homozigose (linhagens) e o posterior cruzamento para a obtengio da geragdo F,
hibrida. Apesar dessas informagdes terem sido limitadas, elas forneceram a base
para o aparecimento e crescimento da indistria do milho hibrido em todo o
mundo.

Inicialmente, foi proposta a utilizagdo do hibrido simples, mas essa idéia
ndo foi disseminada na época, visto que as linhagens apresentavam baixo vigor e
consequentemente baixa produtividade. Deste modo, foi proposto por Jones
(1918), a producdo do hibrido duplo, tomando exeqiiivel a produgio comercial
das sementes hibridas, visto que a semente F, é oriunda do cruzamento de dois
hibridos simples.

A partir dessa idéia, houve um grande interesse na produgfio de hibridos
comerciais de milho, por parte das empresas e de varios pesquisadores. Segundo
Viégas e Miranda Filho (1987), foi a partir de 1919 que se iniciou na iniciativa
ﬁﬁvada o desenvolvimento de pesquisas para a produgio de milho hibrido,
sendo estes, produzidos primeiramente para a regido central do cinturio do
milho nos Estados Unidos. Neste periodo a aceitagio foi lenta e em 1933 apenas
1% do milho cultivado era hibrido.

Varios fatos ocorreram para o aumento da demanda de milho hibrido,
como a seca de 1934 e 1936, nos Estados Unidos, na qual o milho hibrido
mostrou-se certa superioridade nessas condigdes, sendo que a partir de entio, as



variedades de polinizacio aberta, foram substituidas gradativamente por
cultivares hibridas. Em 1939, 75% da area plantada com milho nos Estados
Unidos era com sementes de milho hibrido (Ryan e Gross, 1950).

No Brasil, o primeiro trabalho realizado para a introdugdo do mitho
hibrido, foi conduzido por C. A. Krug, no instituto Agrondmico de Campinas
em 1932,

Virias instituicdes de varios estados brasileiros, se empenharam em
desenvolver trabalhos de melhoramento do milho, visando a produgdo de
hibridos comerciais. Em Minas Gerais destacaram-se: a Escola de Agricultura de
Vigosa, que iniciou trabalhos com melhoramento de milho em 1934
(Drummond, 1965); a partir de 1947 o instituto Agrondmico de Belo Horizonte,
desenvolveu trabalho semelhante (Groszmann, 1957 e Coimbra, 1962); a
Estagio Experimental do Centro-Oeste, em Sete Lagoas, iniciou em 1960
trabalhos de obtengdo de linhagens e produgdo de hibridos.

Valiosa participagdo também foi dada por empresas produtoras de
sementes, que contribuiram para organizar e estruturar o mercado de sementes
de milho hibrido e variedades melhoradas no pais.

A primeira empresa de sementes de milho a surgir no Brasil foi a
Agroceres, que foi criada em 1945 e, apesar de ter enfrentado uma agricultura
pouco desenvolvida e que ndo valorizava o milho como uma cultura de
importincia comercial, conseguiu se desenvolver e tornar-se uma grande
empresa produtora de sementes de milho. Varias outras empresas se instalaram
no Brasil a partir de 1960, como a Cargill Agricola S.A, a Pioneer, a Zeneca
entre outras.

L¥/]



2.2 Escolha de germoplasmas para o melhoramento do milho

A escolha do tipo de germoplasma a ser utilizado em um programa de
melhoramento deve ser a mais criteriosa possivel, pois dependendo do material
empregado gastar-se-a muito tempo para se obter boas linhagens que resultem
em hibridos superiores. Atualmente, muitos melhoristas de milho preferem
utilizar germoplasmas de base genética estreita, como linhagens elites e hibridos
simples e triplos, os quais ja foram muito avaliados, aumentando assim, a chance
de obtengdo de linhagens superiores.

O uso de germoplasmas de base genética estreita tem a finalidade de
conservar o genoma. Segundo Troyer (1994), isto é importante devido a
necessidade de se preservar determinadas caracteristicas importantes
acumuladas nesses germoplasmas, os quais irdo compor o germoplasma basico
para a extragio de linhagens.

A vantagem da utilizagdo de linhagens elites para a formagio de
germoplasmas é que estas ja foram selecionadas pelo melhorista para as
caracteristicas consideradas importantes. Assim, Troyer (1994), afirma que a
énfase na utilizagdo de linhagens elites como integrantes de novos
germoplasmas, deve ser a maior possivel.

Hibridos comerciais sdo germoplasmas que também ja foram muito
avaliados, tendo portanto, acumulado muitas caracteristicas desejaveis, tomando
mais facil e mais rapido o trabalho dos melhoristas, principalmente em empresa
privada, onde a pressdo para o langamento de novas cultivares é muito grande.
Esses hibridos, também apresemtam um melhor desempenho para aquelas
caracteristicas importantes para o melhoramento, quando comparado com as
variedades de polinizagio aberta, visto que, as variedades, geralmente, sdo
materiais pouco melhorados, necessitando de trabalhos adicionais de

melhoramento, gastando-se mais tempo e recursos até a obten¢do das linhagens.



A escolha do tipo de germoplasma a ser utilizado, devera ser baseada em
resultados de pesquisa. Para isto é importante conhecer 0 comportamento dos
diversos germoplasmas disponiveis na area de abrangéncia do programa. A
avaliagio desses materiais em experimentos é necessaria, para a identificacio
dos melhores germoplasmas, sendo que, esta avaliago é realizada, com base em
diversas caracteristicas agronomicas de interesse. Apds esta selegdio, estes
germoplasmas poderdo serem utilizados, visando a obteng¢do de linhagens, ou
entdo, para a formagio de compostos.

Esta pode ser uma boa opgdo, entretanto, em um programa comercial,
onde ha um grande dinamismo na formagio de hibridos, o tempo necessario para
a sintese e avaliagdo destes compostos podera atrasar ou até mesmo inviabilizar
O programa. '

A selegio dos germoplasmas para a utilizagio em programas de
melhoramento, também deve ser baseada na avaliagio da heterose manifestada
por eles, quando em cruzamento com outros materiais, e também pela avaliagio
da divergéncia genética observada entre os materiais.

O estudo da divergéncia genética entre materiais a serem utilizados 1’
como genitores, é uma ferramenta adicional para a sintese de novas populagdes. ,’
Melhores resultados s3o obtidos se os germoplasmas utilizados como genitores, f
possuirem também alta média para as caracteristicas de interesse (Maluf e \\
Ferreira, 1983). A presenga de variabilidade genética entre os germoplasmas é /
essencial na formagiio da populagio base (Eberhart et al, 1987, citado por |
Patemniani e Miranda Filho, 1987). Neste sentido, Arunachalam (1981), afirma
que a boa escolha de germoplasmas é fungio direta da divergéncia genética. O
uso da analise multivariada para estudos de divergéncia genética conduz a
compreensdo dos fatores responsaveis por essa divergéncia e ajuda nessa escolha
(Jeswani; Murty e Mehra, 1970).



Visando ao estudo da divergéncia genética, o melhorista pode utilizar da
avaliagdo de caracteristicas morfo-agrondmicas, bem como utilizar marcadores

moleculares, como o RAPD.
2.3 Heterose em milho

A heterose pode ser definida como sendo o vigor manifestado em
cruzamentos entre individuos geneticamente divergentes, resultando no aumento
em valor, dos caracteres quantitativos observados nos hibridos em relagio aos
pais (Shull, 1948; Suresh e Khasma, 1975).

A heterose é fungdo dos efeitos de domindncia dos genes para o carater
em questiio e do quadrado da diferenca das freqiiéncias alélicas dos genitores,
além dos efeitos epistaticos que, geralmente, sdo negligenciados (Falconer,
1981).

Ha varias hipéteses para explicar o fenémeno da heterose, algumas
baseadas na dominincia ou na sobredominincia e outras, podem ser
consideradas extensGes destas (Suresh e Khasma, 1975). Evidéncias obtidas em
trabalhos com a cultura do milho indicam que os efeitos génicos ndo aditivos e
dominantes explicam de maneira satisfatéria o fenémeno, podendo-se
negligenciar a agfo epistatica (Silva, 1969).

Beal (1880), citado por Falconer (1981), foi o primeiro pesquisador a
relatar a manifestacio da heterose em cruzamentos de variedades de milho. A
partir desse trabalho, varios outros vem sendo realizados visando a quantificagio
da heterose.

Até 1932 a heterose observada nos cruzamentos intervarietais era de
pequena magnitude, ja a partir de 1955, observou-se um aumento da heterose,
como pode-se constatar nos trabalhos resumidos por Hallawer e Miranda Filho
(1981), nbs quais constata-se um aumento de 10% da heterose. Esse aumento da



expressio da heterose devem-se ao desenvolvimento a partir de 1950, da
genética quantitativa e da selegdio recorrente como método de melhoramento
populacional, tendo os cruzamentos intervarietais recebidos uma maior atengio
dos melhoristas. Além disso, os métodos utilizados para a quantificagdo da
heterose nio se baseiavam mais em um ou poucos testadores e sim, no uso de
metodologias de analise dialélica, as quais foram propostas nas décadas de 50 e
60, e possibilitaram a avaliagio da capacidade dos genitores de se combinarem
em hibridos, produzindo populagdes segregantes promissoras (Ramalho, Santos
e Zimmermann, 1993).

Em milho é muito utilizado pelos melhoristas, o termo grupo heterdtico,
o qual ndo tem uma defini¢io clara e objetiva na literatura. Este termo foi
estabelecido empiricamente através da relagdo da heterose observada nos
cruzamentos envolvendo diferentes cultivares de polinizagio aberta (Hallawer et
al, 1988). Para o melhorista, este termo é importante pelo fato de que os
cruzamentos entre grupos heterdticos distintos resultam em uma alta heterose.

Varnios trabalhos em milho buscam quantificar a heterose, visando a
postenior selecdo dos pais, entre eles destaca-se o de Fuzzato (1999). Este
trabalho utilizou a metodologia do dialelo para estimar a heterose, sendo que por
meio dessa metodologia € possivel também conhecer a capacidade combinatoria
dos materiais utilizados como genitores, além da possibilidade de se conhecer o
controle genético dos caracteres o que orientara na condugdo das populagdes

segregantes e na seledo.

2.4 Métodos para avaliar a capacidade combinatéria e a heterose

Como ja comentado, a avaliagio da heterose e da capacidade
combinatoria dos genitores pode ser feita com a utilizagio do esquema de

cruzamentos dialélicos. Esse termo, tem sido utilizado para expressar um



conjunto de p(p-1)/2 combinac¢des hibridas resultantes do cruzamento de "p"
germoplasmas (linhagens, hibridos, clones, etc.) podendo incluir, além dos pais
os hibridos reciprocos (Cruz e Regazzi, 1994). A metodologia de cruzamentos
dialélicos estima a capacidade geral de combinagio (CGC) e a capacidade
especifica de combinacio (CEC) dos hibridos ou linhagens em cruzamentos e a0
conceito de CEC, esti relacionado a resposta heterética ou heterose (Griffing
1956).

s Segundo Sprague e Tatum (1942), a CGC ¢ o comportamento médio de

uma linhagem em uma série de combinaz;&e:l;i—l:o;das. Ja a CEC é quanto do

| comportamento de certas combinag¢Ses hibridas mostram-se superiores ou
. inferiores a0 que seria esperado, com base no comportamento médio das
| linhagens genitoras envolvidas, mais os valores de CGC dessas linhagens. De
acordo com estes autores a CGC esta relacionada a variincia genética aditiva e a
CEC reflete a varidncia genética nio-aditiva, controlada pelos efeitos
dominantes, epistaticos e varios tipos de interagdes.

A capacidade combinatéria estd sujeita as interacSes com o ambiente e
os genétipos com alta e positiva CGC, apresentam uma maior estabilidade
quanto a essa interacdo (Delboni, 1987). Altas estimativas da CGC e CEC,
geralmente ocorrem em gendtipos com maior freqgiiéncia de alelos favoraveis e
portanto, sdo bons indicadores da estrutura genética dos materiais avaliados
(Vencovsky, 1987).

' Para a anilise dos cruzamentos dialélicos existem varios métodos, sendo
os mais empregados, os métodos de Jinks e Hayman (1953), Griffing (1956) e
Gardner e Eberhart (1966), ambos citados por Ramalho (1993). Estes métodos
utilizam para a analise, as médias dos dados experimentais obtidos nas varias
repetigles, sendo que, o método mais utilizado pelos melhoristas de milho, é o
proposto por Griffing (1956). Neste caso, sdo estimados valores para a CGC e

para a CEC, existindo quatro métodos para a analise, que deverio ser escolhidos
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dependendo da inclusdo ou ndo dos genitores e hibridos reciprocos no esquema
do dialelo, que sdo os seguintes: 0 método 1, que inclui as p? combinagdes; o
método 2 que inclui p (p+1)/2 combinagdes, faltando os hibridos F,’s reciprocos;
o método 3 inclui p(p-1) combinagdes, faltando os genitores; o método 4 inclui p
(p-1)/2 combinacges, faltando os genitores ¢ os hibridos F,’s reciprocos. Além
disso, cada um desses métodos podem ser classificados como fixo ou aleatério,

dependendo da natureza amostral dos genitores.
2.5 Divergéncia genética em milho

Um método altemativo para a selegio de germoplasmas, visando a
sintese de populagdes e que é muito utilizado por melhoristas de milho, é a
avaliagio da divergéncia genética entre os genitores. Este método visa a
selecionar aqueles materiais mais promissores e diminuir os gastos e o tempo
necessario para a realizagdo de varias combinagdes hibridas, que as vezes sio
desnecessarias. Permite, portanto, concentrar esforgos apenas naquelas
combinagbes mais promissoras, ou seja, naquelas entre materiais mais
divergentes. Segundo alguns autores, quanto maior a divergéncia genética entre
0s materiais cruzados, maior serd a heterose e consequentemente, maior a
produtividade. Deste modo, os trabalhos sobre divergéncia genética visam, além
de estudar o grau de divergéncia entre os materiais, verificar as relagGes entre
divergéncia genética, capacidade de combinagiio e heterose (Behl, Singh e
Paroda, 1985; Oliveira, 1989; Shamsuddin, 1985 e Souza, 1985).

Alguns autores afirmam que é de fundamental importancia para a
obtencdo de novas variedades e/ou hibridos superiores, a existéncia de
divergéncia genética entre os materiais a serem utilizados como genitores. Sdo
obtidos melhores resultados se a populagio base, sobre a qual a selegio atuara,
possuir témbém uma média alta (Maluf e Ferreira, 1983).

11
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A avaliagfo da divergéncia genética entre materiais pode ser feita por
meio de diferencas fisiologicas, morfolégicas, agronoémicas e moleculares
existentes entre esses materiais e também por meio da heterose ou da capacidade
especifica de combinagdo, manifestada numa série de cruzamentos entre as
variedades e/ou hibridos. Com estas medidas, estimam-se valores de
similaridade e dissimilaridade com o uso de técnicas multivariadas, sendo estas
consideradas como distincias genéticas entre os materiais (Bryant ¢ Meffert,
1990).

A divergéncia genética tem sido avaliada ja ha algum tempo por
diversos melhoristas, visando classificar os gendtipos em grupos, facilitando
deste modo, a escolha de genitores para hibridagSes, tendo como base, medidas
estatisticas como a estatistica D* de Mahalanobis e a distincia Euclidiana
(Jeswani, Murty e Mehra, 1970 e Singh, 1981).

Conforme Morais (1992), a divergéncia genética pode ser estimada
também, por estudos genealogicos, diversidade geografica de origem dos
materiais, analise dialélica (na qual os genitores sdo incluidos) e analise
multivariada.

A divergéncia geografica de origem dos materiais, pode ser explorada
no melhoramento como fonte de divergéncia genética, sendo que ha alguns
trabalhos na literatura que relatam a existéncia da associagdo entre a divergéncia
geografica e a divergéncia genética dos materiais (Ram e Panwar, 1970 e Rao et
al., 1980). No entanto, outros trabalhos ndo encontraram tal associagdo,
mostrando que, os materiais de origem diferentes ndo necessariamente sao
divergentes (Amalraj, 1982; Ahmad Katiyar e Shyam, 1980; Singh, Kumar e
Chauhan, 1981, Jain, Pandya e Pande, 1981 e Asthana e Pandey, 1980). Rao et
al. (1985), afirmam que outros fatores, além da diversidade de origem
geografica, como a hibridacdo e selecdo, contribuem para a divergéncia entre o0s
genétipos;.
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2.5.1 Estimativa da divergéncia genética utilizando caracteres morfo-

agrondomicos

Tem-se utilizado como ja relatado, a avaliagio da divergéncia genética
por meio de caracteres morfo-agronomicos. Apos a obtengdo dos dados desses
caracteres faz-se o uso das técnicas multivariadas para se estimar a divergéncia
genética. Estas técnicas tém sido utilizadas em diversos trabalhos (Ferreira, 1993
e Fuzzato 1999) e permitem reduzir os esforcos na obten¢do dos hibridos e
concentra-los somente nas melhores combinagGes entre os genitores a serem
utilizados ou entdo, podem ser utilizadas para a identificagdo de hibridos
superiores (Miranda, Cruz e Costa, 1988; Maluf e Ferreira, 1983; Mafuf,
Ferreira e Miranda, 1983 e Rao, Ramachandran e Sharma, 1980).

Existem varias técnicas multivariadas, que podem ser utilizadas para
estimar a divergéncia genética existente entre um grupo de materiais a serem
utilizados como genitores, quer seja para a formacio de germoplasmas para o
melhoramento populacional ou para a sintese de hibridos comerciais. Entre
estas, destacam-se a analise de varidncia multivariada, as variaveis candnicas e

os métodos de agrupamento (Cruz, 1990 e Miranda, Cruz e Costa, 1988).
2.5.1.1 Anélise de varidncia multivariada

Esta anilise € uma generalizagio da analise de varidncia univariada, e
que pode ser aplicada a todo tipo de delineamento experimental (Negrillo e
Perre, 1987). Segundo Godoi (1985), a analise multivariada estuda os
procedimentos de combinag¢do das multiplas informag¢des obtidas dos caracteres

morfo-agronémicos, dentro da unidade experimental, levando em consideragdo a
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estrutura de covaridncia entre os caracteres e fomecendo testes mais poderosos
para as hipdteses formuladas.

Esta metodologia é possivel de ser utilizada, devido 20 fato dos diversos
caracteres morfo-agrondmicos disponiveis, poderem ser considerados
simultaneamente, possibilitando deste modo, interpretagdes que nio seriam
possiveis com a andlise de apenas um cariter individualmente (James e
Mccullock, 1990).

Considerando a variabilidade global existente nos muiltiplos caracteres,
por meio dessa analise é possivel averiguar se o material contém alguma
divergéncia genética. Ha varios relatos na literatura em diversas culturas,
fazendo-se uso desta analise (Goodmam, 1968 e Cruz, 1990 com milho; Rao et
al., 1980 com arroz; Viana et al., 1991 com clones de cana; Ahmad, Katiyar e
Shyam, 1980 com trigo e Kalloo e Sidhu, 1982 com melio).

Para averiguar se houve diferencas significativas entre os materiais
avaliados, tem-se alguns critérios, como os de Wilks, Pillais, Hotelling — Lawley
e Roys (Ferreira 1993). Dentre estes, o critério de Wilks é o que tem sido mais
utilizado, como pode ser observado nos trabalhos de Cruz (1990) e Ferreira
(1993).

2.5.1.2 Variaveis candnicas

Nesta técnica é explicado a estrutura de variancia — covariincia, por
meio de um numero restrito de combinagGes lineares dos caracteres avaliados,
considerando tanto a matriz de covaridncia residual quanto a de tratamentos.
Neste caso € necessario avaliar “p” caracteres de “n” variedades e/ou hibridos
para reproduzir a variabilidade total. Geralmente, grande parte dessa variagio
pode ser avaliada em um niimero menor de variaveis canonicas, sem muita perda

de informacgdo existente nos “p” caracteres avaliados. Usando-se as varidveis
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candnicas costuma-se transformar as varidveis originais em variaveis
padronizadas e nio correlacionadas, de modo que a matriz de dispersdo residual
se iguale a unidade, aplicando-se o processo de condensagio pivotal descrito por
Rao (1952).

Hussaini, Goodman e Timotthy (1977), citam que as varidveis canénicas
sdo o resultado de transformag¢des das varidveis originais, de tal forma a
maximizar a razio entre grupos e variagdo dentro de grupos. Quando as
primeiras varidveis candnicas explicarem mais de 70% da variagdo total
populacional, os caracteres avaliados podem ser substituidos por estas (Bock,
1975).

Sendo as variaveis candnicas combinagdes lineares dos caracteres
avaliados, cujos coeficientes sdo elementos dos autovetores (3;) associados com
o correspondente autovalor (A;), extraido da matriz TE™, onde T é a matriz de
covariincia entre tratamentos e E™ é a inversa da matriz de covariincia residual.
Desta forma, por defini¢do, a primeira variavel canénica é aquela associada com
o maior autovalor, que é interpretado como varidancia da mesma. O autovetor
correspondente, representado por (3;), é determinado de tal forma que 3;’E3; = 1.
O i-ésimo e j-ésimo autovetores s3o ortogonais, o que implica a independéncia
entre a i-ésima e j-ésima variavel canénica, ou que a covaridncia entre elas é
zero (Johnson e Wichemn, 1988 e Morrison, 1967). Constituem portanto no
resultado de uma série de transformagGes ortogonais que seqiiencialmente
‘maximizam a razio da varia¢do entre tratamentos e minimiza a varia¢ao residunal
(Hussaini, Goodman e Timotthy, 1977).

As varidveis candnicas possuem a vantagem em relagdo aos
componentes principais, por considerar a estrutura de covariancia residual e ser

invariante com respeito a transformagdo ndo singular dos caracteres originais

(Bock, 1975).



Segundo Ferreira (1993), as varidveis candnicas possuem alguns
objetivos, tais como: resumir o numero de caracteres em um grupo de variaveis
independentes entre si de menor dimensgo e que possuam uma ficil explicagdo
bioldgica; construgdo de indices que possibilitem o agrupamento de individuos;
avaliar a importancia relativa de cada carater e verificar a viabilidade de seu
descarte através do seu coeficiente de correlagdo com cada varidvel candnica; e
permitir o agrupamento de individuos com o mais alto grau de similaridade,
mediante a exames visuais em dispersdes graficas no espago bi ou
tridimensional.

Na literatura existem varios trabalhos, nos quais faz-se uso das variaveis
canénicas para o estudo da divergéncia genética, em varias culturas como no
arroz (Singh e Ramanujam,1981; Rao et al., 1980), e no milho (Ferreira,1993;
Cruz, 1990; Fuzatto, 1999).

2.5.1.3 Métodos de agrupamento

Os métodos de agrupamento possuem como objetivos, dividir um grupo
original de observacbes em varios grupos, baseado na similaridade ou
dissimilaridade (distincias multivariadas) dos materiais (Johnson e Wichem,
1988). Ha uma grande subjetividade na escolha das medidas de dissimilaridade e
similandade, dentre estas, as mais comumente utilizadas nas anilises de
agrupamento, sio as distincias de Mahalanobis e a Euclidiana (Ferreira, 1993).
Para a escolha de uma dessas medidas deve-se observar a natureza das variaveis
avaliadas, precisdo das estimativas e facilidade de computagio dos dados. Em
relagdo aos métodos de agrupamento, deve-se ter cautela ao se escolher o mais
adequado, ja que diferentes técnicas podem levar a diferentes padrdes de
agrupamento (Cruz, 1990).
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Dentre os métodos de agrupamento, os mais utilizados sdo os
hierarquicos, que se baseiam no principio de que com “n” variedades, inicia-se a
formagio de “n” grupos, cada um contendo um unico individuo e assim vai
combinando-se os genitores conforme a distancia entre eles, sendo este processo
repetido em varios niveis até que seja estabelecido o dendograma ou o diagrama
de arvores.

Os métodos hierarquicos sdo divididos em métodos aglomerativos,
aqueles que procedem por uma série de sucessivas fusSes e os divisiveis, aqueles
que sofrem uma série de sucessivas divisdes (Johson e Wichern, 1988).

Nos métodos aglomerativos, citam-se o do vizinho mais préximo; o do
vizinho mais distante ¢ o de ligagdo média, ponderado ou nio. Dentre os
meétodos divisiveis, o mais conhecido é o de Edwards e Cavalli-Sforza (1965), o
qual € uma generalizagdo do teste de Skott e Knott, Cruz e Regazzi (1997).

A anilise de variancia pode ser utilizada como técnica de agrupamento,
devido a simplicidade de calculo e sua utilidade nos testes de significincia (Scott
e Knott, 1974). Um outro método de agrupamento que é muito empregado no
melhoramento genético é o de otimizagdo, proposto por Tocher, citado por Rao
(1952), que maximiza a variagdo inter-grupo e minimiza a varia¢o intra-grupo.

Ha relatos na literatura de diversos trabalhos, nas mais diversas culturas,
utilizando-se dos métodos de agrupamento, visando a descrever ou identificar a
existéncia de variabilidade genética entre os materiais, como: Ferreira, (1993) e
Fuzatto, (1999), com milho; Abreu, (1997) com feijdo; Miranda, (1998), com
soja. Com excegdo deste ultimo trabalho, ao qual adotou-se o método de
otimizacdo de Tocher, os demais trabalhos citados utilizaram o método de
agrupamento hierarquico do vizinho mais préximo. Uma dificuldade do método
hierarquico € o ponto de corte no dendograma, que é feito de maneira bastante
arbiuéﬁg (Johson e Wichern, 1988 e Cruz e Regazzi, 1997).
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2.5.2 Estimativa da divergéncia genética utilizando marcadores moleculares

Outro método utilizado para estimar a divergéncia genética entre ,
materiais é por meio de marcadores moleculares. Estes surgiram com o advento L
das técnicas de biologia molecular, sendo que o primeiro a surgir foi 0 RFLP |
(Restriction Fragment Length Polymorphisms), o qual utiliza enzimas de/\\‘
restricdo.

Nos anos 90, com o desenvolvimento do processo de amplificagdo em
cadeia, utilizando uma DNA polimerase, surgiram outros tipos de marcadores
moleculares, como o RAPD (Randon Amplified Polymorphic DNA) e AFLP
entre outros (Ferreira e Grattapaglia, 1995). Estes marcadores tem sido
considerados uteis nos estudos de genética e melhoramento, por identificarem
grande polimorfismo, nio apresentarem efeito pleiotrdpico, nio serem
influenciados pelo ambiente, além de poderem ser analisados em qualquer
estadio de desenvolvimento da planta (Willians et al., 1990).

Dentre os marcadores moleculares disponiveis, destacam-se como os de
maior utilizagdo o RFLP, o RAPD, os microssatélites ¢ 0 AFLP, sendo que o
RAPD possui algumas vantagens sobre os demais, porque possui um menor
Preco e é tecnicamente mais acessivel (Santos et al., 1994).

A técnica de RAPD foi descrita independentemente por Welsh e
McClelland (1990) e Willians et al. (1990) e constitui basicamente em uma
‘variagdo do protocolo do PCR, mas diferenciando-se deste, por utilizar um
iniciador uinico, ao invés de um par de iniciadores, tendo este uma seqiiéncia de
bases arbitraria e por isto dispensa o conhecimento da seqiiéncia de fragmentos
de DNA, diminuindo o seu custo (Tingey, Rafalski e Willians, 1992),

Essa técnica esta aumentando a aplicagdo da avaliagdo da divergéncia
gen€tica observada em varias espécies, através do uso de marcadores

moleculares. Com essa técnica ocorre a sintese diferencial de segmentos
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aleatérios de DNA gendmico in vitro, por meio de uma DNA polimerase
termorresistente. Os produtos sdo facilmente separados por eletroforese e
visualisados por iluminago ultravioleta de géis corados com brometo de etidio
(Silva, 1996).

As marcas de RAPD, sio altamente polimérficas e podem ser detectadas
diretamente em gel de eletroforese, sem a necessidade de sondas e radioisétopos
usados em RFLP. A tecnologia de RAPD é mais acessivel que o RFLP e
promove um nimero equivalente de marcas para cobrir o genoma inteiro
(Grattapaglia et al., 1992).

Conforme Duarte (1998), para se utilizar o RAPD para distinguir dois
gendtipos, tem que se obter coeficientes de similaridade/dissimilaridade entre
esses dois individuos. Os coeficientes de similaridade mais simples, relacionam-
se com variaveis dicotdmicas, onde cada varidvel tem s6 dois valores.
Marcadores como RAPD, que sdo binarios, sdo entdio incluidos nesse tipo de
variavel. Para estes marcadores as quatro possiveis observagdes de comparagio
entre dois genétipos s3o baseadas na presen¢a (1) ou auséncia (0) de um
marcador para cada gendtipo.

Na literatura sio propostos varios coeficientes de similaridade,
combinando as quantidades das quatro possiveis observagdes, tais como: Simple
Matching, Sorence-Dice, Rogers e Tanimoto e o indice de Jaccard (Sokal e
Sneath, 1963 e Gower, 1985).

Para o estudo da divergéncia genética, a partir de marcadores
moleculares, sio empregadas algumas técnicas multivariadas, como os métodos
de agrupamento.
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2.6 Relagiio entre estimativas da capacidade combinatéria com a

divergéncia genética

Diversos trabalhos tém sido conduzidos, no sentido de se avaliar o grau
de associagdo existente entre as diferentes estimativas (CEC, CGC,
produtividade, heterose e medidas de divergéncia genética). Dentre essas
associagdes, tem sido estudado por alguns pesquisadores a correlagdo entre os
diferentes métodos de avaliagdo da divergéncia genética. Na cultura do milho,
alguns autores encontraram forte associagdo entre divergéncia genética obtida
por marcadores moleculares e a divergéncia obtida por meio de dados morfo-
agronomicos. Entre eles destaca-se o trabalho de Smith et al (1990), que
obtiveram alta correlagdo (r = 0,90). Valor equivalente (r = 0,91) foi obtido por
Smith e Smith (1991), que trabalharam com 24 hibridos de milho.

Duarte (1998), também verificon alta correlagio (0,89), da estimativa da
divergéncia genética usando marcadores RAPD, com estimativa da divergéncia
genética utilizando caracteres mofo-agrondmicos (distancia de Mahalanobis).

—~

Outro estudo que tem sido realizado por alguns pesquisadores é a

! relagdo entre a divergéncia genética e a heterose. Neste caso, o estudo da
R divergéncia genética entre os genitores pode ser utilizado, para predizer o
;‘ comportamento heterdtico dos descendentes, assim como para avaliar as
| potencialidades de populages segregantes (Machado, 1986).
' Alguns autores verificaram a necessidade de divergéncia genética entre
os genitores para a obtencdo da maxima heterose. Deste modo, segundo
Machado (1986), varios trabalhos a respeito da hibridagdo intrapopulacional,
deram énfase a existéncia de divergéncia genética entre as variedades para que a
heterose fosse explorada ao maximo.
A analise da divergéncia genética tenta identificar os melhores genitores

para obtengdo de heterose e embora haja na literatura referéncias de
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relacionamento entre divergéncia genética e heterose, nio ha nada conclusivo
sobre esse assunto, podendo ocorrer ou nio esse relacionamento e, nem sempre a
divergéncia genética entre os pais resulta em fregiiéncias mais elevadas de
progeénies heterdticas (Arunachalam, 1981).

Assim, existem na literatura autores que relatam, que ha associagdo entre
divergéncia genética e heterose, como Shamsuddin (1985), que trabalhou com
trigo e Maluf et al (1983), trabalhando com tomate. Por outro lado, outros
autores ndo tém verificado essa associa¢do, como Ranudran e Appadurai (1984).

Moll, Salhuana e Robinson (1962), trabalhando com milho, relacionaram
heterose com diversidade genética e relataram que a heterose foi maxima até um
determinado nivel de diversidade, a partir do qual aconteceu uma queda na sua
expressdo. A heterose pode ser considerada como um indicador de divergéncia
genética. Porém, somente a divergéncia nio é garantia de heterose e a sua
auséncia, ndo implica a similaridade genética, pois pode ocorrer casos de
dominancia génica bidirecional (Cress, 1966).

Também tem sido estudado, correlagdes entre distincias genéticas
determinadas por marcadores moleculares e desempenho de hibridos, avaliados
pela sua produtividade (Maroof et al., 1997). Os autores concluiram que as
correlagdes, em geral, dos marcadores com o desempenho dos hibridos e com a
heterose s3o, na maioria das vezes, baixas.

Por outro lado, Ajmone Marsan et al (1997), observaram associagdo
entre a divergéncia genética, utilizando marcadores RFLP e AFLP, com a
producdo de grios de milho. Eles constataram que as correlagdes foram
positivas, embora tenham considerado pouco iiteis como valor preditivo. Os
autores destacaram, ainda, que os marcadores podem ser tuteis na escolha dos
genitores divergentes. Resultados similares foram obtidos por Lee, Godshalk e
Lamkey (1989) ¢ Melchinger et al (1990).
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Chowdari et al (1998) estudaram na cultura do milheto o desempenho de

hibridos e a distancia genética dos respectivos genitores por meio de marcadores
moleculares do tipo Microsatélites e RAPD. Concluiram que os marcadores

podem ser uteis no agrupamento de genitores.

I~
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3 MATERIAL E METODOS

3.1 Materiais utilizados, sintese dos cruzamentos e detalhes experimentais

Foram utilizadas 10 cultivares de milho (Tabela 1), provenientes de
quatro empresas produtoras de sementes. Estas cultivares foram selecionadas por

apresentarem bom desempenho na regido e por serem recomendadas para o Sul
de Minas Gerais.

TABELA 1. Cultivares de milho utilizadas nos experimentos.

Cultivar Ciclo Empresa Tipo de Material Tipo de grdo
C 901 Superprecoce Cargill Hibrido simples Semidentado Amarelo
C333 Normal Cargill Hibrido simples Semiduro Alaranjado
C 909 Superprecoce Cargill Hibrido simples Semiduro Amarelo
C 805 Superprecoce Cargill Hibrido triplo Semiduro Alaranjado
AG 9012 Superprecoce Agroceres Hibrido simples Duro Avermelhado
AG 5011 Precoce Agroceres Hibrido triplo Semidentado Amarelo
P3069 Superprecoce Pioneer Hibrido simples Duro Alaranjado

. P 3041 Precoce Pioneer Hibrido triplo Duro Alaranjado
Z 8392 Supreprecoce Zeneca Hibrido simples Semiduro Alaranjado
Z 3452 Precoce Zeneca Hibrido simples Semiduro Alaranjado

No ano agricola de 1996/97, em area experimental do Departamento de
Agricultura da Universidade Federal de Lavras, foi instalado um campo para
producio das sementes dos hibridos F,’s, resultantes do intercruzamento dessas

cultivares. Este campo foi composto de 4 fileiras de 5 metros para cada cultivar,
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sendo utilizadas duas épocas de semeadura para garantirem a coincidéncia no
florescimento. Para prevenir cruzamentos indesejados, as espigas foram
protegidas com sacos plasticos, antes da emissdo dos estilo-estigmas. Quando os
estilo-estigmas estavam receptivos, foram realizadas manualmente, todos os
cruzamentos possiveis, no esquema dialélico, entre as cultivares, ou seja, foram
obtidos os 45 hibridos F’s. Apés a colheita e secagem, as espigas oriundas dos
cruzamentos foram debulhadas manualmente e as sementes, apés expurgo,
foram classificadas quanto ao tamanho. Nesta classificagio, foram eliminadas
sementes que passaram pela peneira 18.

O experimento para a avaliagio do dialelo e para a avaliagiio das
cultivares genitoras foram conduzidos em areas experimentais distintas, porém
préximas, sendo instalados nas mesmas datas de semeadura e nos mesmos
locais.

Para a avaliagdo do dialelo, foram conduzidos trés experimentos, no ano
agricola 1997/98, nos municipios de Lavras, Ijaci e Lambari, todos situados na
regido Sul de Minas Gerais, com semeaduras realizadas em 03/11/1997,
10/11/1997 e 17/11/1997, respectivamente. Lavras, esta situada a 21°14° S de
latitude e 45° 00° W de longitude, possuindo altitude média de 918m. Lambari,
estd situado a 896m de altitude, 21° 58°10°°de latitude sul e 45° 22°00°° de
longitude e ljaci, estd situada a 950m de altitude, 21°17° S de latitude e 44°15°
W de longitude.

' Foi utilizado o delineamento experimental litice 7x7, com trés
repetigdes, sendo que os 49 tratamentos foram constituidos pelos 45 hibridos
Fy's mais 4 cultivares (C 909, C 333, AG 9012 e Z 8392). A parcela foi de duas
fileiras de 5m de comprimento, espagadas de 0,9m, com 25 plantas/fileira, apos
o desbaste, que foi realizado 25 dias apds a emergéncia das plantas.

Para a avaliagdo das dez cultivares genitoras, foram conduzidos dois

expeﬁméntos, um em Lavras-MG e o outro em Ijaci-MG. Foi utilizado o
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delineamento blocos casualizados com 3 repeticdes e os demais detalhes
experimentais, foram os mesmos dos experimentos para a avaliagdo do dialelo.

As adubagdes de semeadura para cada experimento foram de 400 kg/ha
da formula 8:28:16. Foram realizadas duas adubagdes de cobertura, sendo que
na primeira, aos 30 dias apés a emergéncia das plantas, foram aplicados 60
kg/ha de nitrogénio da fonte sulfato de aménio e 50 kg/ha de potassio, da fonte
cloreto de potassio. Na segunda adubagcdo, que foi realizada aos 45 dias apés a
emergéncia, foram aplicados 60 kg/ha de nitrogénio da fonte sulfato de amdnio.
Os demais tratos culturais foram os normaimente utilizados na cuitura do mitho.

Foi avaliada a produgdo de espigas, a qual corresponde ao peso de
espigas corrigido para 13% de umidade, utilizando a seguinte expressao:

pEpeL=UP)

PE = 100
0,87

em que:

PE: Peso de espigas corrigido para 13 % de umidade;
PEP: Peso de espigas por parcela;

UP: Umidade dos grios da parcela.

3.2 Anailise dos dados

3.2.1 Anilise de varidncia

Antes de se proceder a anilise de varidncia foi verificado a necessidade
de se realizar a correcdo de estande de cada parcela. Para isso foi feita uma
analise de varidncia para esta caracteristica. Apds constatado a variagdo ndo
significativa para o &stande entre os tratamentos, foi utilizada a seguinte
expressio para a corregdo do estande:

PECE =PECU - (b x (EQ -EI)
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em que:
PECE: Peso de espigas corrigido para o estande;

PECU: Peso de espiga corrigido para umidade (13%);

b: coeficiente de regressio linear, obtido na anilise de covaridncia entre o peso
de espiga (variavel dependente) e o estande obtido (variavel independente);

EO: Estande obtido por parcela;

EI Estande ideal (40 plantas por parcela).

Apés a correcio de estande para cada parcela, considerando os
experimentos para a avaliagio dos genitores, foi realizada uma analise de
varidncia individual para cada local, de acordo com o seguinte modelo
estatistico:

Yij=m+c+b+e;

em que:

Yj: valor observado na unidade experimental referente ao i-ésima cultivar do
J-ésimo bloco;

m : é a média geral do experimento;

¢i: € o efeito da i-ésima cultivar;

b;: é o efeito do j-ésimo bloco;

&;: € 0 erro experimental, referente a i-ésima cultivar do j-ésimo bloco NID
0,69, (i=1.2,.,10;ej=1,2,3).

Para os experimentos conduzidos em litice, também foi realizada uma
analise de varidncia individual para cada local, utilizando o seguinte modelo
estatistico:

Yig =m -+t +1+ b+ e

em que:

Yk : valor observado do hibridoi, no bloco k, dentro da repetigio j;
m : média geral do experimento;,

t;: efeito aos hibridos i, 1= 1,2,..., 45;
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1;: efeito da repeti¢do j, j = 1,2,3;

by efeito do bloco k, dentro da repetigdo j, k=1,2,...,7;

e erro experimental da parcela que recebeu o hibrido F, i, no bloco k, na
repeticio j, imposto NID(0, o).

Apoés estas analises, como pressuposi¢do para a realizagdo da analise
conjunta, foi testada a hipotese de homocedasticidade de variancia pelo teste de
Hartley, que foi empregado considerando separadamente os experimentos de
avaliagdo do dialelo e os experimentos de avalia¢do dos genitores (Snedecor e
Cochran, 1978).

Esse teste é realizado considerando a razio entre a maior e a menor
variancia e testa as seguintes hipdteses:

Ho: os quadrados médios dos erros sdo iguais,
H1: nem todos os quadrados médios dos erros sio iguais.
O teste de Hartley (H) para testar essa hipétese € fornecido por:
_ OMEL
- OME2

em que:
QME]!: é o maior quadrado médio do erro obtido entre os experimentos;
QME2: é o menor quadrado médio do erro obtido entre os experimentos.

A distribuigdo de H € denominado de F maximo, o valor obtido é testado
pelo F maximo obtido em tabela. Se o valor de H for menor que o tabelado,
‘conclui-se que os quadrados médios s3o homogéneos, podendo-se realizar entdo
a analise conjunta.

Apos verificado a possibilidade de se realizar a analise de varidncia
conjunta, esta foi realizada utilizando os dados obtidos em cada local, nos
experimentos conduzidos em latice e nos experimentos conduzidos em blocos
casualizados. Estes dados foram combinados em um sé modelo linear misto,

supondo-se que a popula¢io de blocos de ambos os experimentos foi a mesma.
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Desta forma, foi realizada a anilise conjunta dos experimentos em lattice e dos
experimentos em blocos e também foi realizado o agrupamento dos. dois tipos de
experimentos, obtendo-se as médias ajustadas dos 45 hibridos F,’s e dos 10
genitores, com o auxilio do “proc mixed” do SAS, conforme Littell et al. (1996).

3.2.2 Anilise dialélica

A partir do ajustamento das médias dos 45 hibridos F;’s, foi realizada a
analise do dialelo, considerando o método IV proposto por Griffing (1956), que
avalia as n(n-1)/2 combina¢des, correspondentes aos cruzamentos dos “n”
genitores e cujo modelo é o seguinte:

C;j=m+gs+g;+sij+ei,-,

em que:

m: efeito médio de todos os hibridos F,’s;

gi e g efeito da capacidade geral de combinagdo do genitor de ordem i e j
respectivamente;

sij- efeito da capacidade especifica de combinagdo do cruzamento Cj;

&;: erro experimental médio.
3.2.3 Estimativa da heterose

A heterose de cada hibrido, para o caracter produgdo de espigas foi
estimada em porcentagem, em relagio a média dos genitores, utilizando a
seguinte expressio:

i+ Vii
Yij - Yii + Yjj

hi(%) = —n:i—#xl 00

2

em que;
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h;(%): heterose;
Y;; : produgdo média da geragdo F;, do cruzamento do genitor i com o genitor j;
Yi, Yj : produgdo média do genitor i e j, respectivamente.
A heterose, foi testada utilizando o teste t. A hipétese testada foi HO = h;;
= 0. O erro padrio, associado a heterose foi estimado por:
30ME
2rl

sthy) =

em que:
- relreferem-se ao nimero de repeti¢ces e de locais, respectivamente;
- QME é o quadrado médio do residuo da analise de variancia conjunta,

O t calculado (t.) foi obtido pela expressio:

Yij - Yii + Yjj
-2
s(hif)
Estes valores foram comparados em médulo com o percentil superior de
distribuicdo de t de Student (t,;), com “n” graus de liberdade associado ao

residuo da analise de variancia conjunta (Fuzzato, 1999)

3.3 Estimativa da divergéncia genética entre as cultivares genitoras
3.3.1 Estimativa da divergéncia genética utilizando caracteres morfo-

agrondmicos

Foram avaliadas vinte e cinco caracteristicas morfo-agrondmicas
(Tabela 2), coletadas em cinco plantas competitivas de cada parcela, nos
experimentos conduzidos em blocos casualizados para a avaliagio das cultivares

genitoras (item 3.1, pag 24).
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TABELA 2. Caracteristicas morfo-agrondmicas avaliadas.

Caracteristicas Medida Descrigdo

1. Colmo

Comprimento do internédio cm Meédia do comprimento do internédio abaixo da
espiga.

Nimero de internédios mimero  Média do mimero de internédios do solo até o
pendio.

Diémetro cm Meédia do didmetro do internédio abaixo da espiga.

2. Caracteristicas da folha

Comprimento cm Meédia do comprimento da folha de insergio da
espiga, tomado da bainha até a ponta da folha.

Largura cm Meédia da largura da folha de inser¢@io da espiga,
tomada no meio da folha

Numero de folhas acima da nimero  Média do nitmero de folhas acima da espiga até o

espiga pendiio.

Numero de folhas abaixo da nimero  Média do nimero de folhas abaixo da espiga até o

espiga solo,

Angulo entre a limina da folha nota Média de notas (1 - 20°% 2 —30°,3-40% 4 - 50°¢ 5

e 0 colmo - 60° ) do angulo formado entre a limina da folha
de insergéo da espiga € o colmo.

3. Caracteristicas do pendio

Comprimento da haste principal cm Meédia do comprimento do pendsio, tomado da sua
base até a sua extremidade.

Comprimento da haste cm Meédia do comprimento da primeira ramificagio

.secundéria lateral.

Ramificagdes secundarias namero  Média do nmiumero de ramifica¢3es secundérias.

Angulo entre a haste secundéria nota Média de notas (1 - 20°, 2 — 30°, 3 -40°% 4 - 50%¢ 5

e a haste principal - 60%) do angulo formado entre a haste secundaria
¢ a principal.

“...continua...”
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“TABELA 2, Cont™.

4, Caracteristicas da espiga

Comprimento da espiga cm Média do comprimento da espiga, tomado da sua
base até a sua extremidade.

Niimero de fileiras/espiga nimero  Média do mimero de fileiras das espigas.

Nimero de grios/fileira nimero  Média do nimero de gréos/fileira das espigas.

Diédmetro do sabugo cm Média do didmetro do sabugo, medido no meio do
sabugo.

Diametro da espiga cm Meédia do difmetro das espigas, medido no meio
da espiga.

Cor do sabugo nota Meédia de notas (1-roxo, 2-vermelho escuro, 3-
vermelho claro, 4-creme e 5-branco).

Empalhamento nota Meédia de notas (1-6timo, 2-muito bom, 3-bom, 4-
rim e 5-péssimo).

Posicio da espiga nota Média de notas (l-rente ao colmo, 2-30° em
relagdio ao colmo, 345" em relagéio ao colmo, 4-
60° em relagio ao colmo a S-totalmente
decumbente em relagio ao colmo) do #ngulo
formado entre a espiga e o colmo.

5. Caracteristicas do grao

Peso hectolitrico g Peso médio de 100 litros de grilos.

6. Caracteristica da planta

Alwra da planta cm Meédia da altura das plantas do solo até a folha
bandeira

Altura de insercdo da espiga cm Média da altura das espigas do solo até a insercio
da primeira espiga

Produgio de espigas kg/ha Peso de espigas corrigido para 13% de umidade e

despalhadas, da parcela toda para estande.

Prolificidade % Relagio entre o nimero de espigas por parcela e o

estande final, multiplicado por 100
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3.3.1.1 Anailise de varidncia

Para a obtengdo das estimativas da divergéncia morfo-agrondmica entre
os genitores, foi realizada inicialmente, uma analise de variancia univariada por
local, para cada caracteristica, de acordo com o modelo estatistico, apresentado
no item 3.2.1 da pagina 26:

Posteriormente, foi realizada uma anilise univariada conjunta
envolvendo os dois locais, utilizando as médias das analises univariadas das 10
cultivares, conforme o seguinte modelo estatistico:

Y =m+¢; +ar+ by + (ca)a + exq

em que:

Yix: valor observado da cultivar i no bloco k dentro do local I;
ci: é o efeito da cultivari (i= 1,2,3,...,10);

ay: € o efeito do local 1 (1= 1,2);

big): € o efeito do bloco k dentro do local 1 (k = 1,2,3);

(ca)a: € o efeito da interac¢do cultivares i x locais ;

eikq): € O erro experimental médio.

A partir da analise conjunta utilizando as médias obtidas para cada
caracteristica, foi realizada uma analise multivariada (MANAVA), envolvendo
todas as 25 caracteristicas, adotando-se o seguinte modelo estatistico:

Yie =m; + ¢y + by + €
‘em que:
Y : € o valor observado na unidade experimental referente a i-ésima cultivar do
k-ésimo bloco para o r-ésimo carater;
m,: é a média geral do experimento para o r-ésimo carater;
ci: € o efeito da i-ésima cultivar para o r-ésimo carater;

bi:: € o efeito do k-ésimo bloco para o r-ésimo carater;
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e € O erro experimental referente a i-ésima cultivar do k-ésimo bloco
associado ao r-ésimo carater; onde os ey, s30 considerados independentes, com
distribuigdo multinormal, com vetor média zero e matriz de covaridncia ¥, (i =
1,2, .10, k=123;r=1,2,.., 25)

Foi utilizado o programa SAS, médulo GLM, para efetuar a MANAVA,
onde foram obtidas as estimativas das matrizes de soma de quadrados e produtos
do erro. Para testar a hipétese de igualdade dos efeitos das cultivares foi adotado
o critério de Wilks. A significincia do teste foi atribuida a existéncia de
divergéncia entre as cultivares (Cruz, 1990).

3.3.1.2 Estimativas das distancias genéticas

A partir dos resultados da analise multivariada foram estimadas as
distincias de Mahalanobis (D%;), como uma medida de dissimilaridade entre os
genitores i e j para todas as 45 combinagdes, utilizando a seguinte expressio,
segundo Rao (1952):

D= (X~ X)’E'(Xi- X)

em que:

X; e X;: referem-se aos vetores de médias das cultivares i e j, respectivamente e
E' ¢ a matriz inversa de E, que é a matriz de soma de quadrados e produtos
residual.

. Com base nas estimativas de D’; foi realizada a analise de agrupamento
adotando-se o método hierarquico do vizinho mais préximo, apresentado por
Johnson e Wichem (1988).

Foram estimadas também as variaveis canénicas, que é uma técnica que
consiste em reduzir os “p” caracteres morfo-agrondmicos a um novo conjunto,
que sﬁo_ combinagdes lineares das varidveis originais, e que ndo sdo

correlacionadas entre si. As variaveis candnicas s3o obtidas a partir da matriz de
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soma de quadrados e produtos residual E e a matriz de soma de quadrados e
produtos T, relativa aos genitores (Ferreira, 1993).

3.3.2 Estimativa da divergéncia genética utilizando marcadores moleculares
do tipo RAPD

3.3.2.1 Extracao de DNA

Para este estudo, também foram utilizadas as mesmas 10 cultivares
descritas na tabela 1 (item 3.1, pag 23). As sementes destas cultivares foram
semeadas, em 20 de novembro de 1998, em area experimental do Departamento
de Agricultura da Universidade Federal de Lavras, para a posterior retirada de
amostras para a realiza¢do das analises moleculares.

As analises foram feitas com extratos foliares de plantas jovens de milho
com aproximadamente 10 a 15 cm de altura. A coleta do material foi feita no
comego da manh3 e, logo apds coletadas, as amostras foram etiquetadas e
colocadas em nitrogénio liquido para o congelamento rapido, evitando assim, a
degradagdo do material. Apds o congelamento o material foi liofilizado para
posterior analise molecular no laboratorio de genética molecular do
Departamento de Biologia/UFLA.

A extragio de DNA foi realizada de acordo com o procedimento
descrito por Saghai — Maroof (1984). Foram utilizados 700mg de tecido
liofilizado, os quais foram triturados em nitrogénio liguido. O material triturado
foi colocado em tubos e centrifugados, juntamente com 10 ml de tampio CTAB
e incubados por 90 minutos em banho-maria a 65°C. Esse tampdo constituia de
73ml de agua, 10ml de tris Hcl 1M pH 7.5, 14ml NaCL 5M, 2ml EDTA 0,5M
p-H 8.0, 1g CTAB e 1ml de B-Mercaptoetanol, constituindo um stock de 100ml
de tampéo. Apods o banho-maria, foi realizada a primeira extragio dos acidos
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nucléicos com 5ml da mistura cloroféormio: octanol (24:1). No decorrer desta
extracdo, as fases organicas e aquosas foram separadas por centrifugagio a 3000
rpm/10 minutos e coletado o sobrenadante.

Ap6s esta etapa, os acidos nucléicos foram precipitados pela adigdo de
6ml de isopropanol, o precipitado foi removido com anzol de vidro e transferido
para 3 ml de TE pH 8.0, que contém 1ml de Triz 1M p.H 8,0, 0,5ml de EDTA
0,2M e 998ml de agua pura, totalizando uma solugéo stock de 1000ml e deixado
a temperatura de 4°C por 1 noite. Apés este periodo, o DNA foi precipitado,
adicionando 150ul NaCl 5M e 3ml de etanol e logo apés, removidos com anzol
de vidro e transferidos para outro tubo contendo 2ml de WASH 1, o qual é
composto de 76ml de alcool etilico, 8ml de acetato de sodio 2,5M e 16ml de
agua, deixando por 30 minutos. O WASH 1 serve para fazer uma lavagem no
DNA.

Apos a primeira lavagem foi realizada uma segunda lavagem com
WASH 2 por 10 segundos, que contém 76ml de alcool etilico, 1ml de acetato de
amonio e 23ml de agua, totalizando 100ml de solugdo stock. Logo apds, o DNA
foi dissolvido em 500ul de TE p.H 8,0, sendo deixado novamente a 4°C por 1
noite, realizando-se entdo a quantificagio, por meio do fluorimetro Hoeffer
Scientific TKO 100.

3.3.2.2 Amplificacdo do DNA e eletroforese

A reagdo de RAPD foi preparada em volume de 10u1, de acordo com o
procedimento uuhmdo por Nienhuis et al. (1995), com modlﬁwc;o&s\ Cada 3
mlstura de reagfio c contmha 20ng de DNA genomico, 100uM de cada um dos

desoxlmbonucleotldeos (dATP, dCTP, dGTP, dTTP), 0,4uM de um
oligonucleotideo iniciador, 0,6 unidades da enzima Taq DNA polimerase e
tampao de reacdo (S0mM de tris pH 8,3, 20mM de KCI, 2mM de MgCl,,



Spug/ul de BSA, 0,25% de Ficol 400, 10mM de tartrazine) e agua pura
totalizando 10pl.

Foram utilizados 40 iniciadores decanucleotideos adquiridos junto a
"Operon Technologies" (California, EUA), pré-selecionados pela resolugio das
bandas e por apresentarem polimorfismo (Tabela 1A). Bandas polimérficas
foram classificadas como intensas, médias ou fracas, baseando-se na resolugdo e
grau de amplifica¢3o (avaliagdo visual), sendo que, somente bandas classificadas
como intensas ou médias foram incluidas na analise.

As reagOes foram realizadas em tubos capilares de vidro, em um
termociclador refrigerado a ar (Idaho Technology). O termociclador foi
programado para 40 ciclos, seguindo as seguintes condigdes: nos dois primeiros
ciclos, 60 segundos para denaturagio a 91°C, 7 segundos para anelamento do
iniciador a 42°C, e 70 segundos para elongacdo a 72°C. Os 38 ciclos
subsequentes diferiam dos dois primeiros, apenas em relacdo ao tempo de
denaturagdo, reduzido para 1 segundo. Uma etapa de 4 minutos a 72°C foi
programada depois dos 40 ciclos, para elongago final.

Apos a amplificagdo, os produtos da reagdio foram separados por
eletroforese em gel de agarose a 1% em tampio TBE (0,045 M Tris-Borato e
0,001 M EDTA) a 65 volts por 4 horas, corados com brometo de etidio a uma
concentragdo de 0.5 pg/ml e visualisados em transluminador de luz ultravioleta
Fotodyne e fotografados com filme polardide 667.

Na avaliagdo dos géis, cada banda foi tratada como um unico loco e a
sua presenca em um individuo foi designada por 1 e a auséncia em outro
individuo por 0. De posse destes dados, foi construida uma matriz de zero e um.

A estimativa da similaridade genética (sgy) entre cada par de cultivares
“i” e 4" foi efetuada pelo coeficiente de similaridade de Sorensen-Dice,
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utilizando a seguinte expressdo, conforme Sokal e Sneath (1963) e Gower
2a
B (2a+b+0)
As variaveis da expressdo foram obtidas conforme demonstrado na
Tabela 3.

(1985): Sgij

TABELA 3. Esquema para obten¢do das variaveis utilizadas para a estimativa da
similaridade genética (sg;), considerando a presen¢a de uma banda

como 1 e a auséncia como 0.

Cultivar j Cultivar i
1
1 a
0 c

As medidas de similaridades foram transformadas em medidas de
distancias genéticas pela seguinte expressio:
dg; =1-sg;

Os erros padrdes associados a cada distincia foram estimados segundo
Skroch, Tivang e Nienhuis (1992) pelas expressdes:

Erro= \/Z
n

V= nd(l-d)
n-1

em que:
V: varidncia da distancia genética entre cada par de cultivares;

d: distincia genética entre cada par de cultivares;
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n: numero total de bandas (a, b, ¢) utilizadas na estimativa de cada distincia
genética, entre cada par de genitores.

A representacio simplificada das distdncias foi feita por meio de um
dendrograma, obtido pelo método hierarquico aglomerativo da média aritmética
entre pares ndo ponderados (UPGMA), por meio do programa NTSYS-PC
(Rohlf, 1992).

3.4 Correlagdes entre as estimativas obtidas

Com a finalidade de verificar a relagiio existente entre as diversas
estimativas, foi obtida a correlagdio de Pearson (Stell e Torrie, 1980) entre as
seguintes estimativas: CEC com produtividade de espigas dos hibridos F,’s.

Para yerificar se a divergéncia genética estimada pelas distincias
multivariadas, poderiam ser utilizadas como forma preditiva para identificar as
combinagSes hibridas mais promissoras, ou seja, aquelas que apresentaram
maiores estimativas de heterose, CEC e produtividade, foi estimada a correlagio
de Pearson entre as medidas de divergéncia genética (distincia de Mahalanobis e
distincia moleculares) com a heterose, com a produtividade de espigas e com a
CEC (Stell e Torrie, 1980).

Também foram estimadas as correlagdes de Pearson, entre as
estimativas da divergéncia genética, obtidas a partir dos marcadores de RAPD
com as obtidas a partir dos caracteres morfo-agrondmicos (distincia de
Mahalanobis).

Com a finalidade de se verificar o grau de coincidéncia entre as maiores
e menores estimativas das diversas estimativas obtidas, foi calculada a
porcentagem de participagdo de cada cultivar nas maiores e nas menores
estimativas desses parimetros (D’ distincias moleculares, CEC, heterose e
produtivfdade de espigas).
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO
4.1 Anilise Dialélica

O resumo da anilise de varidncia conjunta envolvendo os trés locais,
para a produtividade de espigas (kg/ha), esta apresentado na Tabela 4. A
precisdo experimental, avaliada pelo coeficiente de variagio (CV = 12,82%),
indicou uma precisdo média na condugio dos experimentos (Scapim, Carvalho e
Cruz, 1994). A produtividade média das cultivares foi de 7559 Kg/ha variando
de 7179 Kg/ha (P 3069) a 8504 Kg/ha (C 805) (Tabela 5).

TABELA 4 - Resumo da anélise de variincia conjunta para a produtividade de
espigas despalhadas (kg/ha), obtidas na avaliagio do cruzamento
dialélico entre 10 cultivares de milho, avaliadas em trés locais.

F.V. G.L. QM

Local (L) 2 4661482 29**

Tratamentos (T) 54 2626083,79**
Culuvares (C) ) 1431350,00 n.s.
Hibridos F;"s (H) (44) 2922798,00%*
CvsH m 1541205,00 n.s.
CGC . 9 6957913,95**
CEC 35 1884439,03**

TxL 108 1127777,97 n.s.

Emo 297 939814,98

CV.% 12,32

** Significativo a 1% de probabilidade

n.s nio significativo

Embora os trés locais de condugiio dos experimentos fossem préximos,

as condigdes de solo, altitude e precipitagdo pluviométrica eram diferentes, o
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que contribuiu para que se detectasse diferengas significativas (p < 0,01) entre
esse locais. Este fato também foi observado em outras ocasides, onde foram
utilizados ambientes contrastantes, como nos trabalhos de Santos (1994), Ferrdo
(1994) e o de Fuzzato (1999). Este iltimo realizou sua pesquisa, em duas das
trés areas utilizadas neste trabalho.

Foram observadas diferengas significativas (p< 0,01) para o efeito de
tratamentos. Para a interagdo tratamentos x locais ndo foram constatadas
diferencas significativas, indicando que o comportamento dos materiais foi
semelhante nos trés locais. No desdobramento da fonte de varia¢io tratamentos,
ndo foram verificadas diferengas significativas entre as cultivares. Por outro
lado, foram constatadas diferengas significativas entre os hibridos F;’s,
evidenciando que o desempenho “per se” desses hibridos nio foi coincidente.

O contraste cultivares vs hibridos F,’s permite que se faga inferéncia
sobre a heterose média dos cruzamentos do dialelo, sendo que esta foi ndo
significativo. O fato do contraste cultivares vs hibridos F,’s ndo ter sido
significativo, indica que em média os hibridos F,’s nio diferiram das cultivares.
A produtividade média das cultivares foi de 7558 kg/ha e a dos hibridos F,’s de
7490 Kg/ha, comprovando o que foi comentado anteriormente.

No desdobramento do efeito dos hibridos F,’s em capacidade geral de
combinagio (CGC) e capacidade especifica de combinagio (CEC), conforme o
método IV da anilise dialélica de Griffing (1956), foram detectadas diferengas
significativas tanto para a CGC (p < 0,01), quanto para a CEC (p < 0,01). A

significincia da CGC, indica que as cultivares diferem entre si na CGC, devidoa
efeitos aditivos, existindo portanto, materiais com maior possibilidade de '

formarem hibridos com fenétipos mais desejaveis. A CEC significativa indica,

que ha hibridos Fy’s, formados a partir do cruzamento das cultivares, que |

apresentam melhor performance do que outros, devido aos efeitos nio aditivos.

Como a CGC e a CEC foram significativas, a selecdo de cultivares para a sintese /
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de novas populagdes devera ser baseada tanto nos valores de CGC, quanto nos
valores de CEC.

Nao foi realizado o desdobramento da fonte de variagdo tratamentos,
para as interagdes CGC x Local e CEC x Local, devido a ndo significancia da
interacdo tratamentos x locais.

TABELA 5 - Produtividade média de espigas (kg/ha) das cultivares nos trés
locais de condugio dos experimentos e estimativas dos efeitos

de capacidade geral de combinagio (CGC).

Cultivares CGC Kg/ha
Z 8392 495,00%* 8171
P 3041 338,50*+ 8163
Z 8452 296,00%* 8006
AG 5011 75,62 n.s. 7539
C 901 7,87 ns. 7770
C 333 -33,50ns 7850
C 805 -104,12 ns. 8504
P 3069 -255,50%* 7179
AG 9012 - 368,75%* 7421
C 909 -451,12%* 8059
Média 7558

** Significativamente diferente de zero pelo teste de t ao nivel de 1% de probabilidade.

Em relagio aos efeitos da CGC das 10 cultivares, foram observadas
estimativas diferentes de zero para 6 delas, sendo que as cultivares Z 8392, Z
8452 e P 3041, apresentaram os maiores valores positivos de CGC e as
cultivares C 909, AG 9012 e C 805, apresentaram os maiores valores negativos
de CGC (Tabela 5). As cultivares que apresentaram a maior CGC positiva ndo
diferiram quanto a produtividade.
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Os hibridos F,’s foram classificados em 3 grupos, conforme Scott e
Knott (1974), sendo que, entre os 21 hibridos F,’s pertencentes ao 1° grupo (letra
a), 15 deles (71,4%) tem como genitor, pelo menos um material de maior CGC,
o que ressalta a importéncia de se ter genitores com elevados valores de CGC,
para a obtengdo de bons hibridos F,’s (Tabela 6). Da mesma forma, a maioria
dos hibridos (66,6%) que possuiam como um dos genitores, materiais com CGC
alta e negativa, foram classificados no 3° grupo, ou seja, no grupo de menor
produtividade. Fuzzato (1999), também observou que hibridos F,’s resultantes
do cruzamento de genitores que obtiveram CGC negativa, apresentaram um
desempenho inferior quando comparado com hibridos F,’s descendentes de
genitores com CGC positiva.

Foram constatadas diferencas significativas para os efeitos da CEC, mas
apenas 27% das estimativas da CEC diferiram significativamente de zero
(Tabela 6). Este resultado é semelhante aos obtidos por Fuzzato (1999), que
obtiveram apenas 8% das estimativas de CEC significativas. Desta forma, pode-
se inferir que ndo houve muita variagdo entre os hibridos para os efeitos da CEC.
Os cruzamentos que apresentaram estimativas de CEC significativas e positivas
foram: AG 9012 x C 909, C 901 x C 333, Z 8392 x AG 5011, C 805 x AG
5011 e AG 9012 x C 901. Por outro lado, os que obtiveram CEC significativas,
porém negativas foram: C 805 x C 901, C 805 x C 909, C 805 x Z 8452, C 901
x C 909, AG 9012 x P 3041 e C 901 x AG 5011. Observa-se que em todos os
cruzamentos que obtiveram CEC negativa e significativa, estiveram presentes as
cultivares que tiveram os efeitos da CGC negativa e significativa, com excegdo
do cruzamento C 901 x AG 5011.

O cruzamento AG 9012 x C 901, destacou-se por apresentar a maior
estimativa da CEC (785,33), sendo também classificado como de alta
produtividade (7987 Kg/ha). Também destacaram os cruzamentos AG 9012 x C
909, C 901 x C 333, Z 8392 x AG 5011, C 805 x AG 5011, os quais, como j
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comentado, apresentaram estimativas de CEC positivas e significativas, e foram
também classificados como pertencentes ao grupo de maior produtividade
(Tabela 6). Os piores cruzamentos foram obtidos entre a maioria das cultivares
que obtiveram estimativas de CEC negativas, ou seja: C 805 x C 901, C805x C
909, C 805 x Z 8452, C 805 x Z 8392, C 901 x C 909, C 901 x AG 5011, AG
9012 x P 3069 e P 3069 x AG 5011, com excegdo do cruzamento entre as
cultivares AG 9012 x P 3041, que embora tenha obtido estimativa de CEC

negativa, nio foi classificado no grupo de menor produtividade.

TABELA 6 - Produtividade média de espigas (kg/ha) (acima da diagonal), na
média dos trés locais e efeitos da capacidade especifica de
combinagdo (CEC) (abaixo da diagonal) dos 45 hibridos Fy’s
resultantes do cruzamento dialélico entre as 10 cultivares de

milho.

C 805 AG9012 P3069 P3041 C91 C909 C333 Z892 Z8452 AGSOI

C 805 7295b6° 71356 79163 6185c 642c 7493b 6743c  6840c  7773a
AG9012 2889 6644c 7T316b 7987a  71912a T737a 726b  7937a  7092b
P3069  4642°  -4444 7453b 7143b  7387b 7251b 7285b  7289b  6875¢
P3041 3825  -6352% -1629 7761a  8429a 8346a 7802a 8377a T97a
C901  -508¢  7853* 2776 308 6428c 8221a 7345b 76872  6608c
C909  -5124* 5599% 3702 5485 -702* 7444b 7260b 81993 709D
€333 1159  -587 <2094 228ns 6483*  -281 7829a  7662a  8138a
(Z8392 <3044 239 1552 -191,5 103ns  -1344 -8 765s*  833la
78452  -494,5* 1838  -1279 953 1568  S165 -4632 -1385 8133a

AGS5011 657,8* -4408 -3225 -903 -701,8* -3652 2332 757,8* 2717

* Sigpificativamente diferente de zero a 5% de probabilidade, pelo testet.
! Letras ignais acima da diagonal n3o diferem significativamente entre si 8 5% de probabilidade pelo teste de
Scot Knott (1974).

Entre as cultivares avaliadas, destaca-se a P 3041 que obteve alta CGC
positiva e em 78% dos hibridos F,’s do dialelo, em que participou como um dos

genitores, foram classificados no grupo de maior produtividade. Fato semelhante

43



foi obtido por Fuzzato (1999), em que as cultivares C 125 e AG 1051, que
obtiveram altos valores de CGC, resultaram em altas porcentagens de hibridos
Fy’s classificados como os mais produtivos. Esses resultados indicam que no
processo de selecdo, o melhorista deve selecionar materiais ndo sé pela sua
performance “per se” como também, pelos valores de sua CGC.

Realizando o mesmo tipo de analise para os trés hibridos triplos
estudados (AG 5011, P 3041 e C 805), verificou-se que a cultivar AG 5011
participou como genitor de 9 hibridos F;’s, sendo que 55,6% deles, foram
considerados de maiores produtividades, ja as cultivares P 3041 e C 805,
resultaram em 77,8% e 22,8% respectivamente, dos hibridos F;’s de maior
produtividade. Dentre estas cultivares, destaca-se a P 3041, pois a maioria dos
seus hibridos F,’s, estiveram entre os mais produtivos, embora ela “per se”,
apresentasse uma produtividade semelhante as demais.

Dentre os hibridos simples estudados, a cultivar AG 9012 estava
presente em 44,4% dos hibridos F,’s que foram classificados no grupo de maior
produtividade. A C 901 e a Z 8452 estavam em 77,8%, a C 909 estava em
33,3%, C 333 em 66,7%, Z 8392 em 44,4%. Ja a P 3069 ndo participou como
genitor em nenhum dos hibridos F,’s, que foram classificados como os de maior
produtividade. Fuzzato (1999), trabalhando com essa cultivar, constatou que
somente em 26,4% dos hibridos F,’s, em que este material foi um dos genitores,
estavam entre os de maior produtividade.

Na Tabela 7 estao apresentados as estimativas da heterose (h), expressa
em porcentagem. Nenhuma heterose positiva e significativa foi detectada entre
os cruzamentos envolvendo os hibridos simples. Foram detectadas 38% das
estimativas de heterose significativas, existindo portanto, variabilidade entre os
cruzamentos para esta estimativa. Resultado contrario a este, foi obtido por
Fuzzato (1999), que de 264 cruzamentos avaliados, apenas dois resultaram em

estimativas de heterose significativas.
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A maior heterose significativa e negativa (-18,78) foi obtida entre o
cruzamento das cultivares C 901 e C 909 e a menor foi obtida nos cruzamentos
das cultivares C 909 x AG 5011 e entre C 805 x P 3069.

TABELA 7. Heterose em porcentagem para os 45 hibridos provenientes do

cruzamento dialélico envolvendo as 10 cultivares de milho.

C805 AG9012 P3069 P 3041 C 901 C909 C333 2Z8392 Z8452

AG9012 0,07
P3069 9,01* -16,56**
P3041 3,19 -6,11 -10,57*

€901 -17,15** 5,15 -12,22** 2,58

C909 -15,71** 222 -10,80°** 3,92 -18,78%¢

C303 -0,29 1,32 -11,32* 424 5,26 6,42

28392 -12,14** -751 *12,62¢* -4,47 -2,85 -10,54* 227

28452 -9.91° 2,90 -11,70** 3,62 -2,55 2,07 3,35 -5,36

AGS011 5,63 -5,19 -14,29¢* 1,53 -13,67** -9,01* 5,76 6,06 4,64

* %¢ * significativamente diferente de zero peloteste t ao nivel de 1% ¢ 5% de probabilidade, respectivamente.

4.2 Estimativa da divergéncia genética utilizando caracteres morfo-

agronémicos

Na tabela 8 esta apresentado o resumo dos resultados obtidos na analise
univariada conjunta dos dois locais, para cada uma das 25 caracteristicas
avaliadas. Diferengas significativas foram verificadas entre as cultivares para
todas as caracteristicas morfo-agronomicas avaliadas, exceto para a
produtividade de espigas, didmetro do colmo e prolificidade. Resultados
semethantes foram obtidos por Ferreira (1993), que constatou haver divergéncia

entre os materiais, para as mesmas caracteristicas avaliadas.

45



TABELA 8 - Resumo das analises de varidncia conjunta envolvendo os dois

locais, para as 25 caracteristicas avaliadas em 10 cultivares de

milho.
Quadrados Médios
Caracteristicas Local(L)  Cultivares (C) LxC Ermo Média C.V.
- %
Altura de plantas 1,44°%* 0,09%* 0,02ns. 0,01 2,19 5,09
Altura de espigas 0,83+ 0,04%* 0,02¢* 0,01 1,13 7.05
Prolificidade 0,04%¢ 0,01n.s. 0,01n.s. 0,01 1,01 724
N? de folhas abaixo da espiga 4,48+ 0,57** 0,08n.s. 0,08 6,46 427
N? de folhas acima da espiga 16,85%* 2,13 0,14ns 0,19 8,02 538
Angulo entre a limina da 0,08n.s 0,53%¢ 0,16 n.s. 0,14 2,18 16,93
folha ¢ o colmo
Comprimento da fotha 1109,83%* 210,77*+ 57,63* 28,21 92,63 573
Largura da folha 6,73%* 1,59** 0,72n.s. 0,62 11,09 7,08
Cor do sabugo 0,13n.s. 1,16%* 0,27 n.s. 0,27 2,07 25,02
Comprimento do internédio 143,22¢* 8,14%* 0,97n.s. 1,21 16,57 6,63
Numero de intemodios 70,42%* 0,99** 032ns 0,18 13,40 3,20
Didmetro do colmo 35,42%+ 0,27n.s 0,25n.s 0,15 7,09 5,54
Comprimento da haste 6,6n.s 69,12%* 4,04ns 4,48 47,96 441
principal
Comprimento da haste 203n.s 229]*# 4,65n.s 432 25,52 8,14
secunddria
Angulo entre a haste 1,60%* 1,34+ 0,15ns 0,13 2,98 11,90
secunddria e a principal
Niimero de ramificagdes 131,13%* 37,63%* 3,07ns 231 13,97 10,88
secunddrias
Empalhamento 0,01ns 1,15%* 0,16n.s 0,23 1,77 27,42
Posiglo da espiga 43,69%* 2,12¢* 0,77n.s 0,54 2,92 25,10
Comprimento da espiga 322ns 16,53** 2,23ns 1,63 18,66 6,83
Nimero de fileiras de 4,11%* 2,61+ 0,39n.s 0,48 14,65 4,73
grios/espiga
Nimero de grios/fileira 140,76%* 49,2]1%* 6,09n.s 8,05 3732 7,60
Didmetro do sabugo Ons 1,189+ 0,09ns 0,11 10,06 3,28
Diimetro da espiga 3,13+ 2,29%* 0,10ns 0,51 15,82 4,51
Peso hectolitrico 417,82%* 51,96** 764ns 7,41 82,14 331
Produgdo de espigas 61781900,69 3400670,4ns  2594347,4ns 34625809 11233739 16,56

despalhadas

* %e %, significativo a 1% e 5% de probabilidade

De acordo com Cruz (1990) e Ferreira (1993), a significincia para o

efeito de cultivares, quando se considera diversos caracteres morfo-

agrondmicos, indica, que existe divergéncia genética entre eles. Assim, pode-se

inferir que pelo menos uma cultivar, das 10 utilizadas nesse trabalho, apresenta

divergéncia em relagdo as demais.



Para o efeito de locais também foram observadas diferengas
significativas para a maioria das caracteristicas. Por outro lado, para a interagdo
cultivares x locais, para quase todas as caracteristicas, com excec¢do da altura de
espigas e comprimento da folha, esta foi ndo significativa, indicando que o
desempenho das cultivares foram semelhantes nos dois locais.

Deste modo, devido a ndo significincia desta interagdo para a maioria
das caracteristicas, a obtengdo das estimativas da divergéncia morfo-
agrondémica, por meio da utilizagio de técnmicas multivariadas, foram feitas
considerando as médias das caracteristicas de cada material, obtidas na média
dos dois locais.

Na tabela 9, esta apresentado o resumo dos resultados da analise de
varidncia multivariada envolvendo os dois locais. Foi utilizado o critério de
Wilks para testar a hipdtese de igualdade dos efeitos das cultivares, de locais e
da interagdo cultivares x locais utilizando-se das 25 caracteristicas morfo-
agrondmicas avaliadas. Por meio da aproximaggo do critério de Wilks pelo teste
F, verificou-se que as cultivares diferiram significativamente (P < 0,01) e que os
efeitos de locais e da interagiio também foram significativos (P < 0,01), embora
tenha sido obtidas diferengas significativas para a intera¢do, s6 em algumas
caracteristicas (Tabela 8).

TABELA 9 - Anailise multivariada, segundo critério de Wilks para os 25

caracteres morfo-agronémicos das 10 cultivares.

GL
FV Numerador denominador F
Cultivares (C) 225 122 8,0807 **
Local (L) 25 12 133,0194 **
CxL 225 122 1,4712 *#*

** Significancia ao nivel de 1% de probabilidade.
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Foram obtidas as estimativas das distincias de Mahalanobis (D?) entre as
10 cultivares (Tabela 10). Foi observado que 84% dessas estimativas, foram
superiores a 5,7, que foi o nivel de corte adotado no dendograma. A menor
distancia (D® = 1,19) foi encontrada entre o par de cultivares P 3069 e P 3041.
Este resultado provavelmente se deve ao fato dessas duas cultivares pertencerem
a mesma empresa, devendo portanto, possuirem linhagens comuns na sua
constituicdo. A maior estimativa da distincia de Mahalanobis (D = 66,03), foi
obtida entre as cultivares C 909 ¢ Z 8392.

TABELA 10 - Estimativas das distincia de Mahalanobis obtida entre os 45
hibridos F,’s resultantes do cruzamento dialélico entre as 10
cultivares de milho.

AGS012: P3069 P3041 CS01 C909. C333 78392 78452 AG5011

C 805 8,12 3,74 3,85 5,55 15,44 9,54 21,01 9,34 11,40
AGS012 6,94 4,75 10,74 31,46 17,79 17,85 13,28 8,18
P3069 1,19 9,29 15,15 6,10 21,47 6,48 9,04
@ 7,32 15,96 10,22 23,55 8,26 9,68
C901 12,28 23,70 39,63 22,28 21,32
C909 27,94 66,03 34,26 43,10
C303 14,80 4,21 8,50
28392 1095 841
78452 5,09

A partir das estimativas da distincia de Mahalanobis foi realizada a
analise de agrupamento pelo método do vizinho mais préximo, o qual divide os
materiais em grupos, conforme a divergéncia existente entre eles. Este método
tem sido utilizado com sucesso, em varios trabalhos e com varias culturas, como
milho (Ferreira, 1993), feijdo (Abreu, 1997) e soja (Miranda, 1998). O método
adota para a separagdo dos materiais em grupos, um ponto de corte, o qual

separa os materiais conforme a divergéncia existente entre eles, sendo este,
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escolhido arbitrariamente. Foi adotado o ponto de corte igual a 5,7 de acordo
com a distincia de Mahalanobis. O dendograma obtido a partir da utilizacio
desse método esta apresentado na Figura 1.

Dendegrama
) Mitodo do wizinho mais proximo
14

12

10

Distincia da Mahalanobis

4 _I—_l | |

[ ]

COD9 Z8392 AGS011 Z8452 C333 CO01 AGS012 P3041 P3089 C805

FIGURA 1 - Dendograma de ligagio simples feito a partir da analise de
agrupamento das 10 cultivares de milho, utilizando o métedo do
vizinho mais préximo, baseado na distincia generalizada de
Mahalanobis (D?), obtida a partir da avaliagio de 25 caracteres

morfo-agronomicos.

Foram obtidos 4 grupos, que foram especificados em fungdo da
magnitude da divergéncia morfo-agronémica dos mesmos em relagdo aos
demais, ou seja, grupo um, formado pela cultivar C 909; grupo dois, formado
pela cultivar Z 8392, grupo trés, formado pelas cultivares (AG 5011, Z 8452 e C

333) e o0 grupo quatro, formado pelas demais cultivares, cuja divergéncia interna
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foi inferior ao nivel de corte considerado. Apesar da obtengdio de quatro grupos,
a cultivar C 909 seguido da Z 8392 apresentaram divergéncia maior em relagsio
aos demais grupos. Quando se comparam os resultados da divergéncia morfo-
agrondmica das cultivares C 909 e Z 8392, que foram as mais divergentes em
relacdo as demais, com os hibridos F,’s que obtiveram as maiores estimativas da
CEC, nota-se que em 33% destes, estio presentes essas cultivares como um dos
genitores. Este fato também foi observado por Fuzzato (1999) que em 23,8% dos
hibridos Fy’s avaliados, que obtiveram CEC significativa, um dos pais era o
material mais divergente.

Deve ser salientado que as cultivares AG 9012 e C 901 embora, quando
cruzadas apresentassem o maior efeito positivo para a CEC, foram considerados
pertencentes a0 mesmo grupo quanto a divergéncia morfo-agrondmica avaliada
pela distincia de Mahalanobis. Isto pode ser explicado, pela baixa correlagio de
Pearson obtida entre a distincia de Mahalanobis e os efeitos da CEC (Tabela
12). Estes resultados corroboram com os obtidos por Moll et al. (1965) e Cress
(1966), que relatam que o fato de alguns materiais ndo serem divergentes, nio
garantem que no cruzamento entre eles, ndo se possam expressar uma alta
heterose ou altos valores de CEC.

Fato interessante foi observado com as cultivares AG 5011, Z 8452 e C
333, pertencentes ao grupo trés, que apresentaram estimativas de CEC ndo
significativas. Quando se analisa as cultivares do grupo quatro, observa-se que
nem todas, quando cruzadas entre si, resultaram em CEC nio significativa. Isso
também pode ser explicado pela baixa correlagdo entre a CEC e a distincia de
Mahalanobis.

Pela Figura 2, observa-se a dispersdo grafica dos escores da variavel
candnica de maior importancia. Essa explicou 65,90% da variagdo total e das
produtividades médias das 10 cultivares. Constou-se que as cultivares nio
dxfenram muito por esta técnica, visto que esta variavel explicou apenas 65,90%
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da variagdo total. Assim, do mesmo modo que observado, no dendograma da
Figura 1, obtido a partir das distincias de Mahalanobis, as cultivares C 909 ¢ Z
8392, foram consideradas divergentes entre si ¢ em relagdo as demais (escala
horizontal), porém com produtividades semelhantes (escala vertical).

* P 3041 *Z8392
+ 28452
eC3x3

g *Co0

! * AG 5011
7400 - ¢ AG 9012

* P 3089

7000 g - — T " T v ’ s
15 16 17 18 19 2 21 2 2 24 25
Variavel candnica 1

FIGURA 2 - Dispersio grafica das 10 cultivares de milho em relagdo as médias

de produgao de espigas e em relagdo as varidveis canonicas.

Chama a atengdo a cultivar C 805, com maior produtividade e com
divergéncia genética intermediaria, quando comparada 4 Z 8392 e a C 909. As
demais cultivares também apresentaram divergéncias intermediarias, em relacdo

as duas cultivares, porém com produtividades diferentes entre si.
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4.3 Estimativa da divergéncia genética utilizando marcadores moleculares
do tipo RAPD

Neste estudo, foram utilizados 40 iniciadores, os quais geraram pelo
menos, uma banda polimérfica entre as cultivares analisadas (Tabela 1A). Estes
40 iniciadores geraram 205 produtos de amplificaco (bandas), com uma média
de 5,125 bandas por iniciador. Destas, 126 foram polimérficas (3,15 bandas por
iniciador ) e 79 foram monomérficas (1,975 bandas por iniciador). O némero de
bandas polimérficas variou de um, para os iniciadores OPA 4, 5, 6, OPB 11, 12,
13, 14, OPC 7 e OPC 11 até sete, para o iniciador OPA 19. Uma demonstragio
do padrdo de bandas obtidos esta apresentado na Figura 3.

O nivel de polimorfismo obtido foi inferior a alguns resultados
encontrados na literatura (Duarte, 1998; Johns et al., 1997), mas semelhante aos
obtidos por Skroch, Tivang e Nienhuis (1992) e Vasconcelos et al. (1996). Vale
ressaltar que o nivel de polimorfismo a ser obtido dentro de uma espécie '
depende do grau de divergéncia dos genétipos estudados. Um outro aspecto a
considerar é que, neste trabalho, os iniciadores utilizados foram rigorosamente
pré-selecionados, tendo em vista o nimero e a qualidade dos produtos de
amplificacdo, e isto pode ter contribuido para a elevagio do polimorfismo.

As 126 bandas polimorficas utilizadas foram consideradas suficientes
para uma adequada avaliagdo da divergéncia genética, haja visto que Johns et al
(1997), por reamostragem (‘bootstrapping’), verificaram que 50 bandas
amostradas ao acaso produziram o0 mesmo agrupamento obtido com 106 bandas.
Além do mais, outros trabalhos de reamostragem tém verificado que, com
marcadores do tipo RAPD, a partir de 100 bandas, praticamente ocorre uma
estabilizacdo do coeficiente de variagio das distincias genéticas entre os
gendtipos (Nienhuis et al, 1995).
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FIGURA 3. Produtos de amplificagdo do DNA obtidos com o iniciador OPA-02.
As colunas de 1 a 10 correspondem aos produtos de amplificagdo
das cultivares (1-Z 8392, 2-Z 8452, 3-C 901, 4-C 909, 5-C 805, 6-C
333, 7-P 3041, 8-P 3069, 9-AG 5011, 10-AG 9012).

Com base nas 126 bandas de RAPD obtidas, foi construida uma matriz
de distancias genéticas, a partir do complemento do coeficiente de similaridade
de Sorensen-Dice, relacionando todos os pares de cultivares (Tabela 11).

A distancia genética média para as 45 distancias obtidas foi de 0,38 com
uma amplitude de 0,18 entre as cultivares P 3069 e AG 5011 a 0,58 entre as
cultivares Z 8452 e P 3041. Para esses mesmos pares de cultivares, como pode

ser observado na Tabela 5, o par que apresentou a menor distdncia genética foi
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classificado como pertencente ao grupo de menor produtividade (grupo c) pelo
teste de Skott Knott (1974). Ja o par de cultivares que obteve a maior distincia
genética foi classificado no grupo de maior produtividade (grupo a).

TABELA 11. Matriz de distancias genéticas (acima da diagonal) e erro padrio
estimado (abaixo da diagonal) entre as 10 cultivares de milho
analisadas duas a duas.

728392 Z8452 C901 Cs09 C805 C333 P P AG AG
3041 3069 5011 9012

28392 0,30 038 0,39 035 047 047 044 046 0,52
Z8452 0.051 0,35 034 041 044 058 042 038 0,44
cso0l 0.053 0.052 025 025 037 043 030 031 038
C909 0.053 0.051 0.047 026 032 050 040 036 0,46
C 805 0.052 0.052 0.047 0.047 032 041 037 035 0,44
C333 0.056 0.055 0.055 0.053 0.053 047 041 039 0,44
P 3041 0.055 0.052 0.053 0.053 0.054 0.057 032 035 0,40
P 3069 0.052 0.051 0.048 0.050 0.049 0.052 0.051 0,18 0,27
AG 5011  0.051 0.050 0.048 0.049 0.049 0.052 0.051 0.041 0,26

AG9012 0.053 0.053 0.051 0.052 0052 0.055 0.055 0048 0.048

Na figura 4, esta apresentado o agrupamento das cultivares, conforme o
método de agrupamento UPGMA, o qual agrupa as cultivares por meio de um
dendograma. Foi observado que as cultivares C 909 ¢ Z 8392, foram
‘consideradas divergentes entre si e também em relagdo as demais, comprovando

os resultados obtidos pelo dendograma apresentado na Figura 1.
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FIGURA 4. Dendograma das distincias genéticas entre as cultivares de milho
obtido pelo método UPGMA (11 8392, 2-Z 8452, 3-C 901,4C 909)
5-C 805, 6-C 333, 7-P 3041, 8-P 3069, 9-AG 5011, 10-AG 9012).

4.4. Correlacgiio entre as estimativas

Ferreira (1993), afirma que a heterose e a capacidade de combinagdo dos
genitores dependem diretamente da divergéncia genética existente entre eles,
sendo que, maiores sio as chances de se encontrar combinagdes promissoras,
quando se utiliza materiais mais divergentes.

Entretanto, nesse trabalho a correlagdo entre a divergéncia genética D’e =
a heterose (b) foi nula (Tabela 12). Foi observado também, que a correlagio
entre a CEC e D? também foi nula, o que contraria a idéia de que para que haja {
uma alta heterose € necessario que os materiais envolvidos no cruzamento sgjam )
muito divergentes.

Moll et al (1965), afirmam que existe um grau étimo de divergéncia para
a maxima expressdo da heterose em milho e este grau ocorre dentro de uma
amplitude. Outro fato importante é que a divergéncia genética é uma condigio
necessaria para que haja heterose, mas ndo é uma condig¢do suficiente para

garantir a sua ocorréncia, pois a heterose depende, ndo so das diferengas das
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freqiiéncias alélicas, como também da dominincia (Cress, 1966). Deve ser
considerado também, as interagSes epistiticas que neste trabalho, foram
desprezadas. Este fato é verdadeiro para o cruzamento entre populagdes
adaptadas, mas ndo o €, para os cruzamentos entre populagdes nio adaptadas, /‘
(Falconer, 1981). Portando a adaptabilidade dos genitores é um fator que deve (
ser considerado.

As técnicas de avaliacdo da divergéncia genética, quando comparadas ao
resultado dos cruzamentos dialélicos, demonstram que a maioria dos
cruzamentos entre as cultivares a serem utilizadas como genitores podem ser
desnecessarios, devido a baixa divergéncia existente entre alguns desses
cruzamentos, resultando em hibridos pouco produtivos (Ferreira, 1993). Desta
forma, o autor afirma que um ensaio preliminar, envolvendo somente as
cultivares a serem utilizadas como genitoras, seria itil na determinagiio daquelas
que teriam boa capacidade de combinagdo, baseando-se assim, nos resultados da
divergéncia genética entre elas. Associado a esse fato, existe uma vantagem
adicional de possibilitar a avaliagdo de um maior nimero de pais, selecionando
os mais divergentes e realizando um menor mimero de cruzamentos, com
maiores chances de se obter sucesso (Hallauer e Miranda Filho, 1981).

No presente trabalho, a relagdo entre a divergéncia genética avaliada por
caracteres morfo-agrondmicos (D?) e a avaliada por marcadores moleculares, do
tipo RAPD, com a capacidade especifica de combinagio (CEC), foram nulas
(Tabela 12). Estes resultados indicam, que a avaliagio apenas da divergéncia
genética entre as cultivares nio é uma pressuposigio para a escotha das melhores

combinagdes, o que contraria as afirmagdes de Ferreira (1993).
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TABELA 12 - Correlagio de Pearson obtida entre as estimativas dos cinco

parametros estudados.
Prod de espigas dos hibridos F’s D’ RAPD
CEC 0,722 *= 0,032ns -0,090ns
Heterose 0915 *= -0071ns  0,130ns
Prod de espigas hibridos F;’s 0054ns 0,040ns
D? 0,264 *

** ¢ * Significincia ao nivel de 1% e 5% de probabilidade respectivamente.

Como ja comentado, foi constatado que as cultivares mais produtivas
obtiveram maiores valores de distincias genéticas. Entretanto, apesar destes
resultados, ndo se pode generalizar que as cultivares com maiores distincia
genéticas resultem em hibridos mais produtivos, visto que, ndo foi detectado
correlagdo significativa entre a distincia genética obtida por meio dos
marcadores moleculares com a produtividade de espigas (Tabela 12).

Nas tabelas 13 e 14, estdo apresentados as porcentagens de participagdo
de cada cultivar nas dez melhores e nas dez piores combinagdes hibridas, com
relacdo as cinco estimativas obtidas (CEC, produtividade de espigas, D?,
distancia molecular e heterose).

De modo geral, dentre as cultivares avaliadas, destaca-se a P 3041, que
teve uma participagdo expressiva em quase todas as estimativas, nas dez
melhores combinagSes hibridas, com excegdio da estimativa D? (Tabela 13).
‘Esse mesmo genitor teve também, pouca participagio nas dez piores
combinag¢des hibridas em relacio a essas estimativas (Tabela 14). A cultivar
mais divergente C 909 (Figura 1), como era de se esperar, participou de 50% das
dez melhores combinagdes hibridas em relagfio a estimativa D? e nio participou
em nenhuma das dez piores combinag¢des hibridas em relagdo a esta estimativa.
Fuzzato (1999), obteve resultado semelhante com a variedade Cristal, que foi a



mais divergente, ndo tendo participagio alguma nas piores combinagdes e
participando de 66,7% nas melhores combinages para a estimativa de D>

TABELA 13 - Porcentagem de participagio de cada cultivar nas dez melhores
combinagdes hibridas com relagdo as seguintes estimativas
obtidas: capacidade especifica de combinagdio (CEC),
produtividade de espigas, distincia generalizada de Mahalanobis
(D?), distancia molecular e heterose (h).

Cultivar CEC  Produtividade de D’ Distancia h
espigas molecular

C 805 30 10 0 0 20
AG 9012 20 10 10 30 10
P 3069 20 0 10 0 0
P 3041 20 40 10 50 40
C 901 20 10 30 0 20
C 909 40 20 50 30 10
C333 10 30 20 30 30
Z38392 10 10 40 50 10
Z 8452 10 40 20 20 20
AG 5011 20 40 10 10 40

Apesar da cultivar C 909 ter tido uma grande participagio nas melhores
‘combinagdes em relagdo & estimativa de D* e também em relagdo 2 distncia
genética obtida pelo marcador molecular RAPD, ela nio teve uma participagdo
expressiva nas melhores combinagSes em relagiio 3s outras estimativas. Isso se
deve ao fato de que apesar deste material apresentar divergéncia genética, essa,
por sua vez, nio foi suficiente para garantir a heterose, pois a divergéncia
depende ndo s6 das diferencas alélicas, como também da dominincia que, nesse

caso, atua provavelmente no sentido de reduzir a expressio da caracteristica,
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assim como a divergéncia genética nio implica em hibridos com maiores
produtividades (Falconer, 1981).

TABELA 14 - Porcentagem de participagio de cada cultivar nas dez piores
combinagdes hibridas com relagdo as seguintes estimativas
obtidas: capacidade especifica de combinacio (CEC),
produtividade de espigas, distincia generalizada de
Mahalanobis (D?), distincia molecular e heterose (h).

Cultivar CEC Produtividade D* Distincia molecular h
de espigas

C 805 40 40 30 30 30
AG 5012 30 20 20 30 10
P 3069 10 20 50 40 50
P 3041 10 0 30 0 0
C 901 30 30 10 50 40
C 909 20 30 0 20 20
C 333 10 0 20 0 0
28392 10 0 0 10 20
Z 8452 20 10 20 10 10
AG 5011 20 40 10 40 20

A segunda cultivar mais divergente Z 8392, apresentou resultados
semelhantes a C 909, embora tenha tido uma participagio maior (50%) nas
melhores combinagdes hibridas em relacdo a estimativa da distancia molecular.
Ja a cultivar P 3069, foi a que teve a maior participagio nas dez piores
combinagdes hibridas para a estimativa D? e heterose e a cultivar C 901, foi a
que teve a maior participacdo nas piores combinag¢des hibridas com relagdo a
estimativa da distdncia molecular. As cultivares AG 9012 e C 333 tiveram as

menores participagdes, tanto entre as melhores, quanto nas piores estimativas em
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relagdo a todos as estimativas avaliadas, ndio diferindo quanto a produgio. Uma
hipétese possivel para este fato, é que essas cultivares podem ter um elevado
grau de parentesco com as demais.

Quando se considera o par de cultivares Z 8452 e P 3041 verifica-se que
estas foram consideradas divergentes, independentemente se a avaliagio da
divergéncia foi realizada utilizando os caracteres morfo-agronémicos ou por
meio do marcador molecular do tipo RAPD (Figuras 1 e 4). Deste modo, para
essas cultivares houve uma concordincia, entre os resultados da divergéncia
genética avaliada por meio de caracteres morfo-agrondmicos e por marcadores
moleculares do tipo RAPD.

Por outro lado, quando se considera a correlagdo entre a estimativa da
divergéncia genética avaliada por meio de caracteres morfo-agrondmicos e a
estimada por meio de marcadores moleculares, foi verificado, que embora esta
tenha sido significativa essa foi de pequena magnitude, indicando que essas
estimativas s3o medidas distintas e complementares (Tabela 12). Dessa forma, a
utilizagdo de uma estimativa niio substitui a necessidade de se avaliar a outra.
Resultado contrario foi obtido por Machado (1999), que obteve uma alta
correlagio entre estas duas estimativas, sugerindo que os marcadores s3o tteis
para prever as populagSes mais segregantes quando o interesse é por varios

caracteres agronomicos.



5 CONCLUSOES

1- As cultivares pertencentes a grupos diferentes, quanto a divergéncia
genética avaliada por meio dos caracteres morfo-agrondmicos, nio

resultam em hibridos F;’s com maior CEC,

2- A distincia de Mahalanobis (D?) ndo é util para a selegiio de
genitores com maior probabilidade de formar bons hibridos Fy’s.

Assim, uma maior divergéncia genética entre os materiais nao
implica, necessariamente, em altas estimativas para a capacidade deJ

combinagio;

3- A correlagdo entre a estimativa da divergéncia genética avaliada por
meio de caracteres morfo-agronémicos e a estimada por meio de
marcadores moleculares, embora tenha sido significativa, é de
pequena magnitude, indicando que sdo medidas distintas e
complementares. Desta forma, a utilizagdo de uma estimativa ndo
substitui a necessidade de se avaliar a outra.
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TABELA 1A. Iniciadores utilizados e respectiva seqiiéncia de bases, nimero de

bandas polimorficas e monomoérficas para as 10 cultivares

analisadas.

Iniciador Seqtiéncia N° Bandas Polimérficas __N° Bandas Manomérficas
OPA -01 CAGGCCCTTC 4 2
OPA - 02 TGCCGAGCTG 4 3
OPA - 03 AGTCAGCCAC 2 3
OPA -04 AATCGGGCTG 1 2
OPA -05 AGGGGTCTTG 1 1
OPA - 06 GGTCCCTGAC 1 2
OPA -07 GAAACGGGTG 5 1
OPA -09 GGGTAACGCC 3 2
OPA-10 GTGATCGCAG 3 1
OPA -11 CAATCGCCGT 2 2
OPA -12 TCGGCGATAG 3 1
OPA -13 CAGCACCCAC 2 3
OPA-14 TCTGTGCTGG 5 1
OPA -17 GACCGCTTGT 5 1
OPA-19 CAAACGTCGG 7 3
OPA -20 GTTGCGATCC 5 1
OPB-1 GTTTCGCTCC 4 2
OPB-5 TGCGCCCTTC 2 0
OPB-7 GGTGACGCAG 6 2
OPB-10 CTGCTGGGAC 5 2
OPB-11 GTAGACCCGT 1 3
OPB-12 CCTTGACGCA 1 3
OPB-13 TTCCCCCGCT 1 3
OPB- 14 TCCGCTCTGC 1 2
OPB -~ 15 GGAGGGTGTT 3 2
OPB-17 AGGGAACGAG 6 0
OPB-18 CCACAGCAGT 5 2
OPC-5 GATGACCGCC 2 I
OPC-6 GAACGGACTC 3 1
OPC-7 GTCCCGACGA 1 4
OPC-8 TGGACCGGTG 3 2
OPC-9 CTCACCGTCC 4 2
OPC-11 AAAGCTGCGC 1 1
OPC-13 AAGCCTCGTC 3 2
OPC-16 CACACTCCAG 3 2
OPD-13 GGGGTGACGA 4 2
OPD - 15 CATCCGTGCT 2 2
OPD-18 GAGAGCCAAC 4 5
OPD-20 ACCCGGTCAC 5 4
OPE-6 AAGACCCCTC 3 1
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