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Divergéncia genética em gendtipos de milho, no Estado do Tocantins?

Genetic divergence in populations of maize, in Tocantins State, Brazil

Eliane Aparecida Rotili?*, Leandro Lopes Cancellier®, Michel Antonio Dotto*, Joénes Mucci Peluzio® e Edmar
Vinicius de Carvalho*

RESUMO - Este trabalho objetivou avaliar a divergéncia genética em genétipos de milho no sul do estado do Tocantins.
O experimento foi realizado no municipio de Gurupi - TO. As populag6es foram obtidas de 70 hibridos top cross pelo
cruzamento de linhagens S, com um testador, utilizando-se 11 cultivares como testemunha, totalizando 81 genétipos. O
delineamento experimental utilizado foi blocos casualizados com duas repeticdes. As caracteristicas avaliadas foram:
altura da planta, altura da espiga, prolificidade, comprimento de espiga, diametro de espiga, peso de 100 gréos, peso
hectolitrico e produtividade de grdos. A divergéncia genética foi avaliada por procedimentos multivariados como a
distancia generalizada de Mahalanobis e pelos métodos de agrupamento de otimizagao de Tocher e vizinho mais préximo.
Encontrou-se divergéncia genética entre as populagdes estudadas promovendo a formagao de grupos diferentes entre o
método de Tocher e do vizinho mais préoximo. As caracteristicas produtividade e comprimento de espiga foram as que
mais e menos, respectivamente, contribuiram na diversidade genética dos genotipos.

Palavras-chave: Zea mays. Plantas-melhoramento genético. Analise multivariada.

ABSTRACT - This study aimed to evaluate the genetic diversity in maize genotypes in the southern of Tocantins. The
experiment was conducted at Gurupi - TO, Brazil. The populations were obtained from 70 top cross, with crossing
the lineages S, with a tester, and using 11 cultivars as a witness, totaling 81 genotypes. The experimental design was
randomized blocks with two replications. The characteristics assessed were: plant height, ear height, prolificacy, ear
length, ear diameter, weight of 100 grains, hectoliter weight and grain yield. Genetic divergence was assessed by
multivariate procedures: Mahalanobis distance, clustering methods of Tocher and nearest neighbor. It was found genetic
divergence among populations and the formation of non congruent groups between the method of Tocher and nearest
neighbor. The yield grain was the major contributor to the genetic diversity and the ear length was the least.
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INTRODUCAO

A cultura do milho nos Gltimos anos estd sendo
bastante explorada, mesmo com a evolucédo gradativa das
quantidades produzidas e rendimentos obtidos. Entretanto,
a produgdo de grdos por unidade de area ainda néo traduz
0 potencial genético das cultivares disponiveis, levando
a constantes buscas por alternativas que aumentem a
produtividade (CUNHA et al., 2010).

A avaliagdo de linhagens com base no seu
comportamento em combinacfes hibridas € uma das
etapas mais importantes e dispendiosas do programa de
hibridos. Entre os métodos desenvolvidos para facilitar
essaavaliacdo destaca-se 0 uso de top cross, que representa
0 cruzamento de linhagens com um testador comum
de base genética ampla, para avaliagdo da capacidade
geral de combinagdo, ou base restrita, para avaliacio
da capacidade especifica de combinacdo (MIRANDA
FILHO; VIEGAS, 1987; SAWAZAKI et al, 2000).

Entre as decisdes que os melhoristas de plantas
tomam constantemente, uma das mais importantes € a
escolha de populag6es para um programa de selecdo, que
deve ser a mais acertada, uma vez que escolha inadequada
de populacdo implicara em perda do tempo e dos recursos
destinados ao melhoramento (FUZATTO, 2002).

O conhecimento da divergéncia genética fornece
parametros para escolha de genitores que, ao serem cruzados,
possibilitam maior efeito heterético na progénie, aumentando
as chances de obtengdo de genotipos superiores em geracoes
segregantes. Tais estimativas sdo de grande utilidade nos
programas de melhoramento e também na escolha de
genitores para mapeamento de genes (BUZAR; OLIVEIRA;
BOITEUX, 2007; PAIXAO et al., 2008). Conforme Cruz
e Carneiro (2003) a divergéncia genética é importante para
0 conhecimento da variabilidade genética das populactes e
possibilita 0 monitoramento de bancos de germoplasmas, pois
gera informac0es Uteis para preservagao e uso dos acessos.

Noestudodadiversidadegenéticade umapopulagéo,
sdo utilizados caracteres agrondmicos e morfoldgicos
que, por sua vez, sdo submetidos as técnicas hiométricas
multivariadas, permitindo unificar maltiplas informag6es
de um conjunto de caracteres (CRUZ; REGAZZI, 2004).
Este trabalho objetivou avaliar a divergéncia genética em
genétipos de milho no sul do estado do Tocantins.

MATERIAL E METODOS

O experimento foi realizado no municipio de
Gurupi, no Estado do Tocantins, situado a 11°43” de
latitude Sul e 49°15’ de longitude Oeste, numa altitude
média de 300 m, solo do tipo Latossolo Vermelho-Amarelo

Distrofico, com clima tropical semi-Umido classificado
de AW (tropical de verdo Umido e periodo de estiagem no
inverno), a vegetacdo predominante é cerrado (87% de seu
territorio) com a floresta de transicdo (13%) amazbnica. A
semeadura foi realizada no dia 11 de dezembro de 2008.
Os tratamentos foram constituidos de 70 hibridos top cross
obtido de cruzamento de linhagens S, com um testador, que
foi constituido de uma massa de grdos em igual proporcéo
das linhagens, formando combinagdes hibridas, e 11 cultivares
como testemunha, totalizando 81 gendtipos (Tabela 1).

O delineamento experimental utilizado foi blocos
casualizados com duas repetices. O espagamento
utilizado foi 0,9 m entre linha e as parcelas constaram de
duas linhas de quatro metros lineares. Na instalacdo do
experimento, foi utilizado o sistema de preparo de solo tipo
convencional, com uma gradagem. O plantio das sementes
e a adubacdo no sulco foram feitos manualmente. A
adubacdo de plantio foi realizada utilizando 400 kg ha de
5-25-15+0,5% Zn de NPK. Plantou-se o milho na parcela
a fim de obter 55 mil plantas ha*. Aadubagdo de cobertura
foi realizada aos 25 e 45 dias apds o plantio, com 60 kg ha-
t de N em cada aplicacdo utilizando como fonte o sulfato
de amonio. Os tratos culturais foram realizados de acordo
com as recomendacdes técnicas da cultura (FANCELLI;
DOURADO NETO, 2000).

As caracteristicas avaliadas foram: altura da planta
(AP) - foi medida, em centimetros, apés o florescimento
masculino, do nivel do solo a insercdo da folha bandeira;
altura da espiga (AE) - foi medida, em centimetros, apds
o florescimento masculino, do nivel do solo até a inser¢do
da espiga superior no colmo; prolificidade (PROL) - foi
obtida pela razdo entre 0 nimero de espigas e respectivo
nimero de plantas; comprimento de espiga (COMP) -
comprimento em milimetros da base ao apice da espiga;
didmetro de espiga (DESP) - didmetro da parte mediana da
espiga em milimetros; peso de 100 grdos (P100G) - peso
em gramas, de amostras de 100 gréos, corrigido para 13% de
umidade; peso hectolitrico (PH) - peso em gramas, de cem
litros de gréos, corrigido para 13% de umidade; produtividade
de gréos (PG) - foi obtida por pesagem dos graos debulhados,
em kg parcela?, corrigidos para 13% de umidade em kg ha.

Na anélise dos dados, foi realizada a andlise de
variancia nas caracteristicas para procedimento da analise
da divergéncia genética, empregando-se as técnicas
multivariadas. Na aplicacdo da técnica de agrupamento
dos genétipos, adotou-se a distancia generalizada de
Mahalanobis(D?),comomedidadedissimilaridade, levando
em consideragdo o grau de dependéncia entre as variaveis
estudadas. Com relagdo ao estabelecimento de grupos
similares, foi aplicado o método hierarquico aglomerativo
de otimizagdo proposto por Tocher, cujos calculos foram
igualmente embasados na distancia generalizada de
Mahalanobis e 0 método do vizinho mais proximo. Para a
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Tabela 1 - Relagdo dos gendtipos

Ne° Gendtipo Trat. N Genétipo Trat. N Genétipo Trat.
1 UFT118-1-2 1 28 UFT12 1 55 UFT12-1 1
2 HS 1 2 29 HD 1 2 56 UFT33-1-2 1
3 HS 2 2 30 UFT134-4-2 1 57 UFTPO 2
4 UFT134-2-1 1 31 UFT113-2 1 58 UFT118-1-1V 1
5 HS 3 2 32 UFT29-1-1 1 59 UFT65-2 1
6 HS 4 2 33 UFT73-1-2 1 60 UFT67-1-2 1
7 UFT118-2 1 34 UFT96-1-2 1 61 UFT73-2 1
8 HS 5 2 35 UFT96-1-1 1 62 UFT8 1
9 UFT67-1 1 36 UFT55-1-3 1 63 HSm 2
10 UFTVERM.F1 1 37 UFT12PVHIB 1 64 UFT65-2-2 1
11 UFT134-3-1 1 38 V1 2 65 UFT67-2-1 1
12 UFT134-1-1 1 39 UFT65-1-3 1 66 UFT38-2-1 1
13 UFT68-1-2 1 40 UFT111-1-9 1 67 UFT118-1 1
14 UFT29-1-2 1 41 UFT127 1 68 UFT73-3-2 1
15 UFT65-1-1 1 42 UFT153-2 1 69 UFT111-2 1
16 UFT67-1-6 1 43 UFT73-1 1 70 UFT67-1-1 1
17 UFT68-2-1 1 44 UFT29-2 1 71 UFT68-2 1
18 UFT65-1-2 1 45 UFT8-1-1 1 72 UFT55-2 1
19 UFT33-1-1 1 46 UFT8-1-2 1 73 UFT111-1-1 1
20 UFT65-1-3 1 47 UFT118-2-1 1 74 UFT134-3 1
21 UFT113-1 1 48 UFT73-3-1 1 75 UFT153-1 1
22 UFT65-2-1 1 49 UFT68-1-1 1 76 UFT134-4-1B 1
23 UFT73-1-1 1 50 UFT111M 1 77 UFT80-1 1
24 HT1 2 51 V2 2 78 UFT118-2-2 1
25 HS 6 2 52 UFT55-1-2 1 79 UFT68-1 1
26 UFT118-1-1 1 53 UFT55-2-1 1 80 UFT134-1 1
27 UFT38-1-1 1 54 UFT38-1-2 1 81 UFT134-3-2 1

N°: nGmero do gendtipo. Trat.: 1. hibridos top cross obtidos cruzamento de linhagens S; 2. cultivares comerciais. HS: hibrido simples; HT: hibrido
triplo; HD: hibrido duplo; V: variedade; HSm: hibrido simples modificado

realizacdo das analises de variancia, divergéncia genética
e contribuicdo relativa das caracteristicas utilizou-se o
programa Genes (CRUZ, 2004).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Utilizando o Método de Tocher para o agrupamento
de populagdo em milho, a partir da avaliagdo de 81
gendtipos foram encontrados 17 grupos (Tabela 2),
sendo que os gendtipos que fazem parte do mesmo grupo
apresentam similaridade genética entre 0s mesmos.
A andlise de agrupamento tem por finalidade reunir

por critério de classificagdo, os genitores (ou qualquer
outro tipo de unidade amostral) em vérios grupos, de
tal forma que exista homogeneidade dentro do grupo e
heterogeneidade entre grupos (CRUZ; REGAZZI, 2004;
BERTAN et al., 2006). O grupo 1, foi formado por 41
gendtipos, o qual destacou-se por apresentar um maior
namero de geno6tipos, indicando que 63% das cultivares,
estdo contidos no mesmo grupo.

Na busca de divergéncia genética entre as
populagbes, a porcentagem elevada de gendtipos
similares, reduz a possibilidade de obtencéo de hibridos
interpopulacionais. Neste sentido, a escolha de populagdes
de grupos que apresentem maiores divergéncias, podem
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Tabela 2 - Agrupamento em populacédo de milho de 81 genétipos, pelo método de Tocher, com base na distancia generalizada de
Mahalanobis (D?), considerando oito caracteristicas agrondmicas, em ensaios realizados em Gurupi - TO, na safra de 2008/09

Grupos Genotipos
1 6; 44, 19; 24, 54, 7, 9; 58; 41, 38; 16, 25; 80; 68; 52; 42, 76; 11, 12, 15; 56; 63; 36, 8; 77, 66, 79; 2; 10; 3; 57,
55; 72; 53; 69; 65; 13; 45; 30; 33; 17
2 1; 48; 49; 34; 67
3 20; 50; 18; 21; 26
4 5;51; 70; 59; 39
5 32; 46; 28, 40; 27
6 37:74;75; 4
7 47; 62
8 71, 78; 14
9 23; 81
10 43; 64
11 61
12 35
13 22
14 60
15 29
16 73
17 31

ser usados na busca de cruzamentos contrastantes, pois
podem explorar a heterose, mas para isso € necessario
que a semente hibrida seja acessivel, sobretudo no que se
refere ao custo. A exemplo de populag8es, uma opgéo séo
os hibridos interpopulacionais, como indicado por Souza
Sobrinho, Ramalho e Souza (2002).

Pelo método de Tocher (Tabela 2), os grupos de 2
a 5 apresentaram cinco genotipos, o grupo 6 apresentou
quatro genotipos, o grupo 8 apresentou trés genotipos, os
grupos 7; 9 e 10 com dois genotipos e os grupos de 11
a 17 com um gen6tipo, mostrando que 41% dos grupos
formados, apresentam apenas um genoétipo, e de acordo
com Vieira et al. (2005) grupos formados por apenas um
individuo apontam na dire¢do de que tais individuos sejam
mais divergentes em relagdo aos demais. Isto facilita a
projecdo dos trabalhos de melhoramento, encontrando-
se genotipos distintos para futuros cruzamentos. Neste
sentido, ha interesse na obtengdo de populagdes distintas
no programa de melhoramento de milho, aumentando as
possibilidades de cruzamentos. Portanto, os gen6tipos dos
grupos de 14 a 17, podem ser cruzados com os genétipos
do grupo 1 (6; 44; 19; .... 30; 33; 17), obtendo-se assim,
hibridos interpopulacionais para o desenvolvimento
futuro de possiveis cultivares, pois tais cruzamentos
poderdo ser resultantes de genitores contrastantes.

O método do vizinho mais proximo identifica os
genitores mais similares na matriz de dissimilaridade, os
quais séo reunidos para formar o grupo inicial (CRUZ,
REGAZZI, 2004). A aplicacéo desse método resultaem um
dendrograma, que permite identificar grupos homogéneos
e tem como objetivo acumular as informagdes intra e
inter grupos. A partir do dendrograma representativo das
populagdes de 81 gendtipos de milho (Figura 1), utilizando
alinha de corte em 1,86, foi possivel identificar a formagéao
de varios grupos. O gendtipo 61 foi 0o mais divergente
formando o primeiro grupo, divergindo do restante do
segundo grupo, formado a partir do gendtipo 35, seguido
dos demais grupos. A divergéncia do gen6tipo 61 também
foi identificada pelo método de Tocher (Tabela 2), o qual
encontra-se isolado dentro de apenas um grupo.

O estudo comparativo entre 0 método de
Tocher e vizinho mais préximo revelou que 80% dos
41 genotipos que constituiam o grupo 1 oriundos do
método de Tocher, os quais podem ser comparados pelo
método do vizinho mais proximo (D2, significativo a
5%), indicando que o método do vizinho mais préximo,
através dessa linha de corte pode apresentar uma maior
diferenciacdo entre os genotipos deste estudo. O método
de Tocher permitiu visualizar maior similaridade entre as
populagdes utilizadas. Portanto, hibridacdo das linhagens
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Figura 1 - Dendograma representativo da dissimilaridade genética
entre 81 gendtipos de milho, obtidos pela técnica do vizinho mais
préximo, utilizando a distancia generalizada de Mahalanobis, em
ensaios realizados em Gurupi - TO, na safra de 2008/09
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\ I [ [ [ I I I I I |
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do programa de melhoramento, através de cruzamentos
top cross, promoveu a formacéo de gendtipos divergentes,

concordando com Arnhold et al. (2009) que considera o
método de cruzamento top cross, como muito utilizado na
sele¢do de linhagens para producéo de hibridos em milho.

No caso em que se necessite de um método para
avaliar a divergéncia genética com o objetivo de comparar
0s pares, em determinado gendtipo nesta pesquisa, pode
optar pela utilizagdo do método do vizinho mais préximo,
na perspectiva dabuscaem visualizar a divergénciagenética
entre determinados gendtipos dentro deste trabalho.

A Tabela 3 apresenta a contribuicdo das
caracteristicas para a divergéncia, observa-se que
das oito caracteristicas avaliadas, a caracteristica que
mais contribuiu para a divergéncia foi a produtividade
(21,8%), ja& a caracteristica que apresentou uma menor
contribui¢do foi comprimento de espiga (6,9%). Estes
dados diferem dos encontrados por Paixdo et al. (2008)
que analisaram a divergéncia genética em populacGes de
milho e constataram que a caracteristica mais importante
no melhoramento que é a produtividade contribuiu
em menor propor¢do na determinagdo da divergéncia
genética. A identificacdo de genitores menos divergentes
pode ser de grande valia em retrocruzamentos, quando
se deseja recuperar caracteristicas do parental recorrente.
Porém, a maior contribuicdo relativa da caracteristica
produtividade é importante no estudo de populagdes,
em fungdo da escolha das mais divergentes, mas que
apresentem elevada produtividade, sendo muitas vezes
esta, a caracteristica prioritaria no melhoramento.

Tabela 3 - Contribuic&o relativa dos caracteres para diversidade pelo
método de Singh (1981) distancia generalizada de Mahalanobis

Variavel (Caracteristica) Valor em %
1. Altura de plantas (m) 11,8
2. Altura de espigas (m) 13,3
3. Prolificidade 7,0
4. Comprimento de espigas (mm) 6,9
5. Didmetro de espigas (mm) 13,7
6. Peso de 100 gréos (g) 12,7
7. Peso de cem litros de graos (g) 12,8
8. Produtividade de gréos (kg) 21,8

O método de Singh (1981), baseado em D2
de Mahalanobis, considera de menor importancia
caracteristicas que expressam menor Vvariabilidade.
Sugere-se, portanto, que seja descartada neste caso, a
variavel comprimento de espiga (Tabela 3) que apresentou
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menor contribuigdo para a divergéncia. Conforme Alves et
al. (2003), o grande interesse na avaliacdo da importancia
relativa dos caracteres reside na possibilidade de se
descartarem caracteristicas que contribuem pouco para
a discriminacdo do material avaliado, reduzindo dessa
forma, mao-de-obra, tempo e custo despendidos na
experimentacdo. De acordo com Lopes et al. (2007), as
relagBes entre as caracteristicas de espigas sdo dependentes
dos genétipos, e este fato pode complicar a tarefa dos
melhoristas de plantas ao selecionar genétipos. Portanto,
embora a contribuigdo relativa do comprimento de espiga
tenha obtido um valor baixo, para outros estudos pode haver
a necessidade desta informag&o. O comprimento médio de
espiga é um dos caracteres que pode interferir, diretamente,
no nimero de graos por fileira e, consequentemente, na
produtividade do milho (KAPPES et al., 2009). Coimbra
et al. (2010) ao avaliarem gendtipos de milho, na maioria
das populagdes, também ndo encontraram diferengas
significativas no comprimento de espigas.

CONCLUSOES

1. Houve divergéncia genética entre os genétipos estudados;

2.0s métodos utilizados foram importantes para o estudo
da divergéncia desta pesquisa;

3.As caracteristicas produtividade e comprimento de
espiga foram as que mais e menos, respectivamente,
contribuiram na diversidade genética das populagdes.
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