Ciéncia Rural

ISSN: 0103-8478
cienciarural@mail.ufsm.br
Universidade Federal de Santa Maria
Brasil

Zocatelli Ribeiro, Cristiane; Barth Pinto, Ronald José; Assis Franco, Francisco de; Marchioro, VVolmir
Sérgio; Schuster, Ivan; Serra Negra Vieira, Elisa
Analise dialélica e uso de marcadores microssatélites na avaliagdo de cultivares de trigo
Ciéncia Rural, vol. 41, nim. 10, octubre, 2011, pp. 1732-1737
Universidade Federal de Santa Maria
Santa Maria, Brasil

Disponivel em: http://www.redalyc.org/articulo.0a?id=33119857004

Como citar este artigo [ @\ /"

Numero completo . I,
P Sistema de Informacao Cientifica

Rede de Revistas Cientificas da América Latina, Caribe , Espanha e Portugal
Home da revista no Redalyc Projeto académico sem fins lucrativos desenvolvido no ambito da iniciativa Acesso Aberto

Mais artigos


http://www.redalyc.org/revista.oa?id=331
http://www.redalyc.org/articulo.oa?id=33119857004
http://www.redalyc.org/comocitar.oa?id=33119857004
http://www.redalyc.org/fasciculo.oa?id=331&numero=19857
http://www.redalyc.org/articulo.oa?id=33119857004
http://www.redalyc.org/revista.oa?id=331
http://www.redalyc.org

Ciéncia Rural, Santa Maria, v.41, n.10, p.1732-1737, out, 2011

ISSN 0103-8478

Anélise dialélica e uso de marcadores microssatélites na avaliacédo de cultivares de trigo

Diallel analysis and use of microsatellite markers for the evaluation of wheat cultivars

Cristiane Zocatelli Ribeiro™ Ronald José Barth Pinto' Francisco de Assis Franco" Volmir Sérgio
Marchioro" Ivan Schuster" Elisa Serra Negra Vieira"

RESUMO

Foi avaliada a capacidade combinatéria de oito
cultivares de trigo, por meio de um esquema dialélico analisado
segundo o modelo quatro da metodologia de Griffing.
Paralelamente, foi realizada uma analise de dissimilaridade
com marcadores SSR, a partir de estimativas de distancia
genética baseadas em pedigree. Oito caracteristicas foram
avaliadas num experimento delineado em blocos ao acaso,
com duas repetigdes. O agrupamento das cultivares a partir
das distancias genéticas foi efetuado com os métodos UPGMA
e Tocher. Ficou evidenciada a variabilidade entre os genétipos
de trigo. As cultivares ‘CD 108°, ‘CD 0542 e ‘CD 104’
apresentaram grande capacidade geral de combinacdo para
varios caracteres. Os maiores valores de capacidade especifica
de combinacdo foram detectados nos hibridos mais
heterozigotos, formados pelo cruzamento de parentais
integrantes de grupos diferentes. Os agrupamentos indicados
pelo pedigree n&o coincidiram com os indicados a partir dos
marcadores moleculares. As distdncias dos marcadores SSR
provavelmente refletem melhor as relagdes entre as cultivares
de trigo do que as distancias medidas com base na genealogia.
A falta de associacdo entre os padrdes de agrupamento foi
provavelmente devida as propriedades intrinsecas de cada
forma de estimacdo das distancias genéticas, as quais podem
modificar a interpretacéo e a distribuicdo da variabilidade
genética entre os gendtipos avaliados.

Palavras-chave: Triticum aestivum, coeficiente de parentesco,
cruzamentos dialélicos, dissimilaridade.

ABSTRACT
The combining ability of eight wheat varieties was

evaluated according to the fourth model of the Griffing’s diallelic
methodology. Studies on genetic dissimilarity based on

microsatellite markers and genetic distance among genotypes
from pedigree data were also performed. The experiment was
carried out in a randomized block design with two replications.
Eight traits were evaluated in the diallel. Genotypes were
grouped according to the UPGMA and Tocher methods. Genetic
variability among genotypes was evident. Varieties ‘CD 108’,
‘CD 0542’ and ‘CD 104’ were those who showed high values
for general combining ability in several traits. Since the effects
of specific combining ability were more important in those
particularly heterozygous combinations obtained from varieties
allocated in different clusters, field and molecular results
coincided in a certain way. There was no a good coincidence
between the dendrogram based on parentage coefficient and
the one based on microssatellite markers. The very small
association between standards of grouping was probably related
to the intrinsic properties of each way of estimating the genetic
distance, which can modify the interpretation and the
distribution of the genetic variability in the evaluated genotypes.

Key words: Triticum aestivum, parentage coefficient, diallel
crosses, dissimilarity grouping.

INTRODUGAO

O aumento da producéo de trigo no Brasil
requer o emprego de cultivares bem adaptadas aos
diversos ambientes (CAIERAO et al., 2006). No
melhoramento, o éxito dos cruzamentos depende da
magnitude da segregacéo e da forma de heranga das
caracteristicas agrondmicas (GANDIN et al., 1983),
associados a redugdo do nimero de parentais pela
sele¢do de cultivares divergentes com alta capacidade
combinatdria (VIEIRA et al., 2005).
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As informagdes fenotipicas, morfoldgicas e
agrondmicas (CRUZ et al., 2004), bem como ferramentas
importantes provenientes de dados genealdgicos
(ALMANZA-PINZON et al., 2003) e moleculares
(FRANCOetal., 2001; FONSECA etal., 2006; VIEIRA
etal., 2007) permitem a identificacdo e quantificacdo
da divergéncia genética. As informacgdes sobre a
genealogia dos parentais permitem calcular a estimativa
das distancias genéticas por meio do coeficiente de
parentesco. BERTAN et al. (2007) ressaltaram que a
andlise da variabilidade genética, por meio das
distdncias genéticas e morfoldgicas, pode ser
fundamental para a eficiéncia do programa de
melhoramento.

No presente trabalho, a metodologia
dialélica foi empregada na quantificacéo da capacidade
combinatéria, com a perspectiva de contribuir para a
escolha de gendtipos superiores em blocos de
cruzamentos. Foi verificada a correspondéncia entre
as estimativas de capacidade combinatéria, obtidas do
dialelo, e as distancias genéticas dos parentais,
estimadas por informagdes de pedigree e de marcadores
microssatélites.

MATERIAL E METODOS

Oitocultivares de trigo foram utilizadas como
genitoras: ‘CD 104’ (PFAU’S”’/IAPAR 17), “‘CD 105’
(PFAU”S”/2*OCEPAR 14//IAPAR41), ‘CD 108’ (TAM
200/TURACO), “‘CD 0542’ (CD 104/0ORL 95282), ‘CD
0545’ (CD 104/BRS 229), ‘CD 0567’ (RUBI/CD 105), ‘CD
0649’ (CEP29/CD 2009) e ‘CD 0656’ (IPR85/0ORL 95282).
Em geral, estas cultivares apresentam ampla adaptacéo,
podendo ser utilizado em varios estados do pais,
apresentando alto rendimento de gréos, baixa estatura
de planta, resisténcia ao acamamento, tolerancia ao
calor, tolerancia a seca e alta qualidade industrial
(FRANCO & MARCHIORO, 2006).

O experimento de avaliacdo dialélica foi
delineado em blocos casualizados, com duas
repeticdes, e instalado em 2008 em Palotina-PR.
Adotou-se o0 espacamento de 0,2m entre linhas e entre
plantas. Cada linha foi constituida por seis plantas. A
cultivar CD 105 foi utilizada como bordadura. As
caracteristicas avaliadas foram ciclo (CIC, da
emergéncia ao espigamento), nimero de afilhos (NAP)
e de espigas por planta (NEP), tamanho de espiga (TE),
numero de grédos por espiga (NGE), peso de gréos por
espiga (PGE), producdo de grdos por planta (PP) e peso
de mil graos (PMG).

Os dados experimentais foram avaliados
pelo emprego do método quatro proposto por
GRIFFING (1956). Para a analise de agrupamento a partir

dos dados genealdgicos, os coeficientes de parentesco
(COP) estimados segundo o método de MALECOT
(1948) foram convertidos em distancias (D), tal que D=1-
COP. Os gendtipos foram ent&o agrupados pelo método
Unweighted Pair Group Method Using Arithmetic
Averages (UPGMA) (SOKAL & MICHENER, 1958),
gerando um dendrograma.

A anélise com marcadores microssatélites
foi realizada segundo o protocolo descrito por
McDONALD et al. (1994), e realizada com base em 26
primers polimdrficos, discriminados de acordo com o
banco de dados GrainGenes (http://
wheat.pw.usda.gov), da seguinte forma: DuPw115 (5B;
14.6), DUPw167 (6A; 161.2), Wmc41 (2D; 180.5); Wmc4l
(2D; 97), Xbarc59 (5B; 121.7), Xbarc113 (6A,; 66.1),
Xbarc117 (5A; 18.8), Xbarc146 (6B; 82.1), Xbarc170 (4A,;
47.6), Xbarc197 (3A; 77.3), Xbarc198 (6B; 31.9),
Xbarc297 (2D; 10.7), Xbarc343 (4A; 52.8), Xbarc353.2
(2A; 88.3), Xgwm5 (3A; 50), Xgwm71 (2A; 75.6),
DuPw217 (-; -), Xgwm133 (6B; 31.6), Xgwm160 (4A,;
77.1), Xgwm161 (3D; 15.7), Xgwm213 (5B; 32.5),
Xgwm247 (3A; 117), Xgwm247 (3B; 101), Xgwm?285 (3B;
65.3), Xgwm372(2A; 92.1), Xgwm397 (4A; 41.3),
Xgwmd69 (6D; 20.6) e Xgwm499 (5B; 45.6).

O célculo da distancia genética entre dois
gendtipos (I e J) foi estimado de acordo com YAO (2007),
a partir da expressdo D;=1-GS, na qual o indice de
similaridade genética (GS) foi obtido pelo coeficiente
de NEI & LI (1979), GS=2[(N;)/(Ni+N;)], onde Nj=n°de
alelos comuns a ambos os gendtipos para cada primer,
enquanto N e N representaram o nimero total de alelos
SSR no i-ésimo & no j-ésimo gendtipo, respectivamente.
Os dados da matriz de distancias foram utilizados para
0 agrupamento dos gendtipos pelo método UPGMA,
sendo gerado outro dendrograma. Por ultimo, as
distncias genéticas foram submetidas ao método de
otimizagao de Tocher (RAO, 1952), com o emprego do
programa GENES (CRUZ, 2001).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os efeitos de capacidade geral de
combinacédo (CGC) foram significativos para todos 0s
caracteres, exceto para a producéo de grédos por planta,
indicando diferengas no valor médio dos gametas de
cada parental (Tabela 1). Os valores de CGC dos
parentais indicam o grande potencial de CD 108, CD
0542 e CD 104 (Tabela 2). Avariedade CD 108 apresentou
grande CGC para precocidade, afilhamento e
prolificidade. CD 0542 teve alta CGC para a nimero de
afilhos e de espigas por planta, grdos por espiga e
producdo de gréos por planta. No entanto, CD 0542
evidenciou uma tendéncia de gerar hibridos mais
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Tabela 1 - Andlises de variancia de diferentes caracteres avaliados no experimento dialélico de trigo conduzido em 2008 em Palotina-PR,
envolvendo os parentais CD 104, CD 105, CD 108, CD 0542, CD 0545, CD 0567, CD 0649 e CD 0656.

Caréater® Média
CGC Residuo

cic 25,470238** 8,209525* 2,393525 65732143
NAP 21,785714* 10,376710™ 6,530159 15,928571
NEP 22,343810** 4,839525"™ 3,971237 13,092857
TE 3,320714** 0,449860* 0,180493 9,632143
NGE 210,691190** 46,910765™ 25,236059 44,639286
PGE 0,195121** 0,068910"™ 0,043581 1,321786
PP 29,503476™ 20,472625"™ 16,338578 13,170000
PMG 65,999055** 5,134560"™ 5,450704 29,595357

@CIC: ciclo, NAP: niimero de afilhos por planta, NEP: niimero de espigas por planta, TE: tamanho da espiga, NGE: nimero de gréos por
espiga, PGE: peso de grdos por espiga, PP: produgéo por planta e PMG: peso de mil grios. @ns = efeito néo significativo; * = efeito
significativo a 5 % de probabilidade; ** = efeito significativo a 1 % de probabilidade.

tardios. Por ltimo, CD 104 destacou-se em CGC para
tamanho, nimero de gréos e peso de gréos por espiga,
em conformidade com as caracteristicas ja relatadas
por FRANCO (2009).

Os efeitos da capacidade especifica de
combinagdo (CEC) para ciclo e tamanho de espigas
foram significativos (Tabela 3). Aalta CEC do hibrido
CD 104 x CD 0542 indica que efeitos ndo aditivos
aumentaram ainda mais o ciclo tardio que seria de se
esperar com base na alta CGC de seus genitores. Por
outro lado, a CEC negativa de CD 0542 x CD 108 denota
uma precocidade que contraria o0 esperado com base
na CGC alta e positiva de seus pais. Com relagéo ao
tamanho de espiga, a combinagdo de CD 104 (CGC

positiva) com CD 108 (CGC negativa) resultou em
espigas relativamente grandes. O cruzamento de CD
0545 (CGC negativa) com CD 0656 (CGC positiva)
também resultou em espigas relativamente grandes,
sugerindo a manifestacdo de dominancia no controle
desse carater. Por outro lado, efeitos ndo aditivos
permitiram que nem sempre os hibridos provenientes
de parentais com alta CGC fossem satisfatorios. Este
foi o caso de CD 104 x CD 0656, material com CEC
negativa de alta magnitude.

Houve maior frequéncia de valores extremos
(positivos ou negativos) de CEC nos hibridos formados
a partir de CD 0542 e CD 104. Essa constatacdo é
importante porque, quando tais genitores forem

Tabela 2 - Estimativas da capacidade geral de combinagéo (g;) das cultivares parentais de trigo avaliadas no experimento dialélico conduzido

em 2008 em Palotina-PR.

Caracteres avaliados®)

Parental
CIC NAP NEP NGE PGE PP PMG

CD 104 1,8125 -0,0667 -0,0250 0,5958 5,3542 0,1463 0,9483 -0,3896
CD 105 0,0625 -0,5333 0,2750 0,3292 0,5708 0,1146 0,7100 2,3630
CD 108 -1,4375 1,8000 1,9583 -0,2708 -2,4625 -0,0304 1,2350 0,9421
CD 0542 2,2292 1,9833 0,8917 0,2793 4,7708 -0,0404 1,7683 -3,9596
CD 0545 -1,8542 0,3833 0,6250 -1,0042 -5,1125 -0,1921 -0,4783 -1,1846
CD 0567 -0,0208 -0,4333 0,2417 -0,3042 -2,8458 -0,1521 -0,5483 -1,6346
CD 0649 0,2292 -1,6000 -1,9083 -0,0875 3,7875 0,1263 -0,4000 0,4054
CD 0656 -1,0208 -1,5333 -2,0583 0,4625 -4,0625 0,0279 -3,2350 3,4588
DP (gi)® 0,4178 0,6900 0,5381 0,1147 1,3565 0,0564 1,0915 0,6304
DP (gi-gj)® 0,6316 1,0432 0,8136 0,1734 2,0509 0,0852 1,6502 0,9531

WCIC: ciclo, NAP: niimero de afilhos por planta, NEP: niimero de espigas por planta, TE: tamanho da espiga, NGE: nimero de gréos por
espiga, PGE: peso de gréos por espiga, PP: produgéo por planta e PMG: peso de mil gréos. @Desvio padréo da estimativa gi. ©Desvio padréo

da diferenca entre g; e g;.

Ciéncia Rural, v.41, n.10, out, 2011.
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Tabela 3 - Estimativas de capacidade especifica de combinagéo (s;;) para ciclo (acima da diagonal) e tamanho de espiga (abaixo da diagonal)
dos hibridos de trigo procedentes do dialelo conduzido em 2008 em Palotina-PR.

Parentais CD 104 CD 105 CD 108 CD 0542 CD 0545 CD 0567 CD 0649 CD 0656
CD 104 - -0,6071 1,3929 3,2262 -1,6905 -2,0238 -0,2738 -0,0238
CD 105 0,0571 - -0,8571 2,4762 -0,9405 -1,2738 0,9762 0,2262
CD 108 0,9429 -0,4909 - -3,0238 1,0596 2,2262 -1,5238 0,7262
CD 0542 0,1929 0,2596 -0,3404 - -2,1071 -2,9405 0,8095 1,5596
CD 0545 -0,6238 0,5429 0,0429 -0,2071 - 2,1429 1,3929 0,1429
CD 0567 -0,0238 0,0429 0,3429 -0,6071 -0,0238 - 1,5596 0,3095
CD 0649 0,3596 -0,2738 -0,4738 0,5762 -0,3404 0,1596 - -2,9405
CD 0656 -0,7904 -0,0238 -0,0238 0,1262 0,6096 0,1096 -0,0071 -

utilizados em cruzamentos, a selecdo seria mais
oportuna em geracdes avangadas, dada a reducéo dos
efeitos de dominéncia e epistasia.

As distancias genéticas baseadas em
marcadores moleculares foram utilizadas para agrupar

0s genétipos pelo método UPGMA (Figura 1A). O ponto
de corte foi definido em fungdo do ndmero de grupos
indicado pela analise de otimizagao de Tocher (RAO,
1952; MARCHIORO et al., 2003; KARASAWA et al.,
2005; SOUZA etal., 2005; SILVA et al., 2009). Quatro

A

CD_104

CD_0845

CD_105

CD_0649 }
CD_108

CD_D542 }

CD_D567

CD_0ES6

0.20

025 0.30 035 0.40 045 0.50 055

Distancias genéticas

B
CcD0542
©D0545
CDO0G56 |
cD105 4|
cooser} 1
cD108
CD0G4a
0.70 075 0.60 0.85 0.90 0.95 1.00
Distincias genéticas
Figura 1 - Dendrogramas representando o agrupamento pelo método UPGMA:

A) Obtido a partir das distancias de dados moleculares das oito
cultivares de trigo; B) Obtido a partir das distancias genéticas baseadas
em pedigree entre 0s oito parentais de trigo do experimento dialélico.
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grupos foram caracterizados com o ponto de corte na
posicdo 0,35: CD 104, CD 105 e CD 0649 no primeiro
grupo; CD 108 e CD 0542 e CD 0545, no segundo; CD
0567 no terceiro; e CD 0656, no quarto.

Os hibridos entre cultivares de grupos
distintos deveriam ser, a priori, mais heterozigéticos
que os demais. E oportuno, portanto, verificar se os
cruzamentos com alta CEC correspondem as maiores
expectativas de heterozigose. No caso do tamanho de
espigas, os maiores valores positivos de s; foram
detectados em cruzamentos com parentais de grupos
diferentes (CD 108 x CD 104 e CD 0656 x CD 0545). Para
ciclo, os maiores valores positivos de CEC também
corresponderam aos cruzamentos entre parentais de
grupos diferentes (CD 104 x CD 0542; CD 105 x CD
0542; CD 108 x CD 0567 e CD 0545x CD 0567). Em geral,
foram contabilizados 12 cruzamentos com cultivares
participantes de grupos distintos, e um Unico
cruzamento com cultivares do mesmo grupo. Pode ser
observada uma tendéncia de maior heterozigose e de
efeitos de CEC em cruzamentos com cultivares de
grupos diferentes (Tabela 3).

Tomando-se a média das distancias como
ponto de corte, verificou-se a formacdo de 4 grupos
(Figura 1B). No caso dos dois tltimos clusters (CD 108
no terceiro e CD 0649 no quarto), os parentais se
posicionam mais distantes dos demais porque ndo
possuem nenhuma relacdo de parentesco entre si e
com nenhum parental avaliado.

Os dados de genealogia podem refletir as
distancias relativas entre os parentais, bem como seus
respectivos niveis de agrupamento. Por outro lado, o
uso dos marcadores moleculares é uma ferramenta
importante para a definicdo das distancias e dos
agrupamentos, especialmente se forem escassas as
informagdes de pedigree. Pela comparacéo das Figuras
1A e 1B, nota-se que a coincidéncia dos genétipos dos
grupos ndo foi perfeita. Resultados semelhantes de
auséncia de correlagdo entre as distancias genéticas
obtidas por diversos procedimentos foram também
verificados por diversos autores (BERED et al., 2001;
MARIC etal., 2004; VIEIRA et al., 2005; BERTAN etal.,
2007; FONSECA et al., 2007).

As distancias por pedigree refletem a
probabilidade de os parentais compartilharem os
mesmo alelos (coancestralidade). Além disso, as
estimativas das distancias obtidas por pedigree podem
ser incorretas pela ndo observancia da auséncia de
selecdo (ALMANZA-PINZON et al., 2003), pelo
desconhecimento dos ancestrais mais remotos de cada
cultivar e pela falta de genealogia comum entre os
gendtipos testados (BERTAN et al., 2007). Como as
distancias estimadas pelos microssatélites medem o

compartilhamento efetivo dos segmentos de DNA, a
informacdo gerada é mais consistente do que uma
estimativa de probabilidades. Tais consideracoes
sugerem que, neste trabalho, as distancias
quantificadas pelo uso dos marcadores moleculares
devam refletir melhor as relagdes entre as cultivares de
trigo. No entanto, a anélise individual e a combinagéo
de diferentes medidas de distancia pode ser mais
recomendavel a estimacdo do nivel de variabilidade e a
predicdo de desempenho de progénies do que o
emprego de uma Unica metodologia. (BERED etal., 2001
VIEIRA et al., 2007).

CONCLUSAO

Ascultivares ‘CD 108’, ‘CD 0542’ e ‘CD 104’
apresentam alta CGC e maior potencial de contribuicdo
ao programa de melhoramento. Ha concordancia entre
0s resultados de campo e os resultados moleculares,
com efeitos mais pronunciados da CEC nos
cruzamentos entre gendtipos de grupos diferentes,
provavelmente mais heterozigoticos.

A menor consisténcia das distancias
calculadas por pedigree é provavelmente responsavel
pela falta de correlacdo entre as distancias genéticas
obtidas a partir dos dois procedimentos (r=0,04),
considerando os genitores analisados.
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