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Divergéncia genética em milho de primeira e segunda safra

Genetic divergence in maize growing at first and second season

Gustavo André Simon!"; Takeshi Kamada'; Marcio Moiteiro?

Resumo

O objetivo deste trabalho foi estimar a divergéncia genética entre 19 hibridos simples de milho cultivados
na safra de verdo e safrinha. Foram instalados dois experimentos no municipio de Rio Verde, Goias,
sendo um na safra 2007/2008 e outro na safrinha 2008/2008. Ambos os experimentos foram conduzidos
em espagamento entre linhas reduzido de 0,5 m, com populagido aproximada de 65.000 e 55.000 plantas
por hectare na safra e safrinha respectivamente, utilizando-se o delineamento blocos casualizados com
3 repeti¢des. Foram avaliados os seguintes caracteres: altura de plantas, altura de inser¢do da espiga,
comprimento de penddo, indice de area foliar, numero de fileiras de graos por espiga, nimero de graos
por fileira, massa de mil graos ¢ produtividade de graos. A divergéncia genética foi estimada a partir
das distancias de Mahalanobis e os hibridos foram agrupados pelos métodos de otimizagdo de Tocher
e das médias aritméticas ndo-ponderadas (UPGMA). Constatou-se maior divergéncia genética entre
os hibridos 2A525 ¢ DKB177 ¢ entre P30K64 ¢ DKB177, na safra verao e safrinha respectivamente.
Os indices de dissimilaridade observados nas duas safras sugerem a obtencdo de maior heterose pelo
cruzamento de linhagens extraidas dos hibridos AG8060, P30F35, 2B587, AG7088 ¢ DKB390 com
linhagens extraidas dos hibridos AG7000 e DKB177.

Palavras-chave: Zea mays L., grupo heterético, UPGMA, extragdo de linhagens

Abstract

The objective of this study was to estimate the genetic divergence among 19 corn hybrids growing
at the summer and “safrinhaOseason. Two experiments were carried out in Rio Verde, Goias, in the
2007/2008 and 2008/2008 season. Both experiments were conducted at reduced spacing of 0.5 m, with
population density of about 65,000 plants per hectare at summer and “safrinhaOseason respectively,
using a randomized block design with three replications. Were evaluated the following characters:
plant height, ear height, length of tassel, leaf area index, number of kernels rows per ear, number of
kernels per row, thousand grain weight and grain yield. The genetic divergence was estimated from
Mahalanobis dissimilarity and the hybrids were grouped by the methods of Tocher and non-weighted
arithmetic averages (UPGMA). The results show greater genetic divergence between hybrids 2A525
and DKB177 and between P30K64 and DKB177 at the summer and “safrinhaOseason respectively. The
indexes of dissimilarity observed in both seasons suggest the achieving of greater heterosis by crossing
lines from the hybrids AG8060, P30F35, 2B587, AG7088 and DKB390 with lines from the hybrids
AG7000 and DKB177.
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Introducao

A escolha adequada dos gendtipos como
fontes de extragdo de linhagens pode determinar
0 sucesso ou retorno econdmico de um programa
de melhoramento de milho para desenvolvimento
de hibridos (MAGNAVACA, 1998). As tendéncias
sdo no sentido de usar populagdes F2 originadas
de cruzamentos de hibridos simples, sintéticos de
linhagens elites e at¢é mesmo hibridos comerciais

(HALLAUER; RUSSEL; LAMKEY, 1988).

de
frequentemente nos programas de melhoramento de

Diante inimeros  genitores utilizados
milho, sdo geradas centenas de novas linhagens a
cada ano. Desta forma, surge a dificuldade quanto
aos estudos de capacidade de combinagdo para
determinagdo dos grupos heterdticos, que estdo
altamente correlacionados com a divergéncia
genética entre os genitores. A determinacdo da
dissimilaridade genética entre genitores contribui
na extracdo de linhagens endogamicas com
consideravel capacidade especifica de combinagao
e desta forma, permite explorar o fendmeno
da heterose em cruzamentos hibridos (MORO;

SILVEIRA; CARGNELUTTI FILHO, 2007).

Existem duas maneiras de se inferir sobre a
divergéncia genética: de forma quantitativa e de
forma preditiva. Entre as de natureza quantitativa,
citam-se as analises dialélicas, nas quais sdo
necessarios 0s cruzamentos entre os genitores e
sua posterior avaliagdo. As de natureza preditiva
tétm por base as diferencas morfologicas, de
qualidade nutricional, fisiol6gicas ou moleculares,
quantificadas em alguma medida de dissimilaridade
que possa expressar o grau de diversidade genética
entre os genitores (CRUZ; CARNEIRO, 2003).
Como a divergéncia genética estd associada a
heterose, as analises de dissimilaridade genética
podem ser uteis para a predicdo preliminar de
cruzamentos que otimizem a heterose (MIRANDA
et al., 2003).

A utilizagdo de técnicas multivariadas para
estimar a divergéncia genética, tem se tornado

comum entre os melhoristas de plantas, em diferentes
espécies, como ¢ o caso do melhoramento do feijao
(ELIAS et al., 2007; BONETT et al., 2006), da
aveia (KUREK et al., 2002; LORENCETTI, et
al., 2006), do pimentdo (OLIVEIRA; SCAPIM;
CASALI 1998), da mandioca-de-mesa (ZUIN, et
al., 2009), bem como no do milho (FUZATTO et
al., 2002; MORO; SILVEIRA; CARGNELUTTI
FILHO, 2007; CARDOSO et al., 2009).

Diferentes técnicas de analise multivariada tém
sido usadas para se estimar a divergéncia genética,
destacando-se as analises de componentes principais
e medidas de dissimilaridade (CRUZ; REGAZZI,
2001). Diversas medidas de dissimilaridade tém
sido propostas para a quantificacdo das distancias
entre gendtipos, sendo, contudo, a distancia
generalizada de Mahalanobis a mais amplamente
utilizada quando se dispdem de experimentos com
repeticoes. Esta se diferencia das demais técnicas
por levar em consideragdo as correlagdes entre os

caracteres avaliados (CRUZ; REGAZZI, 2001).

Desse modo, o objetivo deste trabalho foi estimar
a divergéncia genética, aferida por caracteres
morfologicos e componentes da produgdo de 19
hibridos simples de milho avaliados na safra e
safrinha no municipio de Rio verde, Goias.

Material e Métodos

Os experimentos foram instalados no municipio
de Rio Verde, utilizando-se dezenove hibridos
simples de milho (2A525, 2B587, 2C520, P30F35,
P30K75, P30F53, P30K64, P30K73, P30R32,
AG7000, AG8060, AG7088, DKB390, DKB393,
DKB177, IMPACTO, MAXIMUS, SOMMA,
BRS1031), provenientes de diferentes empresas,
e cultivados na regido de Rio Verde, Goias. O
delineamento experimental utilizado foi o de blocos
casualizados, com trés repeticdes. As parcelas
experimentais foram constituidas por quatro linhas
de cinco metros de comprimento, espagadas entre si
por 0,5 metros. A area util foi representada apenas
pelas duas linhas centrais, sendo as duas linhas
laterais consideradas como bordaduras.
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Divergéncia genética em milho de primeira e segunda safra

O primeiro experimento (safra 2007/2008)
foi conduzido na area experimental da FESURV
— Universidade de Rio Verde, situada sob as
coordenadas 17°48’ sul, 51°55” oeste, com altitude
de 760 m. A semeadura foi realizada em dezembro
de 2007, utilizando-se densidade populacional de
aproximadamente 65.000 plantas por hectare. A
adubacao empregada na semeadura foi equivalente
a 400 kg ha'' da formulagdo 08-20-18 de N,, PO,
¢ K,O respectivamente. Foi realizada adubagédo de
cobertura nitrogenada com 100 kg ha' de uréia,
aproximadamente 45 dias apds a semeadura.

O segundo experimento (safrinha 2008/2008)
foi estabelecido na fazenda Nossa Senhora da
Aparecida, situada sob as coordenadas 17° 53’ sul e,
50°56’ oeste e altitude média de 669 m. A semeadura
foi realizada em fevereiro de 2008, utilizando-se
densidade populacional de aproximadamente 55.000
plantas por hectare. Na adubagdo de semeadura
foi utilizado 330 kg ha! da formulagdo 08-28-16
de N,, PO, e K,O respectivamente. A adubagdo
nitrogenada de cobertura correspondeu a aplicacao
de 200 kg ha! de sulfato de amonio. Em ambos os
experimentos, o controle fitossanitario de pragas
e doengas foi realizado conforme recomendacao
técnica para a cultura.

As caracteristicas avaliadas foram: altura de
plantas (média de cinco plantas, em metro), altura
de insercdo da espiga (média de cinco plantas,
em metro), comprimento de penddo (média de
cinco plantas, em centimetro), indice de area
foliar (relagdo da area foliar total pela area do solo
ocupada por uma planta) conforme metodologia de
Tollenaar (1992), nimero de fileiras de graos por
espiga (média de cinco espigas), nimero de graos
por fileira (média de cinco espigas), massa de mil
graos (em gramas) e produtividade de graos (massa
de graos da parcela corrigido para umidade de 13%
e extrapolados para kg ha').

Foramrealizadas analises de varianciaindividuais
e, constatada homogeneidade de variancias residuais
pelo teste de Hartley (SNEDECOR; COCHRAN,
1978), realizou-se analise de variancia conjunta.
As generalizadas de Mahalanobis
(D?), obtidas a partir dos dados padronizados,
foram utilizadas como medidas de dissimilaridades.
No estudo de divergéncia genética, utilizando as
estimativas de D? , foi empregado o método de
otimizacao de Tocher e andlise de agrupamento
pelo método das médias aritméticas ndo-ponderadas
(UPGMA). As analises de variancia, bem como
todas as analises multivariadas, foram realizadas
utilizando-se o Programa Genes (CRUZ, 2006).

distancias

Resultados e Discussao

Os quadrados médios para hibridos e interagao
foram significativos, sugerindo haver variabilidade
entre os genodtipos testados e que o comportamento
dos mesmos ndo foi semelhante entre as safras
avaliadas. Os valores dos coeficientes de variacdo
estdo classificados como baixos, de acordo com
relatos da literatura. As medidas de dissimilaridade
estimadas a partir da matriz de distancia de
Mahalanobis na safra e safrinha sdo mostradas na
Tabela 1. Dentre os hibridos avaliados, os menores
valores foram observados entre MAXIMUS e
SOMMA (4,4) e DKB393 e SOMMA (4,4) na safra
e safrinha respectivamente. Enquanto que, a maior
divergéncia foi observada entre os pares 2A525 e
DKB177 (120,5) e P30K64 ¢ DKB177 (170,9) na
safra e safrinha respectivamente. Observa-se ainda,
que apesar de ndo haver completa coincidéncia
nas safras avaliadas, os pares de hibridos mais
divergentes, P30K64 e DKB177, 2A525 e DKB177
e DKB393 e 2A525 coincidiram nas duas condi¢des
de cultivo.

Semina: Ciéncias Agrdrias, Londrina, v. 33, n. 2, p. 449-458, abr. 2012

451



Simon, G. A.; Kamada, T.; Moiteiro, M.

"S10)NE SOp 0BILIOQE[H :9)U0]

§99 TIL 6'cT L0S 1'69  9°Cl €re 1l (A7 N B YA S°LS S'IE 9T T 69 t'ST  0°8E reorsyd

8°Iv v'SL 6T 698 vy 8'se €TS T8 €SL  ¥'8S €Ty €89 L'Le  s0s 08 081 79T 808 VININOS
0vS vy 1ty 818 601 €6¢ 6°1L 6Ty L10I  ¥L9  9'8p 866 v09  6TL TLT 6TE 06 0°€Il  SNWIXVIN
'l 86T 08¢ 9°s¢ L°8¢€ VL 6'ce €91 Tye  8'ST 8¢ v°T8 91 66 1L 07T 6¢CT  t6€ OLOVII
TES  ¥'E9 89S 9S I8 TSy 8Ly 1'8S  ISIT 0T S¥6  60L1  S901 60y I€8 TL6 66L 88Tl LLTg¥d
6v€ 9T v9E T8y 9°¢g 0Ty 6°1S  9°C¢ 676  €LS 0SH SLL L'ey  €v9 901 TIE 80¢ 901 coedAd
I'LT 681 061 I°LI L9z §'eT 0ve ¥yl T8 8TT LI 0L €6c 161 0T 88T tlIT  6'LE o6cdd
09 YL 9%T 80§ 6°0S 191 €7¢ vol ¥'8S 08 I'¥€E L'Ly 0cc €€ SOy 0T8 LLT  S69 880LDV
1€ 60T €€T  tpe 69¢€ Lyl L1 6°S1 6T 891 LI i€ T6 €Sl 0TT 9er  6S  90F 09085V
vz 6°LE  S'8S  0°€S 6°LT 91l 6'8C Tt 0'6C 109 66T 09 TsE SIE €65 8€S 0'6¢ I'L 000LOV
§'se voL T0L L6y €601 §06  6°SY €98  €1¥ 8°¢6 8°LE S9L 0y 61T TWyr L9L ¥'se ST cedoed
I've  ¥'Ts  9%E Tt LYL $'8€ 08T 1'ss 86l T6S  T6T 0°Ce LT Ty 0°€T Sy 00¢  9°s€ €L20¢d
vor  S$LE 6°0S  ¥'89 v°S6 L9T S 9ve 9%l 0°€S 895 9T S6  8TL €95 06 86T €SS r9M0Ed
0°0€  6TC 07TE I8¢ 8°€9 §0T 8T 8°€T SIS vy €1y T8I 101 €6 TOE 0LS 9Tl €1y cedoed
T YIE ST 65y TSy €€ TLI s'og  €°L1 v'oE  v'ee ey S8y TTe 98y LTS 89T L0V SLI0Ed
0°ce 86 18T 0%6C NS Syl 161 L01 LYy €LT 1% 9°ST €L1 09 06l L'61  8'ST 129 €5d0¢ed
§99 TTS 9Ly 9TT  Tl0l 06 81 0'LL 6Ly OTIT  IS€  9%6b L¥8 sy 979 L'Ly LT¥ I'6v [49014
€81 L6 9T¢ L'sg 609 LYT 6Ll 8L €11 1'c€ L'y veg 6°8C 9yl Syl §'s S8y S'Ly L8SHT
06y 6L 66 €05 S0l T8Ol 1°€9  8T0I  8CS  T6O0l TTL  vYS 89L 8Ly TIS S¥S 89T  €'6S STSVe
= ¢ £ 2 2 %2 %2 3 3 & 2 2 2 2 2 2 § g8 =

2 5 x 2 E B B 2 & 3 2 7 ZFZ 7 zZ 37 & 2 3

s 5 = m 3 = S % 3 = D = - o @ sopuqiH

|72]

(TeuoSerp ep oXreqe) 800z/300¢ BYULYES 9 (JEUOTEIP P BUIOR)
8007/L00T B1Jes BU ‘S00I30[0JI0W $a13108IeD 9 oednpoid ep sajusuoduwod wd sepeaseq ‘SopeI[eA. SOPLIQIY ¢ SO 13U ( ;MQV OPEBPLIB[TWISSIP 9P SBAIJRWISH *| B[AqRL

452

Semina: Ciéncias Agrdrias, Londrina, v. 33, n. 2, p. 449-458, abr. 2012



Divergéncia genética em milho de primeira e segunda safra

As amplitudes dos valores das estimativas de
dissimilaridade de Mahalanobis observadas entre
4.4 e 120,5 na safra, e entre 4,4 ¢ 170,9 na safrinha
sugerem haver ampla variabilidade genética entre
os hibridos avaliados, viabilizando desta forma, a
escolha de genitores contrastantes para extragdo de
linhagens endogémicas.

A analise de agrupamento pelo método de
otimizacao de Tocher proporcionou a formacao de
sete grupos distintos de hibridos em ambas as safras
(Tabela 2). Na safra foi formado um grande grupo
constituido por nove hibridos, quatro grupos com
dois hibridos e dois grupos constituidos por apenas
um hibrido. Na safrinha o maior grupo incluiu
sete hibridos, o segundo quatro, o terceiro trés, o
quarto dois e os demais grupos com apenas um
hibrido. De modo geral, os caracteres avaliados na
época da safrinha permitiram maior separa¢ao dos

hibridos para formagao dos grupos de similaridade,
0 que pode estar condigoes
adversas principalmente do clima, influenciando
consideravelmente no comportamento dos hibridos
avaliados pois foram observados maiores médias de
distancias dos intergrupos na safra (Tabela 3). Os
hibridos 2B587, AG8060, P30F35 e DKB390 foram
alocados no mesmo grupo tanto na safra quanto na
safrinha, bem como os hibridos DKB393, SOMMA
e P30F53. Estes resultados sugerem a possibilidade
das linhagens extraidas dos hibridos destes grupos
distintos apresentarem divergéncia genética e
consequentemente
hibridas. Outro ponto que reforga esta hipdtese
€ que os hibridos que constituiram os pares mais
divergentes (Tabela 1), com base na matriz de
distancias de Mahalanobis, foram alocados em
grupos distintos pelo método de otimizacdo de
Tocher (Tabela 2).

associado as

heterose em combinagoes

Tabela 2. Agrupamento dos hibridos simples de milho pelo método de Tocher, com base na dissimilaridade expressa
pela distancia generalizada de Mahalanobis na safra 2007/2008 e safrinha 2008/2008.

Grupos Safra 2007/2008 Safrinha 2008/2008
P30F53, AG8060, P30F35, 2B587, 2B587, AG8060, P30F35, P30K73, BRS1031,
I AG7088, SOMMA, DKB390, DKB393, DKB390, IMPACTO
P30K75
I 2A525, P30R32 DKB393, SOMMA, P30F53, MAXIMUS
m AG7000, BRS1031 P30R32, AG7088, P30K75
v 2C520, IMPACTO 2A525, AG7000
A% P30K64, P30K73 DKB177
VI MAXIMUS P30K64
Vil DKB177 2C520

Fonte: Elaboracdo dos autores.

Em programa de melhoramento genético de
plantas com énfase na obtencdo de hibridos, ¢
importante na escolha de genitores para extragao de
linhagens, que sejam complementares para o maior
nimero possivel de caracteristicas de importancia
agronOmica. A dissimilaridade intergrupos (Tabela
3), obtida também pelo método de otimizacao de
Tocher, permite distinguir entre os grupos formados,

quais sdo mais divergentes geneticamente. As
maiores distancias médias intergrupos na safra,
foram observadas entre os grupos Il e VII (114,9)
e entre os grupos V e VII (85,1). Por sua vez, na
safrinha, os grupos V e VI (170,1) foram mais
divergentes, porém, ambos formados por apenas um
hibrido. O grupo I, com o maior nimero de hibridos,
apresentou maior distancia média intergrupos em
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relacdo ao grupo 111 (86,5), na safrinha, favorecendo
a formagao de dois grupos heteréticos contrastantes.
Em contrapartida, a distdincia média intergrupos

envolvendo os grupos I e II (39,7) na safrinha,
reforcam o fato destes hibridos terem sido alocados
no mesmo grupo na safra.

Tabela 3. Distancias médias intergrupos estimadas pelo método de Otimizagdo de Tocher, envolvendo dezenove
hibridos simples de milho avaliadas no periodo da safra 2007/2008 (acima da diagonal) e no periodo da safrinha

2008/2008 (abaixo da diagonal).

Grupos 1 11 I v % VI Vil
I 62,1 29,2 47,0 323 27,7 48,0
I 39,7 71,8 40,5 54,3 82,5 114,9
I 86,5 35,2 67,9 48,2 56,2 40,6
v 56,7 26,5 554 60,5 42,8 77,9
\% 83,3 67,3 121,9 37,9 42,7 85,1
VI 75,4 44,9 50,7 65,7 170,1 56,8
VIl 25,5 432 51,5 70,4 97,2 93,0

Fonte: Elaboracdo dos autores.

A dissimilaridade entre hibridos estabelecida
pelo método UPGMA constitui uma ferramenta,
que associada com o método de otimizagdo de
Tocher, confere maior seguranga em discriminar
os diferentes gendtipos avaliados a divergéncia
genética. Ambos os métodos de agrupamento
alocaram de forma semelhante os hibridos em
grupos com maior similaridade genética, fato que
também tem sido observado por outros autores
(ELIAS, et al., 2007; ZUIN, et al., 2009). Na safra,
o método UPGMA permitiu a formagao de cinco
grupos distintos considerando ponto de corte de
60% (Figura 1), contendo seis hibridos no grupo
I (P30F53, AG8060, DKB393, P30F35, P30K73 ¢
P30K64), seis no grupo II (DKB390, IMPACTO,
2C520, AG7088, SOMMA e MAXIMUS),
quatro no grupo III (2B587, P30K75, AG7000 e
BRS1031), dois no grupo IV (2A525 e P30R32) e
um no grupo V (DKB 177). Na safrinha também foi
possivel distinguir cinco grupos de similaridade ao
considerar ponto de corte em 40% de similaridade

(Figura 2), contendo seis hibridos no grupo I
(DKB390, IMPACTO, P30K75, P30R32, AG7088
e BRS1031), cinco no grupo 11 (DKB393, SOMMA,
P30F53, MAXIMUS e 2C520), cinco no grupo 11
(P30F35, P30K64, 2B587, AG8060 e P30K73),
dois no grupo IV (2A525 e AG7000) e um no grupo
V (DKB177).

Segundo Hallauer e Miranda Filho (1981),
deve-se preferir cruzamentos entre genitores ou
populagdes que apresentem médias e divergéncias
altas nas caracteristicas de interesse. Desta forma,
além da dissimilaridade genética para a escolha
dos genitores, o desempenho per se dos mesmos,
nos ambientes especificos, deve ser considerado.
Os hibridos AG7000 e P30K75 foram os mais
produtivos, considerando ambas as safras (Tabela
4), contudo, outros hibridos também se destacaram
como AG7088, AG8060, BRS1031, DKBI177,
DKB390, 2A525, 2B587, P30F35, P30Ko64 e
P30R32.
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Divergéncia genética em milho de primeira e segunda safra

Figura 1. Dendrograma ilustrativo do padrdo de dissimilaridade, estabelecido pelo método das ligagdes médias
(UPGMA), para os dezenove hibridos simples de milho através de dados morfoldégicos na safra 2007/2008.
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Fonte: Elaboragdo dos autores.

Figura 2. Dendrograma ilustrativo do padrdo de dissimilaridade, estabelecido pelo método das ligagcdes médias
(UPGMA), para os dezenove hibridos simples de milho através de dados morfologicos na safrinha 2008/2008.
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Fonte: Elaboracdo dos autores.

Com intuito de reduzir esforcos e tornar o
programa de melhoramento mais eficiente e
econdmico, € possivel selecionar alguns entre os
hibridos que foram considerados menos divergentes,
porém apresentam alto potencial produtivo e maior
probabilidade de extragdo de linhagens promissoras.

Dentre os hibridos considerados menos divergentes,

destacam-se o AG8060, P30F35, 2B587, AG7088
e DKB390 em um grupo e os hibridos P30K75,
AG7000 e DKB177 em outro grupo, possibilitando
explorar o maximo da heterose pelo cruzamento
entre linhagens divergentes e complementares
extraidas destes grupos distintos de hibridos.
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456

Simon, G. A.; Kamada, T.; Moiteiro, M.

Tabela 4. Médias de produtividade de graos (kg ha-1) referentes aos 19 hibridos simples de milho avaliados na safra

2007/2008 e safrinha 2008/2008.

Hibrido Safra (2007/2008) Safrinha (2008/2008)
AG7000 10050 a 8827 a
AG7088 10106 a 7792 b
AG8060 9948 a 7744 b
BRS 1031 9932 a 7984 b
DKB177 9778 a 7699 b
DKB390 9227 a 7028 b
DKB393 9616 a 4234 d
2A525 9758 a 7872 b
2B587 9818 a 7928 b
2C520 8192 b 4584 d
IMPACTO 7928 b 7248 b
MAXIMUS 8659 b 5077 d
P 30F35 9707 a 7362 b
P 30F53 9774 a 3966 d
P 30K64 10026 a 7726 b
P 30K73 8595 b 6215 ¢
P 30K75 10712 a 8897 a
P 30R32 9642 a 7470 b
SOMMA 9526 a 4756 d
CV (%) 5,06 12,76

Meédias seguidas pela mesma letra na coluna, ndo diferem significativamente entre si pelo teste de Scott-Knott (p<0,05).

Fonte: Elaboracio dos autores.

As estimativas da contribui¢ao relativa dos oito
caracteres avaliados na dissimilaridade genética
dos 19 hibridos estudados estdo apresentadas na
Tabela 5. As caracteristicas que mais contribuiram
para a explicagdo da divergéncia genética entre os
hibridos, tanto na safra quanto na safrinha foram o
indice de area foliar (% = 22,80), peso de mil graos

(X =18,53), produtividade de grios (X =15,47),
numero de graos por fileira (¥ =13,55) e namero
de fileiras de grdos por espiga (¥ =12,69). Desta
forma, justifica-se a utilizagao destas caracteristicas
na avaliagdo da divergéncia genética entre hibridos
de milho.

Tabela 5. Contribuicao relativa dos oito caracteres para o processo de dissimilaridade genética dos dezenove hibridos

simples de milho.

Contribuicao relativa (%)

Caracteres Safra (2007/2008) Safinha (2008/2008)
Produtividade de graos (kg ha™) 12,11 18,82
Altura de planta (m) 8,04 2,65
Altura de inser¢do da espiga (m) 7,18 1,16
Numero de fileiras de graos por espiga 13,80 11,57
Numero de grios por fileira 10,22 16,87
Massa de mil graos (g) 15,87 21,19
Comprimento do penddo (cm) 6,07 8,86
Indice de area foliar 26,70 18,89

Fonte: Elaboracgio dos autores.
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Conclusoes

Existe variabilidade genética entre os hibridos
testados. A maior divergéncia genética foi observada
entre os pares 2A525 e DKBI177 e P30K64 e
DKB177, na safra e safrinha respectivamente,
podendo implicar em ganhos heterdticos.

Cruzamentos de linhagens extraidas dos hibridos
AG8060, P30F35, 2B587, AG7088 ¢ DKB390 com
linhagens extraidas dos hibridos P30K75, AG7000
e DKB177 proporcionam maiores heteroses.

Os métodos de otimizagdo de Tocher e UPGMA,
de modo geral, discriminaram de forma semelhante
os grupos dos hibridos com maior similaridade.
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