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1 - Introducao

O milho (Zea mays L.) € um dos cereais mais importantes a nivel mundial. Na safra
2013/2014, o Brasil contribuiu com uma producdo de aproximadamente 78,9 milhdes de
toneladas, em uma &rea semeada de 15,5 milhdes de hectares, e com uma produtividade média
de 5.095 kg ha™. J4 o Rio Grande do Sul contribuiu com uma producdo de 5,3 milhdes de
toneladas de gréos [2].

O estudo da divergéncia é importante para se conhecer a variabilidade genética existente
entre as cultivares. Essa variabilidade genética pode ser mensurada por meio da andlise de
agrupamento, que possibilita separar as cultivares em grupos homogéneos. Dentre as técnicas
mais utilizadas para verificar a divergéncia genética, encontra-se a analise de agrupamento
por métodos hierarquicos [4]. Para a estimacdo da distancia entre as cultivares, a distancia
generalizada de Mahalanobis (D?), é a medida de dissimilaridade mais utilizada quando os
dados foram obtidos em delineamentos experimentais com repeticao [4].

Assim, o objetivo deste trabalho foi avaliar a divergéncia genética entre cultivares de
milho de ciclo superprecoce em relagdo a produtividade de grdos e a qualidade proteica por
meio da analise de agrupamento.

2 - Material e Métodos

Foi conduzido um experimento com a cultura de milho (Zea mays L.) no ano agricola
2009/2010 na area experimental do Departamento de Fitotecnia, da Universidade Federal de
Santa Maria, Estado do Rio Grande do Sul. Foram avaliadas 22 cultivares de milho de ciclo
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superprecoce no delineamento experimental de blocos ao acaso com trés repeticdes. Cada
parcela foi constituida de duas linhas de 5 m de comprimento, espacadas em 0,8 m. A
densidade de semeadura foi de 62.500 plantas ha®. A semeadura foi realizada no dia
26/10/2009, com adubacéo de base de 37,5 kg ha™ de N, 150 kg ha™ de P,Os e 150 kg ha™ de
K,0. Foram realizadas trés aplicacfes de nitrogénio, quando as plantas apresentavam quatro,
seis e oito folhas expandidas, respectivamente, totalizando 200 kg ha™* de N.

Em cada unidade experimental foram mensuradas as variaveis, produtividade de gréos
(PROD, em t ha™), a 13% de umidade; proteina bruta (PB) em percentagem da matéria bruta
(%MB); lisina (LIS, em %MB), metionina (MET, em %MB), cisteina (CIS, em %MB),
treonina (THR, em %MB), triptofano (TRP, em %MB), valina (VAL, em %MB), isoleucina
(ILE, em %MB), leucina (LEU, em %MB), fenilalanina (FEN, em %MB), histidina (HIS, em
%MB) e arginina (ARG, em %MB). Para as mensuracdes das variaveis foi utilizado o
equipamento NIR (Near Infrared Analysis), usando ajuste de calibracdo pelo procedimento
analitico CEAN 010 da Adisseo Brasil AS.

Foi realizada a andlise de variancia para as 13 variaveis mensuradas e calculada a
precisdo experimental de cada variavel. Apds foi determinada a matriz de correlacdo
genotipica entre as varidveis e realizado o diagnostico de multicolinearidade [3], conforme
critério de [5]. Depois, foi determinada a matriz de distancia generalizada de Mahalanobis
entre as cultivares e esta foi utilizada como medida de dissimilaridade para a analise de
agrupamento das cultivares pelo método hierarquico da ligacdo média entre grupo (UPGMA)
[4] e [3]. Posteriormente foi construido o dendrograma e calculado o coeficiente de correlagcdo
cofenética (CCC). As analises estatisticas foram realizadas com auxilio dos softwares Genes
[3], Bioestat 5.0 e Office Excel®.

3 - Resultados e Discussao

Com base na andlise de variancia, verificou-se efeito significativo das variaveis
mensuradas (Tabela 1). Diante dessa diferenga existente entre as cultivares, o estudo da
divergéncia genética é recomendado. Todas as varidveis apresentaram elevados escores de
acuracia seletiva (AS > 0,87), o que indica precisdo experimental alta ou muito alta [6].

Devido todas as varidveis apresentarem diferencas significativas entre as cultivares
(Tabela 1), foi calculada a matriz de correlagdo genotipica entre as 13 variaveis mensuradas.
Diante da matriz de correlacdo genotipica, constatou-se elevado grau de multicolinearidade
entre as varidveis mensuradas [5], com nimero de condigdo igual a 2.220. Apds a eliminacgao
das variaveis: CIS, THR, TRP, VAL, ILE, FEN, HIS e ARG, o nimero de condicdo foi igual
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a 45, o que indica multicolinearidade fraca [5]. Assim, para a analise de agrupamento,
restaram cinco variaveis (PROD, PB, LIS, MET e LEU).

Tabela 1. Resumo da analise de variancia (nimero de graus de liberdade (GL) e quadrado
médio para as fontes de variacdo bloco, cultivar e erro), media, coeficiente de variacdo
experimental (CV), valor do teste F para cultivar (Fc), acuracia seletiva (AS) e precisao
experimental®, para as varidveis produtividade de grdos (PROD, em t ha™), a 13% de
umidade; proteina bruta (PB) em percentagem da matéria bruta (%MB), lisina (LIS, em
%MB), metionina (MET, em %MB), cisteina (CIS, em %MB), treonina (THR, em %MB),
triptofano (TRP, em %MB), valina (VAL, em %MB), isoleucina (ILE, em %MB), leucina
(LEU, em %MB), fenilalanina (FEN, em %MB), histidina (HIS, em %MB) e arginina (ARG,
em %MB), de 22 cultivares de ciclo superprecoce de milho.

FV GL PROD PB LIS MET CIS THR TRP

Bloco 2 0703974 018138  0,000006  0,000041 0,000002 0,000024 0,000011
Cultivar 21 3,557506* 0,217603* 0,000217* 0,000089* 0,000158* 0,000866* 0,000097*
Erro 42 039626 0051776  0,000043 0,000024 0,000021 0,000162  0,000019

Média 5,92 731 0,22 0,15 0,16 0,22 0,05
CV(%) 10,64 311 3,02 334 2,92 5,77 8,4
AS 0,94 0,87 09 0,86 0,93 09 0,9
Precisio® MA A MA A MA MA MA
FV GL VAL ILE LEU FEN HIS ARG

Bloco 2 0000156 0,000056  0,001156  0,000505  0,000018 0,000029
Cultivar 21  0,001091* 0,000657* 0,006512* 0,00138* 0,000505* 0,000945*
Erro 42 0,000143 0,000069 0,000902 0,000152 0,000033  0,000079

Média 0,31 0,19 0,84 0,29 0,19 0,33
CV(%) 3,81 4,37 3,56 4,33 311 2,67
AS 0,93 0,95 0,93 0,94 0,97 0,96
Precisio® MA MA MA MA MA MA

W Limites de classes estabelecidos em [6]: MA = muito alta (AS > 0,90), A = alta (0,70 < AS < 0,90), M =
moderada (0,50 < AS < 0,70) e B = baixa (AS < 0,50). * Efeito significativo pelo teste F em nivel de 5% de
probabilidade de erro.

Verificou-se com base na matriz de distancia generalizada de Mahalanobis (Tabela 2),
que a maior dissimilaridade (D?=89,57), foi obtida entre as cultivares GNZ 0729 e RBX 79 e
a menor dissimilaridade (D?=0,61), entre as cultivares PRE22D11 e SG 6302. Os valores das
medidas de dissimilaridade confirmam inferéncias anteriores que ha variabilidade genética
entre as cultivares de milho. Com isso, é possivel que nos programas de melhoramento
genético sejam realizados cruzamentos entre plantas.

O dendrograma obtido a partir do agrupamento das 22 cultivares, pelo método da
ligacdo media entre grupo (UPGMA), com base nas variaveis PROD, PB, LIS, MET e LEU,
utilizando-se a distancia generalizada de Mahalanobis como medida de dissimilaridade para
definicdo dos grupos e critério de 50% de dissimilaridade, permitiu a separagdo das cultivares
superprecoces em trés grupos (Figura 1). O grupo 1 foi composto pelas cultivares PRE
22D11, SG 630, PRE 12S12, Dx 915, PRE 22T10, GNZ 9505 e GNZ 0729, o grupo 2 pelas
cultivares Bx 898, AG 9045 e RBX 79 e o grupo 3 pelas cultivares PMS 1635A08, SHS 7090,
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HS 79707, SHX 7111, PRE 22S11, PMS 3919, BG 7060, FTH 960, AG 9020, BM 911,
2B433 e BALU 7690.

Tabela 2. Medidas de dissimilaridade entre as 22 cultivares de milho de ciclo superprecoce,
obtidos na matriz de Distancia Generalizada de Mahalanobis (D?), com base nas variaveis
produtividade de grdos (PROD, em t ha™), a 13% de umidade; proteina bruta (PB) em
percentagem da matéria bruta (%MB); lisina (LIS, em %MB), metionina (MET, em %MB) e
leucina (LEU, em %MB).

BM Dx 2B PMS PMS FTHGNZGNZ Bx

HS PRE PRE PRE PRE RBX SHS SHX AG BALU SG AG BG

Cultiver 912 915 433 3919 1635A08 960 0729 9505 898 79707 12512 22D11 22511 22T10 79 7090 7111 9045 7690 6302 9020 7060
BMO911 2093 556 1305 2395 16,795004 3509 1426 1799 5090 47,77 1292 2544 24,7922,7813741059 12,19 51,39 26,18 1603
Dx 915 1002 1295 1549 12331320 337 3177 1455 947 731 409 117 3897 376 9,75 27,01 1438 7,96 17,13 905
2B433 920 2065 103341581836 1521 1029 3119 3210 565 1304 21581557 559 1234 7,65 34,391575 890
PMS 3919 844 297 43222520 1300 10,77 2888 29,72 680 1591 9,70 950 608 542 897 29,74 340 129
PMS 1635A08 339 36422733 1261 834 1922 2018 688 1364 2067 624 736 1409 1416 22781147 869
FTH960 42972352 814 475 2030 2416 388 1227 1048 750 198 786 720 2598 417 345
GNZ0729 1242 7221 4458 1981 806 2606 1332 89,57 16544069645 47,20 847 52,8536,12
GNZ 9505 4644 2062 1054 584 1057 267 5822121517,704081 2956 595 29,1017,18
Bx 898 680 4741 5086 1344 3045 11972648 7,64 528 1550 558819151558
HS 79707 2382 2442 370 1138 21,701443 162 1001 1591 28011512 807
PRE 12512 419 1465 6,72 5358 882 19665001 2617 510 24,752319
PRE 22D11 1404 432 6421 852 22544868 3440 061 31,7622,12
PRE 22511 363 2406 475 169 1285 921 16411172 456
PRE 22T10 4251 453 890 2863 1808 5,76 19,69 10,61
RBX79 31021582 984 1355 6526 791 1558
SHS 7090 957 2365 11,32 952 1237 818
SHX 7111 913 795 2526 881 484
AG9045 17,30 50,6613,29 750
BALU 7690 37,03101912,70
SG 6302 30822185
AG9020 4,67
BG 7060

O coeficiente de correlagcdo cofenética (CCC) foi igual a 0,6337 e significativo

(p<0,05), o que revela boa relacdo entre a matriz de distdncia generalizada de Mahalanobis

(D) e a representacéo gréfica pelo dendrograma e, dessa forma, a representacdo por meio do

dendrograma pode ser considerada de elevada confiabilidade.
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Figura 1. Dendrograma obtido pelo método de agrupamento hierarquico da ligagdo média
entre grupos (UPGMA), a partir da Distancia Generalizada de Mahalanobis (D?) entre 22
cultivares de milho de ciclo superprecoce, agrupadas a partir das variaveis: produtividade de
grios (PROD, em t ha™), proteina bruta (PB, em %MB); lisina (LIS, em %MB), metionina
(MET, em %MB) e leucina (LEU, em %MB). (Coeficiente de correlacdo cofenética = 0,6337,
significativo a 5% de probabilidade de erro).

Tabela 3. Comparacdo de médias entre grupos para as variaveis®) utilizadas no agrupamento
de 22 cultivares de ciclo superprecoce alocadas nos grupos | (PRE 22D11, SG 630, PRE
12S12, Dx 915, PRE 22T10, GNZ 9505 e GNZ 0729), Il (Bx 898, AG 9045 e RBX 79) e llI
(PMS 1635A08, SHS 7090, HS 79707, SHX 7111, PRE 22S11, PMS 3919, BG 7060, FTH
960, AG 9020, BM 911, 2B433 e BALU 7690) formados por meio do método UPGMA.

Grupo PROD PB LIS MET LEU
I 6,2704b® 7,2703b 0,2147b 0,1447b 0,8258b
I 7,3981a 7,1256¢ 0,2056¢ 0,1400c 0,7900c
11 4,6803c 7,4667a 0,2262a 0,1505a 0,8976a

W PROD, produtividade de gréos em t ha™; PB, proteina bruta em %MB; LIS, lisina em %MB; MET, metionina
em %MB; LEU, leucina em %MB. ©® Médias ndo seguidas de mesma letra, na coluna, diferem pelo teste t para
amostras independentes, a 5% de probabilidade de erro.

4 — Conclusdo
Existe variabilidade genética entre as cultivares de milho de ciclo superprecoce quanto a
produtividade de grdos e a qualidade proteica. A analise de agrupamento permitiu a formacéo
de trés grupos, sendo 0 grupo um composto por sete cultivares, o grupo dois por trés
cultivares e o grupo trés por doze cultivares.
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