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1 Introducao

Planta herbiacea de propagacdo vegetativa, o alho (Allium sativum L.) € de grande
valor para todo o mundo devido a seu papel na economia, culindria, nutri¢do e medicina. As
variedades de alho possuem potencial para o comércio, em especial para a industrializagdo, o
que tem grande influéncia no sistema de agricultura familiar. O destaque do alho quanto a seu
valor nutricional estd no seu contetido de calorias, proteinas, carboidratos, fésforo, tiamina
(B1) e vitamina B6. Além disso, ele também apresenta aplicacdes medicinais, estimulando o
sistema imunoldgico e reduzindo o colesterol [9].

A cultura de alho no Brasil apresenta diversas variedades que surgiram por mutagdes
somaticas e selecOes de caracteristicas desejadas para seu manejo na agricultura [8], o que
gerou a necessidade de estudos a respeito dessa divergéncia genética. Para isso, a estatistica
multivariada € de grande ajuda na identificagdo de caracteristicas de interesse, pois faz uma
andlise unificadora que permite integrar as multiplas informacdes das caracteristicas extraidas
das unidades experimentais [11].

As andlises de agrupamento estdo entre as técnicas mais utilizadas para estudo de
divergéncia genética, tendo por objetivo separar e reunir os objetos de estudo em grupos, de
forma que objetos dentro do mesmo grupo sejam tdo semelhantes quanto possivel, enquanto

diferentes grupos sejam heterogéneos entre si [3]. Como exemplos de métodos de
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agrupamento, estdo o método de otimizacdo de Tocher e o método hierdrquico da ligacao
média entre grupos [2].

Diante deste contexto, este estudo teve como objetivo avaliar a produtividade de 60
acessos de alho por meio de caracteristicas morfoldgicas, identificando os mais dissimilares
por meio dos métodos de agrupamento de Tocher e UPGMA, e comparar os resultados dos

dois métodos.

2 Material e métodos

O experimento foi realizado no setor de olericultura do Departamento de Fitotecnia da
Universidade Federal de Vigosa (UFV), em sistema convencional de cultivo. O delineamento
utilizado foi o de blocos casualizados com quatro repeti¢cdes, constituido de 60 tratamentos,
correspondentes a acessos de alho do Banco de Germoplasma de Hortalicas da UFV (Tabela
1). As plantas colhidas foram submetidas ao processo de cura de campo e de galpdo, por 3 e
60 dias, respectivamente, expostas ao sol e em galpdo. Apds a cura de campo, as plantas
foram submetidas a toalete cortando a parte aérea a 1,0 cm acima dos bulbos e retirando-se as

raizes.

Tabela 1. Relacdo dos 60 acessos de alho registrados no Banco de Germoplasmas de

Hortalicas da Universidade Federal de Vigosa (BGH/UFV)

N°® Acesso N° Acesso N° Acesso N° Acesso

Amarante | 4en 31 4835 46 5941
Derly

2 0492 17 4814 32 4837 47 5943
3 4328 18 4815 33 4838 48 5944
4 4400 19 4816 34 4839 49 5946
5 4483 20 4817 35 4843 50 5947
6 4484 21 4818 36 4844 51 5948
7 4491 22 4820 37 4899 52 5949
8 4493 23 4822 38 5366 53 5950
O 4495 24 4823 39 5934 54 5951
10 4499 25 4825 40 5935 55 5952
11 4500 26 4826 41 5936 56 5953
12 4503 27 4827 42 5937 57 5954
13 4505 28 4829 43 5938 58 5955
14 4567 29 4830 44 5939 59 5956
15 4662 30 4832 45 5940 60 5957
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Apds o periodo de cura em galpdo, as seguintes caracteristicas foram avaliadas:
diametro do bulbo (DIAM, em milimetros); comprimento do bulbo (COMP, em milimetros);
peso médio de bulbo (PMB, em gramas); nimero de bulbilhos por bulbo (NbB); e
produtividade (PT, em t ha'l), obtida multiplicando a massa média dos bulbos dos acessos
pela populacio de plantas presentes em drea equivalente a 8.000 m’ (drea util do
experimento).

A divergéncia genética entre os acessos foi avaliada por andlises de agrupamento
aplicadas as médias dos acessos. A medida de dissimilaridade adotada foi a distancia
generalizada de Mahalanobis [4], pois esta leva em consideracdo as variancias e covariancias
residuais que existem entre as caracteristicas mensuradas, possiveis de serem quantificadas
quando as avaliagdes sdo realizadas em genotipos avaliados em delineamentos experimentais.

Os acessos foram entdo agrupados por dois métodos diferentes: o método de
otimizacdo de Tocher e o método hierarquico UPGMA. O método de Tocher forma um grupo
inicial com o par de individuos mais similares identificados na matriz de dissimilaridade. A
partir desta, € avaliada a possibilidade de inclusdo de novos individuos, adotando-se o critério
de que a distancia média intragrupo deve ser menor que a distancia média intergrupo [1]. Jd o
método UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using Arithmetic Avarages) utiliza as
médias aritméticas (ndo ponderadas) das medidas de dissimilaridade, o que evita caracterizar
a dissimilaridade por valores extremos entre os objetos considerados. A constru¢dao dos
dendrogramas ¢é estabelecida pelos modelos ajustados de menor dissimilaridade [2]. Como
método hierdrquico, este agrupa os gendtipos por um processo que se repete em vAarios niveis
até que seja estabelecido o dendrograma ou o diagrama de arvore. Para estabelecer um ponto
de corte no dendrograma e definir o nimero de grupos foi utilizado o procedimento de
Mojena [5], baseado no tamanho relativo dos niveis de fusdes (distancias) no dendrograma.

As andlises foram realizadas utilizando-se os softwares SAEG versdao 9.1 [7] e R

versdo 2.14.2 [6].

3 Resultados e discussao
O método de agrupamento de Tocher baseado na distancia generalizada de
Mahalanobis dividiu os 60 acessos de alho em oito grupos, dos quais o maior foi o grupo I,
com 30 acessos. Os grupos I e Il reuniram grande parte dos acessos, enquanto os grupos VI,
VII e VIII reuniram apenas um acesso cada (Tabela 2). Por utilizar um critério global de
agrupamento, este método tem a caracteristica de formar grupos com apenas um genotipo

cada no caso dos gendtipos com maior dissimilaridade, uma vez que este agrupamento é
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influenciado pela distancia dos gendtipos ja agrupados [10]. O grupo com maiores médias

para os caracteres avaliados foi o VIII, grupo formado apenas pelo acesso 13.

Tabela 2. Formacao dos grupos dos 60 acessos de alho, segundo o método de Tocher

Grupo Acessos

I 1 2 3 5 6 8 12 15 16 17 20 22
23 24 25 27 30 31 32 33 34 35 36 37
44 46 49 51 54 60
II 18 19 39 40 45 47 50 52 53 55 56 57
m 4 10 11 26 48 58 59
v 21 29 41 42
v 14 28 38 43

VI 9
vk 7
VI 13

O agrupamento dos acessos de alho pelo UPGMA formou seis grupos, com o ponto de
corte estabelecido na distancia 12,80, conforme a Tabela 3. O grupo I reuniu mais acessos, 20
destes. O grupo VI foi o tnico apresentando um unico acesso isolado (o acesso 13, também
isolado no método de Tocher). O grupo V obtido por este método é quase o mesmo do grupo
III do método de Tocher, com apenas um acesso de diferenca. O grupos III do método
UPGMA e o V do Tocher semelhantes também. O grupo VI, com o acesso 13, apresentou as

maiores médias para todas as caracteristicas.

Tabela 3. Formacao dos grupos dos 60 acessos de alho, segundo o método UPGMA

Grupo Acessos

I 1 6 8 17 18 19 22 29 36 39 40 42
45 46 49 50 51 52 54 55

II 2 3 5 9 12 15 20 21 24 25 27 32
33 34 35 37 41 44

m 7 14 26 28 30 38 43 60

IV 16 23 31 47 53 56 57

\Y% 4 10 11 48 58 59

VI 13

4 Conclusoes

Os resultados dos agrupamentos dos métodos de Tocher e UPGMA foram préximos

para os gendtipos mais divergentes.
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O acesso 13 (BGH 4505) foi o que apresentou maior dissimilaridade, destacando-se

dos demais por possuir maiores médias para todos os caracteres avaliados.
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