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ANALISE MULTIVARIADA PARA CARACTERIZACAO E DIVERGENCIA DE
GENOTIPOS E CORRELACAO ENTRE CARACTERES EM MILHO

RESUMO- Os obijetivos principais com a pesquisa foram: alocar genoétipos de milho em
grupos divergentes pela abordagem multivariada e correlacionar caracteres agrondmicos
com caracteres relacionados a qualidade de sementes de milho. Para alocacdo em
grupos heteroticos, foram utilizados dois métodos multivariados, método K-means e
método Tocher. A partir da avaliacdo de caracteres agronémicos (altura de planta,
posicéo relativa da espiga, acamamento, quebramento, prolificidade e produtividade de
graos), foram alocadas 229 linhagens parcialmente endogamicas (Ss), avaliadas em trés
safras. Ja para correlacao entre caracteres foram utilizados os métodos Redes Bayesiana
e correlacdo linear simples de Pearson. Os caracteres avaliados, de 31 gendtipos de
milho, foram caracteres agrondmicos (altura de planta, posicao relativa da espiga,
acamamento, quebramento, prolificidade e produtividade de grdos), avaliados em trés
safras, e caracteres de sementes (primeira contagem de germinagao, germinacao final,
primeira contagem de emergéncia, emergéncia final e indice de velocidade de
germinacdo). As analises estatisticas foram realizadas utilizando-se o programa
computacional SAS, Selegen e RStudio. Na analise de variancia conjunta foi constatado
efeito significativo para safra em todas caracteres analisadas, caracterizando a influéncia
das safras e indicando diferenca entre os ambientes de avaliacdo. Foi possivel alocar os
genodtipos de milho em grupos heteréticos a partir dos métodos de agrupamento. A
correlacdo linear de Pearson variou de -0,511 (entre quebramento e produtividade) a
0,987 (entre primeira contagem de emergéncia e emergéncia final). A partir do Directed
Acyclic Graph é possivel observar a correlacdo entre caracteres agronémicos e
caracteres relacionados a qualidade de sementes de milho. Assim, os gen6tipos de milho
foram alocados quanto a divergéncia a partir das analises multivariadas de agrupamento
K-médias e Tocher. Foi possivel identificar sete grupos divergéntes pelo método K-
meédias e 21 pelo método Tocher. E também, observa-se pouca correlagcéo existente entre
0s caracteres agronébmicos e o0s caracteres relacionados a qualidade de sementes de
milho.

Palavras-chave - agrupamento, correlagdo, melhoramento de plantas



MULTIVARIATE ANALYSIS FOR CHARACTERIZATION AND DIVERGENCE OF
GENOTYPES AND CORRELATION IN MAIZE CHARACTERS

ABSTRACT - The main objectives of the research were: to allocate corn genotypes in
divergent groups by the multivariate approach and to correlate agronomic traits with traits
related to maize seed quality. For allocation in heterotic groups, two multivariate methods,
K-means method and Tocher method were used. Based on the evaluation of agronomic
characters (plant height, relative position of the spike, lodging, breaking, prolificacy and
grain yield), 229 partially inbred lines (S3) were evaluated, evaluated in three harvests.
Already for the correlation between characters were used the methods Bayesian Networks
and simple linear correlation of Pearson. The evaluated traits of 31 corn genotypes were
agronomic characteristics (plant height, relative position of the spike, lodging, breaking,
prolificacy and grain yield) evaluated in three harvests, and seed characteristics (first
germination count, germination endpoint, first emergency count, final emergency and
germination speed index). Statistical analyzes were performed using the SAS software,
Selegen and RStudio. In the analysis of joint variance it was verified a significant effect for
harvest in all characters analyzed, characterizing the influence of the crops and indicating
difference between the evaluation environments. It was possible to allocate the maize
genotypes to heterotic groups from the clustering methods. Pearson's linear correlation
ranged from -0.511 (between breakage and productivity) to 0.987 (between first
emergency count and final emergency). From the Directed Acyclic Graph it is possible to
observe the correlation between agronomic characters and characters related to the
guality of maize seeds. Thus, maize genotypes were allocated for divergence from the
multivariate K-medium and Tocher cluster analyzes. It was possible to identify seven
divergent groups by the K-means method and 21 by the Tocher method. Also, there is
little correlation between agronomic characters and traits related to maize seed quality.

Key words — correlation, clustering, plant breeding.



CAPITULO 1 - Consideracdes gerais
1 INTRODUCAO

O Brasil destaca-se como um dos maiores produtores de milho (Zea mays) do
mundo, sendo superado apenas pelos Estados Unidos e a China (FAOSTAT, 2017). O
milho, por sua vez, destaca-se economicamente como importante cultura, por ser usado
como ingrediente em uma inimera lista de produtos manufaturados e empregado na
nutricdo da populagdo mundial (HALLAUER et al., 2010). Devido a isso, a demanda por
gendtipos de qualidade é alta, dependendo cada vez mais, de programas de
melhoramento de milho para suprir esta necessidade.

O sucesso de programas de melhoramento, depende, em grande parte, da escolha
adequada de genitores, 0s quais originarédo as populacdes segregantes. Com isso, utilizar
genitores com alta frequéncia de alelos favoraveis, aumenta a probabilidade de se extrair
genaotipos promissores para cruzamentos favoraveis.

Assim, o ponto de partida para garantir o sucesso de programas de melhoramento
€ a variabilidade genética, que é maximizada pelo cruzamento de diferentes genétipos
(ERTIRO et al., 2013).

A variabilidade existente entre os genétipos € uma necessidade para obter ganhos
de selecdo nos cruzamentos de grupos geneticamente divergentes, que apresentam
atributos de interesse (CRUZ et al., 2014).

Quanto mais divergentes forem os genitores, maior € a variabilidade resultante na
populacdo segregante e maior é a probabilidade de reagrupar alelos de interesse em
novas combinagdes favoraveis (BARBIERI et al., 2005), sendo de suma importancia
também a complementariedade entre 0s genitores para obtencdo de genodtipos
superiores.

Esses genitores séo facilmente identificados por meio de métodos para obtencdo
de grupos de gendtipos com caracteristicas semelhantes e divergentes, dentro e entre
grupos, respectivamente.

Além da variabilidade, outro aspecto importante nos programas de melhoramento

€ a relacdo entre caracteres, pois possibilita a obtengdo de ganhos para caracteres de



interesse por meio da manipulacdo de outras caracteristicas correlacionadas e de facil
observacdo e mensuracéao.

De acordo com Lopes et al. (2007), o conhecimento das correlacdes entre
componentes da producéo, em especial a produtividade de gréos, possibilita a selecao
indireta de um carater quantitativa, de dificil ganho de selecéo, por meio da selecao de
outro carater diretamente a ela correlacionada de maior ganho genético ou de facil
selecéo visual.

Diante do exposto, o objetivo do presente trabalho consisti em alocar genoétipos de
milho em grupos divergéntes pela abordagem multivariada e correlacionar caracteres de

campo com caracteres de laboratorio de sementes de milho.

2 REVISAO DE LITERATURA
2.1 GRUPOS HETEROTICOS

O estudo da diversidade genética é importante dentro de um programa de
melhoramento genético de milho para selecdo de genitores. O conhecimento da
divergéncia genética fornece parametros para a correta escolha de genitores que, ao
serem cruzados, maximizam as chances de obtencdo de genoétipos superiores em
geracOes segregantes (ROTILI et al., 2012). Quanto mais divergentes forem os genitores,
maior € a variabilidade resultante na populacéo segregante, e maior é a probabilidade de
reagrupar alelos em novas combinacfes favoraveis (BARBIERI et al., 2005). Sendo a
variabilidade, existente entre 0s genotipos, uma estratégia para obter ganhos de selecdo
nos cruzamentos de grupos geneticamente divergentes, que apresentam atributos de
interesse (CRUZ et al., 2014).

Grupo heterético pode ser definido como uma colecdo de germoplasma que,
guando cruzado com germoplasma externo ao seu grupo, tende a exibir, um maior grau
de heterose, que quando cruzado com membros do seu préprio grupo (LEE, 1995).

A andlise de agrupamento € uma técnica estatistica multivariada que permite
resolver o problema de, dado um conjunto de n unidades amostrais (individuos,

tratamentos, genotipos, etc.), os quais sao medidos segundo p caracteres



(caracteristicas), obtendo um esquema que possibilite reunir as unidades em um namero
de grupos de tal forma que exista homogeneidade dentro e heterogeneidade entre os
grupos (REGAZZI, 2006). Para se obter os grupos, utiliza-se a matriz de similaridade ou
dissimilaridade entre os elementos observados, como uma estimativa da distancia entre

esses elementos.

Segundo Melani e Carena (2005), a precisdo na selecdo dos genitores e na
identificagcdo dos grupos heteréticos, corresponde ao sucesso do desenvolvimento de

linhagens e cultivares superiores de milho.

2.2 ANALISE MULTIVARIADA

A estatistica multivariada corresponde a um conjunto de métodos e técnicas
estatisticas que utilizam, simultaneamente, todas as informacfes das caracteres, na
interpretacdo tedrica do conjunto de dados obtidos, levando em consideracdo as
correlacdes existentes entre as mesmas (HAIR et al., 2009).

Os métodos de analise de dados multivariados permitem um estudo global das
caracteres avaliadas, evidenciando as ligac6es, semelhancas ou diferencas entre elas,
com menor perda possivel de informacéo (HAIR et al., 2009).

A analise multivariada pode ser dividida em dois grupos. O primeiro, consiste em
técnicas exploratérias de sintetizacdo da estrutura de variabilidade dos dados. Porsua
vez, o0 segundo, consiste em técnicas de inferéncia estatistica. Destacam-se no primeiro
grupo, métodos como a analise de componentes principais, analise fatorial, analise de
correlagdes candnicas, analise de agrupamento, andlise discriminante e analise de
correspondéncia. No segundo grupo, métodos de estimacéo de parametros, testes de
hipoteses, anélise de variancia, covariancia e regressdo multivariada (MINGOTI, 2007).

Nesta andlise as caracteres utilizadas devem ser aleatérias e inter-relacionadas
para que seus diferentes efeitos sejam interpretados conjuntamente. Deste modo, as
metodologias multivariadas classificam as caracteres em dependentes e independentes
(MANLY, 2008). Em estudos de dependéncia o carater identificada como dependente &

explicada por outras caracteres, conhecidas como caracteres independentes, utilizando-



se métodos multivariados, como analise discriminante, analise conjunta, andlise de
correlacdo candnica, analise multivariada de variancia e regressao multipla (HAIR et al.,
2009). Em contrapartida, estudos de interdependéncia envolvem uma analise simultanea
de todas as caracteres no conjunto, sem definir se o carater € independente ou
dependente. Estes estudos sdo feitos pela analise de agrupamentos, analise de
componentes principais, analises de correspondéncia e analise fatorial (HAIR et al.,
2009).

Nesse contexto, as técnicas multivariadas podem ser de grande importancia no
estudo da diversidade genética e na selecdo de gendtipos superiores nas geracdes
segregantes por serem capazes de unir informacfes de um conjunto de diversos

caracteres de interesse (CRUZ et al., 2014).

A utilizacdo de técnicas multivariadas para estimar a divergéncia genética tem sido
empregada em varios trabalhos e em diversas culturas, tais como: arroz (BENITEZ et al.,
2011); cana-de-acucar (DUTRA FILHO, 2011; milho (COIMBRA et al., 2010); girassol
(VOGT; BALBINOT JUNIOR; SOUZA, 2010); eucalipto (CASTRO et al., 2013), soja
(PELUZIO et al., 2009; SANTOS et al., 2011; ALMEIDA; PELUZIO; AFFERRI, 2011 e
SANTOS et al., 2013), entre outras.

2.2.1 ANALISE DE AGRUPAMENTO

A andlise de agrupamento ou cluster analysis descreve diversos métodos
numericos, cujo objetivo é classificar as observacdes representadas em um espaco p-
dimensional em um nimero conveniente de grupos a partir de um critério de similaridade
(LANDIM, 2011).

Jain (2010) descreve a analise de agrupamento como o estudo formal dos métodos
e algoritmos para agrupamento ou particionamento do conjunto de dados, segundo um
atributo, padréo, caracteristica ou medida.

Os métodos de agrupamento tém por finalidade separar um grupo original de
observacfes em varios subgrupos, de forma a obter homogeneidade dentro do grupo e

heterogeneidade entre o0s subgrupos. Este método depende de medidas de



dissimilaridade provenientes de caracteres quantitativas e qualitativas (CROSSA;
FRANCO, 2004; ROCHA, 2010).

Estes métodos diferem pelo tipo de resultado a ser fornecido e pelas diferentes
formas de definir a proximidade entre os individuos diante da formac&o de um grupo ou
entre dois grupos (CRUZ et al., 2014). Dentre os métodos destacam-se os métodos
hierarquicos, ndo-hierarquicos e de otimizacao.

Nos métodos hierdrquicos, 0os genotipos sdo agrupados por um processo que se
repete em varios niveis, até que seja estabelecido o dendrograma. Neste caso, 0 maior
interesse esta no dendrograma e suas ramificacbes e ndo no niumero 6timo de grupos.
As delimitacdes podem ser estabelecidas por um exame visual, em que se avaliam pontos
de alta mudanca de nivel, tomando-os em geral como delimitadores do namero de
genotipos para determinado grupo (CRUZ et al., 2014). O método nao-hierarquico difere
do hierarquico na quantidade de classes formadas, a qual é determinada antes da
realizacdo da analise, com 0 objetivo de minimizar a variabilidade dentro do conjunto e
maximizar a variabilidade entre os conjuntos (PITTA et al., 2010). O método de
agrupamento por otimizacdo constitui em um método de agrupamento simultaneo, o qual

se realiza a separacéo dos individuos de uma s6 vez (CRUZ et al., 2014).

2.2.1.1 METODOS DE AGRUPAMENTO
e K- MEDIAS (K-MEANS)

O método de agrupamento K-médias foi proposto pela primeira vez na década de
1950. Este método foi desenvolvido por varios pesquisadores de forma independente em
diversas areas da ciéncia. Jain (2010) cita que os pesquisadores responsaveis pelo K-
meédias foram Steinhaus (1956), Ball e Hall (1965), MacQueen (1967) e Loyd (1982).

O K-médias € um método ndo-hierarquico, bastante utilizado, que procura alocar 0s
elementos de dados em grupos previamente definidos. Este método minimiza a soma dos
guadrados residuais dentro de cada grupo formado, aumentando a homogeneidade
dentro dele ao mesmo tempo em que aumenta a diferenca entre eles (ALENCAR et al.,
2013).



Na analise de agrupamentos pelo método K-médias utiliza-se um numero de
grupos/clusters previamente determinado para o calculo dos pontos que representam 0s
“centros” destes clusters.

O centréide pode ser a média ou a mediana de um grupo de pontos, sendo como
objetivo do K-médias, minimizar a distancia entre cada ponto e o0 seu respectivo centréide
(HAIR et al., 2009).

Segundo Mingoti (2007), basicamente, cada elemento amostral € alocado aquele
cluster cujo centroide (vetor das médias amostral) € o mais proximo vetor de valores
observados para o respectivo elemento. Originalmente, o método foi composto por quatro
passos: (1) primeiramente escolhe-se k centrdides, chamados de “sementes” para
inicializar o processo de particdo; (2) cada elemento do conjunto de dados é, entéo,
comparado com cada centrdide inicial, por meio de uma medida de distancia que, em
geral, € a distancia Euclidiana. O elemento € alocado ao grupo cuja distancia € menor;
(3) depois de aplicar o0 passo 2 para cada um dos n elementos amostrais, recalcula-se os
valores dos centréides para cada novo grupo formado, e repete-se 0 passo 2,
considerando os centrdides desses novos grupos; (4) os passos 2 e 3 devem ser
repetidos até que todos os elementos amostrais estejam bem “alocados” em seus grupos,

isto é, até que nenhuma realocacao de elementos seja necessaria.

e TOCHER

O método de agrupamento por otimizacdo ou método de Tocher, pela de distancia
generalizada de Mahalanobis (D?), como medida de dissimilaridade, constitui um método
de agrupamento simultadneo, que se realiza a separacdo dos individuos de uma so vez
(CRUZ et al., 2003).

Este método requer a obtencdo da matriz de dissimilaridade, sobre a qual é
identificado o par de individuos mais similares. Esses individuos formar&o o grupo inicial.
A partir dai é 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 (CRUZ et al., 2011).



Neste método, a entrada de um individuo em um grupo sempre aumenta o valor médio
da distancia dentro do grupo. A incluséo, ou néo, do individuo k no grupo €, entéo, feita
considerando:

Se d(grupok/n < ©, inclui-se o individuo k no grupo;

Se dgrupok/n > O, 0 individuo k ndo é incluido no grupo.

Sendo n o numero de individuos que constitui o grupo original e © é a maior dentre
as menores distancias envolvendo cada acesso (critério de agrupamento).

Nesse caso, a distancia entre o individuo k e o grupo formado pelos individuos ij é
dada por:

dgjk = dij + dik.

Este método apresenta uma inconveniéncia no agrupamento dos genotipos com
maior dissimilaridade: na maioria dos casos, cada gendtipo forma um grupo especifico
(um grupo de apenas um gendtipo) em virtude de este agrupamento ser influenciado pela
distancia dos genotipos ja agrupados (VASCONCELOS et al., 2007).

2.3 ANALISE DE CORRELACAO

Em situacBes experimentais e nao-experimentais € comum haver uma grande
guantidade de informacdes, na forma de caracteres, que apresentam alguma relacdo
entre si. Com o intuito de melhor compreender estas caracteres, busca-se a expressao
da relacdo funcional entre elas. De modo particular, busca-se uma funcdo matematica
gue indique como as caracteres estdo inter-relacionadas. Adicionalmente, pode ser de
interesse indicar, por meio de uma medida quantitativa, o grau de relacionamento entre
as caracteres. A técnica de analise usada para o estabelecimento do grau de associacéo
entre as caracteres é chamada analise de correlacdo (OSTLE; MALONE, 1988).

A andlise de correlagdo tem como objetivo a avaliacdo do grau de associacao entre
duas caracteres, X e Y, ou seja, mede a intensidade e a direcao da relagéo linear ou n&o-
linear entre caracteres (CHARNET et al., 2008).

N&o existe a distingdo entre o carater independente (X) e o carater dependente

(Y), ou seja, o grau de variagdo conjunta entre X e Y € igual ao grau de variagdo conjunta



entre Y e X. Neste sentido, o conhecimento do coeficiente de correlacdo € importante
pois possibilita ao melhorista saber como a selecéo para um carater esta relacionado a
expressédo de outros caracteres (FREIRE FILHO, 1988).

A percepcao e a interpretacdo da correlagdo entre caracteres sdo as mais
importantes ferramentas para o planejamento de ensaios experimentais e para a
resolucdo de modelos matematicos. A correlacdo descreve a associacdo entre

caracteres, ndo definindo uma relagéo de causa e efeito (DORIA FILHO, 1999).

2.3.1 ANALISE DE CORRELACAO LINEAR SIMPLES (COEFICIENTE DE PEARSON)

Em pesquisas, € crescente a importancia de verificar se existe relacao entre duas
OuU mais caracteres, isto é, saber se as alteracbes sofridas por uma das caracteres sao
acompanhadas por alteracdées nas outras.

O termo correlacéo significa relacdo em dois sentidos e é usado em estatistica
para designar a forca que mantém unidos dois conjuntos de valores. O estudo da
correlacao verifica a existéncia e o grau de relacao entre as caracteres.

Entende-se por correlacdo estatistica, o grau de associacdo entre caracteres
aleatdrias. A dependéncia de duas caracteres X e Y é dada pelo coeficiente de correlacao
amostral, conhecido também por coeficiente r-de-Pearson ou coeficiente de correlacao.

O coeficiente de correlacdo linear de Pearson mede a forca e a direcdo da
correlagdo (positiva ou negativa) entre duas caracteres aleatorias X e Y. O seu valor situa-
se no intervalo entre -1 e 1. Quanto mais o valor absoluto do coeficiente de correlacao se
aproxima de 1 mais forte € a correlacao entre as caracteres.

Uma vez caracterizada esta relacdo, procura-se descrevé-la sob forma
matematica, pela funcéo:

rxy = Cov(X, Y)AV(X).V(Y) = oxy/ox.ov

Em que: ox,y € a covariancia entre as caracteres aleatérias X e Y; ox é o desvio
padrdo do carater aleatoria X; e oy € o0 desvio padréo do carater aleatoria Y. A partir de
rxy podemos tirar conclusdes sobre a direcao e intensidade da relacao existente entre as

caracteres X e'Y.



2.3.2 ANALISE BAYESIANA

As redes bayesianas sao métodos que podem gerar informacdes precisas para o
estudo da correlagdo entre as caracteristicas. A representacdo grafica das redes
bayesianas pode facilitar a compreensédo da relacdo existente entre um conjunto de
caracteristicas, principalmente devido a propriedade da relacdo de dependéncia
condicional, representada pela distribuicdo conjunta dos dados (MARQUES; DUTRA,
2002). Além disso, é uma maneira intuitiva de entender as rela¢des diretas e indiretas
entre caracteres (FELIPE et al., 2015).

O Directed Acyclic Graph é a denominacdo dada a representacdo gréafica
produzida por essa modelagem estatistica, na qual sdo apresentados um conjunto de
circulos que representam as caracteres, conectadas entre si diretamente por meio de
setas (MARGARITIS, 2002).

O método bayesiano tem como principio descrever a incerteza em torno de um
parametro, utilizando como medida de incerteza a probabilidade desse parametro
assumir determinados valores (FARIA et al., 2007).

O modelo bayesiano tem como filosofia o fato de tudo o que € desconhecido &
incerto e, portanto, toda a incerteza deve ser quantificada em termos de probabilidade
(PAULINO et al., 2003). Como pretende-se identificar os melhores genétipos entre
agueles em avaliacao, é interessante considerar os seus efeitos como aleatorios, pois
essa abordagem permite uma melhor predicdo dos verdadeiros valores genotipicos e,
consequentemente, um melhor ranqueamento dos genétipos (SMITH et al., 2005).

Na rede bayesiana, as associacdes sédo dispostas de tal maneira que pode-se
observar a ordem de importancia em termos de predicéo e dependéncia condicional da
associacao direta entre as caracteristicas avaliadas (FELIPE et al. 2015).

Segundo Resende (2000), a inferéncia a analise Bayesiana permite obter
estimativas mais precisas de componentes de variancia, parametros genéticos, valores
genéticos e ganhos genéticos. Isso faz com que esse modelo se torne interessante para

oproposito de predicdo e selecdo de caracteres no contexto do melhoramento genético.
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CAPITULO 2 — Abordagem multivariada na alocacdo de gen6tipos de milho em
grupos divergentes

(Revista Céncia Agrondmica)
Abordagem multivariada na alocacao de genotipos de milho em grupos
divergentes
Multivariate approach in the allocation of maize genotypes in divergent groups

RESUMO - O objetivo com esta pesquisa constitui em estimar a capacidade geral
de combinacao de gendtipos de milho e a alocagdo dos mesmos em grupos divergentes
pela abordagem multivariada. Foram avaliados 229 hibridos topcrosses em trés épocas
de semeadura. Foi utilizado o delineamento de blocos casualizados com duas repeticoes,
avaliando-se 0s seguintes caracteres agrondémicos: altura de planta, posicao relativa da
espiga, acamamento, quebramento, produtividade de graos e prolificidade. Foram
estimadas as capacidades gerais de combinacdo dos genétipos de milho e realizada
andlise de agrupamento dos mesmos pelos métodos ndo-hierarquico K-médias e de
otimizacdo Tocher. As andlises estatisticas foram realizadas utilizando-se o programa
computacional SAS e Selegen. Na analise de variancia conjunta foi constatado efeito
significativo para safra em todas caracteres analisadas, caracterizando a influéncia das
safras e indicando diferenca entre os ambientes de avaliagdo. A amplitude dos valores
da capacidade geral de combinacéo para produtividade de gréos foi de 1.655,2 kg.hat a
-1.906,0 kg.ha, indicando variabilidade na frequéncia de alelos favoraveis para essa
caracteristica entre os genotipos avaliados. Foi possivel alocar os genétipos de milho em
grupos heteroticos a partir dos métodos de agrupamento. Assim, foi possivel estimar a
capacidade geral de combinacédo dos geno6tipos de milho. Foi possivel também selecionar
gendtipos com capacidade geral de combinacdo favoravel nas trés safras, como os
genatipos 3, 12, 16 e 54, e também gendtipos especificos, com elevada capacidade geral
de combinacdo, para a safra 15/16 e safrinha 16, genétipos 3 e 16, e para a safra 16/17,
genatipos 40 e 113. Os gendtipos de milho foram alocados quanto a divergéncia a partir
das analises multivariadas de agrupamento K-médias e Tocher. Foi possivel identificar
sete grupos divergéntes pelo método K-médias e 21 pelo método Tocher.

Palavras chave: agrupamento, melhoramento de plantas, Zea mays.

ABSTRACT - The objective of this research is to estimate the general ability of combining
maize genotypes and their allocation to divergent groups by the multivariate approach.
Were evaluated 229 topcross hybrids in three sowing seasons. A randomized block design
with two replications was used, evaluating the following agronomic characters: plant
height, relative position of the cob, lodging, breaking, grain yield and prolificacy. The
general combining capacities of the maize genotypes were evaluated and the grouping
analysis of the same were performed by the non-hierarchical K-means and Tocher
optimization methods. Statistical analyzes were performed using the SAS and Selegen
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software. In the analysis of joint variance, a significant effect for harvest in all analyzed
variables, characterizing the influence of the crops and indicating difference between the
evaluation environments. The amplitude of the general combining capacities for grain yield
was of 1.655,2 kg.hat a-1.906,0 kg.ha!, indicating variability in the frequency of favorable
alleles for this characteristic among the evaluated genotypes. It was possible to allocate
the maize genotypes to heterotic groups from the clustering methods. Thus, it was
possible to estimate the general combining ability of maize genotypes. It was also possible
to select genotypes with favorable overall combining ability in the three harvests, such as
genotypes 3, 12, 16 and 54, as well as specific genotypes with high overall combining
ability for the 15/16 and 16th crops, genotypes 3 and 16, and for the 16/17 crop, genotypes
40 and 113. Corn genotypes were allocated for divergence from the multivariate K-
medium and Tocher cluster analyzes. It was possible to identify seven divergent groups
by the K-means method and 21 by the Tocher method.
Key words: clustering, plant breeding, Zea mays.
INTRODUCAO

Os programas de melhoramento de plantas baseados em combinacdes hibridas
devem concentrar seus esfor¢os na etapa de identificacdo de linhagens superiores e na
capacidade destas em transmitir caracteristicas desejaveis aos hibridos (HALLAUER et
al., 2010). O grande desafio na avaliacao de linhagens é a quantidade de cruzamentos
possiveis a serem avaliados em campo. Davis (1927) propés o método topcross, no qual
as linhagens obtidas sédo cruzadas com um testador comum e essas progénies sao
avaliadas em experimentos comparativos com repeti¢cdes. Na tentativa de minimizar esta
dificuldade, o método de topcross foi proposto para a otimizacdo deste processo e
reduc&o de tempo e recursos (ELIAS; CARVALHO; ANDRE, 2000; SCAPIM et al., 2008).
Algumas vantagens desse método séo a avaliacdo e identificacdo de hibridos superiores
e, também, a separacdo das linhagens em grupos heteréticos (GUIMARAES et al. 2012).

O cruzamento topcross possibilita estimar o efeito da capacidade geral de

combinacdo (CGC) para selecionar 0s genitores mais promissores na obtencdo de
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hibridos (CARDOSO, 2006). Por esse método é possivel avaliar as linhagens com melhor
comportamento médio dentro do conjunto de genitores testados (CRUZ et al., 2012).

As técnicas de analise de agrupamento tém por objetivo dividir um grupo original
de observacBes em véarios grupos homogéneos, semelhantes dentro de cada grupo,
segundo algum critério de similaridade ou dissimilaridade (CRUZ, 1990). Entre os
métodos de agrupamento utilizados no melhoramento de plantas, citam-se o0s
hierarquicos, os ndo-hierarquicos e os de otimizacdo. Nos métodos hierarquicos, 0s
genotipos sdo agrupados por um processo que se repete em VAarios niveis, até que seja
estabelecido o dendrograma. As delimitacbes podem ser estabelecidas por um exame
visual do dendrograma, em que se avaliam pontos de mudanca brusca de nivel, tomando-
os em geral como delimitadores do numero de genétipos para determinado grupo (CRUZ;
CARNEIRO, 2003). Os métodos nao-hierarquicos diferem dos hierarquicos na
guantidade de classes formadas, a qual € determinada antes da realizacdo da analise
(PITTA et al.,, 2010). Um método nao-hierarquico bastante utilizado é o K-médias (K-
means), que procura alocar os elementos de dados em grupos previamente definidos. E
um método que minimiza a soma dos quadrados residuais dentro de cada grupo formado,
aumentando a homogeneidade dentro deles ao mesmo tempo em que aumenta a
diferenca entre eles (ALENCAR et al., 2013). Por sua vez, nos métodos de otimizagéo,
destaca-se o algoritmo de Tocher, que constitui um método de agrupamento simultaneo,
o qual realiza a separacao dos individuos de uma Unica vez.

Dadas as consideracdes apresentadas, 0 objetivo com esta pesquisa constitui em
estimar a capacidade geral de combinacdo de gendtipos de milho e a alocacdo dos

mesmos em grupos divergentes pela abordagem multivariada.
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MATERIAL E METODOS

Foram obtidos 229 hibridos topcrosses, oriundos do cruzamento de 229 linhagens
parcialmente endogamicas (Ss) de milho com um testador de base genética ampla. Os
cruzamentos topcrosses foram realizados no ano agricola de 2014/2015, em lote isolado
de despendoamento, utilizando-se a proporc¢éo de 4 linhas femininas (formadas com cada
uma das linhagens parcialmente endogamicas), para 2 linhas masculinas (formadas pelo
testador). O despendoamento das plantas fémeas foi realizado manualmente antes que
estas liberassem graos de pélen e, apds a maturidade fisioldégica dos graos, foi realizada
a colheita manual das linhas fémeas, sendo as sementes armazenadas em camara fria,
logo apos a debulha manual e identificacdo dos cruzamentos.

Os experimentos para avaliagdo dos topcrosses foram conduzidos em campo em
trés ambientes distintos: primeira safra 2015/2016 (safra 15/16), segunda safra 2016
(safrinha 16) e primeira safra 2016/2017 (safra 16/17), no municipio de Jaboticabal-SP
(Latitude 21° 14’ 05 S, longitude 48° 17° 09” W e altitude de 614 m acima do nivel do
mar).

Os experimentos foram dispostos no delineamento de blocos casualizados com
duas repeticbes e 229 tratamentos. Cada parcela foi constituida por duas linhas de cinco
metros de comprimento, com espacamento de 0,5 m entre linhas e 0,33 m entre plantas,
representando 64.000 plantas.ha. Os caracteres avaliados nos experimentos foram:
altura de planta (AP, obtida do solo até a insercédo da folha bandeira, em cm), posicao
relativa da espiga (PRE, razdo entre altura de planta e altura da insercéo da espiga),
acamamento (AC, em numero de plantas/parcela inclinadas abaixo de 45° em relacdo ao

solo, transformado para Vx+0,5), quebramento (QUE, em nimero de plantas/parcela com
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quebramento do colmo abaixo da espiga principal, transformado para Vx+0,5),
produtividade de grdos (PG, em kg.ha! corrigida para umidade 13% e estande ideal por
covariancia) e prolificidade (PRO, razéo entre nimero de espigas e estande final).

Com os dados coletados nos experimentos realizou-se a analise de variancia por
ambiente e, posteriormente, a analise conjunta de acordo com Ramalho et al. (2000).

Foi estimar a capacidade geral de combinacdo (CGC), considerando-se cada
ambiente e as médias dos trés ambientes de avaliacao, utilizando o seguinte modelo
estatistico-genético:

Yi=m+gi+ei

sendo, Yi = média do topcross entre o genotipo i e o testador; m = média geral dos
topcrosses; gi = efeito da capacidade geral de combinagédo do genotipo i; ei = erro
experimental médio.

A gi foi obtida de acordo com a seguinte expressao:

gi = ¢ci— m, sendo ; ¢i = média geral do i-ésimo topcross; m = média geral dos
topcrosses.

A CGC foi estimada apenas para a produtividade de graos, por ser o carater de
maior importancia agronémica e econdémica.

Para alocacdo dos gendtipos avaliados em grupos heteroticos foram utilizadas as
analises multivariadas de agrupamentos ndo-hierarquica K-médias (K-means) e de
otimizacdo de Tocher, seguindo o critério de que a variancia entre 0os genotipos nao
poderia ser maior dentro dos grupos do que entre 0S grupos.

Foi realizado o agrupamento prévio por distancia euclidiana pelo método hierarquico

das médias aritméticas ndo-ponderadas UPGMA (Unweighted pair group method using
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arithmetic average) para os 229 gendétipos de milho, formando sete grupos, sendo este
agrupamento realizado a partir do ponto de corte do dendrograma onde foram observadas
mudancas bruscas de niveis. Esta pressuposicao foi utilizada para o método K-médias.

As analises estatisticas foram realizadas utilizando-se o programa computacional
SAS (SAS INSTITUTE, 2011) e Selegen (RESENDE, 2015).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Na andlise de variancia conjunta (Tabela 1) foi constatado efeito significativo para
ambiente em todos caracteres analisados, caracterizando a influéncia destes e indicando
diferencga entre os ambientes de avaliagdo. Também foi detectado efeito significativo para
genotipo em relacdo a todas as caracteres, indicando que pelo menos um genotipo difere
dos demais. Considerando a interacdo dos gendtipos com os ambientes, verifica-se que
0S genotipos ndo apresenta coportamento diferente em funcdo do ambiente para PRE,
PRO e PG.

Na analise conjunta os coeficientes de variacdo (CVs) variaram de 4,02 % (AP) a
38,49 % (AC), apresentando valores dentro dos padrdes normais de experimentacao em
milho, de acordo com Fritsche-Neto et al. (2012), confirmando a precisdo experimental e
a acuracia na estimativa das médias, em todos os ambientes, com excecdo das
caracteres AC e QUE, por apresentarem maior influéncia ambiental. Lima et al. (2006)
relatam que a magnitude do coeficiente para AC e QUE pode estar relacionada com
meédias baixas, obtidas por valores reduzidos ou até mesmo nulos apresentados pela
caracteristica. Gomes et al. (2010) relatam que a avaliacdo por contagem de plantas é
um método que pode ainda contribuir para aumentar o coeficiente de variacdo para estes

caracteres. Contudo, trabalhos com relagdo a estes caracteres indicam que os fatores
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mais influentes sdo as rajadas de vento e chuvas, que apresentam inconstancia de
ocorréncias e, portanto, também contribuem para os elevados valores de CV% obtidos
(EASSON; WHITE; PICKLES, 1993; BUENO et al., 2011).

Nas analises de variancia individuais (Tabela 1), houve efeito significativo dos
genotipos para AP, PRE, AC e QUE, na safrinha 16. J4 para as safras 15/16 e 16/17,
houve efeito significativo dos gendétipos para as caracteres AP e PRE, e AP, PRE e QUE,
respectivamente. Por sua vez, para as caracteres PRO e PG néo foiobservada diferenca

significativa entre os genotipos, em nenhuma safra.
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Tabela 1 — Resumo das analises de variancia, individuais e conjunta, com 0s
guadrados médios e significancias para caracteres agronémicos em genétipos de

milho.
FV GL AP** PRE AC* QUE™ PRO PG*
Safra 15/16
Gendtipo 228 0,13" 0,0013™ 0,005" 0,01"s 0,07ms 7,08ns
Repeticao 1 27,30" 0,0193" 0,004"s 0,39" 4,82" 1213,19"
Erro 228 0,06 0,0008 0,004 0,01 0,06 8,22
Média 197,17 0,58 0,06 0,19 1,30 7425,79
Maximo 219,35 0,67 2,32 2,11 2,35 9491,7
Minimo 172,20 0,51 0,71 0,71 0,97 5436,2
CV(%) 3,85 4,80 2719 37,75 18,77 12,21
Safrinha 16
Gendtipo 228 0,14™ 0,0011™ 0,06™ 0,06™ 0,03"s 11,75
Repeticéo 1 0,91™ 0,0005"s 2,53™ 0,001 0,08" 2940,67"
Erro 228 0,09 0,0007 0,04 0,03 0,03 10,99
Média 218,90 0,58 1,32 3,92 0,94 7425,79
Maximo 236,30 0,66 3,08 4,12 1,54 9658,0
Minimo 193,80 0,51 0,71 0,96 0,30 5030,0
CV(%) 4,26 4,69 37,57 22,02 18,71 14,12
Safra 16/17
Gendtipo 228 0,15" 0,0009™ 0,01"s 0,04" 0,03ms 13,91
Repeticao 1 1,08" 0,0022" 0,001 0,14" 1,54 315,06™
Erro 228 0,08 0,0006 0,01 0,03 0,03 14,66
Média 231,10 0,61 0,14 1,08 1,17 7725,08
Maximo 253,45 0,65 1,97 2,97 1,74 10635
Minimo 204,05 0,43 0,71 0,71 0,89 5487
CV(%) 3,90 4,20 36,54 37,07 15,09 15,67
Conjunta
Gendtipo (G) 228 0,23" 0,0017™ 0,02" 0,04™ 0,05™ 20,83"
Ambiente (A) 2 135,83" 0,0930" 11,11 27,70" 15,13 137,34"
Repeticao 3 9,76™ 0,0073™ 0,84™ 0,18™ 2,15™ 1489,64"
G*A 456 0,09™ 0,0008"s 0,02™ 0,04™ 0,04ns 5,95ns
Erro 684 0,07 0,0007 0,02 0,02 0,04 11,29
Média 215,72 0,59 0,35 1,32 1,14 7525,55
Maximo 230,2 0,65 1,90 2,41 1,47 9180,77
Minimo 194.,8 0,51 0,71 0,94 0,90 5619,55
CV (%) 4,02 4,56 38,49 30,24 17,71 14,12

Coeficientes de variagdo em % (CV), altura de planta (AP, em cm), posi¢éo relativa da espiga (PRE, em
cm), acamamento (AC, nimero de plantas/parcela), quebramento (QUE, nimero de plantas/parcela),
prolificidade (PRO, numero de espigas/estande final) e produtividade de graos (PG, kg/ha). s, * e **, ndo
significativo, significativo a 5% e significativo a 1% pelo teste F, respectivamente. +: dividido por 100.000,
++: dividido por 1.000, +++: dividido por 10. Maximo — valor maximo dos caracteres para 0s genétipos de
milho. Minimo — valor minimo dos caracteres para os genétipos de milho.
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A amplitude dos valores da CGC (Tabela 2), com base na média dos trés
ambientes, para PG foi de 1.655,2 kg.ha! (gendtipo 3) a -1.906,0 kg.ha* (genétipo 26).
Os gendtipos 3, 12, 14, 16, 18, 49, 54, 113, 167, 168, 205, 211 e 236 destacaram-se com
CGC superior a 900 kg.hat, na média das trés safras. Observa-se para os genoétipos 3,
12, 16 e 54 elevados valores de CGC nas trés safras, sendo menos influenciados pelo
ambiente, indicando a estabilidade destes gendtipos. Nos gendtipos 5, 48, 151 e 186
ocorreu forte influéncia do ambiente, com elevada CGC em duas safras, porém valores
discrepantes e negativos em outra safra. Nos genotipos 14, 33, 39, 49 e 57 observou-se
forte influéncia do ambiente, porém, sem valores negativos. Os genétipos que
destacaram-se em cada safra foram: safra 15/16, genétipos 3 e 16 com CGC de 2.065,9
kg.ha' e 1.692,5 kg.hat, respectivamente; safrinha 16, genétipos 3 e 16, com CGC de
2.231,7 kg.ha! e 1.616,3 kg.hal, respectivamente; e na safra 16/17, os gendtipos 40 e
113, com CGC de 1.889,5 kg.ha'e 1.661,0 kg.ha’. A CGC é um indicador importante
em programas de melhoramento de milho visando a obtenc&o de hibridos, pois a partir
desta analise é possivel identificar melhores gendétipos em relacdo aos alelos favoraveis
para a caracteristica considerada, dentre os demais genotipos avaliados.

Em trabalho com 47 genoétipos de milho, foi estimado a capacidade de
combinacéo, observando que um genotipo destacou-se por apresentar alta CGC para PG
em quatro ambientes, sendo apropriado para melhoramento de populacdes por sua
estabilidade (Bolson et al., 2016). Por vez, Clovis et al. (2015), realizaram trabalho para
identificar linhagens adaptadas a condi¢céao de safrinha por meio da analise da capacidade

de combinacéo de 50 linhagens Ss de milho. Destas linhagens apenas uma apresentou
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alta capacidade geral de combinacéo para produtividade de gréos nos trés ambientes

estudados.
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Tabela 2 - Estimativas dos efeitos da capacidade geral de combinacédo (CGC) em kg.ha, para produtividade de gréos
(PG), de 229 gendtipos (G) de milho em trés ambientes (12 — Safra 2015/2016, 22 — Safrinha 2016, 32 — Safra 2016/2017,
M — Média da CGC nas trés safras).
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-946,79
-405,56
-113,70
-1348,09
283,34
-429,54
442,37
-841,53
-232,83
-747,21
898,73
521,32
257,44
-10,35,91
1216,93
-353,37
276,26
1410,57
1315,03
644,00
982,33
-12,21
1255,40
-144,57
413,10
419,78
429,02
1020,63
-219,72
-185,51

M
211,96
507,45
-425,95
-324,77
-700,19
142,58
184,21
-405,84
-1152,52
639,77
-1398,95
205,16
-559,37
-5,49
217,43
247,10
-78,86
562,78
178,90
-133,45
-72,47
771,05
-202,10
698,10
607,99
841,41
375,65
1020,78
254,92
55,80
106,16
103,53
544,06
1026,06
681,55
-214,05
-383,51

G
215
216
217
218
219
220
221
222
223
225
226
227
228
229
230
232
234
235
236
237
238
239
240
241
242
243
244
245
246
247
248
249

la
-897,06
-414,72
336,49
-13,02
1171,52
445,90
-983,60
518,52
193,18
619,19
-501,47
972,10
411,41
112,28
167,81
-1054,04
52,72
-358,98
991,08
-975,44
-402,59
-33,40
-317,30
14,46
-214,80
417,56
-507,03
-766,87
922,01
866,51
-494,60
194,14

28
-1586,47
-333,34
-203,90
-851,46
755,62
-15,69
-1729,00
-755,15
128,38
-779,88
-501,74
259,89
712,06
-299,03
240,64
-1985,53
55,31
-685,80
897,77
-1510,13
-473,09
-711,42
-300,46
-449,99
-48,93
186,63
-583,24
-775,68
1242,60
609,92
185,74
413,14

38
-102,33
75,55
554,00
78,30
-231,03
137,11
66,59
-1414,02
-1302,70
-830,74
961,72
-137,76
654,45
424,16
426,31
-444,44
-89,25
-916,78
1081,75
-491,01
715,45
174,65
272,21
-703,11
-148,02
72,22
29,12
-212,38
-17,85
705,58
1119,87
554,17

M
-861,95
-224,17
228,87
-262,06
552,04
189,11

-882
-895,89
-327,05
-743,27

-47,16
364,75
592,64
79,14
278,25
1161,34

6,26
-653,85
990,20
-992,19

-53,41

-190,05
-296,66
-379,54
-137,25
177,32
-353,72
-584,98
715,59
727,34
270,33
387,15
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De acordo com a andlise de agrupamento pelo método K-médias os gendtipos
avaliados foram alocados em sete grupos heteroéticos, previamente determinados pelo
auxilio de um dendrograma, pré-estabelecido pelo método hierarquico UPGMA. A partir
do grafico é possivel observar o perfil da distribuicdo dos centroides de cada grupo em
relacdo a cada carater (Tabela 3 e Figura 1).

O grupo 1, formado por 21 gendtipos, destacou-se por apresentar maior valor para
o caraters AP e menor valor para o carater PRE, sendo esta uma caracteristica favoravel
buscada em programas de melhoramento de milho (Tabela 3 e Figura 1). Plantas de
milho mais desenvolvidas, porém com a menor altura de insercéo da espiga, favorecem
a colheita mecanizada (CORTEZ et al. 2009). Segundo Costa et al. (2012), a
homogeneidade dos valores médios de altura de insercdo da espiga principal pode
favorecer a colheita mecanizada, com diminuicdo nas perdas de espigas nao colhidas
pela plataforma da colhedora.

Em relacdo ao grupo 2, formado por 23 genatipos, foi possivel observar maior valor
para o carater PRE e menor valor para o carater AP (Tabela 3 e Figura 1). De acordo
com Demétrio et al. (2008), a partir de 1970, os melhoristas passaram a se preocupar
com estudos sobre arquitetura da planta, baseados na premissa de que as plantas de
menor porte permitiiam uma semeadura mais adensada, com maior capacidade
fotossintética e, assim, maior rendimento de gréos.

O grupo 3, formado por 47 gendtipos, apesar de ter apresentado baixo valor para
o carater AP, apresentou alto valor para o carater QUE, podendo justificar os menores
valores para o carater PG, devido a quantidade de plantas quebradas (Tabela 3 e Figura

1).
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Por sua vez, o grupo 4, formado por 25 genétipos, destacou-se por apresentar
maior valor para o carater AC, sendo esta caracteristica desfavoravel e que resulta em
perdas de produtividade. Apesar disso, é possivel observar também que este grupo
apresentou menor valor para o carater QUE (Tabela 3 e Figura 1).

O grupo 5, formado por 34 gendtipos, destacou-se por apresentar o menor valor
para o carater PG. Isso pode ser justificado por este grupo ter apresentado alto valor para
o carater AP, sendo que esta caracteristica pode favorecer acamamento e quebramento
das plantas e por consequéncia a perda das espigas (Tabela 3 e Figura 1).

O grupo 6, formado por 39 gendtipos, apresentou maior valor para carater PG e
baixo valor para carater AC. Menor niumero de plantas acamadas em uma parcela pode
favorecer a colheita e assim favorecer a produtividade desta (Tabela 3 e Figura 1).

O grupo 7, formado por 40 genétipos, apresentou maior valor para o carater PRO
(Tabela 3 e Figura 1).

De acordo com Freddi et al. (2008) a andlise de agrupamento K-médias permitiu
identificar trés grupos de alta, média e baixa produtividade de plantas de milho, segundo
caracteres de solo, do sistema radicular e da parte aérea das plantas. Também, Silva et
al. (2015) a partir da analise de agrupamento pelo método de K-médias, conseguiram a
formacao de trés grupos para as medias padronizadas dos componentes produtivos de
feijdo e dos atributos fisicos do solo, sendo esta analise eficiente para verificar as
similaridades ou as diferencas na variabilidade da produtividade, a partir dos atributos do
solo.

A identificacdo dos grupos, realizada pelo método de agrupamento proposto por

Tocher, a partir das distancias generalizadas de Mahalanobis (D?), possibilitou a alocacédo
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dos 229 gendtipos de milho em 21 grupos, sendo que o maior deles (grupo 1) reuniu 147
genotipos (64,19%), e oito grupos reuniram apenas um genoétipo, o que indica a
variabilidade no germoplasma estudado (Tabela 4). Vasconcelos et al. (2007)
argumentam que este método apresenta uma inconveniéncia no agrupamento de
gendtipos com maior dissimilaridade. Na maioria dos casos, cada genotipo forma um
grupo especifico (com apenas um genoétipo) em virtude deste agrupamento ser
influenciado pela distancia dos genotipos ja agrupados. Isso ocorre devido ao fato de o
método utilizar um critério global de agrupamento, ou seja, baseia-se na maior distancia
entre as menores distancias encontradas na matriz de dissimilaridade durante todo o
processo.

Foram avaliadas 96 progénies de milho com o objetivo de estimar a divergéncia
genética entre estas. A divergéncia foi estimada usando a distancia de Mahalanobis (D?)
generalizada e as progénies foram agrupadas pelos métodos UPGMA e Tocher. O
método UPGMA foi mais sensivel do que o de Tocher, uma vez que formou 11 grupos
geneticamente dissimilares em comparacao com cinco grupos formados pelo método de
Tocher (Silva et al., 2016). Lopes et al. (2014), estudando a diversidade genética de 15
linhagens de milho doce, observaram que os gendétipos foram divididos em grupos de
acordo com o método de otimizacdo Tocher. Este método resultou na formacéao de oito
grupos.

A analise de agrupamento tem por finalidade reunir por algum critério de
classificacao os genitores (ou qualquer outro tipo de unidade amostral) em varios grupos,
de tal forma que exista homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade entre grupos

(CRUZ; REGAZZI, 2004; BERTAN et al., 2006). Os grupos gerados pelos métodos K-
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médias e Tocher facilitam a selecédo de gendtipos divergentes para obtencédo de hibridos,
principalmente linhagens-elite, uma vez que permitem a selecdo de gendtipos
pertencentes a grupos heteroticos distintos a serem indicados para futuros cruzamentos,

facilitando a proje¢éo dos trabalhos de melhoramento.



305
306
307

308

309

310

311

312

313

30

Tabela 3 - Agrupamento de 229 gendétipos de milho, quanto os caracteres altura de planta
(AP), posicao relativa da espiga (PRE), acamamento (AC), quebramento (QUE),
produtividade de graos (PG) e prolificidade (PRO), segundo o Método de K-médias.

Grupo N° Genotipos

1 21 106,108, 14, 157, 19, 202, 208, 21, 214, 217, 220, 23, 234, 246, 3, 35,
37,44, 45, 46, 52

2 23 115,121, 124, 135, 137, 153, 154, 164, 165, 179, 192, 203, 211, 229,
235, 65, 68, 79, 83, 85, 86, 87, 91

3 47 1,100, 101, 102, 105, 110, 114, 125, 126, 127, 131, 132, 138, 144, 149,
150, 161, 163, 166, 174, 177, 183, 185, 187, 190, 206, 207, 209, 238, 4,
43,59, 62, 69, 70, 71, 72, 80, 84, 88, 89, 92, 93, 94, 95, 96, 98

4 25 109,111, 113,122,123, 128, 130, 133, 136, 143, 147, 159, 170, 186,
188, 199, 200, 205, 210, 212, 216, 230, 245, 75, 99

5 34 10,104, 13,142, 155, 160, 172, 189, 194, 198, 213, 215, 22, 221, 222,
226, 237, 239, 240, 242, 243, 244, 26, 27, 28, 31, 34, 41, 42, 61, 77, 78,
81, 82

6 39 103, 12,139, 16, 167, 168, 17, 176, 18, 182, 2, 20, 201, 204, 219, 227,
228, 236, 247, 248, 30, 32, 33, 38, 39, 40, 47, 48, 49, 5, 51, 54, 57, 60,
66, 7, 8, 9, 90

7 40 112,116,118, 119, 120, 129, 140, 141, 146, 15, 151, 152, 156, 158, 169,

171, 173, 175, 180, 184, 193, 195, 196, 197, 218, 223, 225, 232, 24, 241,
249, 29, 36, 50, 53, 56, 6, 73, 74, 97
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Figura 1 - Grafico do perfil de 229 gendtipod de milho da
distribuicdo dos centrdides dos grupos na analise de agrupamento
pelo método K-médias, formados a partir dos caracteres: altura de
planta (AP), posicao relativa da espiga (PRE), acamamento (AC),
guebramento (QUE), produtividade de grédos (PG) e prolificidade
(PRO).
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Tabela 4 - Agrupamento de 229 gen6tipos de milho, quanto os caracteres altura de
planta (AP), posicao relativa da espiga (PRE), acamamento (AC), quebramento
(QUE), produtividade de grédos (PG) e prolificidade (PRO), segundo o Método de
Tocher.

Grupo N° Genotipos

1 147 1,2,4,5,6,7,8, 10,12, 14, 16, 18, 19, 20, 21, 22, 23, 27, 28, 29,
30, 32, 33, 36, 37, 39, 39, 40, 41, 42, 48, 49, 51, 54, 55, 56, 57, 58,
59, 60, 62, 66, 68, 71, 73, 74, 75, 76, 78, 81, 82, 83, 84, 85, 87, 88,
89, 90, 92, 95, 96, 99, 100, 101, 102, 103, 105, 107, 111, 114, 115,
116, 118, 120, 121, 122, 123, 125, 126, 127, 128, 129, 131, 132,
133, 134, 136, 137, 139, 141, 143, 144, 145, 146, 147, 148, 149,
150, 152, 154, 157, 160, 162, 163, 164, 165, 166, 167, 170, 172,
173,174,175, 176,177,178, 179, 180, 181, 182, 183, 185, 186,
187, 189, 190, 192, 196, 199, 202, 203, 207, 209, 210, 211, 212,
214,215, 218, 219, 220, 221, 222, 223, 226, 228

63, 64, 65, 72, 86, 93, 97, 184

25, 35, 80, 117, 142, 158, 169, 197, 198, 201, 204, 205, 208, 213,
217, 224

(0¢]

wWiN
[EEN
»

4 7 13,91, 104, 193, 194, 195, 216

5 10 9,11, 15,17, 31,45, 46, 47, 52, 153
6 9 53, 67,108, 109, 110, 119, 138, 168, 229
7 3 130, 155, 159

8 5 77,106, 124, 140, 151

9 6 43, 44, 50, 98, 113, 188

10 4 94, 135, 171, 225

11 2 26, 70

12 2 61, 79

13 2 191, 200

14 1 3

15 1 34

16 1 24

17 1 206

18 1 112

19 1 156

20 1 227

21 1 161

Em geral, observa-se que os genotipos 3, 12, 16 e 54, apresentaram CGC
favoravel nas trés safras. Na safra 15/16 e safrinha 16 destacaram-se 0s genoétipos 3 e

16, e nasafra 16/17 os gendtipos 40 e 113 (Tabela 2). Deste modo é importante salientar
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que estes genotipos foram alocados de forma similar pelos dois métodos de
agrupamentos. Segundo o método de K-médias os gendtipos 12, 16, 40 e 54 alocaram-
se no grupo 6, o gendtipo 3 no grupo 1 e o gendtipo 113 no grupo 4. Os trés grupos
destacaram-se por apresentarem os valores mais altos para PG (Tabela 3 e Figura 1).
Pelo método de Tocher, os gendtipos 12, 16, 40 e 54 alocaram-se no grupo 1, o gendétipo
3 no grupo 14 e o gendtipo 113 no grupo 9 (Tabela 4).

Comparando os resultados obtidos pela estimativa da CGC e pelos métodos de
agrupamento K-médias e Tocher, pode-se verificar a complementaridade entre os
mesmos. Observa-se que os gendtipos 12, 16 e 54, que apresentaram CGC favoravel
nas trés safras, foram alocados no mesmo grupo (grupo 1 e 6 nos métodos Tocher e K-
médias, respectivamente), sendo este considerado o grupo com maior valor de PG
(Figura 1). E possivel observar que os genétipos 40 e 113, que destacaram-se por
apresentar alta CGC na safra 16/17, foram alocados em grupos diferentes, porém os dois
grupos foram caracterizados por apresentarem alto valor de PG, sendo os grupos com
maior valor de PG (Figura 1). Comparando a estimativa da CGC, em relacdo a média das
trés safras, com o método K-médias observa-se que o0s quatro gendtipos que
apresentaram os maiores valores de estimativa de CGC (3, 16, 12 e 113) foram alocados
nos grupos 1, 6 e 4, respectivamente, sendo estes 0s grupos com alto valor de
produtividade (Figura 1). Os 3 gendtipos com menores valores de CGC (26, 88 e 187)
foram alocados nos grupos 5 e 3, respectivamente, sendo estes 0s grupos com baixos
valores de PG.

Observa-se que a estimativa da CGC foi referente a PG dos genotipos e a alocacéo

nos grupos foi referente, além da PG, aos caracteres AP, PRE, AC, QUE, PG e PRO,
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sendo estas de suma importancia, por serem de interesse para os agricultores, além de
influenciarem diretamente na PG. Candido e Andrade (2008) identificaram correlagoes
genéticas altas e positivas entre altura de plantas e acamamento/quebramento e entre
altura de espiga e acamamento/quebramento, indicando que plantas de porte mais alto e
com maior altura de espiga apresentam maior incidéncia de acamamento e quebramento.
Assim, essa correlacao é de grande interesse para os programas de melhoramento, pois
a selecao de plantas com menor incidéncia de acamamento pode resultar em ganhos de
produtividade.

Nas proximas etapas de programa de melhoramento deve-se buscar, dentro de
cada grupo, os genotipos com maior valor de CGC, para que sejam utilizados nos
cruzamentos e avaliacdes das préximas geracdes, tornando-se possivel selecionar
gendtipos para futuros cruzamentos promissores, aumentando a chance de obter plantas
superiores em relacdo as caracteristicas agronémicas desejaveis. Por exemplo, poderia
ser realizado cruzamento entre genétipos do grupo 2, com baixo valor para os caracteres
AP e QUE, e gendtipos do grupo 6, com alto valor para carater PG e baixo valor para
carater AC, sendo possivel obter genétipos mais produtivos, com menor porte e assim,
menor acamamento e quebramento de plantas.

A combinacéao dos resultados de CGC e analise multivariada de agrupamento é uma
estratégia interessante para o melhorista de milho, pois auxilia o direcionamento dos
cruzamentos, aumentando a probabilidade de obter gendtipos superiores no programa.

CONCLUSOES
1. Foi possivel estimar a capacidade geral de combinacdo dos gendtipos de

milho. Foi possivel também selecionar genétipos com capacidade geral de
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combinacao favoravel nas trés safras, como os genétipos 3, 12, 16 e 54, e
também gendtipos especificos, com elevada capacidade geral de combinacgéo,
para a safra 15/16 e safrinha 16, gendtipos 3 e 16, e para a safra 16/17,
genotipos 40 e 113.

2. Os gendtipos de milho foram alocados quanto a divergéncia a partir das
analises multivariadas de agrupamento K-médias e Tocher. Foi possivel
identificar sete grupos divergéntes pelo método K-médias e 21 pelo método
Tocher.
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CAPITULO 3 - Correlacéo entre caracteres de milho
(Revista Brasileira de Sementes)

Correlation between traits of maize

ABSTRACT- The objective of the research was to verify relationships between agronomic
characters and characters related to maize seed quality. 30 corn topcross genotypes and
one commercial control were evaluated in field and laboratory conditions. The agronomic
traits evaluated in three harvests were: plant height, relative position of the spike, lodging,
breaking, grain yield and prolificacy. Germination and emergency tests were carried out
in the laboratory, and the first germination count, final germination, first emergency count,
final emergency and emergency speed index readings were performed. Field experiments
were arranged in a randomized block design with two replicates. For the laboratory
experiments the design was completely randomized with four replicates. Simple linear
correlation analysis (Pearson) and Bayesian networks were performed with statistical
software RStudio. Pearson's linear correlation ranged from -0.511 (between breakage and
productivity) to 0.987 (between first emergency count and final emergency). From the
Directed Acyclic Graph it is possible to observe the correlation between agronomic
characters and characters related to the quality of maize seeds. Thus, there is little
correlation between agronomic characters and traits related to maize seed quality.

Index terms - Zea mays, Pearson's linear correlation, Bayesian networks.
Correlacéo entre caracteres de milho

RESUMO - O objetivo com a pesquisa foi verificar relagdes existentes entre caracteres
agrondmicos e caracteres relacionados a qualidade de sementes de milho. Foram
avaliados em condicdes de campo e de laboratorio 30 gendtipos topcrosses de milho e
uma testemunha comercial. Os caracteres agronémicos avaliados, em trés safras, foram:
altura de planta, posicao relativa da espiga, acamamento, quebramento, produtividade
de graos e prolificidade. Em laboratério foram realizados os testes de germinacgéo e
emergéncia, sendo realizadas as leituras da primeira contagem de germinacéo,
germinacao final, primeira contagem de emergéncia, emergéncia final e indice de
velocidade de emergéncia. Os experimentos em campo foram dispostos no delineamento
em blocos casualizados com duas repeticdes. Para os experimentos em laboratério o
delineamento foi inteiramente casualizado com quatro repeticbes. Foram realizadas as
analises de correlacdo linear simples (Pearson) e redes bayesianas com auxilio do
software estatistico RStudio. A correlacdo linear de Pearson variou de -0,511 (entre
guebramento e produtividade) a 0,987 (entre primeira contagem de emergéncia e
emergéncia final). A partir do Directed Acyclic Graph é possivel observar a correlagéo
entre caracteres agrondmicos e caracteres relacionados a qualidade de sementes de
milho. Assim, observa-se pouca correlacdo existente entre os caracteres agronémicos e
os caracteres relacionados a qualidade de sementes de milho.
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Termos para indexacédo - Zea mays, correlacéo linear de Pearson, Redes Bayesianas.

Introducao

Em programas de melhoramento genético de plantas desejam-se selecionar
genotipos favoraveis a produtividade usando diferentes caracteres e gendtipos na
selecéao.

A produtividade destaca-se como caracteristica de suma importancia para o
melhoramento de milho. No entanto, sabe-se que caracteres relacionados a qualidade de
sementes sao imprescindiveis para a obtencdo de estande de plantas homogéneo no
campo, resultando em elevada produtividade (Mambrin et al., 2015).

As sementes s&0 o0 insumo bésico da agricultura. E de suma importancia o uso de
sementes de alta qualidade para o sucesso da lavoura, sendo estas a base para o inicio
de um programa de melhoramento de plantas. Assim, torna-se importante a selecéo de
genotipos superiores para caracteres fisiologicas de sementes, sendo valido determinar
as inter-relacdes existentes entre caracteres agronémicas com estes caracteres.

O conhecimento das relacdes existentes entre 0s caracteres de importancia
econOmica, estimadas pelas correlacbes, é de grande relevancia para o melhoramento
genético, por fornecer informacfes que auxiliam no processo de selecdo de gendtipos
superiores. De acordo com Nogueira et al. (2012), as correlacfes fornecem informacdes
Uteis, as quais podem facilitar o processo de selecéo indireta.

Segundo Hallauer et al. (2010), os coeficientes de correlagdo simples sao
importantes pois, a partir destes, é possivel quantificar o grau de associacao genético e
nao-genético entre dois ou mais caracteres. Cruz et al. (2012) afirmaram que essas
associagOes possibilitam ganhos indiretos por selecdo em caracteres correlacionados,
principalmente em seleg&o truncada em caracteres de baixa herdabilidade, aumentando
a eficiéncia na selegéo.

Por outro lado, as redes bayesianas sdo metodologias que podem gerar
informacgdes precisas para o estudo da correlagédo entre caracteres. A representacao
grafica das redes bayesianas pode facilitar a compreensao da relacdo existente entre um

conjunto de caracteristicas, principalmente devido a propriedade da relacdo de
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dependéncia condicional, representada pela distribuicdo conjunta de dados (Marques e
Dutra, 2002).

Dadas as consideracOes apresentadas, 0 objetivo com a pesquisa foi verificar
relacdes existentes entre caracteres agronémicos e caracteres relacionados a qualidade
de sementes de milho.

Material e Métodos

A pesquisa foi conduzida na area experimental da Fazenda de Ensino, Pesquisa
e Extensado (FEPE) e no Laboratério de Sementes do Departamento de Producao Vegetal
da Faculdade de Ciéncias Agrarias e Veterinaria (FCAV/UNESP), no municipio de
Jaboticabal-SP (Latitude 21° 14’ 05” S, longitude 48° 17° 09” W e altitude de 614 m acima
do nivel do mar).

Foram avaliados em campo e laboratorio 30 gendtipos topcrosses de milho,
oriundos do cruzamento de 30 linhagens parcialmente endogamicas (Ss) com um testador
de base genética ampla, e uma testemunha comercial, o hibrido DKB 390 VTPRO 2.

Os experimentos em campo foram dispostos no delineamento de blocos
casualizados com duas repeticdes e 31 tratamentos. Cada parcela foi constituida por
duas linhas de cinco metros de comprimento, com espacamento de 0,5 m entre linhas e
0,33 m entre plantas, representando 64.000 plantas.ha. Os caracteres agronémicos
avaliados foram: altura de planta (AP, obtida do solo até a insercéo da folha bandeira, em
cm), posicéao relativa da espiga (PRE, razdo entre altura de planta e altura da insercéo da
espiga), acamamento (AC, em numero de plantas/parcela inclinadas abaixo de 45° em
relagdo ao solo, transformados para Vx+0,5), quebramento (QUE, em numero de
plantas/parcela com quebramento do colmo abaixo da espiga principal, transformados
para Vx+0,5), produtividade de grdos (PG, em kg.ha! corrigida para umidade de 13%) e
prolificidade (PRO, razdo entre numero de espigas e estande final). A avaliagdo foi
realizada em trés ambientes: primeira safra 2015/2016, segunda safra 2016 e primeira
safra 2016/2017. Para a realizacao das analises estatisticas e de correlacéo, foi utilizado
o valor da média das trés safras.

Para a avaliagdo da qualidade das sementes, em laboratério, foram realizados os

testes de germinacdo e emergéncia. A germinacdo das sementes dos 30 genotipos
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topcrosses e da testemunha foi conduzida com quatro repeticdes de 50 sementes. A
semeadura foi realizada entre papel umedecido com agua destilada na proporcéo de 2,5
vezes 0 peso do papel seco. Os rolos foram mantidos em germinador regulado na
temperatura de 25°C. Foram realizadas a primeira contagem de germinacao (G) e a
germinacao final (GF) das plantulas normais aos 4 e 7 dias apos a instalacéo do teste,
respectivamente. Os resultados foram expressos em porcentagem média.

A emergéncia em leito de areia foi conduzida em bandejas de plastico, sendo
semeadas 50 sementes/bandeja com quatro repeticdes por genoétipo. O substrato foi
umedecido sempre que necessario e foram realizadas a primeira contagem de
emergéncia e a emergéncia final das plantulas até a estabilizacdo da emergéncia, que
ocorreu 15 dias ap6s a semeadura, cujos resultados foram expressos em porcentagem.

Para determinagcdo do indice de velocidade de emergéncia, foram realizadas
contagens diarias do numero de plantulas normais a partir da emergéncia da primeira,
sendo consideradas emergidas as plantulas com pliamulas visiveis, sendo o indice
calculado conforme Maguire (1962).

O delineamento para a avaliacdo da qualidade fisiologica de sementes em
laboratdrio foi o inteiramente casualizado, com quatro repeticdes.

Foram realizadas analises de variancia para cada conjunto de caracteres
(agrondmicos e relacionados a qualidade de sementes de milho), além da analise de
correlacdo entre os mesmos caracteres, por meio das analises de correlacdo linear
simples (Pearson) e redes bayesianas com auxilio do software estatistico RStudio.

Resultados e Discusséo

Em relacdo a andlise de variancia para caracteres agrondmicos, houve efeito
significativo dos gendtipos para os caracteres AP, PRE, QUE e PG, indicando que os
genatipos diferem entre si para 0s mesmos. Ja para a analise de variancia dos caracteres
relacionados a qualidade de sementes, foi possivel observar efeito significativo dos
genaotipos para todos os caracteres. Tanto para os caracteres agrondmicos como o0s de
sementes, os CVs apresentaram valores dentro dos padrdes normais de experimentacao

em milho, de acordo com Fritsche-Neto et al. (2012), confirmando a precisdo experimental
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€ a acuracia na estimativa das meédias, em ambas as avaliacbes, com excecao dos
caracteres AC, QUE e PRO, por apresentar maior influéncia ambiental (Tabela 1).

Os coeficientes de correlacdo linear de Pearson apresentaram elevada
variabilidade entre os caracteres de milho avaliados, com estimativas variando de -0,511
(entre QUE e PG) a 0,987 (entre E e EF) (Tabela 2). O coeficiente de correlagcdo mede a
forca e a direcdo da associacdo (positiva ou negativa) entre dois caracteres aleatérios. O
seu valor situa-se no intervalo entre -1 e 1 (rxy = -1, correlacao perfeita negativa; -1<rxy<0,
correlacdo negativa; O<rxy<l, correlacdo positiva; ry = 1, correlacdo perfeita positiva;
0,2<rxy<0,4, correlagéo fraca; 0,4<rx<0,7, correlacdo moderada; 0,7<rx<0,9, correlacao
forte) , sendo que quanto mais o valor absoluto do coeficiente de correlacdo se aproxima
dos limites, mais forte é a correlac@o entre os caracteres.

Este resultado evidéncia que a emergéncia final das sementes dos gendétipos de
milho esta diretamente associada com a primeira contagem de emergéncia, ou seja, €
possivel pré-estabelecer a emergéncia final a partir da primeira contagem de emergéncia.
Observam-se correlacao forte entre os testes de emergéncia (E e EF) e o IVE (0.880 e
0.865, respectivamente) (Tabela 2).

Em trabalho com seis lotes de sementes de milho hibrido, a partir da correlacdo
linear simples foi possivel observar correlacdo alta e significativa com os testes de
emergéncia e indice de velocidade de emergéncia de plantulas em campo (Sbrussi e
Zucareli, 2015).

Observa-se correlacdo negativa entre os caracteres agronédmicos de milho (PRE
e AC) e o carater PG (-0,181 e -0,099, respctivamente), demonstrando que estes
caracteres néo estao diretamente relacionadas, ou seja, a produtividade de graos de um
genadtipo de milho ndo depende destes caracteres (Tabela 2).

Em relagdo aos caracteres relacionados a qualidade de sementes (G, EF e IVE)
com a PG observa-se correlagdao fraca ou moderada (0,475, 0,469 e 0,375,
respectivamente) (Tabela 2). Este resultado corrobora com estudo realizado por Cai et
al. (2014), onde verificaram a partir da correlagéo linear simples que os dados fisiolégicos

de seis linhagens de milho ndo se correlacionaram com a produtividade de gréos. Fica
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evidente a partir do maior valor de correlacdo de caracteres agronémicos e o carater PG,
gue a germinacéao final influenciara diretamente na produtividade de gréos (Tabela 2).

Os maiores valores de correlagéo, ou seja, correlagdo forte, ocorreram entre os
caracteres E X EF, e E X IVE, 0,987 e 0,880, respectivamente, evidenciando que a primeira
contagem de emergéncia de um campo influenciara diretamente na emergéncia final e no
indice de velocidade de emergéncia da parcela, por exemplo (Tabela 2).

As relagOes entre os caracteres avaliadas por meio das Redes bayesianas podem
ser observadas pelo Directed Acyclic Graph (Figura 1). As Redes bayesianas
representam uma analise de correlacdo mutuamente exclusiva, mostrando apenas o que
esta mais relacionado entre os caracteres estudados. Nas Redes Bayesianas, as
associacgOes sao dispostas de tal maneira que pode-se observar a ordem de importancia
em termos de predicdo e dependéncia condicional da associagdo direta entre as
caracteristicas avaliadas (Felipe et al., 2015).

E possivel observar que houve correlacio entre caracteres relacionados a
qgualidade de sementes e os caracteres agronémicos (Figura 1).

Em relacdo aos caracteres de sementes, o carater primeira contagem de
germinacao esta diretamente relacionada com os caracteres germinacao final e primeira
contagem de emergéncia (Figura 1). Sabe-se que esta relacdo existe pois 0s caracteres
GF e E sdo determinadas a partir do carater G, ou seja, para ocorrer os caracteres GF e
E é preciso ocorrer o carater G. O carater primeira contagem de emergéncia (E) relaciona-
se diretamente com os caracteres emergéncia final e indice de velocidade de emergéncia,
sendo que estes caracteres sao determinadas apenas quando o carater E ocorre (Figura
1). Este carater depende exclusivamente da primeira contagem de germinagcdo para
ocorrer. Sendo assim, sem germinacdo ndo ocorre a emergéncia da semente em solo.
Segundo Yu et al. (2004), as redes bayesianas podem ser usadas para demonstracao do
fendmeno bioldgico em dados experimentais.

Com relacdo aos caracteres agrondmicos, observa-se correlacdo entre o0s
caracteres quebramento, altura de planta e prolificidade com o carater produtividade de
graos. Logo, plantas prolificas e quebradas influenciam diretamente na produtividade de

graos (Figura 1).
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Observa-se correlacéo entre dados agronémicos e dados de sementes. O carater
posicdo relativa da espiga esta diretamente relacionada com o carater germinacao final.
O carater acamamento correlaciona-se com o carater indice de velocidade de
emergéncia. Ja o carater germinacdo final esta correlacionada diretamente com os
caracteres produtividade de gréos e prolificidade, onde o numero final de plantas de um
stande influenciara diretamente no valor da produtividade (Figura 1).

De modo geral, os resultados observados nas Redes Bayesianas evidenciaram
maior relacdo entre os caracteres agrondmicos com os caracteres relacionados a
gualidade de sementes do que os dados observados na analise de correlacdo linear de
Pearson.

Conclusdes

Observa-se pouca correlacdo existente entre os caracteres agrondOmicos e 0s

caracteres relacionados a qualidade de sementes de milho.

Referéncias

CAlL, Q.; YU, L.; YAO, W.; ZHANG, Y.; WANG, L.; CHEN, X.; DENG, J.; KANG, M.; FAN,
X.. Correlation and combining ability analysis of physiological traits and some agronomic
traits in maize. Maydica 59-2014.

CRUZ, C. D.; REGAZZI, A. J.; CARNEIRO, P. C. S. Modelos biométricos aplicados ao
melhoramento genético. 4. ed. Vigosa: Editora UFV, 2012. 514p.

FELIPE, V. P.; SILVA, M. A.; VALENTE, B. D.; ROSA, G. J. Using multiple regression,
Bayesian networks and artificial neural networks for prediction of total egg production in
European quails based on earlier expressed phenotypes. Poultry science, v. 94, n. 4, p.
772-780, 2015.

FRITSCHE-NETO, R.; VIEIRA, R. A.; SCAPIM, C. A.; MIRANDA, G. V.; REZENDE, L. M.
Updating the ranking of the coefficients of variation from maize experiments. Acta
Scientiarum. Agornomy, v. 34, n. 1, p. 99-101, 2012.

HALLAUER, A. R.; CARENA, M. J.; MIRANDA FILHO, J. B. Quantitative genetics in maize
breeding. Springer, 2010. 580 p.

MAGUIRE, J.D. Speed of germination-aid in selection and evaluation for seedling
emergence and vigor. Crop Science, v.2, n.1, p.176-177, 1962.



218
219
220

221
222

223
224
225
226

227
228

229
230

46

MAMBRIN, R. B.; HENNING, L. M. M.; HENNING, F. A.; BARKERT, K. A. Selecédo de
linhagens de feijdo com base no padréo e na qualidade de sementes. Revista Caatinga,
v. 28, n. 3, p. 147-156, 2015.

MARQUES, R. L.; DUTRA, I. N. E. S. Redes Bayesianas: o que s&o, para que servem,
algoritmos e exemplos de aplicacfes. Rio de Janeiro: Coppe Sistemas; UFRJ, 2002.

NOGUEIRA, A. P. O.; SEDIYAMA, T.; SOUSA, L. B. de; HAMAWAKI, O. T.; CRUZ, C.
D.; PEREIRA, D. G.; MATSUO, E. Analise de trilha e correlagbes entre caracteres em
soja cultivada em duas épocas de semeadura= Path analysis and correlations among
traits in soybean grown in two dates sowing. Bioscience Journal, v. 28, n. 6, 2012.

SBRUSSI, C. A. G., ZUCARELLI, C.. Germination at high temperatures in evaluation of
maize vigor. Ciéncia Rural, v.45, n.10, out, 2015.

YU, J. et al. Advances to Bayesian network inference for generating causal networks
fromobservational biological data. Bioinformatics, v. 20, n. 18, p. 3594-3603, 2004.



ANEXO

Tabela 1 - Resumo das analises de variancia individuais, com os quadrados medios
e significAncias para caracteres agrondmicos e relacionados a qualidade de

sementes de genotipos de milho.
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FV GL AP PRE AC QUE PG* PRO
Dados Agronbmicos
Gendtipo 30 192.45™ 0.0009" 0.13" 0.43" 23.86" 0.08"s
Repeticao 5 8209.75™ 0.0062" 7.13™ 13.46™ 137.82" 2.05™
Erro 114 85.00 0.0005 0.14 0.27 8.70 0.09
Média 215.00 0.59 1.10 1.53 7488.01 1.21
Maximo 226.35 0.62 1.30 1.97 8551.6 1.47
Minimo 203.77 0.57 0.80 0.94 6300.3 1.03
Testemunha 212.50 0.58 1.39 0.94 9103.9 1.02
CV(%) 4.29 3.94 34.13 34.27 12.45 24.96
FV GL G GF E EF IVE
Dados de Sementes

Gendtipo 30 359.25" 194.46" 178.72" 154.40™ 2.84"
Repeticéo 3 20.65" 16.77"  56.56"s  49.25"s  (0.59"

Erro 56 19.27 43.95 15.83 13.47 0.21

Média 88.37 90.26 90.94 91.97 10.90

Maximo 99 100 100 100 12.40

Minimo 54 71 73.5 74.5 9.14
Testemunha 91 95 93 92.5 10.52

CV(%) 4.97 7.35 4.37 3.99 4.17

ns *e ™, ndo significativo, significativo a 5% e significativo a 1%. * dividido

por 100000.
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Tabela 2 — Correlacao entre os caracteres altura de planta (AP, em cm), posicao relativa da
espiga (PRE, em cm), acamamento (AC, nimero de plantas/parcela), quebramento (QUE,
numero de plantas/parcela), produtividade de grdos (PG, kg.ha?), prolificidade (PRO,
numero de espigas/estande final), primeira contagem de germinacédo (G, % de plantulas
normais), germinacao final (GF, % de plantulas normais), primeira contagem de emergéncia
(E, % de plantulas visiveis), emergéncia final (EF, % de plantulas visiveis) e indice de
velocidade de emergéncia (IVE)) de 31 gendtipos de milho.

AP PRE AC QUE PG PRO G GF E EF IVE
AP - -0,120 0,005 0,181 -0,421 0,134 -0,115 -0,188 -0,234 -0,217 -0,147
PRE - -0,177 -0,094 -0,181 0,051 -0,033 -0,348 -0,173 -0,209 -0,120
AC - -0,044 -0,099 -0,138 0,082 0,054 0,139 0,131 0,296
QUE - -0,511 0,396 -0,167 0,011 0,023 0,068 0,066
PG - -0,435 0475 0,561 0,515 0,469 0,375
PRO - 0,007 0,004 -0,009 0,022 0,080
G - 0,827 0,815 0,778 0,748
GF - 0,830 0,827 0,664
E - 0,987 0,880
EF - 0,865
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Figura 1 — Rede bayseana formada entre os caracteres
de milho: altura de planta (AP), posicao relativa da
espiga (PRE), acamamento (AC), quebramento (QUE),
produtividade de graos (PG), prolificidade (PRO)
primeira contagem de germinacao (G), germinacéao final
(GF), primeira contagem de emergéncia (E),
emergéncia final (EF) e indice de velocidade de
emergéncia (IVE).



