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ASSOCIACAO ENTRE CARACTERES E FORMACAO DE GRUPOS
DIVERGENTES EM LINHAGENS DE MILHO

RESUMO - A pesquisa teve como principais objetivos estudar a correlacdo entre
caracteres, estimar a capacidade de combinagao e discriminar grupos em linhagens
de milho. Para isso, foram avaliadas trés safras (2015/2016; 2016; 2016/2017), nas
guais 85 linhagens de milho foram cruzadas com um testador de base ampla em
topcross. O delineamento experimental utilizado foi o de blocos casualizados, com
duas repeticbes. Foram analisados os caracteres produtividade, prolificidade, altura
de planta e de espiga, posicéo relativa de espiga, acamamento e quebramento. O
programa computacional GENES foi utilizado para a realizacdo das analises de
variancia individual e conjunta, bem como analise de trilha. Com o programa
computacional Statsoft foram feitas duas analises multivariadas, uma de agrupamento
hierarquico de Ward e outra de agrupamento nao hierarquico de K-means. A partir
dos resultados da analise de trilha, observou-se que nenhuma variavel seria adequada
para selecao indireta dos genotipos, sendo indicada a selecéo pela produtividade. A
capacidade geral de combinacdo para produtividade foi realizada e esta permitiu
destacar genotipos superiores e com bom desempenho nas trés safras. As analises
multivariadas possibilitaram a separacdo dos genotipos em grupos distintos e foram

complementares para direcionar a escolha dos cruzamentos mais divergentes.

Palavras-chave: agrupamento, analise multivariada, correlagéo,

melhoramento de plantas, Zea mays L



ASSOCIATION OF TRAITS AND IDENTIFICATION OF DIVERGENT GROUPS IN
MAIZE LINEAGES

ABSTRACT - The aim of this study was to evaluate the correlation between traits,
estimate the combining ability and discriminate groups in maize lineages. For this,
three harvest seasons (2015/2016, 2016, 2016/2017) were evaluated, in which 85
maize lineages were crossed with a broad genetic base tester by topcross. The
experimental design was a randomized block design, with two replicates. The studied
traits were grain yield, prolificacy, plant height and ear height, ear placement, lodging
and breaking. The GENES software was used to perform individual and joint analysis
of variance, as well as pathway analysis. The Statsoft software was used to perform
two multivariate analysis, Ward hierarchical cluster analysis and K-means non-
hierarchical cluster analysis. The results from pathway analysis revealed that no
variable would be suitable for indirect selection of the genotypes, so that selection by
the grain yield is indicated. The general combining ability for grain yield was obtained,
highlighted the superior genotypes with good performances in the three harvest
seasons. Multivariate analysis allowed the separation of the genotypes into distinct

groups and were complementary to point out the most divergent crosses.

Keywords: clustering, multivariate analysis, correlation, plant breeding,

Zea mays L



CAPITULO 1 - CONSIDERACOES GERAIS

1. INTRODUCAO

O milho constitui matéria-prima de diversos produtos e possui mais de 3.500
maneiras de utilizac&o direta e indireta. E um gréo utilizado para o consumo alimentar
animal e humano, e também é componente na producdo de 6leo, alcool etilico e
butilico, farmacos, herbicidas e inseticidas, entre outros (MORO; FRITSCHE-NETO,
2015). Desta forma, € crescente a pressao exercida pelo mercado para que haja um
aumento da producao deste produto.

Atualmente, o Brasil ocupa a terceira posi¢éo entre os maiores produtores de milho
no mundo, perdendo somente para os Estados Unidos e China. Entretanto, o
rendimento brasileiro deste grdo € muito baixo, independentemente de algumas
regides brasileiras apresentarem valores de produtividade superiores a meédia
nacional. E, apesar do aumento da produtividade nos dltimos 31 anos, fatores como
o tipo de producéo, tecnologias empregadas e a dimenséo do territério nacional estéo
envolvidos nestes resultados (COELHO; CRUZ; PEREIRA FILHO, 2003).

A escolha adequada dos genitores consiste na etapa mais importante para a
obtencdo bem sucedida de combinagcbes hibridas superiores, nos programas de
melhoramento deste grdo. Assim quanto maior a divergéncia entre 0s genitores, maior
a variabilidade da populacdo e maior a probabilidade de reagrupar alelos de interesse
em combinacdes favoraveis (BARBIERI et al., 2005).

E importante que as relacbes genéticas existentes entre as caracteristicas de
interesse agrondmico sejam conhecidas para a obtencdo do material genético
desejado, que podem se associar em direcdes e magnitudes distintas (OLIVEIRA et
al., 2013).

O conhecimento da capacidade geral de combinacédo (CGC) dos genitores é muito
importante e bastante utilizado em diversas culturas, sendo um método de avaliacéo
muito empregado em programas de melhoramento de milho. As estimativas dos
efeitos da CGC concedem informacdes sobre a concentracdo de genes
predominantemente aditivos e vem sendo utilizada para indicar genitores a serem
utilizados em programas de melhoramento (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).



Existem diversas ferramentas que auxiliam a escolha de genitores com
desempenho superior, uma vez que facilitam a identificagcdo dos mesmos por meio da
separacdo de gendtipos em grupos onde exista homogeneidade dentro e
heterogeneidade entre os grupos (HAIR et al., 2009).

Com isso, o presente trabalho tem como objetivo estudar a correlagdo entre
caracteres, estimar a capacidade de combinacgéo e discriminar grupos em linhagens
de milho.



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. A cultura do milho e o melhoramento vegetal

O milho (Zea mays L.) € mundialmente considerado uma das culturas agricolas
mais importantes. E utilizado na alimentacdo animal e humana, sendo também
empregado como matéria-prima em diversos segmentos e produtos (MORO;
FRITSCHE-NETO, 2015).

A cultura do milho est4 entre os trés grdos mais produzidos no mundo,
apresentando o maior volume de producdo (terceiro em area; primeiro em
producéao/produtividade). A safra de 2016/2017 alcanc¢ou o recorde mundial com mais
de 1 bilh&o de toneladas produzidas, no qual o Brasil ocupou o terceiro lugar com 9%
da producéo, sendo antecedido pela China (20%) e Estados Unidos (36%) (USDA,
2018). Na safra 2017/2018, a producédo brasileira ultrapassou 97 milhdes de
toneladas, sendo 31% na primeira safra e 69% na segunda (CONAB, 2018).

O Brasil, mesmo sendo o terceiro maior produtor mundial deste grao, possui
uma média de produtividade baixa quando comparada a outros paises. Uma vez que
na safra 2016/2017, os EUA alcancaram uma produtividade média de 10.960 kg/ha,
enquanto a produtividade média brasileira foi de 5.560 kg/ha. Entretanto, a regido Sul
produziu um total de 6.583 kg/ha na safa de 2016/2017, enquanto a regido Nordeste
obteve um total de 2.557 kg/ha.

Segundo Coelho; Cruz e Pereira Filho (2003), apesar do aumento da
produtividade nos ultimos 31 anos, sao encontrados diferentes niveis de produtividade
no pais devido a dimenséao do territorio brasileiro com sua ampla diversidade de clima
e solo, bem como o objetivo da producéo do milho e as tecnologias empregadas.

O milho é uma espécie politipica e apresenta grande variabilidade genética
devido as mudancas nas frequéncias génicas ao longo das gerac¢des. Um dos fatores
gue contribuem para estas mudancas é o processo de hibridacdo que favorece o
desenvolvimento de novas racas (PATERNIANI; CAMPOS, 2005).

Nesse contexto, o objetivo dos programas de melhoramento consiste em obter

populagbes superiores para produtividade e demais caracteristicas agronémicas de



interesse. Com isso, buscam-se linhagens com elevada frequéncia de alelos

favoraveis, que possam resultar em melhores hibridos (FORNASIERI FILHO, 2007)

2.2. Grupos heteroticos

Os programas de melhoramento exploram amplamente a heterose, que
consiste no aumento da performance da progénie em comparagao aos seus parentais
(FLINT-GARCIA et al., 2009; HALLAUER; CARENA; MIRANDA FILHO, 2010).

Os grupos heteroticos sao formados por genétipos com composicao genética
similar que expressam alto nivel de heterose quando cruzados com outros grupos
compostos por outros gendtipos. Desta forma, a formacdo e manutencdo desses
grupos é fundamental para a aquisicio de melhores linhagens e hibridos
(PATERNIANI; CAMPOS, 2005; HALLAUER; CARENA; MIRANDA FILHO, 2010).

A formacdo desses grupos permite 0 uso mais eficiente e adequado do
germoplasma disponivel. Com a alocac¢ao de linhagens de milho em grupos distintos,
0s cruzamentos podem ser direcionados, tornando o processo de melhoramento mais
eficiente, principalmente para a obtencdo de hibridos mais produtivos (PINTO;
GARCIA; SOUZA JR., 2001).

A heterose esta associada a divergéncia genética, na qual as analises de
dissimilaridade genética podem ser Uteis para a predicdo de cruzamentos com maior
probabilidade de sucesso. Uma vez que o estudo da divergéncia auxilia na
identificacdo de cruzamentos que otimizardo a heterose ao mesmo tempo que
evitardo caracteristicas indesejaveis (MIRANDA et al., 2003; CARGNELUTTI FILHO
et al., 2008)

A divergéncia genética pode ser avaliada por meio de técnicas multivariadas
ou processos preditivos. Por dispensarem a obtencdo de hibridos, os métodos
preditivos da divergéncia genética tém merecido confiavel énfase. Esses tomam por
base diferencas entre caracteristicas que possuem comportamento quantitativo,
geralmente usando medida de dissimilaridade como as distancias euclidianas ou de
Mahalanobis (RAO, 1952).

A andlise multivariada € composta por técnicas estatisticas que analisam

multiplas medidas sobre os objetos estudados de forma simultanea. Existem diversos



meéetodos matematicos para realizar a analise multivariada e, dentre eles, cita-se a

analise de agrupamento (HAIR et al., 2009)

2.3 Anélise Multivariada

2.3.1 Anélise de Agrupamento

Uma analise de agrupamento tem como finalidade classificar objetos em varios
grupos baseado em alguma medida de similaridade entre eles, de tal forma que exista
homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade entre grupos (HAIR et al., 2009).

A similaridade é uma medida empirica de correspondéncia, ou semelhanca
entre 0s objetos, na qual trés meétodos se destacam para medi-la: medidas
correlacionais, medidas de associacdo e medidas de distancia, sendo essa ultima a
mais empregada em analise de agrupamento. Apdés o calculo da matriz de
similaridade, é preciso escolher um algoritmo para separar 0os objetos em grupos. Os
algoritmos mais usados podem ser divididos em: hierarquicos e nao-hierarquicos
(HAIR et al., 2009).

O uso associado entre os métodos hierarquicos e ndo-hierarquicos conferem
maior seguranca em discriminar os diferentes genoétipos, como demonstrado por
ELIAS et al. (2007); ZUIN et al. (2009) e SIMON; KAMADA; MOITEIRO (2012) cujos
trabalhos indicam que diferentes métodos de agrupamento alocaram de maneira

semelhante os hibridos em grupos com maior similaridade genética.

2.3.1.1 Métodos Hierarquicos

Os objetos séo reunidos em diferentes grupos por meio de um processo que se
repete em varios niveis até o estabelecimento de uma estrutura do tipo arvore ou
dendrograma. Existem dois tipos de procedimentos hierarquicos de agrupamento,
sendo eles denominados aglomerativos, no qual cada objeto inicia como seu proprio
agrupamento; e divisivos, no qual todos os objetos comecam em um agrupamento
Unico e sdo divididos continuamente (HAIR et al., 2009; CRUZ; REGAZZI,
CARNEIRO, 2014a)



Dentre os métodos aglomerativos mais comuns sao: Ligacao simples, ligacao
completa, ligagdo média, método centroide e método de Ward (CRUZ; REGAZZI;
CARNEIRO, 2014a).

No método de Ward para a composic¢ao inicial de cada grupo consideram-se 0s
objetos que possibilitam a menor soma de quadrados dos desvios (CRUZ; REGAZZ];
CARNEIRO, 2014a). Em tal ferramenta, os agrupamentos sao formados por um
pequeno numero de observagcbes, uma vez que a soma de quadrados esta
diretamente relacionada com o numero de observagbes envolvidas. Com isso,
normalmente produz grupos com aproximadamente o mesmo nimero de observacfes
(HAIR et al., 2009).

Os grupos heteréticos identificados por meio desta analise exploratéria
apontam quais sao 0s grupos e 0s genotipos mais distantes entre si. Isso possibilita
gue os resultados sejam utilizados para direcionar os cruzamentos entre as linhagens
mais divergentes e superiores para as caracteristicas desejadas na obtencédo de
hibridos de interesse (SUDRE et al., 2005), além de otimizar a explorac&o da heterose
(PINTO; GARCIA; SOUZA JR., 2001).

Ademais, o0 método de Ward é precursor dos métodos nao-hierarquicos de
agrupamento, uma vez que otimiza a divisdo dos dados em um namero determinado
de grupos (JOHNSON; WICHERN, 2007).

2.3.1.2 Métodos Nao-hierarquicos

Nos métodos ndo hierarquicos, o numero de grupos (sementes de
agrupamentos) a serem formados é determinado previamente ao teste para minimizar
a variabilidade dentro do conjunto e maximizar a variabilidade entre (SNEATH;
SOKAL, 1973; HAIR et al., 2009).

O namero de grupos pode ser gerado a partir de observacdes sistematicas da
amostra ou pelo acaso. Assim como, podem ser escolhidas pelo pesquisador que se
baseia em dados externos, como por exemplo, dados de outras analises
multivariadas. (HAIR et al., 2009).

Existem trés algoritmos de agrupamentos que podem ser utilizados apos a

definicdo das sementes. Estes sdo usualmente denominados K-means e, apesar de



serem semelhantes no modo em que designam as observac¢éo nos grupos, variam em
relacdo ao nivel em que cada observacéo pode ser designada novamente entre 0s
grupos apoés a designacao inicial (HAIR et al., 2009).

O uso de métodos nao-hierarquicos sdo vantajosos umas vez que € possivel
analisar um extenso conjunto de dados e os resultados gerados apresentam menor
susceptibilidade em relacdo a observacbes atipicas nos dados (JOHNSON;
WICHERN, 2007; HAIR et al., 2009).

2.4 Capacidade de combinacao

O conceito de capacidade de combinagéo foi descrito pela primeira vez por
Sprague e Tatum em 1942, foram definidos dois tipos de capacidade de combinacéao,
a capacidade especifica de combinacéo (CEC) e a capacidade geral de combinacao
(CGC) e a principal diferenca entre elas esta no tipo de testador utilizado.

A CEC é estimada com um testador de base estreita, definida como o
comportamento que conduz certas combinacdes a serem superiores ou inferiores em
relacéo a performance média das linhagens consideradas, por meio da acdo de genes
nao aditivos (genes dominantes ou efeitos epistaticos) (SPRAGUE; TATUM, 1942).

Para a estimar a CGC é utilizado um testador de base ampla, definida como a
performance média das linhagens em suas combinacdes hibridas e esta relacionada
a quantidade de alelos favoraveis que a linhagem apresenta para determinada
caracteristica, sendo que, aquelas com valores elevados para a estimativa, deverao
resultar em cruzamentos superiores (VENCOVSKY, 1987; HALLAUER; CARENA;
MIRANDA FILHO, 2010).

As estimativas dos efeitos da CGC concedem informacBes sobre a
concentracdo de genes predominantemente aditivos e vem sendo utilizada para
indicar progenitores a serem utilizados em programas de melhoramento (CRUZ;
REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Para a selecéo foi estabelecido o uso de um testador
de base ampla e, desta forma, sao realizados cruzamentos dos genétipos de interesse
com tais testadores (HALLAUER; CARENA; MIRANDA FILHO, 2010).



A baixa estimativa de CGC de um genitor, obtida a partir de suas populagbes
hibridas, aponta que este ndo difere da média geral dos genitores da populagcdo. Em
contrapartida, valores altos (positivos ou negativos) indicam que o genitor em questao
€ muito superior ou inferior aos demais genétipos. Com isso, tem-se que os melhores
cruzamentos a serem propostos sao entre progenitores com maior efeito de CGC
(CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

2.5 Anédlise de correlacao

Para o melhoramento genético é de grande importancia o conhecimento da
associagao entre os caracteres avaliados, principalmente para a selecao indireta, caso
algum carater de interesse apresente baixa herdabilidade e, ou, seja de dificil medic&o
e identificacdo. A correlacédo simples ou de Pearson, permite avaliar a magnitude e o
sentido das relagdes entre dois caracteres (CRUZ, 2006).

Sao trés os tipos de correlacéo existente, fenotipica, genotipica ou ambiental. A
correlacdo fenotipica pode ser mensurada a partir das medidas de dois caracteres,
considerando um certo numero de individuos. Esta correlacdo tem causas ambientais
e genéticas. A correlacdo ambiental ocorre quando dois caracteres sao influenciados
pelas mesmas diferencas de condi¢cdes ambientais. A principal causa da correlacéao
genética € a pleiotropia, se dois caracteres exibirem correlacdo genética positiva, €
possivel ter ganhos para um deles por meio da selecéo indireta do outro. A correlagéo
genética é a Unica com uma natureza herdavel, e dessa forma a mais importante nos
programas de melhoramento. (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

2.5.1 Analise de trilha

A analise de trilha complementa a andlise de correlacdo simples uma vez que
corresponde ao estudo dos efeitos diretos e indiretos de carateres sobre uma variavel
principal, em que as estimativas sdo obtidas por uma equacao de regressao, e as
varidveis sdo previamente padronizadas. Ainda que a correlagdo seja uma

caracteristica intrinseca a duas variaveis em certa condicdo experimental, a



decomposicdo das mesmas depende do conjunto das varidveis estudadas e do
conhecimento prévio do pesquisador de suas importancias e possiveis inter-relacdes
(CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Consiste no estudo da decomposicdo do coeficiente de regressao, o que
possibilita a avaliacdo se a relacdo entre duas varidveis é de causa e efeito ou
determinada pela influéncia de outras varidveis. Tal analise pode ser realizada a partir
de correlagbes fenotipicas, genotipicas ou ambientais (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO,
2014b).
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CAPITULO 2. -CORRELACAO ENTRE CARACTERES DE MILHO E CAPACIDADE
DE COMBINACAO DE LINHAGENS

RESUMO - O objetivo do presente trabalho foi analisar a correlacdo entre os
caracteres avaliados e avaliar a capacidade geral de combinacdo de linhagens de
milho. Para isso os experimentos foram avaliados em trés safras (2015/2016; 2016;
2016/2017), onde 85 linhagens de milho foram cruzadas com um testador de base
ampla em topcross. O delineamento experimental utilizado foi o de blocos
casualizados, com duas repeticdes. Foram analisados os caracteres produtividade de
graos, prolificidade, altura de planta e altura de espiga, posicdo relativa de espiga,
acamamento e quebramento. As correlacbes genotipicas encontradas foram
positivas, porém baixas, ndo sendo eficientes para a realizacdo da selecao indireta
para produtividade, indicando que a selecao deve ser realizada a partir dos dados de
produtividade. Com isso, determinada a capacidade de combinacédo para os genotipos
utilizando somente os dados da produtividade. Os valores para capacidade geral de
combinacéo, em relacdo a média das trés safras, para a produtividade, variaram de —
2031 kg/ha (gendtipo 9) até 1188 kg/ha (gendtipo 36). Foram destacados os genaotipos
2, 8, 34, 36, 41, 43, 52, 53, 54, 56, 60, 61, 63, 65, 71, 74, 76, 79, 82, 83 e 85 com
valores bons e mais estaveis para capacidade geral de combinacdo e devem seguir
em cruzamentos com outros testadores. O genotipo 74 destacou-se com valores
superiores a 1000 kg/ha nas trés safras, destacando-se como a melhor linhagem,
podendo ser utilizada como testadora das outras linhagens, na busca por

combinac¢des superiores.

Palavras chave: analise de trilha, melhoramento de plantas, topcross, Zea mays L
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CORRELATION BETWEEN MAIZE TRAITS AND COMBINING ABILITY OF
LINEAGES

ABSTRACT - The aim of this study was to analyze the correlation between the
evaluated traits and assess the combining ability (CA) of maize genotypes. For this,
the experiments were evaluated in three harvest seasons (2015/2016, 2016,
2016/2017), where 85 maize lineages were crossed with a broad genetic base tester
by topcross. The experimental design was a randomized block design, with two
replicates. The analyzed traits were grain yield, prolificacy, plant height and ear height,
ear placement, lodging and breaking. The genotypic correlations found were positive,
but low, and were not efficient for indirect selection, indicating that selection should be
performed from the grain yield data. Thus, the combining ability for the genotypes was
evaluated using only the grain yield data. The values for CA, based on the average
grain yield of the three harvest seasons varied from - 2031 kg/ha (genotype 9) to 1188
kg/ha (genotype 36). Genotypes 2, 8, 34, 36, 41, 43, 52, 53, 54, 56, 60, 61, 63, 65, 71,
74, 76, 79, 82, 83 and 85 were stood out for having good and stable CA values and
should be crossed with other testers. Genotype 74 stood out with CA values higher
than 1000 kg/ha in the three harvest seasons and was considered the best lineage.

Therefore, it can be used to test other strains, in search for superior crosses.

Keywords: pathway analysis, plant breeding, topcross, Zea mays L
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1. INTRODUCAO

Os programas de melhoramento de milho tém como principal objetivo obter
hibridos cada vez mais produtivos e para tal o processo depende da avaliacdo e
selecdo de linhagens. Para o desenvolvimento de hibridos & preciso selecionar o
germoplasma que melhor atenda aos objetivos da pesquisa, para isso, é preciso
avaliar o comportamento das linhagens em combinac¢@es hibridas e, desta forma,
obter informagbes para direcionar os cruzamentos mais promissores (GAMA et al.,
2003).

Uma das metodologias para obter informacgfes sobre o potencial de futuros
genitores e a identificacao de grupos heteroticos, é o cruzamento topcross, no qual as
linhagens séo cruzadas com um testador comum (DAVIS, 1927). O objetivo do método
€ avaliar a superioridade relativa das linhagens em cruzamentos com testadores, por
meio da capacidade de combinacdo das mesmas, eliminando aquelas com
desempenho inferior e identificando as linhagens mais promissoras (NURMBERG,;
SOUZA,; RIBEIRO, 2000).

Sao dois os tipos de capacidade de combinacéo, a capacidade especifica de
combinacéo (CEC) e a capacidade geral de combinacédo (CGC) e a principal diferenca
entre elas esta no tipo de testador utilizado.

A CEC é estimada com um testador de base estreita, definida como o
comportamento que conduz certas combinacdes a serem superiores ou inferiores em
relacdo a performance meédia das linhagens consideradas (SPRAGUE; TATUM,
1942).

Para a estimar a CGC é utilizado um testador de base ampla, definida como a
performance média das linhagens em suas combinacdes hibridas e esta relacionada
a quantidade de alelos favoraveis que a linhagem apresenta para determinada
caracteristica, sendo que, aquelas com valores elevados para a estimativa, deverao
resultar em cruzamentos superiores (VENCOVSKY, 1987; HALLAUER; CARENA;
MIRANDA FILHO, 2010).

O carater produtividade de grdos é sem duvida o mais importante em um
programa de melhoramento, porém por possuir um complexo controle génico e baixa

herdabilidade, a selegdo do mesmo pode ser dificil (ALLARD, 1971). Dessa forma, ter
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conhecimento da correlacdo entre os caracteres avaliados pode ser importante para
selecionar essa caracteristica ou para usar a selecao indireta. Dentre o estudo das
correlacfes, destaca-se a andlise de trilha, uma vez que esta possibilita desdobrar as
correlagbes em diretas e indiretas, e assim atestar se existe correlagdo de causa e
efeito entre os caracteres primarios e secundarios e a variavel principal (CRUZ;
REGAZZI; CARNEIRO, 2014).

Diante do exposto, 0 objetivo desse trabalho foi analisar a correlagéo entre os
caracteres analisados e avaliar a capacidade geral de combinacdo de linhagens de

milho.

2. MATERIAL E METODOS

Foram utilizadas 85 linhagens endogamicas de milho, pertencentes a empresa
Di Solo Sementes. Os gendtipos estudados foram obtidos por cruzamento do tipo
topcross das 85 linhagens com um testador de base ampla. Os cruzamentos foram
realizados em lote isolado de despendoamento, na safra 2014/2015, usando-se a
proporcao de 4 linhas femininas de cada linhagem para 2 linhas masculinas do
testador. Nas linhas femininas, o despendoamento manual foi realizado antes que
estas liberassem pdlen e, ao final do processo, efetuou-se a colheita e debulha manual
das linhas femininas, com posterior identificacdo dos gendtipos e armazenamento das
sementes em camara fria.

Com esses genadtipos foram conduzidos trés experimentos para avaliacado dos
mesmos, sendo instalados: na primeira safra 2015/2016 (15/16), segunda safra 2016
(16) e primeira safra 2016/2017 (16/17).

Os 85 genotipos foram avaliados na Fazenda Experimental de Ensino,
Pesquisa e Extensdo (FEPE) da Faculdade de Ciéncias Agrarias e Veterinarias —
UNESP campus de Jaboticabal/SP, situada na latitude 21° 14’ 05” e longitude 48° 17’
09” com altitude de 615 m. O clima, de acordo com a classificacao de Kdppen (1948),
€ do tipo Aw, tropical umido, com estacao chuvosa no verdo e seca no inverno. O solo
predominante é classificado como latossolo vermelho eutréfico.

Todos os experimentos foram semeados mecanicamente, com semeadora de

parcelas apos preparo convencional do solo. O manejo e os tratos culturais foram
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realizados de acordo com as orientagfes técnicas, para a cultura do milho, fornecidos
pela EMBRAPA (2010).

O delineamento foi o de blocos casualizados com duas repeticbes. Cada
parcela experimental foi composta por duas linhas de 5 m de comprimento, com
espacamento de 0,5 m entre linhas e 0,33 m entre plantas, resultando em uma
populacdo aproximada de 60.000 plantas/ha.

As semeaduras dos experimentos ocorreram na segunda quinzena de
novembro nas primeiras safras de 2015/2016 e 2016/2017, e na primeira quinzena de
fevereiro na segunda safra de 2016.

Os caracteres agrondmicos avaliados foram: produtividade de gréos (PG),
obtida por meio de pesagem dos graos de cada parcela, com a umidade corrigida para
13% e convertida para quilogramas por hectare (kg/ha); prolificidade (PROL), obtida
pela razdo entre numero de espigas colhidas em cada parcela e o estande; altura de
planta (AP) e altura de espiga (AE), obtidas pela distancia solo até a insercao da folha
bandeira e da espiga principal, respectivamente, expresso em cm; posicao relativa de
espiga (PRE), obtida pela razéo entre altura de planta e altura de insercdo da espiga;

e acamamento e quebramento (ACQ), obtido pela somatoria por parcela de plantas

acamadas (AC) e quebradas (Q), e posteriormente transformado em /x + 0,5. Para
obtencdo do acamemento foi feita a contagem do numero de plantas com inclinacao
inferior a 45° em relacéo a vertical ou deitadas no solo na época da colheita e, para o
guebramento, o niumero de plantas quebradas abaixo da espiga principal.

Foram realizadas analises de variancia individual para cada safra de avaliacédo
e analise de variancia conjunta, considerando as variaveis genotipo e ambiente como
fixos.

Apés andlise de variancia conjunta, obtiveram-se as estimativas das
correlacdes genotipicas entre os caracteres avaliados. Com a matriz de correlacéo
genotipica, foi realizado o diagnéstico de multicolineariedade, para verificar a inter-
relacdo entre as variaveis de acordo com as indicac6es de Montgomery e Peck (1981)
gue testam a matriz de correlagdo por meio do numero de condi¢do (NC) da matriz
gue consiste na razdo do maior pelo menor autovalor da matriz. Em presenca de
multicolinearidade moderada (100 < NC < 1000), ou severa (NC > 1000) os

coeficientes estimados ndo sdo confiaveis, em funcdo das elevadas variancias
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associadas nos seus estimadores torna-se dificil avaliar a influéncia sobre a variavel
principal, no entanto, em presenc¢a de multicolinearidade fraca (NC < 100) ndo ha
problema quanto a confiabilidade dos coeficientes (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO,
2014; ENTRINGER et al., 2014).

Em seguida, a andlise de trilha (WRIGHT, 1934) foi efetuada, utilizando a
variavel PG como principal e as demais como explicativas.

A capacidade geral de combinacdo (CGC) foi obtida com os dados de
produtividade, em kg/ha, uma vez que este é o carater agronémico mais importante.
Foram obtidas as CGC para cada safra e a média das trés safras de avaliacdo. Para
essa analise considerou-se o modelo estatistico para capacidade de combinacdo em
testcrosses, descrito por Hallauer, Carena e Miranda Filho (2010).

gi=Ti-T
gi = capacidade geral de combinacgéao;
Ti = média de cada gendtipo;

T = média geral dos genotipos;

As analises foram feitas utilizando o software GENES (CRUZ, 2013).

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Nas analises de variancia individuais, nas safras 2015/2016 e 2016, a maioria
das variaveis apresentaram efeito significativo dos genoétipos, com excecdo das
variaveis ACQ e PG, respectivamente. Por sua vez, na safra 2016/2017, houve efeito
significativo dos genétipos para todas as variaveis. A significancia indica que pelo
menos um dos genotipos difere dos demais em relacdo aos caracteres avaliados
(Tabela 1).

Na analise conjunta, verificou-se efeito significativo de ambiente para todas as
variaveis estudadas, indicando a influéncia do mesmo e a diferenca entre as trés
safras de avaliagdo. O mesmo foi confirmado em relacdo aos genétipos, indicando a
diferenca entre eles (Tabela 1).

Em relagéo a interacdo Gendtipos x Ambientes, apenas as variaveis ACQ e PG

apresentaram efeito significativo, indicando que a expressdo dos gendtipos para
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essas caracteristicas variam de acordo com o ambiente avaliado. Os coeficientes de
variacdo (CV) variaram de 3,7 % (PRE) a 31,5 % (ACQ), indicando boa preciséao
experimental, de acordo com a classificacao proposta por Fritsche-Neto et al. (2012),

exceto para a variavel ACQ. As variacBes apresentadas nos fenétipos, evidenciam

gue a suscetibilidade ao acamamento e ao quebramento do colmo estéo relacionados

a heranca quantitativa, sob forte influéncia ambiental, bem como pelo método de

avaliacdo, como a contagem de plantas (GOMES et al., 2010), justificando o elevado

valor para CV. Fatores abitticos, como chuva e vento também podem ser
responsaveis pelo aumento de ACQ (ROBERTSON et al., 2016).

Tabela 1. Resumo das andlises de variancia individual e conjunta, com os quadrados médios e
significAncias para caracteres agrondmicos em genotipos de milho.

FV GL AP AE PRE PROL ACQ PG
2015/ 2016
Gendtipo 84 153,3* 91,0* 0,0075* 0,0412*  0,4028NS  1292784*
Repeticédo 1 1395,1 504,9 0,0002 0,1212 0,0009 1571524*
Erro 84 98,9 50,2 0,0043 0,0222 0,0009 837328
Maximo 243 151 2,02 1,89 2,5 8944
Minimo 160 93 1,56 0,9 0,5 3714
Média 205 118 1,74 1,19 1,04 6810
CV (%) 4,8 5,9 3,8 12,4 60,7 13,4
2016
Gendtipo 84 220,3** 128,6** 0,0115**  0,0341* 0,6222* 942490NS
Repeticédo 1 720,6 609,9 0,0257 0,0071 0,3643 1331836
Erro 84 82,1 47,3 0,0051 0,0228 0,3828 712969
Maximo 244 151 2,09 1,73 4,86 6141
Minimo 171 93 1,61 0,7 0,5 1800
Média 206 116 1,77 1,12 2,99 4163
CV (%) 4,4 5,9 4,0 13,5 20,6 20,3
2016 / 2017
Gendtipo 84 204,6** 124,5%* 0,0065**  0,0237**  0,9883**  2105729**
Repeticédo 1 205,7 83,3 0,00004  0,0005 0,0656 610560
Erro 84 64,8 37,1 0,0025 0,0139 0,4607 700206
Méaximo 273 173 1,89 1,52 3,82 9710
Minimo 206 123 1,48 0,67 0,5 3906
Média 240 144 1,67 1,05 2,07 6995
CV (%) 3,3 4,2 3,0 11,2 32,7 12,0
Conjunta

Genétipo (G) 84 444,2%* 259,8** 0,0151**  0,0572**  0,8212** 2435166**
Ambiente (A) 2 68024** 39577 0,4359**  0,8737**  161,5** 853185337**
G*A 168 66,9 42,1Ns 0,0052**  0,0209"  0,5960**  160090188*
Erro 255 90,1 49,0 0,0040 0,0199 0,4124 192556201
Média 217 126 1,73 1,12 2,04 5990
CV (%) 4,4 55 3,7 12,5 315 14,5

Coeficientes de variagcdo em % (CV), altura de planta (AP, em cm), altura de espiga (AE, em cm), posicao
relativa de espiga (PRE), prolificidade (PROL), Acamamento e Quebramento (ACQ, somatdria do nimero
de plantas acamadas e quebradas/parcela) e produtividade de grdos (PG, em kg/ha). NS, * e ** ndo
significativo, significativo a 5% e 1% pelo teste F, respectivamente. Maximo — valor maximo obtido dos
caracteres. Minimo — valor minimo obtido dos caracteres.
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Com o objetivo de viabilizar a analise de trilha, foi feito um diagnostico de
multicolineariedade com todas as variaveis, o resultado apresentou valor de NC =
19859, classificado como severo de acordo com as indicagdes de Montgomery e Peck
(1981). O resultado também indicou que a variavel de maior peso nos autovetores da
matriz foi AE, foi realizado um novo diagnostico sem essa variavel, o que resultou em
NC = 4,05, classificado como fraco. Portanto a variavel AE foi excluida da andlise de
trilha.

Observando os resultados das correlages entre a variavel principal (PG) com
as demais, verificou-se que as correlacdes sao baixas e positivas, exceto para PRE x
PG e ACQ x PG que apresentaram correlacdes baixas e negativas (Tabela 2). Neste
caso, os valores positivos para correlacdo demonstram a existéncia de uma relacéo
diretamente proporcional, embora baixa, entre as variaveis analisadas (CARVALHO;
LORENCETTI; BENIN, 2004).

Tabela 2. Estimativas das correlacdes genotipicas de Pearson entre as variaveis
explicativas, AP, AE, PRE, PROL, ACQ e a variavel principal PG, de 85 gendtipos
de milho conduzidos em 3 safras.

AP x PG 0,31
PRE x PG -0,14
PROL x PG 0,43
ACQ x PG - 0,38

AP (altura de planta), AE (altura de insercdo de espiga), PRE (posicéo relativa da espiga), PROL
(prolificidade), ACQ (acamamento e quebramento) e PG (produtividade de graos)

Posteriormente, com a analise de trilha foi possivel desdobrar as correlacdes
entre as variaveis explicativas e a variavel principal, em efeitos diretos e indiretos
(Tabela 3). As variaveis explicativas AP e PROL apresentaram maiores valores para
correlacbes e para efeitos diretos positivos em relacdo a variavel principal, PG,
indicando que ambas possuem relacdo causa e efeito com a produtividade de graos.
As variaveis PRE e ACQ tiveram valores de correlagcédo e efeitos diretos negativos.
Quando gendtipos apresentam altura relativa de espiga alta existe maior possibilidade
de quebramento dessa planta, bem como um maior nimero de plantas acamadas,
sendo ambos fatores associados com menor produtividade.

Resultados similares foram encontrados por Andrade e Miranda Filho (2008),

gue obtiveram correlagdes positivas entre PG x AP e PG x PROL, bem como por
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Barros et al. (2010), que encontrou correlacdes positivas entre PG x AP e PG x PROL
e baixa negativa para PG x ACQ e por Toebe e Cargnelutti Filho (2013), que
encontraram valores de correlagéo baixos e alguns negativos para PRE x PG.

Desta forma, levando em consideracao os resultados obtidos pela analise de
trilha a partir das variaveis analisadas, nota-se que os caracteres ndo se apresentaram
como eficientes para realizar a selecao indireta, sendo indicado realizar considerando

a produtividade de graos.

Tabela 3. Estimativas dos efeitos direto e indireto das variaveis explicativas
AP, AE, PRE, PROL, ACQ e a variavel basica PG

Efeito AP PRE PROL ACQ
Direto sobre PG 0,2331 -0,0024 0,3004 - 0,3074
Indireto via AP -0,0490 0,0527 -0,0054
Indireto via PRE 0,0005 0,0007 0,000008
Indireto via PROL 0, 0678 - 0,0895 - 0,07156
Indireto via ACQ 0,0071 0,0009 0,0732

Coeficiente de determinacéo (R?) = 0,32

Efeito da variavel residual (p¢) = 0,83
AP (altura de planta), AE (altura de insercao de espiga), PRE (posicao relativa da espiga),
PROL (prolificidade), ACQ (acamamento e quebramento) e PG (produtividade de gréos)

Os valores para CGC, em relacdo a média das trés safras, para a PG, variaram
de — 2031 kg/ha (gendtipo 9) até 1188 kg/ha (gendétipo 36). Foram relevantes os
genotipos 2, 34, 36, 41, 53, 54, 56, 60, 61, 65, 71, 74, 76, 82 e 83 com valores para
CGC positivos para as trés safras e médias superiores a 500 kg/ha, indicando que
estes genodtipos tiveram bom desempenho para os trés ambientes. Os genaétipos 8,
43, 52, 63, 79 e 85, apresentaram médias positivas acima de 450 kg/ha, porém, com
pelo menos uma safra com valor negativo, ndo sendo adaptados a todos o0s
ambientes. Considerando cada safra individualmente, na safra 2015/2016,
destacaram-se 0s genotipos 52, 56 e 76 com valores de CGC de 1907 kg/ha, 1457
kg/ha e 1200 kg/ha, respectivamente. Na safra 2016, os genoétipos superiores foram
79, 56 e 63, com 1379 kg/ha, 1173 kg/ha e 1133 kg/ha, respectivamente. E na safra
2016/2017, os gendtipos com maiores valores para CGC foram 82, 8 e 36 com valores
2008 kg/ha, 1922 kg/ha e 1852 kg/ha, respectivamente (Tabela 4).

Machado et al. (2009) conduziram um experimento no estado de Minas Gerais,

em que foram estudados 10 hibridos simples comerciais para a estabilidade das
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capacidades de combinacdo. Neste trabalho, foi possivel concluir que é possivel
selecionar genitores com estabilidade para a capacidade de combinagao baseando-
se em valores elevados para CGC. Portanto os genétipos 2, 8, 34, 36, 41, 43, 52, 53,
54, 56, 60, 61, 63, 65, 71, 74, 76, 79, 82, 83 e 85 devem ser selecionados para seguir
em cruzamentos com mais testadores para obter informagbes da capacidade
especifica de combinacéo (CEC).

Segundo Hallauer, Carena e Miranda Filho (2010), as informac¢des obtidas a
partir da CGC indicam quais s&o os melhores genitores, uma vez que evidencia o
comportamento médio de uma linhagem em combinacdes hibridas. Considerando tal
informacé&o e analisando os resultados obtidos pelas estimativas da CGC, nota-se que
0 genotipo 74 obteve valores de CGC superiores a 1000 kg/ha nas trés safras,
destacando-se como a melhor linhagem, podendo inclusive ser testadora das outras

linhagens, na busca por cruzamentos e combinacdes superiores.



Tabela 4. Estimativas da capacidade geral de combinacdo para produtividade de gréos
(PG), de 85 gendtipos de milho. Safras 2015/2016, 2016, 2016/2017. Jaboticabal, SP.

G 15/16 16 16/ 17 Média G 15/ 16 16 16/ 17 Média
kg/ha kg/ha
1 483 -769 862 192 43 935 -344 1476 689
2 647 66 1450 721 44 979 -516 -648 -62
3 -1284 =277 -978 -846 45 -1095 -1201 -1485  -1260
4 315 -367 -121 -58 46 246 497 -1380 -213
5 -473 435 222 61 47 -494 -376 1422 184
6 -27 -394 42 -126 48 -240 185 68 4
7 -113 -205 -1544 -621 49 373 -582 -13 -74
8 -548 613 1922 662 50 186 473 -271 129
9 -2191  -1005 -2898 -2031 51 -809 -253 -2047  -1036
10 -2045 -844 -1988  -1626 52 1907 613 -574 649
11 647 -330 -321 -1 53 251 861 984 699
12 -972 463 179 -110 54 578 1013 1092 895
13 -28 140 -1119 -335 55 -191 713 -710 -63
14 149 590 -1514 -258 56 1457 1173 636 1089
15 594 -137 322 260 57 443 983 -394 344
16 -767 -187 884 -23 58 696 584 -760 173
17 -116 -809 -879 -601 59 -823 -1014 250 -529
18 -227 312 316 134 60 340 583 760 561
19 24 -474 -821 -424 61 347 783 1457 863
20 -44 412 -297 24 62 -689 -829 -1733  -1084
21 1180 202 -589 264 63 -154 1133 1361 780
22 -13 -166 777 208 64 694 -17 536 404
23 48 764 410 407 65 802 318 758 626
24 104 433 -434 34 66 -677 -658 =717 -684
25 458 -204 -406 -51 67 -962 -321 -1011 -765
26  -2455 -1087 -1051 -1531 68 -1312 -165 126 -450
27 1145 -988 -59 32 69 366 207 -220 118
28 -950 592 195 -54 70 693 -530 -2209 -682
29 -230 -473 804 33 71 518 1089 571 726
30 -1228 -1154 135 -749 72 224 -204 -2066 -682
31 406 405 -1252 -147 73 -588 -569 -231 -463
32 -489 -584 658 -138 74 1166 1041 1231 1146
33 -575 =737 303 -336 75 -12 -513 595 23
34 720 189 1763 890 76 1200 1091 267 852
35 -403 -20 913 163 77 -280 306 -17 3
36 989 722 1852 1188 78 96 41 -297 -54
37 1159 -12 20 389 79 805 1379 -38 715
38 417 -91 422 249 80 -659 -78 153 -195
39 -930 -1505 -296 -910 81 -561 -1187 587 -387
40 -465 -1730 -210 -802 82 399 838 2008 1082
41 748 1046 15 603 83 607 44 861 504
42 -171 280 421 177 84 104 55 -188 -10
85 -386 218 1659 497

Média geral
2015/ 2016 6810 kg/ha

2016 4164 kg/ha
2016/ 2017 6996 kg/ha

G - gendtipos

23
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4. CONCLUSOES

Os caracteres avaliados nédo foram eficientes para selegédo indireta para
produtividade, sendo indicado usar a produtividade.

Os gendtipos 2, 8, 34, 36, 41, 43, 52, 53, 54, 56, 60, 61, 63, 65, 71, 74, 76, 79,
82, 83 e 85 apresentaram capacidade geral de combinacdo mais estaveis e devem
seguir em cruzamentos com outros testadores.

A linhagem 74 apresentou melhor desempenho e pode ser usada como
testadora.
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CAPITULO 3 - ANALISE MULTIVARIADA PARA CARACTERIZACAO E
FORMACAO DE GRUPOS DIVERGENTES EM LINHAGENS DE MILHO

RESUMO - O presente trabalho objetivou verificar a eficiéncia de andlises
multivariadas para caracterizacéo e formacéo de grupos divergentes com linhagens
de milho. Para isso os experimentos foram avaliados em trés safras (2015/2016; 2016;
2016/2017), onde 85 linhagens de milho foram cruzadas com um testador de base
ampla em topcross. O delineamento experimental utilizado foi o de blocos
casualizados, com duas repeticdes. Foram analisados os caracteres produtividade,
prolificidade, altura de planta e altura de espiga. Foram realizadas duas analises
exploratorias multivariada, um agrupamento hierarquico e um nao hierarquico. O
dendrograma obtido na analise de agrupamento de Ward formou trés grupos. Por sua
vez, a analise de K-means foi utilizada para caracterizacao dos genotipos em relagéao
aos caracteres avaliados. Observou-se gue as analises multivariadas foram eficientes
para discriminar e caracterizar os genotipos avaliados, contribuindo para a maior
precisdo no estudo de um conjunto de gendtipos de interesse. Considerando 0s
resultados obtidos, o grupo K2 foi o ideal e combinacfes promissoras podem ser

originadas dos cruzamentos entre genotipos divergentes do grupo K1 x K2 e K1 x K3.

Palavras-chave: agrupamento, divergéncia genética, testador de base ampla, Zea

mays L
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MULTIVARIATE ANALYSIS FOR CHARACTERIZATION AND IDENTIFICATION OF
DIVERGENT GROUPS IN MAIZE LINEAGES

ABSTRACT - The present study aimed to verify the efficiency of multivariate analyzes
for characterization and formation of divergent groups with maize lineages. For this,
the experiments were evaluated for three harvest seasons (2015/2016, 2016,
2016/2017), where 85 maize lineages were crossed with a broad genetic base tester
by topcross. The experimental design was a randomized block design, with two
replicates. The analyzed traits were grain yield, prolificacy, plant height and ear height.
Two exploratory multivariate analyses were performed - a hierarchical and a non-
hierarchical clustering analysis. The dendrogram obtained by the Ward cluster analysis
formed three groups. In turn, K-means analysis was performed to characterize the
genotypes based on the evaluated characters. The multivariate analyzes were efficient
to discriminate and characterize the evaluated genotypes, contributing to a greater
precision in the study of a set of genotypes of interest. Based on the results obtained,
the K2 group was considered ideal and promising combinations may originate from the

crosses between divergent genotypes of group K1 x K2 and K1 x K3.

Keywords: clustering, genetic divergence, broad genetic base tester, Zea mays L
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1. INTRODUCAO

Um dos principais objetivos em um programa de melhoramento genético
vegetal consiste em introduzir genétipos mais produtivos. A morfologia da planta de
milho possibilita a realizacdo de autofecundacbes e cruzamentos controlados,
possibilitando a hibridacéo que explora a heterose no desenvolvimento de cultivares
(PATERNIANI, 2001; BUENO; MENDES; CARVALHO, 2006).

Os grupos heteroticos sao formados por gendétipos com composi¢cao genética
similar dentro do grupo. Essa similaridade genética pode estar associada a ancestrais
comuns ou que parecem contribuir de maneira semelhante com cruzamentos de
diferentes linhagens (BESPALHOK, GUERRA, OLIVEIRA, 2014). Quando populacdes
de diferentes grupos heteroticos sao cruzados, ha aumento no nivel de heterose, o
gue ressalta a importancia para o estabelecimento e manutencao desses grupos para
obtencdo de melhores linhagens e hibridos (PATERNIANI; CAMPOS, 2005).

A separacao de genaotipos em grupos heteroéticos pode ser realizada por meio
de diversos métodos, tais como relacdes de pedigree, adaptabilidade e estabilidade,
topcrosses, cruzamentos dialélicos, além de distancia genética estimada com
caracteres morfologicos e marcadores moleculares (BERTAN; CARVALHO;
OLIVEIRA, 2007).

O topcross € um método para identificacao de parentais com potencial elevado,
pois testa de forma precisa e rapida um grande nimero de linhagens com um ou mais
testadores de base ampla ou restrita (BERTAN; CARVALHO; OLIVEIRA, 2007).

Levando-se em consideracdo a necessidade de analisar diferentes variaveis, a
analise multivariada permite estudar a relacdo entre os dados obtidos. Dentre as
técnicas multivariadas utilizadas estdo as analises de agrupamento, que possibiltam
a identificacdo de grupos heteréticos. O objetivo dessas analises € maximizar a
homogeneidade dentro e ao mesmo tempo maximizar a heterogeneidade entre os
grupos (FREDDI; FERRAUDO; CENTURION, 2008; HAIR et al., 2009).

Diante do exposto, o0 objetivo do presente estudo foi verificar a eficiéncia de
analises exploratorias para caracterizacdo e formacédo de grupos divergentes com

linhagens de milho.



30

2. MATERIAL E METODOS

Foram utilizadas 85 linhagens endogamicas de milho, pertencentes a empresa
Di Solo Sementes. Os genotipos estudados foram obtidos por cruzamento do tipo
topcross das 85 linhagens com um testador de base ampla. Os cruzamentos foram
realizados em lote isolado de despendoamento isolado, na safra 2014/2015, usando-
se proporcao de 4 linhas femininas de cada linhagem para 2 linhas masculinas do
testador. Nas linhas femininas, o despendoamento manual foi realizado antes que
estas liberassem poélen e, ao final do processo, efetuou-se a colheita e debulha manual
das linhas femininas, com posterior identificacdo dos genétipos e armazenamento das
sementes em camara fria.

Com esses genatipos foram conduzidos trés experimentos para avaliacdo dos
mesmos, sendo instalados: na primeira safra 2015/2016 (15/16), segunda safra 2016
(16) e primeira safra 2016/2017 (16/17).

Os 85 genotipos foram avaliados na Fazenda Experimental de Ensino,
Pesquisa e Extensdo (FEPE) da Faculdade de Ciéncias Agrarias e Veterinarias —
UNESP campus de Jaboticabal/SP, situada na latitude 21° 14’ 05” e longitude 48° 17’
09” com altitude de 615 m. O clima, de acordo com a classificacao de Kdppen (1948),
€ do tipo Aw, tropical umido, com estacao chuvosa no verdo e seca no inverno. O solo
predominante é classificado como latossolo vermelho eutrdfico.

Todos os experimentos foram semeados mecanicamente, com semeadora de
parcelas apos preparo convencional do solo. O manejo e os tratos culturais foram
realizados de acordo com as orienta¢des técnicas, para a cultura do milho, fornecidos
pela EMBRAPA (2010).

O delineamento foi o de blocos casualizados com duas repeticbes. Cada
parcela experimental foi composta por duas linhas de 5 m de comprimento, com
espacamento de 0,5 m entre linhas e 0,33 m entre plantas, resultando em uma
populacdo aproximada de 60.000 plantas/ha.

As semeaduras dos experimentos ocorreram na segunda quinzena de
novembro nas primeiras safras de 2015/2016 e 2016/2017, e na primeira quinzena de

fevereiro na segunda safra de 2016.
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Os caracteres agrondmicos avaliados foram: produtividade de grédos (PG),
obtida por meio de pesagem dos gréos de cada parcela, com a umidade corrigida para
13% e convertida para quilogramas por hectare (kg/ha); prolificidade (PROL), obtida
pela razdo entre nimero de espigas colhidas em cada parcela e o estande; altura de
planta (AP) e altura de espiga (AE), obtidas pela distancia solo até a insercao da folha
bandeira e da espiga principal, respectivamente, expresso em cm.

Para formar os grupos heteréticos, dois métodos estatisticos multivariados
foram realizados, um agrupamento hierarquico e um ndo hierarquico, ambos feitos
com a média de todas as variaveis avaliadas nos trés experimentos para cada
genotipo. Os dados dos 85 gendtipos foram padronizados para que todas as variaveis
obtivessem média (p) nula e variancia (¢%) unitaria.

A similaridade entre os genodtipos foi medida pela distancia Euclidiana e os
grupos foram formados utilizando o algoritmo aglomerativo de Ward (1963). O
resultado foi apresentado por um dendrograma.

Os genotipos também foram agrupados pelo método ndo hierarquico de K-
means, que minimiza a variancia dos genétipos dentro de cada grupo (HAIR et al.,
20009).

Todas as analises foram feitas pelo software STATISTICA (STATSOFT, 2011).

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Ao realizar uma abordagem exploratéria dos dados, por meio da técnica de
agrupamento de Ward, foi obtido um dendrograma formado por trés grupos na
distancia Euclidiana 15 (Figura 1). O primeiro grupo W1 possui 29 gendétipos, o
segundo grupo W2 € composto por 26 genotipos e o terceiro grupo, W3, possui 30
gendtipos. O diagrama formado possibilita ver de forma grafica a alocacdo dos
gendtipos em seus grupos, dessa forma é possivel selecionar as linhagens mais
divergentes entre e dentro dos grupos para direcionar 0s cruzamentos mais

promissores.
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Figura 1. Dendrograma da anélise de agrupamento hierarquico utilizando a distancia Euclidiana e o algoritmo de ligag&do entre os genétipos pelo método de Ward para as variaveis:
produtividade de gréos (PG), prolificidade (PROL), altura de planta (AP) e altura de espiga (AE) de 85 gendtipos de milho. A linha vermelha continua indica a distancia considerada para
a formacéo dos trés grupos demarcados por linhas tracejadas e identificados por W1, W2 e W3.
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No agrupamento pelo método n&o hierarquico de K-means foi definido o
namero de grupos K, sendo k = 3, de acordo com os grupos formados no agrupamento
hierarquico. Na Figura 2, a linha continua no ponto zero do eixo “y” representa a média
geral das variaveis padronizadas com g = 0 e ¢® = 1. Essa andlise possibilita a
caracterizacao dos grupos de gendétipos formados (Tabela 1, Figura 2).

O grupo K1, composto por 24 genoétipos, apresentou todas as variaveis acima
da média. O grupo K2, com 27 gendétipos, apresentou as variaveis AP e AE abaixo da
média e PROL e PG acima. E o grupo K3, constituido por 34 gendtipos, apresentou
todas as variaveis abaixo da média.

O grupo K1, teve os maiores valores para AP e AE, e sabe-se que plantas mais
altas sdo mais propensas ao acamamento e quebramento, o que pode ocasionar
perdas, levando a uma menor produtividade. O grupo K2, apresentou plantas com
porte um pouco mais baixo, indicando menores perdas e maior PG, sendo
considerado o grupo ideal entre os trés. Os resultados indicam que combinacfes
promissoras podem ser obtidas realizando cruzamentos entre as linhagens do grupo
K1 e K2, uma vez que ambos possuem bons valores de PG e o cruzamento pode
ocasionar na diminuicdo de AP do grupo K1. J& os cruzamentos entre as linhagens
do grupo K1 e K3 podem diminuir AP das linhagens de K1 e elevar a PG das linhagens
de K3.
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Tabela 1. Médias ndo padronizadas dos grupos formados pela andlise multivariada de K-means com
85 genotipos

Grupos Genotipos N PG PROL AP AE

1,5, 6, 8, 11, 19, 20, 21, 23, 24, 25, 29, 32,

Kl 3752 59,70 73,74, 78, 79, 80, 81, 84 24 6053 114 228 133
2.34. 35,36, 38, 41, 42, 43, 48, 50, 53, 54,

K2 55, 56 57, 58 60,61, 63,65, 69, 71, 76, 27 6529 119 216 126
77,82 83, 85
3.4 79 10, 12 13, 14, 15 16, 17, 18, 22,

K3 26,27 28 30 31 33, 39, 40, 44, 45, 46, 34 5516 1,07 212 122
47 49, 51, 62, 64 66, 67. 68, 72. 75

Média 6032 113 218 127

N — nimero de genétipos por grupo; PG — produtividade de gréos (kg/ha); PROL — prolificidade; AP — Altura de planta (cm);
AE — altura de inser¢&o da espiga (cm)
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0.0

D/u/

05 F

o———o//\

- K1
-~ K2
-— K3

AP AE PROL PG

Figura 2. Gréfico bidimensional do perfil centroide de cada grupo formado pelo método de agrupamento néo hierarquico de

K-means com médias padronizadas para as varidveis: AP — altura de planta, AE — altura de espiga, PROL — prolificidade, PG

— produtividade de gréos

Analisando as metodologias de agrupamento Ward e K-means em conjunto, foi

possivel observar a distribuicdo dos genétipos. Considerando o grupo K1, observa-se
gue 62,5 % dos seus genotipos foram alocados no grupo W2 e 37,5 % foram alocados
no grupo W1. Em K2, possui 59,3 % dos seus gendétipos em W2, 22,2 % no grupo W1

e 18,5% em W3 e o grupo K3, apresenta 67,7 % dos seus gendtipos alocados no
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grupo W1, 29,4 % em W3 e 2,9 % no grupo W2 (Figura 3). Com isso, verifica-se que
ambos os métodos multivariados obtiveram considerada correspondéncia na alocacao
de gendtipos, podendo ser considerados em conjunto. De acordo com Miranda et al.
(2003), diferentes técnicas de classificacdo dos mesmos genétipos sejam com
informacBes genealdgicas, moleculares ou agronémicas, devem apresentar
resultados similares se as classificacdes refletirem a verdadeira associagcéo entre 0s
valores genotipicos. O uso dos dois métodos multivariados confere maior seguranca
em discriminar genotipos avaliados a divergéncia genética. Simon, Kamada e Moiteiro
(2012), utilizaram dois métodos multivariados para alocar genétipos, um hierarquico e
um néo hierarquico, ambos métodos alocaram de forma semelhante os gendétipos em
grupos com maior similaridade genética, 0 mesmo foi corroborado por outros autores
(ELIAS et al., 2007; ANTONIO; BARELLI; GONCALVES-VIDIGAL, 2009; ZUIN et al.,
20009).

18,5%

29,4%

62,5%

59,3%

K2
EW1l =W2 mW3

Figura 3. Gréfico evidenciando a porcentagem de gendtipos alocados nos grupos formados por K-means em
relacdo aos grupos formados pelo método de agrupamento de Ward.

No presente trabalho, o uso das andlises de agrupamento hierarquico e nao
hierarquico foram ferramentas importantes e correspondentes na formacéo de grupos
heteroticos, uma vez que 0s aspectos positivos de cada metodologia séo utilizados
para compensar 0s pontos negativos do outro. Neste contexto, 0s resultados obtidos
pelo método hierarquico séo refinados pelo método nao hierarquico (HAIR et al.,
2009).
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Diante dos resultados obtidos, verificou-se que o método de Ward permitiu
avaliar a similaridade entre os genotipos avaliados e, de forma complementar, o
dendrograma gerado permitiu visualizar graficamente a distribuicdo dos mesmos, o
que facilita o direcionamento dos cruzamentos. J4 a andlise de K-means, permitiu
caracterizar os grupos formados de acordo com suas caracteristicas agronédmicas. O
uso em conjunto de ambas andlises pode auxilia na escolha dos cruzamentos mais

divergentes.

4. CONCLUSOES

As andlises multivariadas de agrupamento de Ward e K-means foram eficientes
para discriminar e caracterizar os genotipos avaliados.

O grupo K2 formado foi considerado ideal.

Combinagdes promissoras podem ser originadas dos cruzamentos entre os

genotipos mais divergentes dos grupos K1 x K2 e K1 x K3.
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APENDICE 1. Média dos gendtipos em relacdo as variaveis estudadas

considerando os trés grupos discriminados por K-means.

Grupo K1 PG PROL AP AE
1 6182 0,97 223 129
5 6051 1,01 241 146
6 5864 1,27 227 133
8 6652 1,12 240 145

11 5989 1,00 223 130
19 5566 1,10 229 136
20 6014 1,08 229 134
21 6254 1,02 228 129
23 6397 1,24 232 134
24 6024 1,11 226 126
25 5939 1,07 226 136
29 6023 1,06 223 132
32 5852 1,13 223 128
37 6379 1,12 230 129
52 6639 1,09 225 129
59 5461 1,07 225 129
70 5308 1,07 224 131
73 5527 1,07 227 134
74 7136 1,18 232 141
78 5936 1,32 224 134
79 6705 1,38 225 139
80 5795 1,32 233 137
81 5603 1,30 229 136
84 5980 1,15 222 128
Média 6053 1,14 228 133

Grupo K2

2 6711 1,13 221 129
34 6880 1,27 209 128
35 6153 1,19 215 128
36 7178 1,17 222 130
38 6239 1,19 205 123
41 6593 1,10 213 121
42 6167 1,36 219 123
43 6679 1,13 209 121
48 5994 1,35 219 128
50 6119 1,20 213 118
53 6689 1,14 217 127
54 6885 1,05 216 118
55 5927 1,20 215 126
56 7079 1,16 222 123
57 6334 1,07 216 128
58 6163 1,23 221 126
60 6551 1,22 205 121
61 6853 1,22 217 128
63 6770 1,13 223 126
65 6616 1,09 217 130
69 6108 1,17 211 131
71 6716 1,23 225 126
76 6842 1,18 210 126
77 5993 1,11 220 127
82 7072 1,18 217 128
83 6494 1,33 221 129
85 6487 1,24 214 125

Média 6529 1,19 216 126

Continua...
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Continuagéo Anexo 1

Grupo K3
3 5144 1,07 223 126
4 5932 1,08 214 124
7 5369 1,10 213 124
9 3959 0,99 207 118
10 4364 1,03 205 113
12 5880 1,02 219 126
13 5655 1,01 217 118
14 5732 1,14 214 127
15 6250 1,03 215 120
16 5967 1,20 204 117
17 5889 1,06 203 119
18 6124 1,01 215 128
22 6198 0,99 220 127
26 4459 1,08 219 127
27 6022 1,03 216 125
28 5936 1,06 207 120
30 5241 1,01 211 125
31 5843 1,07 209 123
33 5654 1,08 214 120
39 5080 1,05 216 126
40 5188 1,16 211 120
44 5928 1,12 204 117
45 4730 1,19 202 118
46 5777 1,20 210 121
47 6174 1,01 213 117
49 5916 1,01 212 126
51 4954 1,01 209 118
62 4906 1,08 219 128
64 6394 1,07 207 121
66 5306 1,08 213 124
67 5225 1,08 209 112
68 5540 1,05 205 119
72 5308 1,07 216 131
75 6013 1,06 207 119/
Média 5516 1,07 212 122

PG — produtividade de gréos (kg/ha); PROL — prolificidade; AP — Altura de planta (cm); AE — altura de inser¢do da espiga (cm)



