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RESUMO

A estimativa da divergéncia genética entre cultivares pode ser Gtil em um programa de
melhoramento para o direcionamento de hibridacdes e o conhecimento do germoplasma disponivel. O
objetivo do trabalho foi estimar a dissimilaridade genética entre gendtipos de aveia (Avena sativa), por
meio de marcadores AFLP e do coeficiente de parentesco, e correlacionar essas estimativas entre si e
com a estimativa da dissimilaridade genética a partir de caracteres agrondmicos em experimentos com
e sem a aplicagdo de fungicida. Onze cultivares de aveia foram utilizadas na estimativa da distancia
genética a partir de marcadores AFLP. Desses 11 genétipos, nove foram avaliados no campo em
experimento com e sem fungicida, para a estimativa da divergéncia genética a partir de caracteres
morfoldgicos. Para a estimativa dos coeficientes de parentesco foram utilizados oito, dentre nove genétipos
coincidentes entre as avaliagcdes dos caracteres agrondmicos e molecular, que possuem genealogia
conhecida. Posteriormente, efetuou-se a comparacéo entre as matrizes por meio da estimativa da correlagdo
entre elas. Dentre as medidas de dissimilaridade avaliadas, as distancias estimadas com base na utilizacdo
de dados moleculares e a técnica de coeficiente de parentesco foram as que evidenciaram a maior correlagdo
(0,45), sendo significativa, porém ndo elevada. A segunda maior correlacdo observada ocorreu entre as
distancias fenotipicas em experimentos com e sem a aplicacdo de fungicida (0,44); ndo se observaram
correlag@es significativas em todas as demais medidas de divergéncia. Dessa forma, fica evidente a
presenca de elevada variabilidade genética entre os genotipos estudados e a necessidade da utilizagdo
conjunta das trés técnicas para a obtencdo de uma estimativa mais fiel da divergéncia genética.

Palavras-chave: aveia-branca, divergéncia genética, AFLP, coeficiente de parentesco, distancia fenotipica.

ABSTRACT

COMPARISON AMONG PEDIGREE, MORPHOLOGICAL AND MOLECULAR DISTANCE MEASURES
IN OATS (AVENA SATIVA) IN EXPERIMENTS WITH AND WITHOUT FUNGICIDE

Estimatives of genetic dissimilarity between cultivars can be useful in a breeding program for
directing crosses and evaluating the available germplasm. The objective of this work was to estimate
the genetic dissimilarity between oat genotypes through AFLP markers and inbreeding coefficient and
to intercorrelate these estimate with each other and with an estimate based on agronomical traits in
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experiments with and without fungicide application. Eleven oat cultivars were used to estimate the
molecular genetic distance, from which nine were evaluated in the field to obtain the morphological
estimatives. For the estimates of inbreeding coefficients, eight genotypes had known pedigree and were
considered for the analyisis. A comparison of the matrices was obtained through a correlation analysis.
Among the dissimilarity measures evaluated, the estimated distances based on molecular data and the
inbreeding coefficient, were those evidencing the highest correlation (0.45). The second highest correlation
was obtained between the morphological distances in experiments with and without fungicide application
(0.44), no other correlation obtained was significant. Then, it is evident the presence of high genetic
variability among the studied genotypes and the necessity of all three techniques to be used in a joined
manner for obtaining a more precise estimate of genetic dissimilarity.

Key-words: white-oat, genetic dissimilarity, AFLP, inbreeding coefficient, phenotypical distances.

1. INTRODUCAO

Em um programa de melhoramento genético,
¢ de fundamental importancia que o melhorista
conheca profundamente o germoplasma disponivel,
em termos de desempenho agronémico por si so,
capacidade de combinacéo e dissimilaridade genética.
A estimativa do desempenho por si sé dos genotipos,
normalmente, é a medida de mais facil afericdo em
programas de melhoramento. Entretanto, o
direcionamento de combinagfes hibridas com base
apenas no comportamento médio dos caracteres de
importéncia agrondmica pode ocasionar dificuldade
para obter populacdes segregantes geneticamente
variaveis.

A avaliacdo da capacidade de combinac¢do dos
genitores (cruzamentos dialélicos), dependendo da
espécie estudada, pode ser alternativa inviavel. Em
espécies autdgamas, tal como a aveia, a limitacdo em
realizar experimentos dialélicos decorre da
dificuldade de efetuar hibridacdes e da necessidade
de avaliar grande niamero de genitores. Dessa forma,
a estimativa da dissimilaridade genética cresce em
importancia, pois quando combinada com o
conhecimento do comportamento por si sé dos
genitores pode ser uma alternativa a realizacdo de
cruzamentos dialélicos, na indicagdo de constituic8es
genéticas com alta capacidade de combinacéo. Tal
expectativa decorre do fato de que a heterose e a
capacidade especifica de combinacdo entre dois
genitores dependem da existéncia de dominéncia no
controle do caréater e da divergéncia genética entre os
genodtipos (FALcoNER € MACKAY, 1996).

Dentre as ferramentas utilizadas na estimativa
da dissimilaridade genética entre um conjunto de
genodtipos, destacam-se a utilizacdo de caracteres
agrondmicos (fenotipicos), dados moleculares e
coeficiente de parentesco.

A utilizacdo de marcadores moleculares na
guantificacdo da divergéncia genética vem crescendo
nos ultimos anos, uma vez que se constituem em
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excelente ferramenta para a obtencéo de informacdes
genéticas contidas no genoma de um organismo.
Dentre as técnicas de marcadores moleculares, a de
AFLP se destaca pelo nimero de marcadores
analisados em um Unico gel (capacidade multiplex),
grande poder de deteccao de variabilidade genética e
maior robustez do ensaio (Vos et al., 1995). Em relacédo
aos caracteres fenotipicos, os marcadores moleculares
apresentam a vantagem de nao sofrerem influéncia do
ambiente, porém apresentam a desvantagem de
acessarem 0 genoma como um todo, ndo somente as
regifes responsaveis pela manifestacdo dos caracteres
de interesse.

A adocdo do coeficiente de parentesco como
uma medida de dissimilaridade talvez seja a
alternativa mais facil e barata para estimar a
dissimilaridade genética entre um grupo de genotipos,
desde que existam informacgdes referentes a sua
genealogia. O coeficiente de parentesco entre dois
genotipos é a probabilidade de que um alelo tomado
ao acaso de um loco tomado ao acaso em um
determinado gendtipo, seja idéntico por descendéncia
a um alelo tomado ao acaso do mesmo loco em outro
genotipo. No entanto, o grande entrave para a
utilizagdo dessa técnica, em grande escala, é 0 escasso
conhecimento existente a respeito da genealogia das
constituicBes genéticas (SHuT e STAN, 1997; PINzZON-
ALMANZA, 2003), em especial, da aveia.

Caracteres fenotipicos, em associacdo com as
técnicas multivariadas, vém sendo empregados na
guantificacdo da dissimilaridade genética de
cultivares brasileiras de aveia (Kurek, et al., 2002; BEnIN
et al., 2003a,b; MarcHIoRo, et al., 2003). Nota-se que o
efeito de ambiente é altamente dependente do carater
e do organismo estudado e afeta de forma intensa a
precisdo de parametros genéticos quantitativos, sendo
a principal fonte de erro que reduz a precisdo das
estimativas de parametros genéticos quantitativos. Em
relagdo as distancias genéticas, observou-se que: a) 0
fator fungicida exerce forte influéncia nas estimativas
de distancia genética entre cultivares de aveia
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(MaRrcHIORO et al., 2003); b) os ambientes favoraveis ao
desenvolvimento da aveia distanciam mais os
gendtipos em relacdo aos ambientes desfavoraveis, nas
condi¢Bes com ou sem a aplicacdo de fungicida (BENIN
et al., 2003a). Entretanto, estudos para avaliar a
utilizacdo simultdnea de marcadores AFLP,
coeficiente de parentesco e dados agromorfolégicos
para o estabelecimento do grau de relacionamento
entre gendétipos, bem como o grau de associacdo entre
esses métodos, ainda ndo foram desenvolvidos, em
volume suficiente, para esse mesmo grupo de
genotipos.

Desse modo, o objetivo do presente trabalho
foi estimar a dissimilaridade genética entre genotipos
brasileiros de aveia (Avena sativa), por meio do
emprego de marcadores AFLP e do coeficiente de
parentesco, e correlacionar essas estimativas entre si
e com a estimativa da dissimilaridade genética com
base em caracteres agrondmicos em experimentos com
e sem a aplicacdo de fungicida.

2. MATERIAL E METODOS

As 11 cultivares de aveia utilizadas no
presente trabalho, bem como suas respectivas
genealogias, constam na Tabela 1. As genealogias
descritas seguem o seguinte critério para a simbologia
dos cruzamentos: foram utilizados os sinais /7, 7/, /
3/, ..., /X/ indicando a ordem em gue 0s cruzamentos
foram realizados; os retrocruzamentos estdo
simbolizados com um asterisco (*) e 0o nUmero indica
a dose do genitor recorrente. /: indica o primeiro
cruzamento realizado; //: o segundo e ... /x/: 0 X-
ézimo cruzamento efetuado. Esse método é semelhante
ao proposto por Purbpy et al. (1968).

O DNA utilizado nas anélises de AFLP foi
extraido de acordo com o protocolo descrito por
SAGHAI-MARoOF et al. (1984). A andlise de marcadores
AFLP foi realizada de acordo com o protocolo
fornecido pelo fabricante (AFLP Analysis System I,
Gibco/BRL). Foram empregadas sete combinacdes de
iniciadores (C1: E-ACG/M-CAC; C2: E-ACA/M-CTA,
C3: E-ACG/M-CTA,; C4: E-ACA/M-CAC; C5: E-AGC/
M-CTC; C6: E-ACC/M-CAG,; C7: E-ACC/M-CAA, em
que Ci: i-ésima combinacdo de iniciadores; E: EcoRl e
M: Msel). Para visualizar os fragmentos amplificados
e separados eletroforeticamente em gel desnaturante
de poliacrilamida (6%), foi utilizado o protocolo de
coloragdo a base de nitrato de prata, descrito por
CresTe et al. (2001).

Os dados de presen¢a/Zauséncia de bandas
obtidos na analise de AFLP das 11 cultivares
analisadas permitiram o célculo da similaridade
genética entre todos os pares de gendétipos, com o
auxilio do programa computacional NTSYS pc 2.1
(RoHLF, 2000). Para o célculo da similaridade genética
(Sij), foi utilizado o coeficiente de Dice (Dice, 1945),
conforme a equacéo:

. 2N,
TN +N,

Em que: N; = numero de bandas presentes
em ambos o0s gendtiposi e j; N; = o namero de bandas
presentes no genotipo i, e N; = o namero de bandas
presentes no gendtipo j. A similaridade genética foi
transformada em dissimilaridade genética segundo a
equacdo: D;j=1-§j;, em que: D;; = distancia genética
entre cada par de i e j genitores; S;; = similaridade
genética entre cada par de i e j genitores.

Tabela 1. Genotipos de aveia avaliados com as respectivas genealogias. FAEM/UFPEL, Pelotas, 2004

Gendtipo Genealogia*

UPF 7 TCFP / X2503-1

UPF 14 X1205 / X2286-2

UPF 16 Coronado / X1799-2 // Sel 11 Passo Fundo /37 X3530-40
UPF 17 Coronado / X1799-2 // Sel 11 Passo Fundo /3/ X3530-40
UPF 18 UPF 8550238 / UPF 12

UFRGS 7 X1205 / FLA 1086

UFRGS 14 Pendek /7 ME 1563 // 2* Cor /3/ 3* Ctz /4/ 895165
UFRGS 17 Pendek / ME 1563 // 2* Cor /3/ 3* Ctz /4/ 76-29 / 76-23 // 75-28 /3/ C1833
UFRGS 18 Pendek /7 ME 1563 // 2* Cor /3/ 3* Ctz /4/ Cocker 81C42
URPEL 15 Desconhecida

OR?2 Desconhecida

* - simbologia semelhante a proposta por Purpy et al. (1968).
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Com base na matriz de dissimilaridade
gerada, foi elaborado um dendrograma pelo método
de agrupamento UPGMA. Para verificar o ajuste entre
a matriz de dissimilaridade e o dendrograma obtido,
calculou-se o coeficiente de correlacdo cofenética (r),
segundo SokAL e RoHLF (1962). Como a estabilidade
estatistica das estimativas de similaridade genética
pode ser influenciada pela amostragem (EFrRoN €
TiBsHIRANI, 1993), a estabilidade dos agrupamentos foi
computada pela analise de Bootstrap com 1.000
replicacBes utilizando o programa computacional
Winboot (Yar e NELsoN, 1996); para esse calculo foi
utilizada a matriz de similaridade.

O complemento da matriz de similaridade
estimada (Dg = 1 - Sg) também foi submetida a analise
de escala multidimensional (MDS), para projecédo das
distdncias em um plano bidimensional. A eficiéncia
da projecdo das distancias no plano bidimensional
foi estimada com base na correlacdo entre as
distancias originais (Dij) e as representadas nos
gréaficos (Doij). Estimou-se, também, o nivel de estresse
(S), que mede o ajuste entre as distancias na
configuracdo bidimensional (Doij) e a distancia
original (Dij), conforme a equacéo:

> > (Daij - Dgij)*
z z D?oij

1<

Essas analises foram realizadas com o auxilio
do programa computacional NTSYS pc 2.1 (RoHLF,
2000).

A distancia fenotipica utilizada foi a de
Mahalanobis (D?), estimada por MaRrcHIoRro et al.
(2003), obtida de médias padronizadas dos caracteres:
rendimento de graos desaristados (RGD), massa de
mil grdos (MMG), peso do hectolitro (PH), estatura de
planta (EP) e dias da emergéncia a floracdo (DEF), em
experimentos desenvolvidos em blocos casualizados
nas condic¢8es de aplicacdo de fungicida e de auséncia
de aplicacdo. MarcHIoro et al. (2003) avaliaram 18
cultivares de aveia, das quais, nove coincidiram com
as 11 caracterizadas molecularmente no presente
estudo. Dessa forma, somente foram empregadas as
distédncias fenotipicas entre essas nove cultivares
(coincidentes) nas analises efetuadas no presente
trabalho.

Para a estimativa dos coeficientes de
parentesco (f), foram utilizadas as genealogias
apresentadas na Tabela 1. Nessa etapa, foram
estimados os coeficientes de parentesco entre oito
genotipos dentre os nove coincidentes entre as
avaliacdes a campo (fenotipica) e molecular (AFLP),
uma vez que dentre 0os nove genotipos coincidentes
(fenotipica-AFLP) um ndo possui genealogia
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conhecida. Desse modo, foram estimados os
coeficientes de parentesco (Malécot) entre oito
cultivares combinados dois a dois, totalizando (8 x
7)/2 = 28 céalculos. Os coeficientes de parentesco
foram obtidos com o uso do programa RXY.EXE:
Sistema para calculo de parentesco de Malécot
(FERREIRA € ZAMBALDE, 1997).

Para a estimativa da correlacdo (associacéo)
entre as matrizes de dissimilaridade genética obtidas
de dados moleculares (MDafr p), coeficientes de
parentesco (Mf) e dados fenotipicos (M DZCF) com e sem
a aplicacéo de fungicida (MD?s), foi empregado o
teste de comparacdo de matrizes de Mantel, com 1.000
permutac¢fes (ManTEL, 1967), utilizando o programa
computacional NTSYS pc 2.1 (RoHLF, 2000).

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

As sete combinacdes de iniciadores utilizadas
geraram o total de 213 bandas, das quais 164 (77%)
foram polimdrficas entre os onze genétipos estudados.
Em ordem, nas combinag8es C3, C4 e C1, observou-
se 0 maior numero de marcadores polimérficos com
53, 31 e 26 respectivamente. Nas combinac¢des C6, C2,
C5 e C7 verificaram 17, 16, 16 e 5 bandas polimérficas
respectivamente. Dez, nove, seis, seis e cinco bandas
monomorficas foram observadas para as combinagdes
C6, C3, C4, C5 e C1 respectivamente. O baixo namero
de bandas monomarficas evidencia o grande potencial
da técnica de AFLP em detectar a variabilidade
genética presente nessas cultivares de aveia. Apos a
analise de 96 cultivares canadenses de aveia, com 10
combinacdes de iniciadores de AFLP, Fu et al. (2004)
obtiveram um nivel de polimorfismo de 42,8%, valor
inferior ao detectado no presente trabalho (77%),
sugerindo que as cultivares brasileiras de aveia
apresentam uma variabilidade genética superior a das
canadenses. Provavelmente, o maior polimorfismo
apresentado pelas cultivares brasileiras tenha por base
o fato de a aveia ser cultivada no Brasil em ampla area
(desde Minas Gerais até o sul do Rio Grande do Sul),
0 que exige a apresentacdo de cultivares com ampla
adaptacdo e, consequentemente, com base genética
mais ampla.

Eentre as técnicas de representacdes graficas
empregadas, na analise em escala multidimensional
(MDS), observou-se o melhor ajuste com a matriz
original de distancias (r = 0,83), e no dendrograma,
o coeficiente de correlacéo cofenético (r = 0,74; Figuras
1 e 2). Entretanto, mesmo tendo sido a MDS a técnica
de maior aceitabilidade, é necessario ressaltar que o
nivel de estresse (S) provocado pelo agrupamento foi
elevado 17%, valor que estd acima do grau maximo
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de aceitabilidade pela técnica que é de 10% (KRUSKAL,
1964). Mesmo que tenha evidenciado ajuste menor em
relacdo as distancias apresentadas na matriz original
de distancias, a apresentacdo do dendrograma é
importante, uma vez que esta permite uma exposicao
de forma simplificada dos valores de bootstraping. Ja
a MDS é importante por possibilitar a visualizacado
das distancias entre todos os pares de genétipos.
Dessa maneira, fica evidente a importancia da
utilizacdo de ambas as formas de representacao grafica
das distancias.

Dentre os 11 gendtipos caracterizados
molecularmente, observaram-se em UPF 16 e UPF 17
menor dissimilaridade e também o maior coeficiente
de parentesco (f = 0,5), constituindo-se o grupo mais
consistente entre todos os grupos formados, uma vez
gue agruparam juntos em 78% dos ciclos de
bootstraping realizados (Figuras 1 e 2 e Tabela 2). Esse
resultado esta de acordo com o esperado, uma vez que
tais cultivares sdo oriundas de um mesmo cruzamento
(irmédos germanos; Tabela 1). Entretanto, quando a
distancia genética entre as cultivares UPF 16 e UPF
17 foi estimada com base em caracteres fenotipicos,
associados a técnicas multivariadas, MARrcHIoRro et al.

(2003) nédo detectaram diferenca entre eles quando o
experimento foi realizado sem a aplicacdo de
fungicida; com a aplicacdo de fungicida, os genotipos
expressaram elevada dissimilaridade.

Avaliando genétipos de aveia em
experimentos com e sem a aplicacdo de fungicida em
ambientes estratificados (favoraveis e desfavoraveis),
Benin et al. (2003a) observaram que as cultivares UPF
16 e UPF 17 agruparam juntas apenas na condigio
de ambiente desfavoravel com a aplicacdo de
fungicida. Dentre o0s quatro agrupamentos
estabelecidos por esses autores, observou-se
genealogia similar nos genotipos OR 3 e OR 4, quando
agruparam juntos na condicdo de ambientes
favoraveis e desfavoraveis com a aplicacdo de
fungicida e na condigdo de ambiente desfavoravel
sem a aplicacdo de fungicida. Os resultados
reportados acima evidenciam que o ambiente exerce
forte influéncia sobre o desempenho das constituicfes
genéticas (para os caracteres fenotipicos) nos
diferentes ambientes, anos de realiza¢do dos
experimentos e tratos culturais (com e sem a aplicacéo
de fungicida), o que contribuiu para a geracdo de
resultados extremamente variaveis devido a grande
interacao entre gendétipo e ambiente.

25%
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UFRGSI18

52%

UPF18

35%

UFRGS14

OR2

44%

27%

UFRGS7

78%

UPF16
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UPF14

UPF7

UFRGS17

0.32 0.25

Figura 1. Dendrograma de 11 genétipos de aveia obtido com a analise de AFLP, utilizando o indice de similaridade
de Dice (1945) e o método de agrupamento UPGMA. Os valores encontrados nos grupos indicam o valor percentual
de vezes que os gendtipos agruparam juntos em 1.000 ciclos de andlise de bootstraping utilizando o programa Winboot.
O valor do coeficiente de correlagdo cofenética (r) é de 0,74. FAEM/UFPEL, Pelotas, 2004.
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Figura 2. Proje¢do em espac¢o bidimensional da escala multidimensional (MDS) de 11 genétipos de aveia, obtido com
base em marcadores AFLP, utilizando o complemento do indice de similaridade de Dice (1945). O valor da correlagao
entre as distancias representadas no grafico bidimensional e as distancias originais (r) é de 0,83 e o coeficiente de

estresse (S) = 0,17. FAEM/UFPEL, Pelotas, 2004.

As cultivares UFRGS 14 e UFRGS 17, que séo
meio irmédos (Tabela 1), ndo agruparam juntas
segundo a dissimilaridade estimada a partir de
marcadores AFLP (Figuras 1 e 2); os gendétipos UPF
18 e UFRGS 14, que ndo séo aparentados (segundo a
genealogia), formaram o segundo grupo menos
dissimilar e apresentaram o segundo maior valor de
bootstraping (52%) dentre as cultivares estudadas. Esse
fato evidencia que nem sempre os dados da genealogia
estdo correlacionados com os resultados de
dissimilaridade estimados com base em marcadores
moleculares.

Dentre as medidas de dissimilaridade genética
avaliadas, as distancias estimadas a partir da
utilizacdo de dados moleculares (Dag p) € a técnica
de coeficiente de parentesco (f), foram as que
evidenciaram a maior correlacéo (r =-0,45; Tabela 2).
O sinal negativo dessa associagdo se deve ao fato de
o coeficiente de parentesco estimar a similaridade
entre as cultivares. Tal correlacdo é significativa
porém nao elevada e estd de acordo com resultados
reportados para a cultura do trigo (Barsosa-NeTo et
al.,1996; BoHn, et al., 1999) e em cevada (SHur et al.,
1997). Essa correlacdo mediana pode ter por base a
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ndo-acuracia nas estimativas do f e o reduzido nimero
de gendtipos utilizados no presente trabalho. Uma
vez que a acuracia da estimativa do f depende
principalmente de um conhecimento profundo da
genealogia dos genétipos, o que nao é disponivel para
a cultura da aveia, as estimativas dos coeficientes de
parentescos ficam subestimadas.

A segunda maior correlacdo observada
ocorreu entre as distancias fenotipicas em
experimentos com e sem a aplicacdo de fungicida D¢
X D%, r = 0,44 (Tabela 3). Tal resultado néo era
esperado, pois sabe-se que a aplicacdo de fungicida
tende a diminuir as discrepancias entre os genétipos
de aveia, em fun¢do de diminuir o efeito danoso
causado ao desempenho das cultivares pela ferrugem
da folha da aveia (BEnIN et al., 2003a). Esse fato sugere
que, provavelmente, devido a baixa incidéncia da
ferrugem da folha da aveia no ano de realizacdo do
experimento, os anos de obtencdo dos dados néo
tenham sido favoraveis a uma resposta diferenciada
das plantas na auséncia de fungicida. Nenhuma das
demais medidas de dissimilaridade empregadas
apresentaram correlacdes significativas (Tabela 3).
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Tabela 2. Estimativa da distancia genética baseada em AFLP (Dag p), em dados fenotipicos com a aplicacédo de fungicida
(D?c), em dados fenotipicos sem a aplicacdo de fungicida (D?s), e no coeficiente de parentesco (f) entre os nove
genotipos de aveia coincidentes entre as avaliagfes fenotipicas e moleculares (FAEM/UFPEL, Pelotas, 2004)

Cultivar X X
i i DarLp DZCF DZSF f
UFRGS7 UFRGS17 0,59 9,14 46,20 0
UPF18 0,45 21,36 78,69 0
UPF7 0,58 9,06 56,03 0
UPF16 0,41 6,29 52,18 0
UPF17 0,41 14,56 52,18 0
UFRGS14 0,51 11,09 56,04 0
UFRGS18 0,59 11,17 41,14 0
OR2 0,43 14,83 15,49 X
UFRGS17 UPF18 0,51 6,51 6,73 0
UPF7 0,57 6,94 12,27 0
UPF16 0,53 9,93 80,76 0
UPF17 0,59 20,45 80,76 0
UFRGS14 0,49 8,41 30,11 0,25
UFRGS18 0,50 17,63 58,69 0,25
OR2 0,51 19,20 37,81 X
UPF18 UPF7 0,56 14,47 8,97 0
UPF16 0,50 22,21 109,95 0
UPF17 0,46 30,90 109,95 0
UFRGS14 0,34 21,71 42,57 0
UFRGS18 0,45 29,05 69,96 0
OR2 0,45 26,47 66,10 X
UPF7 UPF16 0,45 9,29 91,14 0
UPF17 0,53 20,27 91,14 0
UFRGS14 0,51 14,53 29,71 0
UFRGS18 0,50 6,74 44,36 0
OR2 0,51 6,40 49,02 X
UPF16 UPF17 0,32 13,43 0 0,50
UFRGS14 0,45 3,98 36,87 0
UFRGS18 0,48 4,16 24,89 0
OR2 0,44 7,42 99,43 X
UPF17 UFRGS14 0,49 8,12 36,87 0
UFRGS18 0,54 15,34 24,89 0
OR2 0,46 26,13 99,43 X
UFRGS14 UFRGS18 0,40 11,76 38,57 0,25
OR2 0,36 18,70 71,57 0
UFRGS18 OR2 0,54 1,91 74,84 X

" Resultados obtidos por MaRcHIoRo et al. (2003).
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Tabela 3. Correlagbes entre as estimativas da distancia genética baseada em AFLP (Dag p), em dados fenotipicos com
a aplicacdo de fungicida (D%cf), em dados fenotipicos sem a aplicacdo de fungicida (D?), e no coeficiente de

parentesco (f) entre gendtipos de aveia (FAEM/UFPEL, Pelotas, 2004)

DarLp D2CF* DZSF* f
DarLp 1 -0,13 0,04 -0,45@
D% - 1 0,449 -0,15
D% - - 1 0,06
f - - - 1

" Resultados obtidos por MaRcHIoro et al. (2003);
@ Correlagéo significativa a 1% de probabilidade de erro.

Algumas consideracdes, também, podem ser
feitas em relagdo a auséncia de associagdo entre o0s
coeficientes de parentesco e as distancias fenotipicas.
Uma delas é que, mesmo sendo oriundas de um
mesmo cruzamento, ou seja, irmdos germanos, duas
cultivares podem apresentar caracteres fenotipicos
muito divergentes, principalmente se os genitores
utilizados no cruzamento forem bastante dissimilares
para os caracteres que sofrem selecdo artificial (que
sdo os normalmente avaliados para a estimativa da
dissimilaridade genética). Eventualmente essa
diferenca pode ser superior até a de outras linhagens
cujo coeficiente de parentesco é nulo (Reis et al., 1999).
Além disso, outra razdo para essa auséncia de
correlacdo pode ser o baixo nimero de caracteres
avaliados, o que ndo permitiu a ampla cobertura do
genoma, aliado ao conhecimento reduzido com
relagdo a genealogia das cultivares estudadas.

Em relagdo a baixa associacdo detectada entre
as distancias estimadas em dados moleculares e
fenotipicos, os resultados obtidos concordam com
aqueles encontrados em aveia por Moser e Lee (1994),
gue observaram correlacdo de -0,05 entre a distancia
estimada a partir de marcadores AFLP e a fenotipica.
Souza e SorreLLs (1991) sugeriram que essa baixa
correlacdo poderia ter por base a parcial e insuficiente
representacdo do genoma quando sdo utilizados
dados morfologicos. Essa baixa correlagdo também
pode ser explicada pela inexisténcia de associacéo
entre os locos que controlam os caracteres morfologicos
estudados e as bandas avaliadas, uma vez que a
correlagdo serd tdo maior quanto maior for esta
associagao.

Em um estudo com feijoeiros, DuarTE et al.
(1999) reportaram uma correlacdo de 0,89 entre as
distancias genéticas obtidas de caracteres fenotipicos
e de RAPD, mostrando que nesse caso especifico
existia forte associacdo multiloco entre os marcadores
moleculares e os caracteres agronémicos estudados.
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Outro fator que dificulta a existéncia de associacéo
entre a dissimilaridade genética e a morfologica é o
fato de grande parte da variacdo detectada pelos
marcadores moleculares ser do tipo ndo adaptativa,
e portanto, ndo sujeita a selecdo, ao contrario dos
caracteres fenotipicos que sdo sujeitos tanto a selecao
natural quanto artificial, além da grande influéncia
que o ambiente exerce na manifestacdo destes
caracteres. Por meio de estudos anteriores,
comparando a distancia genética estimada com base
em caracteres fenotipicos, com a de marcadores
moleculares, foram observadas que pequenas
distadncias estimadas de marcadores moleculares
estavam sistematicamente associadas com as
pequenas distancias fenotipicas; por outro lado,
grandes distancias moleculares estavam associadas
tanto com grandes como pequenas distancias
fenotipicas (DiLLmaNN et al., 1997; Leresvre et al., 2001).
Este cenario ndo se confirmou para os genétipos da
aveia estudados neste trabalho (Tabela 2).

Esses resultados sugerem que para obter uma
estimativa mais segura da divergéncia genética entre
cultivares de aveia, € necessario que sejam
considerados conjuntamente os trés coeficientes de
dissimilaridade avaliados no presente trabalho.

4. CONCLUSOES

1. Existe elevada dissimilaridade genética
entre os genotipos estudados.

2. Dentre as medidas de dissimilaridade
avaliadas, as distancias estimadas com base na
utilizacdo de dados moleculares e a técnica de
coeficiente de parentesco foram as que evidenciaram
a maior correlagdo, porém nao foi elevada;

3. A segunda maior correlagdo ocorreu entre
as distancias fenotipicas em experimentos com e sem
a aplicagdo de fungicida;
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4. Para obter a estimativa mais segura da
divergéncia genética entre as cultivares, devem ser
empregadas as trés técnicas conjuntamente.
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