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RESUMO: O presente trabalho objetivou estimar a divergéncia genética
entre progénies de meios-irmaos de milho visando direcionar arecom-
binacao entre progénies contrastantes e superiores para a producao
de milho-verde. Noventa e seis progénies foram avaliadas no delinea-
mento de blocos casualizados com 3 repeticdes, sendo mensuradas 18
caracteristicas associadas a adaptacao agronémica e ao rendimento de
milho-verde. A divergéncia genética foi estimada a partir da distancia
quadrada generalizada de Mahalanobis e as progénies agrupadas pelos
métodos UPGMA e de Tocher. A analise de variancia conjunta eviden-
ciou variabilidade genética entre as progénies para as caracteristicas.
O método UPGMA foi mais sensivel que o de Tocher, pois levou a
formacao de 11 grupos geneticamente dissimilares em comparacao
com os 5 de Tocher. O agrupamento identificou progénies superiores
e contrastantes para a producao de milho-verde. A recombinacao
dessas progénies possibilitara incrementar a variabilidade genéticae a
frequéncia de alelos favoraveis a producao de milho-verde.
Palavras-chave: Zea mays L., rendimento de espigas, potencial,
UPGMA, Tocher.
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ABSTRACT: The present study aimed to estimate the genetic
divergence among corn half-sib progenies seeking to direct
recombination between contrasting and superior progenies for
green corn production. Ninety-six progenies were evaluated in a
randomized block design with 3 replications, and 18 characteristics
associated with agronomic adaptation and green corn yield
were measured. The genetic divergence was estimated using
generalized square Mahalanobis distance and the progenies
grouped by UPGMA and Tocher’s methods. The joint analysis
of variance showed genetic variability among the progenies for
the characteristics evaluated. The UPGMA method was more
sensitive than Tocher’s, since it led to the formation of 11 groups
genetically dissimilar compared to the 5 ones of Tocher’s method.
The grouping allowed to identify superior and contrasting progenies
for green corn production. The recombination of these progenies
allows increasing genetic variability and the frequency of alleles
favorable to the green corn production.
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INTRODUCAO

A exploragdo comercial da cultura do milho através
da produgdo de milho-verde é uma atividade amplamente
difundida no Brasil. Na alimentagdo humana, as principais
formas de utilizacdo compreendem o consumo de espigas
in natura, processadas como pamonha, curau, suco, bolo,
sorvete, ou sob a forma industrializada, através de enlatados
(Pereira Filho 2002).

No Brasil, dos 479 genétipos de milho disponiveis no
mercado para a safra 2013/2014, apenas 15 entre hibridos e
variedades de poliniza¢do aberta foram recomendados para
a producio de milho-verde (Cruz et al. 2013). Em fungéo da
caréncia de cultivares indicadas pela pesquisa para atender a
demanda de mercado, é necessario intensificar nos programas
de melhoramento a selecdo de gendtipos que atendam as
exigéncias dos produtores e consumidores de milho-verde
(Dovale et al. 2011; Pereira Filho 2002).

A variabilidade genética é o ponto de partida para o sucesso
dos programas de melhoramento, sendo maximizada pelo
intercruzamento dos gendtipos mais divergentes, associados
as caracteristicas agronomicas de interesse para a sele¢ao
(Ertiro et al. 2013). Para estimar a divergéncia genética
entre individuos ou populagdes, sao utilizados modelos
biométricos, normalmente analisados por métodos estatisticos
multivariados, com informac¢des multiplas de cada acesso
expressas em medidas de dissimilaridade (Sudré et al. 2005).
Dentre as medidas de dissimilaridade, destaca-se a distancia
quadrada generalizada de Mahalanobis (1936), pois leva em
consideragdo as correlagdes entre as caracteristicas avaliadas
(Cruz e Carneiro 2006).

No processo de melhoramento genético, sdo avaliados de
centenas a milhares de individuos, buscando-se identificar
genotipos superiores e divergentes para caracteristicas
de interesse, os quais serdo destinados a recombinagao.
Para facilitar a identifica¢do desses individuos, utilizam-se
metodologias de agrupamento visando obter grupos de
genotipos com caracteristica similares dentro do grupo e
divergentes entre grupos, sendo os métodos UPGMA e o
de otimizag¢éo de Tocher os mais utilizados (Cruz e Regazzi
1994; Cruz e Carneiro 2006; Kopp et al. 2007).

Importante destacar que nédo foram encontrados na
literatura resultados de agrupamento de progénies de
meios-irmaos adaptadas a produg¢do de milho-verde através
de métodos hierarquicos e/ou de otimizag¢do. Assim, este
trabalho teve por objetivo estimar a divergéncia genética

entre progénies de meios-irméaos via métodos hierarquicos
e de otimizag¢do, bem como avaliar a consisténcia dos
agrupamentos pela analise discriminante de Fisher, a fim de
direcionar o processo de recombinagio entre as progénies
de milho mais divergentes e com maior frequéncia de alelos
favoraveis a produgdo de milho-verde.

MATERIAL E METODOS

Os 2 experimentos foram implantados no delineamento
experimental aleatorizado em blocos com 3 repeticdes em
5/10/2012 e 22/11/2012, na area experimental da Fazenda
Escola “Capao da Onga’, em Ponta Grossa, Parand, com as
seguintes delimitacoes geograficas: lat 25°05'36,68"S a lat
25°05'41.25"S e long 50°03'17,11"0 a 50°03'11,16"O, com
altitude de 1.015 m, em sistema de semeadura direta. O solo
¢ classificado como um Cambissolo haplico Tb distréfico
tipico, com textura argilosa (Embrapa 2006). A temperatura
média nos meses mais quentes é de 21,4 °C e, nos meses
mais frios, de 13 °C, com média pluvial anual de 1.574 mm
(IAPAR 2012).

Foram utilizados 98 genotipos, sendo 96 progénies de
meijos-irméos e 2 cultivares comerciais como testemunhas, o
hibrido AG 1051 (AGROCERES) e a variedade de polinizagdo
aberta Cativerde 02 (CATI/SP). As 96 progénies de meios-
irmaos sdo oriundas de 126 espigas obtidas na safra 2006/2007,
provenientes do intercruzamento aleatério de 34 variedades
de milho-crioulo, as quais foram submetidas a ciclos de
selecdo entre e dentro de progénies de meios-irmaos através
da metodologia de selecdo recorrente. A unidade experimental
foi constituida de 2 linhas de 4 m de comprimento e 0,9 m
na entrelinha, com densidade final de 55.000 plantas-ha™'.

Os gendtipos foram avaliados para as caracteristicas
fenoldgicas e morfoldgicas: ciclo masculino e feminino em
dias (CM e CF); estatura de planta em metros (EST); altura
de inser¢ao da espiga principal em metros (IEP). A partir do
estadio R3 (grdo leitoso), foram realizadas colheitas manuais,
sendo avaliadas as caracteristicas produtivas e qualitativas
em espigas empalhadas e comerciais (comprimento de espiga
despalhada > 15 cm e livre de danos causados por pragas);
numero de espigas em mil espigas-ha™' (NE); percentual
de espigas comerciais empalhadas (%EE); rendimento de
espigas em t-ha™! (REND); peso de espiga em gramas (PE);
comprimento e didmetro de espiga em cm (CE e DE); nimero
de espigas comerciais em mil espigas-ha™ (NEC); percentual de
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espigas comerciais (%EC); rendimento de espigas comerciais
em t-ha™' (RENDC); peso de espiga comercial em gramas
(PEC); comprimento e didmetro de espiga comercial em cm
(CEC e DEC); niimero de fileiras de graos por espiga (NFG)
e a massa fresca de griaos em gramas (MFG). Os dados das
variaveis fenotipicas foram submetidos as andlises de variancia
individual e conjunta dos experimentos. A homogeneidade
das variancias residuais foi verificada pelo teste F maximo.

Para a estimativa da divergéncia genética entre os genoti-
pos de milho, foi adotada como medida de dissimilaridade
a distancia quadrada generalizada de Mahalanobis (D?)
devido ao pressuposto de os caracteres estudados estarem
correlacionados. A partir da distancia quadrada generalizada
de Mahalanobis (D?), foi possivel quantificar a contribui¢do
relativa dos caracteres para a divergéncia genética, relativos a
cada caracteristica para a dissimilaridade total observada
entre as progénies utilizando-se o critério proposto por
Singh (1981).

A partir da distdncia quadrada generalizada de Mahalanobis
(D?), procedeu-se a analise de agrupamento de genétipos pelo
método UPGMA. Para a determinac¢do do ponto de corte
no dendrograma, foi utilizado o método de Mojena (1977),
que é um procedimento baseado no tamanho relativo dos
niveis de fusdes ou distdncias no dendrograma. O método
consiste em selecionar o nimero de grupos no estagio j que
primeiramente satisfacam a seguinte inequagdo: a,> 6, onde
a, ¢ o valor do nivel de fusdo correspondente ao estagio j
(j=1,2,..,g—1)e0, éovalor referencial de corte, expresso
por: 6, =+ k 0, onde e o_representam as estimativas nao
viesadas da média e do desvio padrdo dos valores de a. Paraa
defini¢ao do nimero de grupos, adotou-se k = 1,0 de acordo
com Milligan e Cooper (1985).

A matriz cofenética utilizada no método de Tocher
foi obtida através da metodologia elaborada por Silva
e Dias (2013), utilizando-se como proposta a obten¢ao
de uma matriz analoga a matriz cofenética obtida nos
métodos hierdrquicos, através das distdncias médias intra
e intergrupos. Os coeficientes de correla¢do cofenética
foram obtidos a partir da matriz de distancias originais e da
matriz cofenética. Os coeficientes de correlagdo cofenética
foram submetidos ao teste de aleatorizacdo de Mantel
(1967) (a < 0,05) baseado em 5.000 permutagdes. A partir
de combinagdes lineares das “p” variaveis originais de “g”
grupos, assumidos como terem distribui¢ao normal e com
matrizes de covaridncias homogéneas, foram estimadas as

fungdes discriminantes lineares de Fisher (1936), a fim de

confirmar a consisténcia dos agrupamentos das progénies
de milho (UPGMA e Tocher).

O poder de separagdo dos métodos de agrupamento foi
avaliado a partir da Taxa de Erro Aparente (TEA), obtida com
as fungdes discriminantes de Fisher conforme a expressao:

g
TEA= Y e

n
i=1

onde: n é o nimero total de classificagdes (n = 98) e e,
representa o nimero de classificagdes erradas em cada grupo.
Todas as andlises estatisticas foram realizadas através do
software R versdo 2.15.2 (R Development Core Team 2012).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Osresultados da andlise de variancia conjunta evidenciaram
efeito significativo (p < 0,01) de genétipos para a maioria das
variaveis fenotipicas analisadas, exceto para o didmetro de
espiga empalhada (Tabela 1). Esses resultados evidenciam
a presenca de variabilidade genética quanto a aptiddo para
produgio de milho-verde, bem como a possibilidade de ganho
genético com a selegdo artificial. A interagdo experimentos
versus tratamentos evidenciou efeito significativo apenas
para as variaveis: ciclo masculino e feminino, estatura de
planta e altura de insercao da espiga principal (Tabela 1).

A estimativa da divergéncia genética entre os gendtipos
obtida através da distdncia quadrada generalizada de
Mahalanobis (D?) evidenciou maior similaridade entre as
progénies 6 e 86 com D?de apenas 1,51. Por outro lado, a maior
dissimilaridade genética foi obtida entre o hibrido AG 1051
e a progénie 67 com D* = 109,66 (dados nao apresentados).
As estimativas dos indices de divergéncia demonstraram
que, sempre nas combinagdes de genétipos mais divergentes,
estava presente uma das testemunhas comerciais (variedade
Cativerde 02 ou o hibrido AG 1051) combinada a alguma
progénie de meio-irméo de milho.

A contribuigdo relativa de cada caracteristica (S}.) para
a divergéncia genética demonstrou que as variaveis que
exerceram maior influéncia para a divergéncia foram o ciclo
masculino, o numero de fileiras de gréos, o rendimento de
espigas empalhadas, a altura de inser¢éo da espiga principal
e o ciclo feminino. Por outro lado, as caracteristicas que
evidenciaram as menores contribuigdes para a divergéncia

genética foram o numero de espigas, o peso de espiga, o
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Tabela 1. Resumo da analise de variancia conjunta para as 18 variaveis fenotipicas avaliadas nos experimentos de aptidao para a producao
de milho-verde. Ponta Grossa, 2014.

Fon?es~de GL QM
variagdo cM CF EST IEP NE %EE REND PE CE
Blocos "k *x *x >k *x *x *x - -
(epermentoy 4 98097 68763 0,39 0,24 25408 27605 52,86**  890523** 14,48
E 1 328588 140833 0,02 001" 1119605 163.802,67** 374170** 390770,66** 370,52**
T 97 2454*  3742** 0,05** 0,05  12055**  24367**  12,64** 163666  763**
TxE 97 742 1389** 0,03** 002" 70,66 14119 586" 59762 1,88
Residuo 388 1,88 3,88 0,01 0,01 5724 112,95 475 592,84 1,87
Média 66,03 69,91 2,33 1,38 46960 52,08 14,02 29695 23,39
CV (%) 2,08 2,82 4,96 6,37 16,11 20,41 15,56 8,20 5,84
Fon?es_de GL QM
variaciao DE NEC %EC RENDC  PEC DEC CEC NFG MFG
(exfelf')i(ri:);nto) 131 93721**  271074**  3767** 180750** 017" 2,58** 152 71511*
E 1 787**  58.804,00** 151.696,02** 340534** 1871905**  0,51**  10362**  1723**  56854"
T 97 031 9327** 23181  BI7**  962,52** 018 114* 273" 63613*
TxE 97 025"  42,80™ 152,59" 252 26216 011" 0,69 028" 272,83
Residuo 388 0,24 35,32 109,15 2,07 26418 0,10 0,66 0,31 22390
Média 5,72 26.190 54,36 6,02 217,22 4,69 16,85 14,41 94,58
CV (%) 8,65 227 19,22 23,89 75 6,69 4,82 3,86 151

** *Significativo a 1 e 5% de probabilidade, respectivamente; "*Nao significativo. QM = Quadrado médio; GL = Graus de liberdade; CM = Ciclo masculino (dias);
CF =Ciclo feminino (dias); EST = Estatura de planta (m); IEP = Altura de inser¢ao da espiga principal (m); NE = NUmero de espigas empalhadas (mil espigas-ha?);
%EE = Percentual de espigas comerciais empalhadas; E = Experimentos; T = Tratamentos; REND = Rendimento de espigas empalhadas (t-ha™); PE = Peso
de espiga empalhada (g); CE = Comprimento de espiga empalhada (cm); DE = Diametro de espiga empalhada (cm); NEC = Nimero de espigas comerciais
(mil espigas-ha); %EC = Percentual de espigas comerciais; RENDC = Rendimento de espigas comerciais (t-ha*); PEC = Peso de espiga comercial (g);
DEC = Diametro de espiga comercial (cm); CEC = Comprimento de espiga comercial (cm); NFG = Nimero de fileiras de graos por espiga (fileiras-espiga™);

MFG = Massa fresca de graos por espiga (g).

didmetro de espiga, 0 niimero de espiga comercial e o didmetro
de espiga comercial (Tabela 2). Variaveis que contribuem
pouco para a divergéncia genética e encontram-se fortemente
correlacionadas a outras caracteristicas sio passiveis de serem
descartadas por explicarem o mesmo tipo de informagao
(Ivoglo et al. 2008; Rotili et al. 2012; Simon et al. 2012).
Neste trabalho, as variaveis nimero de espigas e o0 numero
de espigas comerciais podem ser descartadas, pois, juntas,
somam menos de 2% para a divergéncia genética entre os
genotipos de milho e estdo fortemente correlacionadas com
o rendimento de espigas empalhadas.

No dendrograma obtido pelo método UPGMA, foi
aplicado um corte baseado no método de Mojena (1977) na
distancia de 16,5, o qual corresponde a 25,6% do maior nivel
de fusdo, sendo possivel a visualizagao de 11 grupos (Figura 1).
O grupo I (G 1) foi composto apenas pelo genétipo 98 (hibrido
AG 1051). No G II, foram agrupadas as progénies 19, 44,
80 e 96 (4,1%) e, no G III, as progénies 18, 52 e 76 (3,1%).
No G 1V, foram alocadas 7 progénies e apenas 3 no G V. No

G VI, foram agrupadas a grande maioria das progénies (32),
seguido do G VII, com 29 progénies, 0s quais representaram
62% dos genotipos estudados de milho. No G VIII, foram
alocadas as progénies 16, 82, 83 e 94 ¢, no G IX, somente a
variedade comercial (Cativerde 02). Em G X e G XI, foram
agrupadas 6 e 8 progénies, respectivamente. Esses resultados
confirmam a alta dissimilaridade genética que as testemunhas
comerciais AG 1051 e a variedade Cativerde 02 apresentam
em relagdo as progénies de meios-irmaos avaliadas quanto a
aptiddo para produgio de milho-verde (Figura 1). O método
hierarquico de ligagdo média entre grupos UPGMA foi
preciso no agrupamento de progénies de meios-irmaos de
milho-verde. Rigon et al. (2015) constataram que o método
UPGMA foi mais sensivel que o de otimizagao de Tocher no
estudo da divergéncia genética entre hibridos comerciais de
milho. Mohammadi e Prasanna (2003) ressaltam que, através
da andlise de agrupamento, podem-se identificar genétipos
mais dissimilares geneticamente, reduzindo o nimero de

combinagdes necessarias em um programa de melhoramento.
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A partir das médias das 18 variaveis fenotipicas nos
grupos gerados pelo método UPGMA, evidencia-se que os
grupos II, III, V e XI destacaram-se com o maior nimero
de caracteristicas de interesse para a produgdo de milho-
verde. O G II evidenciou maior potencial para o namero
de espigas empalhadas (48.915 espigas-ha™'), massa fresca
de graos (104,96 g), precocidade para o ciclo feminino
(63,59 dias) e menor inserc¢do da espiga principal (1,25 m).
As progénies do G III destacaram-se por apresentar alto
rendimento de espigas (15,29 t-ha™), peso de espigas (321,73 g)
e didmetro de espigas (6,15 cm), caracteristicas favoraveis
a produgdo de espigas de milho-verde para o mercado
com palha (Tabela 3). O G V destacou-se para o peso de
espiga (316,58 g), peso de espiga comercial (230,14 g)
e diametro da espiga comercial (4,85 cm). As progénies do

Tabela 2. Estimativa da contribuicao relativa de 18 caracteristicas
para a divergéncia genética entre 98 genotipos (progénies de meios-
irmaos e testemunhas) de milho. Ponta Grossa, 2014.

Contribuicao relativa

Caracteristicas

(%)
CcM 18.184,18 16,66
CF 12.308,64 11,28
EST 313749 2,87
IEP 13.151,46 12,05
NE 191,07 0,18
%EE 2.631,47 2,41
REND 13.658,51 12,51
PE 857,95 0,79
CE 6.368,98 5,83
DE 1.765,66 1,62
NEC 1.935,90 177
%EC 3.23751 297
RENDC 3.721,41 3,41
PEC 4.845,06 4,44
DEC 2.256,83 2,07
CEC 2.632,90 2,41
NFG 15.497.34 14,20
MFG 2.77757 2,54

S] = contribuicao relativa; CM = Ciclo masculino (dias); CF = Ciclo feminino
(dias); EST = Estatura de planta (m); IEP = Altura de insercao da espiga
principal (m); NE = Numero de espigas empalhadas (mil espigas-ha);
%EE = Percentual de espigas comerciais empalhadas; REND = Rendimento
de espigas empalhadas (t-ha™); PE = Peso de espiga empalhada (g);
CE = Comprimento de espiga empalhada (cm); DE = Diametro de espiga
empalhada (cm); NEC = NUmero de espigas comerciais (mil espigas-ha);
%EC = Percentual de espigas comerciais; RENDC = Rendimento de espigas
comerciais (t-ha™); PEC = Peso de espiga comercial (g); DEC = Diametro
de espiga comercial (cm); CEC = Comprimento de espiga comercial (cm);
NFG = NUmero defileiras de graos por espiga (fileiras-espiga); MFG = Massa
fresca de graos por espiga (g).

G XI apresentaram alto potencial produtivo para o mercado
sem palha, evidenciando elevada superioridade fenotipica
para as caracteristicas numero de espigas comerciais (29.363
espigas-ha™!), % de espigas comerciais (61%), rendimento
de espigas (6,78 t-ha™) e comprimento de espiga comercial
(17,31 cm) (Tabela 3).

Os resultados indicam que a recombinagéo entre as
progénies de meios-irméos que compdem os grupos II, I1I,
V e XI, superiores e contrastantes para a produgdo de milho-
verde, possibilitard a ampliacdo da variabilidade genética
favoravel na populagio, bem como a selecdo de progénies
de meios-irmaos transgressivas para essa aptidao agricola.

O coeficiente de correlagdo cofenética obtido a partir do
agrupamento UPGMA foi de 0,65 e significativo pelo teste
de Mantel (p < 0,01), indicando representagéo fidedigna das
distancias genéticas dos gendtipos no dendrograma. Silva e
Dias (2013), comparando diferentes métodos de agrupamento
através da avaliagdo de 5 caracteristicas em 89 acessos de
alho, verificaram que o coeficiente de correlagio cofenética
pelo método UPGMA foi de 0,76. Possivelmente, a diferenca
entre os coeficientes esteja em funcdo do maior nimero de
caracteristicas fenotipicas avaliadas no presente trabalho.

A andlise discriminante de Fisher aplicada ao agrupamento
UPGMA detectou 14 classificaces erradas, ou seja, uma taxa
de erro aparente (TEA) de 14,3%, sendo que, nos grupos I,
11, V, VIII e IX, nao foram encontradas classifica¢des erradas.
No G III, 100% das classificagdes foram incorretas, sendo
a progénie 76 realocada para o G VI e as progénies 18 e 52
realocadas para o G VII (Figura 2a). No G IV, as 7 progénies
foram reagrupadas no G VI. A progénie 79 passou do
G VI para o G VII; da mesma forma, a 89 saiu do G VIl e
entrou no G VIII (TEA de 3,1%). No G X, das 6 progénies
agrupadas, 5 permaneceram no grupo (83,3%), sendo apenas
a progénie 50 realocada para o G XI. E, finalmente, no G XI,
com 87,5% das classificacdes corretas, apenas a progénie 35
foi transferida para o G VI (Figura 2a).

No agrupamento de Tocher, os 98 genétipos foram alocados
em apenas 5 grupos dissimilares (Tabela 4). Vasconcelos et al.
(2007) ressaltam que esse método apresenta a peculiaridade
de reunir um maior numero de gendtipos nos primeiros
grupos e geralmente individuos agrupados isoladamente
nos ultimos grupos. Nesse tipo de estudo, tal caracteristica
do método torna-se interessante, pois permite identificar
individuos geneticamente dissimilares e ndo somente grupos.

O G I agrupou a grande maioria dos genoétipos, com
81 progénies de meios-irmaos (82,56%); no G II, foram
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alocados 8 (7 progénies e a variedade Cativerde 02). O  AG 1051 manteve-se isolado entre os gendtipos avaliados,
G III agrupou 5 progénies (19, 44, 70, 93 ¢ 96) e 0 GIV,  confirmando a elevada divergéncia genética desse genétipo em
apenas 3 (52, 62 e 75). Por outro lado, o hibrido comercial ~ relagdo as progénies de meios-irméos analisadas (Tabela 4).
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Figura 1. Agrupamento dos 98 gendtipos de milho (progénies e testemunhas) através do método UPGMA a partir da distancia quadrada
generalizada de Mahalanobis (D?). Ponta Grossa, 2014.
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Tabela 3. Desempenho médio das 18 variaveis fenotipicas para
cada grupo de genoétipos de milho obtidos pelo método UPGMA.
Ponta Grossa, 2014.

LD2 (16,8%) &
{e] (58] o~

[3S]

I
i

LDI (43,3%)

Grupos CM CF EST IEP NE %EE
| 72,83 7800 2,22 1,44 46.050 63,65
I 63,59 6779 2,27 1,25 48915 51,41
I 66,17 6889 2,27 1,38 47273 55,87

1\ 66,26 70,12 242 1,44 48.039 46,49
Y 6539 7228 231 131 40.047 5746
Vi 66,59 70,50 235 1,40 47691 53,40
VI 64,09 6751 2,26 131 47104 50,61
Vil 66,08 6904 233 137 46.240 42,87
IX 71,67 7600 247 1,60 37530 44,33
X 69,08 73,86 247 1,52 46.623 52,49
Xl 6819 7246 244 1,48 46.329 55,96

Grupos DE NEC %EC RENDC PEC DEC
I 560 23.880 5397 5,34 21071 470
Il 596 23758 4835 5,88 22994 484
1l 615 26,560 5519 6,21 22221 480

v 570 25.447 5196 6,12 22564 4,82
\Y 586 22.013 53,06 5,33 230,14 485
Vi 575 25973 5312 5,93 21514 471
VI 5,64 26754 5528 6,16 21715 4,68
Vil 549 26.803 5518 5,63 196,23 4,45
IX 556 16.570 43,37 3,53 19877 432
X 586 25302 53,09 5,86 22149 476
X 566 29363 61,02 6,78 21410 455

Grupos REND PE CE CEC NFG MFG
I 1324 29291 2265 16,02 1591 103,25
Il 14,87 30486 2279 16,60 15,42 104,96
1] 15,29 32173 2407 16,551 15,59 91,19

vV 1395 28983 2258 16,84 1556 101,63
\Y 12,77 31668 22,71 16,76 1460 101,02
Vi 14,41 30111 2372 16,80 1411 94,43
VI 13,79 290,40 2296 16,87 1424 94,45
Vil 12,63 26827 22,80 1715 13,99 76,46
IX 10,27 27333 2495 16,48 14,63 7779

X 1406 301,61 2358 16,60 14,66 9705

X 1414 30157 24,64 1731 1413 89,73

CM = Ciclo masculino (dias); CF = Ciclo feminino (dias); EST = Estatura de
planta (m); IEP = Altura de insercao da espiga principal (m); NE = Nimero de
espigas empalhadas (mil espigas-ha); %EE = Percentual de espigas comerciais
empalhadas; REND = Rendimento de espigas empalhadas (t-ha™!); PE = Peso
de espiga empalhada (g); CE = Comprimento de espiga empalhada (cm);
DE = Diametro de espiga empalhada (cm); NEC = Nimero de espigas
comerciais (mil espigas-ha™); %EC = Percentual de espigas comerciais;
RENDC = Rendimento de espigas comerciais (t-ha™); PEC = Peso de espiga
comercial (g); DEC = Diametro de espiga comercial (cm); CEC = Comprimento
de espiga comercial (cm); NFG = Nimero de fileiras de graos por espiga
(fileiras-espiga); MFG = Massa fresca de graos por espiga (g).
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Figura 2. Escores das 2 primeiras fungdes discriminantes de Fisher
(LD) aplicadas aos grupos de gendétipos de milho obtidos pelo
método UPGMA (a) e pelo método de Otimizagao de Tocher (b).
Ponta Grossa, 2014.

Em outros estudos de divergéncia genética, resultados
semelhantes no padrdo de agrupamento, através da utilizaao
do método de otimizagao de Tocher, foram obtidos por
Rigon et al. (2015) entre hibridos de milho, Santos et al.
(2015) com acessos de cupuagu e Gouvéa et al. (2010) em
genotipos de seringueira.

A partir das médias fenotipicas das 18 variaveis nos grupos
obtidos pelo método de Tocher, pode-se verificar que o G I1I
e 0 GIV destacaram-se positivamente em rela¢do aos demais
(Tabela 5). As progénies do G III evidenciaram precocidade
para ciclo (masculino e feminino), baixa estatura e inser¢do
da espiga principal, caracteristicas adaptativas almejadas
nos programas de melhoramento de milho, e desempenho
satisfatorio para as caracteristicas peso de espiga, didmetro
de espiga comercial, peso de espiga comercial e massa
fresca de grdos. O G IV demonstrou melhor desempenho
agrondmico para o rendimento de espigas empalhadas (NE,
REND e PE) e para o rendimento de espigas comerciais
com média de 6,38 t-ha™; 231,97 g para o peso de espiga
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comercial; 4,81 cm para o didmetro espiga comercial;
16,70 cm para o comprimento de espiga comercial e 16,2
para o numero de fileiras de graos por espiga (Tabela 5).

Hallauer e Miranda Filho (1995) enfatizam que devem
ser priorizados nos esquemas de recombinagdo gendtipos
de milho com médias fenotipicas elevadas e divergentes
para as caracteristicas de interesse. No caso de genétipos
com produgdo intermedidria e ampla diversidade genética
e outros com alto potencial de produgédo e diversidade
intermedidria, os autores recomendam que a ultima op¢ao
seja prioritaria para o processo de recombinac¢do. Nesse
sentido, a recombinacdo entre as progénies de meios-
irmaos do G III, com desempenho intermediario para
as caracteristicas relacionadas ao aspecto comercial das
espigas, e aquelas do G IV, superiores para o potencial de
rendimento de espigas comerciais, possibilitara a ampliagdo
da variabilidade genética nas progénies recombinadas
pelo incremento da frequéncia dos alelos favoraveis a essa
aptiddo agricola, bem como pela maior probabilidade de
se obterem genotipos recombinantes para o maior nimero
de caracteristicas de interesse visando a producéo de
milho-verde.

O coeficiente de correlagdo cofenética obtido pelo método
de Tocher foi de 0,70 e significativo pelo teste de Mantel
(p £0,01). O resultado da analise discriminante de Fisher
possibilitou detectar apenas 5 classificagcdes erradas na
analise de agrupamento, ou seja, 5,1% de TEA. No G I, das
81 progénies de meios-irméos inicialmente agrupadas, 79
(97,5%) foram corretamente classificadas; apenas as progénies
1 e 56 foram realocadas para o G II (Figura 2b). No GII, 87,5%

Tabela 5. Desempenho médio das 18 variaveis fenotipicas para cada
grupo de gendtipos de milho obtidos pelo método de Otimizacao
de Tocher. Ponta Grossa, 2014.

Grupos CM CF EST IEP NE %EE
| 65,78 69,52 2,32 137 47150 5178
Il 69,33 74,14 2,47 151 44800 53,56
I 63,07 6747 2,26 127 46100 52,88
1Y 66,61 70,50 2,31 1,40 49460 5117
\'% 72,83 78,00 2,22 1,44 46.050 63,64

Grupos REND PE CE DE NEC %EC
I 1404 29611 2335 570 26.430 5450
I 13,48 29921 2439 580 26164 56,85
1] 1399 304,00 2275 596 23.051 4996
1Y 1495 30261 2335 593 25661 51,44
\ 13,23 29291 2265 560 23877 5397

Grupos RENDC PEC DEC CEC NFG MFG
| 6,04 21550 469 1685 1430 93,23
Il 5,98 214,02 4,66 1706 1430 8871
11l 5,79 23459 484 1667 1492 110,51
IV 6,38 231,97 481 1670 16,20 103,90
% 5,34 210,34 470 16,02 1591 103,25

CM = Ciclo masculino (dias); CF = Ciclo feminino (dias); EST = Estatura de
planta (m); IEP = Altura de inser¢ao da espiga principal (m); NE = Nimero
de espigas empalhadas (mil espigas-ha); %EE = Percentual de espigas
comerciais empalhadas; REND = Rendimento de espigas empalhadas
(t-ha™); PE = Peso de espiga empalhada (g); CE = Comprimento de
espiga empalhada (cm); DE = Diametro de espiga empalhada (cm);
NEC = Nimero de espigas comerciais (mil espigas-ha); %EC =
Percentual de espigas comerciais; RENDC = Rendimento de espigas
comerciais (t-ha™); PEC = Peso de espiga comercial (g); DEC = Diametro
de espiga comercial (cm); CEC = Comprimento de espiga comercial (cm);
NFG = Namero de fileiras de graos por espiga (fileiras-espiga); MFG =
Massa fresca de graos por espiga (g).

Tabela 4. Composi¢ao dos grupos de gendtipos de milho a partir da analise de agrupamento pelo método de Otimizagdo de Tocher com
base na distancia quadrada generalizada de Mahalanobis. Ponta Grossa, 2014.

Numero de genétipos

Grupos nos grupos Genétipos
1 2 3 4 5 6 7 9 10 11 12 13 14
15 16 17 18 20 21 22 23 24 25 26 27 28
29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41
81 42 43 45 47 48 49 51 53 54 55 56 57 58

59 61 63 64 65 66 67 68 69 71 72 73 76
77 78 79 80 81 82 83 84 85 86 88 89 91
92 94 95

Il 8 8 46 50 60 74 87 90 97 (Cativerde 02)

1l 5 19 44 70 93 96

IV 3 52 62 75

Vv 1 98 (AG 1051)
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das classificagdes foram corretas, com apenas a progénie 8
reclassificada para o G . No G I1I, a andlise detectou erro
no agrupamento da progénie 93, sendo transferida para o
G L. Ja para o G IV, composto inicialmente pelas progénies
52,62 e 75, apenas a 52 foi reagrupada no G I (Figura 2b).

As metodologias de agrupamento utilizadas neste trabalho,
método hierarquico (UPGMA) e de otimizag¢do (Tocher),
foram eficientes em identificar grupos de gendtipos superiores
e contrastantes para as caracteristicas de maior interesse para
a produgio de milho verde. O método UPGMA aliado ao
critério de Mojena, apesar da maior TEA (14,3%), foi mais
sensivel na diferencia¢éo entre os gendtipos de milho, com
a formagdo de 11 grupos, em comparagao aos 5 grupos
obtidos com 0 método de Tocher (TEA = 5,1%). Resultados
semelhantes foram obtidos na avaliacdo de genétipos de milho
por Rotili etal. (2012) e Rigon et al. (2015) e em feijao-caupi
por Santos et al. (2015), confirmando a praticidade e eficicia
do método. Pelo método UPGMA, o hibrido AG 1051 e a
variedade Cativerde 02 (testemunhas) foram agrupados
isoladamente nos grupos I e IX, respectivamente. Por outro
lado, pelo método de Tocher, a variedade Cativerde 02 foi
ranqueada no G II, juntamente com 7 progénies de meios-
irmdos, sendo apenas o AG 1051 agrupado isoladamente,
principalmente em funcéo das caracteristicas fenoldgicas e
morfoldgicas desse hibrido comercial.

Os resultados da analise de agrupamento através dos
métodos UPGMA e de Tocher, bem como do teste de
consisténcia dos agrupamentos via analise discriminante
de Fisher, poderdo servir como base para trabalhos que
envolvam o estudo da divergéncia genética entre progénies
de meijos-irmaos de milho, direcionando o processo de
recombinacdo entre os gendtipos mais divergentes, a fim
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