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RESUMO

O presente trabalho objetivou estimar a divergéncia
genética entre ecotipos de Urochloa brizantha com base na
andlise de descritores quantitativos, qualitativos e sua andlise
conjunta a fim de selecionar os promissores para liberagdo como
cultivares desta espécie. Oito ecotipos (Bl, B2, B3, B4, B5, B6,
BS8) e a cultivar ‘Marandu’de U. brizantha foram implantados em
piquetes, com 1000m? cada, em duas repeti¢ées. Foram avaliados
cinco descritores quantitativos e dez qualitativos no periodo seco
e das dguas. Os descritores quantitativos foram: drea foliar,
comprimento e largura das ldminas foliares, massa seca (MS) e
propor¢do de lamina foliar na MS. Os descritores qualitativos
mensurados foram: resisténcia ao cisalhamento, volume de gds
acumulado na fragdo rdpida e lenta, proteina bruta, fibra em
detergente neutro, fibra em detergente dcido, celulose, lignina em
dcido sulfurico, silica e digestibilidade in vitro da matéria organica.
Houve divergéncia genética entre os ecotipos de U. brizantha,
especialmente em relagdo aos descritores quantitativos. Com
base nos agrupamentos dos descritores quantitativos, qualitativos
e sua andlise conjunta, o agrupamento contendo de Bl, B3 e B5
com ‘Marandu’ podem resultar em ecétipos promissores de U.
brizantha.

Palavras-chave: andlise conjunta, cultivar ‘Marandu’, descritores
qualitativos, descritores quantitativos.

ABSTRACT

This study aimed to estimate the genetic divergence
between Urochloa brizantha ecotypes based on quantitative,
qualitative descriptors and their joint analysis to select the promising
to release as cultivars of this species. Eight ecotypes (B1, B2, B3, B4,
BS, B6, B8) and cultivar ‘Marandu’ of U. brizantha were implanted

into pickets with 1000m? each, with two repetitions. Five quantitative
descriptors were evaluated [leaf area (ALF), length and width of
leaf blades (CLF and LLF, respectively), dry mass (MS), mass of
dry matter (MMS) and proportion of leaf blade in MS (PLF)] in two
forage samples, being a representative of rainfall, in February 2000,
and another in the dry period, in August 2000. It was measured the
qualitative descriptors: shear strength (RC), volume of accumulated
gas in fast and slow fraction (A and B, respectively), crude protein
(CP), neutral detergent fiber (NDF), acid detergent fiber (ADF ),
cellulose (CEL), lignin in sulfuric acid (LIG), silica (SIL) and in vitro
digestibility of organic matter (IVOMD). There was considerable
genetic divergence in U. brizantha ecotypes, especially regarding
to quantitative descriptors. Based on the groupings of quantitative,
qualitative descriptors and their joint analysis, the grouping
containing of B, B3 and B5 with ‘Marandu’ can result in promising
U. brizantha ecotypes.

Key words: joint analysis, ‘Marandu’, qualitative descriptors,
quantitative descriptors.

INTRODUCAO

O programa de melhoramento genético de
gramineas forrageiras da espécie Urochloa brizantha
(Hochst. ex A. Rich) da Embrapa Gado de Corte
trabalha no desenvolvimento de cultivares forrageiras.
Esse trabalho visa a redugdo da vulnerabilidade dos
sistemas de produg¢do de gado e que apresentem
elevada produtividade, alto desempenho animal e
baixa estacionalidade entre periodo seco e das aguas,
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minimizando também a necessidade de abertura de
novas areas de cultivo.

O wuso de técnicas multivariadas tem
possibilitado estudos sobre divergéncia genética
entre acessos de banco deste germoplasma. Andlises
multivariadas sdo em sua maioria baseadas em
algoritmos, ou medidas de distancia, que consideram
simultaneamente inimeras caracteristicas e permite
unificar multiplas informagdes de um conjunto
de caracteres (VILELA et al., 2008). Entre as
técnicas disponiveis, os métodos aglomerativos sdo
alguns dos mais utilizados, tendo como principio
reunir os gendtipos em grupos de forma que haja
homogeneidade dentro destes e heterogeneidade
entre eles (MOHAMMADI & PRASSANA, 2003).
No entanto, esta metodologia ¢ dependente do
calculo das medidas de dissimilaridade provenientes
de inimeras varidveis quantitativas e/ou qualitativas
(CROSSA & FRANCO, 2004).

A gerag@o de um grande nimero de dados
de diferentes categorias pode dificultar tanto a analise
como a interpretacdo dos resultados de caracterizacio
e avaliacdo do germoplasma, muitas vezes, resultando
na incompleta distingdo entre os ecdtipos (ROCHA
et al., 2010). Sendo assim, a andlise conjunta
das variaveis pode fornecer melhor indica¢do da
potencialidade da variabilidade existente em bancos
de germoplasma.

O algoritmo que permite a andlise
simultdnea de dados quantitativos e qualitativos
foi proposto por GOWER (1971), embora poucos
trabalhos tém utilizado esta estratégia para
quantificacdo da dissimilaridade genética, sendo
relatados estudos na literatura com Brassica napus
L. (RODRIGUEZ et al., 2005), Triticum aestivum L.
(VIEIRA et al., 2007) e Solanum lycopersicum H.
Karst. (ROCHA et al., 2010).

Sob a hipétese de distingdo e caracterizagdo
de ecotipos promissores no melhoramento genético
de U. brizantha, objetivou-se com o presente
estudo estimar a divergéncia genética entre ecotipos
desta espécie, com base na andlise de descritores
quantitativos, qualitativos e sua andlise conjunta e
indicar combinagdes promissoras para a producdo de
hibridos.

MATERIAL E METODOS

O experimento foi conduzido na Embrapa
Gado de Corte, em Campo Grande - MS, localizada
a 20°28’ de latitude Sul e 55°40’ de longitude Oeste,
com altitude média de 520m. O clima local, segundo a
classificacdo de Kdppen, ¢ do tipo tropical chuvoso e

de savana, subtipo AW, caracterizado por distribuicdo
irregular de chuvas, com periodo seco e chuvoso bem
definido.

O solo da 4rea experimental foi
classificado como Latossolo Vermelho-Escuro
distréfico, segundo critérios da EMBRAPA (2013).
No periodo experimental, a precipitagdo acumulada
e a temperatura média no periodo das dguas foram
de 640mm e 29,4°C, respectivamente, e, no periodo
seco, totalizaram 410mm e 26,7°C.

Oito ecotipos - B1, B2, B3, B4, B5, B6, B8
- e a cultivar ‘Marandu’ de Urochloa brizantha foram
implantadas em 1994, em piquetes com 1000m?
cada, em duas repeti¢cdes, sendo os tratos culturais
realizados conforme recomendagdes de HUGHES et
al. (2000).

No periodo seco e das aguas, quando
a forragem apresentava crescimento acumulado
de 42 dias, foram amostradas dez laminas em trés
faixas transectas em cada repeti¢do, coletando-
se sempre a segunda ldmina completamente
expandida. As 30 amostras foram levadas para o
laboratorio, onde foram avaliados cinco descritores
quantitativos [area foliar, comprimento e largura das
laminas foliares, massa seca (MS) e proporcao de
lamina foliar na MS] e dez descritores qualitativos
[resisténcia ao cisalhamento (RC); volume de gas,
em mL, acumulado na fracdo rapida e lenta (A e
B, respectivamente); proteina bruta (PB); fibra em
detergente neutro (FDN); fibra em detergente acido
(FDA); celulose (CEL); lignina em acido sulfurico
(LIG); silica (SIL) e digestibilidade in vitro da
matéria organica (DIVMO)].

Os descritores quantitativos e a RC
(mediada em kgf com auxilio do equipamento Warner-
Bratzer) foram avaliados seguindo a metodologia
proposta por HUGHES et al. (2000). As varidveis A
e B foram mensuradas seguindo os procedimentos de
SCHOFIELD et al. (1994). Os descritores PB, FDN,
FDA, CEL, LIG, SIL e DIVMO foram determinados
de acordo com a metodologia preconizada por
GOERING & VAN SOEST (1970).

Para os descritores quantitativos, estimou-
se a distdncia Euclidiana média padronizada (D),
expressa por:

em que n ¢ o numero de descritores mensurados;
X, € a observagdo no ecOtipo i em referéncia a
caracteristica k, e X, € a observagdo no ec6tipo j em
referéncia a caracteristica k (CRUZ et al., 2004).

Ciéncia Rural, v.45, n.3, mar, 2015.



Estimativa da divergéncia entre ecotipos de braquiaria baseada em descritores quantitativos e qualitativos. 487

Para os descritores qualitativos, utilizou-se
a distancia de Cole-Rodgers (D?) (COLE-RODGERS
et al., 1997), conforme o modelo

em que Cj ¢ o numero de concordancia entre os
grupos para o j-€¢simo descritor e D, ¢ o numero de
discordancia entre os grupos para o j-ésimo descritor.
Para a analise conjunta dos descritores quantitativos
e qualitativos, utilizou-se o algoritmo de Gower (D?)
(GOWER, 1971), expresso por:

em que K é o nimero de descritores (k = 1, 2,...;
p = numero total de descritores avaliados); i e j
sdo dois ecdtipos quaisquer; W, € um peso dada a
comparagdo ijk, atribuindo valor 1 para comparacdes
validas e valor 0 para comparagdes invalidas (quando
o valor do descritor estd ausente em um ou ambos
individuos); Sijk ¢ a contribui¢do do descritor k na
similaridade entre os ecotipos i e j, possuindo valores
entre O e 1.

Os agrupamentos hierarquicos das
analises individuais e simultdneas a partir das
matrizes de distancia genética foram obtidos pelos
métodos de UPGMA - Unweighted Pair Group
Method with Arithmetic Mean (SOKAL & ROHLF,
1962). As medidas de dissimilaridade e o método de
agrupamento utilizado seguiram as recomendagdes
de CRUZ et al. (2004). Todas as analises foram
efetuadas com auxilio do software estatistico Genes
(CRUZ, 2006).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Com base nos cinco descritores
quantitativos, as menores distancias foram observadas
entre os ecotipos B3 ¢ B6 (D=0,21) no periodo das
aguas, assim como entre os ecotipos B4 (Tabela 1) ¢ B8
(D=0,40) no periodo seco, representando individuos
genéticos semelhantes ou parentais. As combinagdes
mais divergentes foram entre BS e B8 (D=2,70)
no periodo das aguas e entre B4 e BS (D=2,61) no
periodo seco.

Em um dendrograma, uma grande
mudanga de nivel indica a unido de genotipos
heterogéneos (BARROSO & ARTES, 2003). Assim,

utilizando-se 50% de similaridade como critério
para definicdo dos grupos com base no método
UPGMA (CRUZ et al., 2004), a partir dos descritores
quantitativos avaliados, houve a formagao de quatro
e cinco grupos para os periodos das aguas e seco,
respectivamente (Figura 1).

Os ecotipos B4 e B8 constituiram um
mesmo grupo em ambos os periodos de avaliagdo,
reforgando a sugestdo de similaridade entre si.
Contudo, os outros grupos formados apresentaram
oposigdes entre si, indicando comportamento distinto
entre os demais ecotipos nos periodos avaliados. Isso
indica que esses caracteres sdo mais complexos em
fungdo da resposta distinta dos ecétipos, diante das
variagdes ambientais (RIGON et al., 2012). Estes
resultados sugerem a possibilidade das linhagens
extraidas destes ecétipos apresentarem divergéncia
genética e, concomitantemente, heterose em
combinagdes hibridas.

Baseado nos dez descritores qualitativos,
no periodo das éaguas e seco, os ecotipos mais
similares entre si foram B2 ¢ B6 (D?=0,32) e a cultivar
‘Marandu’ e B9 (D*=0,25), respectivamente. J4 B3 e
B5 (D?*=7,02), no periodo das aguas, e B3 e a cultivar
‘Marandu’ (D?*=3,85), no seco, apresentaram maior
dissimilaridade (Tabela 1). A dissimilaridade entre os
ecdtipos, estabelecida pelo método UPGMA, separou
os ecotipos em trés grupos para o periodo das adguas
e em quatro grupos para o periodo seco (Figura 2).

Os ecotipos Bl e B3 formaram um
mesmo grupo, independente da época de avaliagdo,
comportamento semelhante ao ecotipo BS5, que
também constituiu um tnico grupo. Isto permite inferir
que as condi¢des distintas entre as épocas de avaliacdo
ndo influenciaram no comportamento qualitativo
dos ecotipos. Com intuito de reduzir esforgos e
tornar o programa de melhoramento mais eficiente
e econdmico, a selecdo de caracteres qualitativos em
bancos de germoplasma, onde o nimero consideravel
de ecétipos inviabiliza a utilizagdo de varias épocas
de avaliacdo, pode ser realizada com base em dados
experimentais de apenas uma estagao do ano.

Utilizando o algoritmo de Gower para
analise conjunta dos descritores quantitativos e
qualitativos, identificaram-se os ecotipos B2 e
B6 (D*=0,04) no periodo das 4guas e a cultivar
‘Marandu’ ¢ B9 (D*=0,14) no periodo seco como
os mais similares, equiparando-se a classificacdo
do método de Cole-Rodgers, utilizado para
descritores qualitativos (Tabela 1). Os ecotipos B5
e B8 (D*=0,96) no periodo das aguas e B4 e B5 no
periodo seco (D*=0,93) foram os mais divergentes
entre si, sendo semelhante ao método da distancia
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Tabela 1 - Estimativas da distancia Euclidiana média padronizada (D) baseada na analise de cinco descritores quantitativos; distancia de
Cole-Rodgers (D?) baseada na analise de dez descritores qualitativos; e distdncia de Gower (D?) baseada na analise conjunta dos
descritores quanti-qualitativos entre oito ecotipos e uma cultivar de Urochloa brizantha, avaliados no periodo das aguas (diagonal

superior) e seco (diagonal inferior).

Distancia Euclidiana média padronizada (D)

Bl B2 B3 B4 B6 Marandu B8 B9
Bl 0,67 0,56 1,17 1,77 0,77 1,43 1,24 0,46
B2 1,07 0,33 1,59 1,20 0,37 1,48 1,55 0,39
B3 1,03 0,73 1,48 1,48 0,21 1,69 1,33 0,43
B4 1,94 2,00 1,53 2,64 1,78 1,73 0,78 1,21
B5 1,66 0,74 1,24 2,61 1,31 1,84 2,70 1,50
B6 1,10 1,18 1,20 1,58 1,89 1,81 1,62 0,67
Marandu 0,67 0,74 0,44 1,77 1,25 1,24 2,14 1,33
B8 1,81 1,75 1,24 0,40 2,32 1,52 1,53 1,26
B9 1,04 0,94 0,66 1,80 1,45 1,01 0,74 1,59
Distancia de Cole-Rodgers (D?)
Bl 1,88 0,92 1,33 4,16 2,14 2,12 2,67 1,72
B2 2,70 2,37 0,87 2,65 0,32 0,34 1,33 0,39
B3 0,40 2,65 2,50 7,02 1,95 2,93 1,60 2,40
B4 2,85 0,91 2,63 2,02 1,51 0,81 1,86 0,39
B5 2,37 2,05 3,02 2,87 3,85 1,89 6,36 2,63
B6 2,52 1,24 2,52 3,04 1,93 0,47 1,15 0,81
Marandu 3,57 0,85 3,85 1,98 1,64 1,56 1,92 0,53
B8 2,23 0,87 1,73 1,55 2,38 0,97 1,39 1,25
B9 2,21 0,76 2,69 1,60 0,96 1,31 0,25 1,18
Distancia com base no algoritmo de Gower (D?)

Bl - 0,41 0,28 0,61 0,47 0,58 0,84 0,47 0,30
B2 0,56 - 0,53 0,62 0,50 0,04 0,15 0,53 0,29
B3 0,42 0,70 - 0,61 0,27 0,35 0,81 0,26 0,28
B4 0,53 0,52 0,40 - 0,36 0,69 0,64 0,45 0,38
B5 0,19 0,45 0,37 0,93 0,55 0,91 0,96 0,42
B6 0,22 0,39 0,54 0,30 0,45 - 0,37 0,22 0,20
Marandu 0,89 0,14 0,80 0,35 0,25 0,32 - 0,23 0,09
B8 0,21 0,20 0,36 0,38 0,41 0,55 0,62 - 0,54
B9 0,67 0,28 0,25 0,44 0,36 0,28 0,14 0,35 -

Euclidiana média padronizada, utilizado para
descritores qualitativos.

A dissimilaridade  entre  ecoétipos,
estabelecida pelo método UPGMA com base na
analise conjunta de cinco descritores quantitativos e
dez qualitativos, separou os ecétipos em cinco e sete
grupos, respectivamente, para o periodo das aguas e
seco, evidenciando um maior critério na sua formacao
(Figura 3).

Isto evidencia uma grande contribuicdo
dos descritores quantitativos e  qualitativos,
respectivamente, para a identificag@o de ecotipos mais
divergentes e similares entre si. ROCHA et al. (2010)
¢ MOURA et al. (2010), ao utilizarem o algoritmo
de Gower na estimativa da divergéncia genética

em germoplasma de pimenta verificaram maior
eficiéncia na disjuncdo dos genotipos, quando foram
utilizadas as variaveis qualitativas em comparagdo
as quantitativas, discordando da presente pesquisa.
Entretanto, o fato dos descritores quantitativos
terem sido mais discriminantes ndo invalida a
necessidade de utilizar descritores qualitativos nos
estudos de divergéncia genética em U. brizantha,
pois estes caracteres, como o teor de proteina bruta
e digestibilidade in vitro da matéria organica, por
exemplo, sdo informagdes relevantes em programas
de melhoramento desta espécie.

Com a analise conjunta dos dados,
foi possivel alocar os ecétipos Bl ¢ B3 em um
mesmo grupo, independente da época de avaliacdo,
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Figura 1 - Dendrogramas obtidos pelo método de agrupamento UPGMA com base na distancia Euclidiana média padronizada
(D) de oito ecétipos e uma cultivar de Urochloa brizantha, a partir de cinco descritores quantitativos avaliados no
periodo das aguas (superior) e seco (inferior).

Figura 2 - Dendrogramas obtidos pelo método de agrupamento UPGMA com base na distancia de Cole-Rodgers (D?) de oito
ecotipos e uma cultivar de Urochloa brizantha, a partir de dez descritores qualitativos avaliados no periodo das
aguas (superior) e seco (inferior).

Ciéncia Rural, v.45, n.3, mar, 2015.
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no periodo das aguas (superior) e seco (inferior).

Figura 3 - Dendrogramas obtidos pelo método de agrupamento UPGMA com base na analise conjunta do algoritmo de Gower (D?) de
oito ecotipos e uma cultivar de Urochloa brizantha, a partir de cinco descritores quantitativos e dez qualitativos avaliados

comportamento semelhante aos ecotipos B4, BS5 e
B8, que também constituiram grupos isolados em
ambos os periodos. Com base nos agrupamentos dos
descritores quantitativos, qualitativos e sua analise
conjunta, os ecotipos B2 ¢ B9 sdo os mais similares
a cultivar ‘Marandu’, amplamente cultivada no
Brasil. Em contrapartida, os mais divergentes foram
os ecétipos B1, B3 e B5, possibilitando explorar a
heterose pelo cruzamento entre si.

A grande maioria das pesquisas de
caracterizagdo ¢ avaliagdo de germoplasma, em geral,
utiliza-se de descritores qualitativos e quantitativos
separadamente, uma vez que estes ultimos sdo
analisados apenas por estatistica descritiva. Isso
pode segmentar as inferéncias ¢ conclusdes sobre
a divergéncia genética entre os ecotipos, limitando,
muitas vezes, sua utilizagdo posterior, por exemplo,
em programas de melhoramento genético. A analise
conjunta de dados de natureza qualitativa e quantitativa
através do algoritmo de Gower pode propiciar melhor

compreensdo das caracteristicas consideradas e,
principalmente, conclusdes mais criteriosas e eficazes
do ponto de vista estatistico sobre o relacionamento
genético entre os ecotipos estudados.

CONCLUSAO

Houve divergéncia genética entre os
ecotipos de U. brizantha, sobretudo em relacdo
aos descritores quantitativos. Com base nos
agrupamentos dos  descritores  quantitativos,
qualitativos e sua analise conjunta, o agrupamento
contendo de B1, B3 ¢ B5 com a cultivar ‘Marandu’
pode resultar em gendtipos promissores de U.
brizantha.
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