UNIVERSIDADE FEDERAL DA GRANDE DOURADOS - UFGD

DIVERGENCIA GENETICA ENTRE LINHAGENS
PARCIALMENTE ENDOGAMICAS DE MILHO PIPOCA POR
METODOS MULTIVARIADOS E REDES NEURAIS ARTIFICIAIS

PRISCILA CARVALHO DA SILVA

DOURADOS
MATO GROSSO DO SUL
2018



DIVERGENCIA GENETICA ENTRE LINHAGENS
PARCIALMENTE ENDOGAMICAS DE MILHO PIPOCA POR
METODOS MULTIVARIADOS E REDES NEURAIS ARTIFICIAIS

PRISCILA CARVALHO DA SILVA
Biotecnologista

Orientador: Prof°. Dr° Manoel Carlos Gongalves

Co-orientadora: Prof? Dr? Liliam Silvia Candido

Dissertacdo apresentada a Universidade
Federal da Grande Dourados, como parte
das exigéncias do Programa de POs-
Graduacdo em Agronomia - Producéo
Vegetal, para obtencdo do titulo de

Mestre.

DOURADOS
MATO GROSSO DO SUL
2018



Dados Internacionais de Catalogacao na Publicacao (CIP).

S586d Silva, Priscila Carvalho Da
Divergéncia genética entre linhagens parcialmente endogdmicas de

milho pipoca por métodos multivariados e redes neurais artificiais /
Priscila Carvalho Da Silva — Dourados, MS: UFGD, 2018.

86f. :il. ; 30 cm.

Orientador: Manoel Carlos Gongalves
Co-orientadora: Liliam Silvia Candido

Dissertacdo (Mestrado em Agronomia) - Faculdade de Ciéncias
Agrérias, Universidade Federal da Grande Dourados.

1. Zea Mays L. everta. 2. dissimilaridade genética.
3. métodos de agrupamento. 4. mapas auto-organizaveis de
Kohonen. I. Titulo.

Ficha catalografica elaborada automaticamente de acordo com os dados
fornecidos pelo(a) autor(a).

©Direitos reservados. Permitido a reproducéo parcial desde que citada a
fonte.




DIVFAZRGENCIA GENETICA ENTRE LINHAGENS PARCIALMENTE
ENDOGAMICAS DE MILHO PIPOCA POR METODOS MULTIVARIADOS E
REDES NEURAIS ARTIFICIAIS

Por:

Priscila Carvalho da Silva

Dissertagdo apresentada como parte dos requisitos exigidos para obtengio do titulo de
Mestre em Agronomia

Aprovado em: 0%/ 201 %

ez,
Prof°. Dr°. Manoel Carlog/Gongalves
Origitador — UFGD/FCA

f/%; ] e —
<Br*Bfuno do Amaral Crispim
Membro da Banca — UFGD/FCBA

~Themliled

Prof Dr“/Nan(:y Farfan Carrasco
bro da Banca — I[FMS




Nenhum obstaculo é tdo grande, se sua fé e vontade de vencer for maior!

Dedico

A Deus, a Jesus e a nossa senhora Aparecida.

Aos meus pais, Sueli Nascimento Carvalho Silva e José Carlos da Silva, por
terem dedicado suas vidas a me criarem e nunca medirem esforgos em meu favor, em
todos os momentos, para que eu pudesse concluir mais essa fase. Nunca terei palavras
para agradecer tamanho amor, zelo, incentivo, esforco e dedicagao.

Aos meus avos Tereza Maria Nascimento Carvalho e Sebastido Carvalho, pelo
exemplo de carinho, humildade e generosidade.

A todos de minha familia, o apoio e carinho de vocés foi essencial nessa

caminhada.

Méae, obrigada por sempre zelar e interceder por mim em suas oragoes!



AGRADECIMENTOS

A Deus, em primeiro lugar, pela oportunidade, por iluminar e abengoar essa
caminhada, por seu amor incondicional, por me dar forcas e serenidade em todos 0s
momentos que mais precisei.

A0S meus pais, por me apoiarem incondicionalmente, por suas lutas, suas
historias de vida, por respeitarem minhas decis@es, por serem 0 meu maior exemplo de
amor, respeito e perseveranca.

A Universidade Federal da Grande Dourados, ao programa de pds graduagdo em
Producdo Vegetal - FCA. Ao Conselho Nacional de Desenvolvimento Cientifico e
Tecnoldgico (CNPq) pelo auxilio financeiro concedido.

A todos os professores que compartilharam de seus conhecimentos e
contribuiram para minha formacao profissional.

Em especial ao meu orientador professor Dr. Manoel Carlos Gongalves, pela
confianca, paciéncia, ensinamentos, apoio e dedicagdo. Deixo o meu muito obrigada!

A professora Liliam Silvia Candido, por me acolher desde o primeiro ano que
ingressei na universidade, por todos o0s ensinamentos profissionais e pessoais, sendo
uma profissional, professora e amiga incrivel. Pessoa na qual pra sempre vou me
espelhar. Obrigada por tudo.

Ao professor Cosme Damido Cruz pelo apoio e tempo disponibilizado para me
auxiliar nas analises estatisticas deste trabalho.

Aos membros da banca Prof®. Dr®. Nancy Farfan Carrasco e Dr°. Bruno do
Amaral Crispim pela disponibilidade, corre¢des, sugestdes e contribuicoes.

A todos do grupo de pesquisa de Melhoramento e Biotecnologia Vegetal
(GMBYV), estes que se tornaram uma familia, suas contribuicdes foram fundamentais
para a realizacdo deste trabalho. Aos funcionarios da FAECA, em especial ao seu Jesus,
por todo o carinho, dedicacdo e prestatividade.

Ao meu amigo Vander Berres, por toda a amizade, por todo o auxilio, paciéncia
e compreensdao em nossos trabalhos de grupo e experimentos, com certeza sua méo
amiga fez o caminho ser mais leve.

A Renata Marchiori, um presentinho em minha vida, com um amor imenso, que
mesmo com a distancia sempre esteve presente com suas palavras amigas, carinho e
apoio. A Caroline Alves Gabbi, por ser uma pessoa com um carater e um cora¢do sem

tamanho, por todo o carinho e apoio.



As minhas amigas de longa data, Simoni Santos e Lorraine Venancio, pelo
apoio, amor e amizade incondicional. A minha amiga de po6s graduagdo Thamiris
Barbizian, por todo o apoio, motivacdo e companhia. Ao meu amigo Mailson Viera
Jesus, por todo o carinho e prestatividade.

A todas as pessoas que direta ou indiretamente contribuiram para realizacdo

deste trabalho de dissertacdo, e em meu mestrado.

Deixo aqui registrada minha gratiddo a todos vocés.



SUMARIO

PAGINA
LISTADE FIGURAS. ...ttt sttt I
LISTADE TABELAS ...ttt i
RESUMO ...ttt et e st e e et e e e e e aa e e e snr e e e nnraeennaeas Vv
F N S I ¥ S USSP VI
L INTRODUGAD ...ttt 1
2. OBUIETIVOS......cci ettt sttt sttt ne e 3
3. REVISAO DE LITERATURA . ......oooieeereeesee e seetsss s ses s 4
3.1 Aspectos evolutivos, morfoldgicos e socioeconémicos da cultura do milho
01 S L0 TSRS U TSR U PP PRTR 4
3.2 Melhoramento genético da cultura do milho pipocCa.........ccccevvveivevieiiciee e, 6
3.3 Descritores morfoldgicos e agrondmicos do milho pipoca..........ccccceeveiieieeiieennene, 8
3.4 Andlise de divergéncia geNALICA. .........couverirereiereee e 12

3.5 Medidas de dissimilaridade e métodos para a estimacdo da divergéncia

[0 T=T =] o VSRS 14
3.5.1 Técnicas de agrupPamENLO...........ccueereieeiieaieieesteeeeseeste et e sra e e e e sraesreesaesneeenee e 15
3.5.1.1 Vari&Veis CANONICAS......ccveverveiiesiesieereeeeeeie e ste e ste e ste e e e e e saesaesresresreane e 16
3.5.2 Redes NeUrais artifiCIAIS........couerverieriereee et nne e 17
3.6 Importancia relativa d0S CAraCtereS...........oueiveiieerieiieieeie e 21
4. MATERIAL E METODOS........coooeiieeeeteeeieeeeeesesesesesisse s enes s neaneneans 22
4.1 Implantag@o d0S EXPEITMENTOS. .....cc.eiiiiiieieieieie et sre e, 22
4.2 Avaliagies das lINNAGENS. ........cccviiiieiee i e 24
4.3 Andlises estatisticas d0S dadosS..........coveierrieieiiii e 25
4.3.1 AN&lises MUITIVAIIAUAS. ........civerieieieiie e 27
4.3.1.1 Distancia generalizada de Mahalanobis..............ccccccceiieiiiiiiii e, 27
4.3.1.2 Método de otimizagao de TOCNET........cccerviiririiieeeere e 27
4.3.1.3 Método hierarquico de ligagdo média ndo ponderada entre grupos (UPGMA)

€ VIZINNO MAIS QISTANTE. ... .eiiiiiie et 28
4.3.1. Dispersao grafica de variaveis CandniCas...........ccecveeveieereiieieeie e, 29
4.3.2 Redes NeUrais artifiCIAIS.......ccuueiverueiieiiere ettt sne e 30
4.3.3 Importancia relativa doS CaraCteres...........cccoviiiiiriieneeeese e 32

5. RESULTADOS E DISCUSSADQ........cooieieieiereesre et esaesie s s s 33



5.1. Experimento linhagens Sy, safra | (2014/2015).......ccccveiniiiieiineneneee e 33

5.1.1 ANALISES UNIVAITAUAS. .......ecvverierieieie ettt nresne e 33
5.1.2. Analises MUILIVAIIAdAS. .......c.cvveieiiieiieieie e 34
5.1.2.1 Distancia generalizada de Mahalanobis.............ccccoeiiiiiiiiic s 34
5.1.2.3 Anélise de agrupamentos pelos meétodos de Tocher, ligagdo meédia ndo

ponderada entre grupos (UPGMA) e vizinho mais distante............ccccoevvvrveniieniennnnns 37
5.1.2.4 Disperséo grafica de variaveis CanONICas..........ccverurrererierieeseneesesie e 42
5.1.3 Redes NeUraiS artifiCiaS..........cuuuriiiiirieii i 44
5.1.4 Importancia relativa doS CaraCteres............ccoueiiriririesieieese e, 48
5.1.5 ConsideragOes experimento linhagens S, (Safra 1)......ccccevvevviniieneiienieneee, 50
5.2. Experimento linhagens S, safra 11 (2016/2017)......cccccceevevveveiiieieeie e 51
5.2.1. ANAlIiSES UNIVAITAAES. ......ccuveeeieieieriesie ettt srenre s e 51
5.2.2 ANAlises MUITIVAIIAGAS. .....c..ciiiieriiiiiicie e 52
5.2.2.1 Disténcia generalizada de Mahalanobis.............cccoceviiiiiiiiniienee e 52
5.2.2.2 Anélise de agrupamentos pelos métodos de Tocher, ligacdo média ndo

ponderada entre grupos (UPGMA) e vizinho mais distante..............cccccvevviiveinennenn. 55
5.2.2.3 Dispersao grafica de variaveis CandniCas............cuververierenieresiesiesieseseeeeenns 59
5.2.3 Redes NEUraIS ArtifiCIAS. .......coueiierieieiieieeie e 61
5.2.4 Importancia relativa doS CaraCteres...........cccvvviiieieiiieieeie e se e 65
5.2.5 ConsideracGes experimento linhagens Sz (safra 1)..........cccccvveiieie e, 67
5.3 CoNSIAEIAGOES TINAIS. ... ...iiviieieiieiieieie ettt 68
8. CONCLUSOES. ..ottt 71
7. REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS.........ovvieeeeeieeeeeeeesesisses e enen e, 72

8. ANEXOS. ... 84



LISTA DE FIGURAS

Figura 1. Modelo da estrutura de camadas de uma rede neural artificial...................

Figura 2. Modelo da estrutura de camadas de um mapa auto-organizavel de

Figura 3. Climograma representativo dos dados meteoroldgicos coletados em
campo segundo a estacdo climatoldgica da Embrapa Agropecuaria Oeste (CPAO)
de Dourados/MS, para a safra | nos periodos de setembro a janeiro de
20L4712015.....c oottt ettt e re e

Figura 4. Climograma representativo dos dados meteoroldgicos coletados em
campo segundo a estacdo climatolégica da Embrapa Agropecuaria Oeste (CPAOQ)
de Dourados/MS, para a safra Il nos periodos de novembro a margco de
2006/20L7 ..ottt e et et reareanes

Figura 5. Arquitetura da rede neural artificial Kohonen composta por n acessos e m
caracteres na camada de entrada, e por Kk neurbnios na camada
competitiva................

Figura 6. Dendrograma representativo da dissimilaridade genética entre 20
linhagens S, de milho pipoca obtidas pela ligagdo media ndo ponderada entre
grupos (UPGMA), a partir da medida de dissimilaridade generalizada de
MaNAIANODIS. ... s

Figura 7. Dendrograma representativo da dissimilaridade genética entre 20
linhagens S, de milho pipoca obtidas pela ligagdo completa dos vizinhos mais
distantes, a partir da medida de dissimilaridade generalizada de Mahalanobis.........

Figura 8. Dispersdo de escores de 20 linhagens S; de milho em relagéo a trés
varidveis candnicas (VC1, VC2 e VC3), tendo como base em 15 caracteres
MOITOAGIONOIMICOS. ... vttt ettt b bbbttt ettt sb et nbe e

Figura 9. Mapa auto-oganizavel de Kohonen para nove classes de classificacéo,
formadas por meio de rede neural artificial..............cccocooviiieiici i,

Figura 10. Mapa auto-organizavel de Kohonen, classificacdo das observacfes dos
agrupamentos das linhagens nas classes formadas por meio de rede neural
AFEITICTAL ..ttt ereas

Figura 11. Contribuicdo relativa de quinze caracteres morfoagrondmicos de
florescimento feminino (FF), florescimento masculino (FM), altura de plantas (AP),
altura de espigas (AE), diametro de colmo (DC), prolificidade (PROLIF), planta
acamada e quebrada (AQ), nimero de espigas autofecundadas por parcela (NEAP),
comprimento de espiga (CPE), diametro de espiga (DE), numero de fileiras de gréos
(NFG), massa de 100 grdos (M100), produtividade de grdos (PROD), capacidade de
expansdo (CE) e Volume de pipoca (VP), avaliados para divergéncia (D?) entre 20
linhagens S, de milho pipoca, na safra de 2014/2015, em
D010 = Vo [0 LY A1V TSRS

22

23

31

40

41

44

45



Figura 12. Dendrograma representativo da dissimilaridade genética entre 20
linhagens S; de milho pipoca obtidas pela ligagdo média ndo ponderada entre
grupos (UPGMA), a partir da medida de dissimilaridade generalizada de
MANATANODIS. ...

Figura 13. Dendrograma representativo da dissimilaridade genética entre 20
linhagens S3 de milho pipoca obtidas pela ligacdo completa do vizinho mais
distante, a partir da medida de dissimilaridade generalizada de
MANATANODIS. ...

Figura 14. Dispersdo de escores de 20 linhagens Sz de milho em relacdo a trés
varidveis canbnicas (VC1, VC2 e VC3), tendo como base em 15 caracteres
pgLoT g {0 oo aTo] 0 0T Tt 3SR

Figura 15. Mapa auto-organizavel de Kohonen para nove classes de classificacéo,
formadas por meio de rede neural artificial............ccccooeiiiiiie

Figura 16. Mapa auto-organizavel de Kohonen, classificacdo das observacfes dos
agrupamentos das linhagens nas classes formadas por meio de rede neural
AFTITICTIAL ..ottt

Figura 17. Contribuicdo relativa de quinze caracteres morfoagrondmicos de
florescimento feminino (FF), florescimento masculino (FM), altura de plantas (AP),
altura de espigas (AE), diametro de colmo (DC), prolificidade (PROLIF), planta
acamada e quebrada (AQ), nimero de espigas autofecundadas por parcela (NEAP),
comprimento de espiga (CPE), diametro de espiga (DE), numero de fileiras de gréos
(NFG), massa de 100 gréos (M100), produtividade de grédos (PROD), capacidade de
expansio (CE) e Volume de pipoca (VP), avaliados para divergéncia (D?) entre 20
linhagens S; de milho pipoca, na safra de 2016/2017, em
DOUFAAOS/IMIS......coetiiee ettt bbbt ettt st sbenbeeneeneeneas

58

58

60

62

63



LISTA DE TABELAS

PAGINA

Tabela 1. Resumo das analises de variancia para os componentes de florescimento
feminino (FF), florescimento masculino (FM), altura de plantas (AP), altura de
espigas (AE), diametro de colmo (DC), prolificidade (PROLIF), planta acamada e
quebrada (AQ), numero de espigas autofecundadas por parcela (NEAP),
comprimento de espiga (CPE), didmetro de espiga (DE), numero de fileiras de
grdos (NFG), massa de 100 grdaos (M100), produtividade de grdos (PROD),
capacidade de expansdo (CE) e Volume de pipoca (VP) em 20 linhagens S, de
milho pipoca na safra de 2014/2015, em Dourados/MS...........cccccoveviveieieeneseennens

Tabela 2. Estimativas da dissimilaridade (D?) para as 20 combinacdes de
linhagens mais similares e mais divergentes, respectivamente, com base na
avaliacdo de 15 caracteres morfoagronémicos quantitativos, em 20 linhagens S, de
milho pipoca na safra de 2014/2015, em Dourados/MS...........cccccocevveeiieivevcceennene,

Tabela 3. Agrupamento pelo método de otimizacdo de Tocher, com base na
distancia generalizada de Mahalanobis de 20 linhagens S, de milho pipoca, na
safra de 2014/2015, em DoUradoS/MS..........coceieiiiiniiienieeeiee e

Tabela 4. Distancias médias intra e intergrupos estimadas pelo método de
otimizacdo de Tocher, com base na dissimilaridade entre 20 linhagens S, de milho
pipoca na safra de 2014/2015, em Dourados/MS............cccooiiiriieienencseseeeeeee

Tabela 5. Estimativas das variancias (autovalores), variancias percentuais
acumuladas das variaveis canonicas, visando estimar a dissimilaridade genética
entre 20 linhagens S, de milho milho pipoca, na safra de 2014/2015, em
DOUFAAOS/IMIS......coiei ettt bbb e et es

Tabela 6. Resumo das analises de variancia para os componentes de florescimento
feminino (FF), florescimento masculino (FM), altura de plantas (AP), altura de
espigas (AE), diametro de colmo (DC), prolificidade (PROLIF), planta acamada e
guebrada (AQ), numero de espigas autofecundadas por parcela (NEAP),
comprimento de espiga (CPE), didmetro de espiga (DE), numero de fileiras de
grdos (NFG), massa de 100 grdos (M100), produtividade de grdos (PROD),
capacidade de expansdo (CE) e Volume de pipoca (VP) em 20 linhagens S; de
milho pipoca na safra de 2016/2017, em Dourados/MS...........cccccceeveeiieieeiieieennnns

Tabela 7. Estimativas da dissimilaridade (D?) para as 20 combinacdes de
linhagens mais similares e mais divergentes, respectivamente, com base na
avaliacdo de 15 caracteres morfoagronémicos quantitativos, em 20 linhagens Sz de
milho pipoca na safra de 2016/2017, em
DOUFAUOS/MIS.......eieeee ettt e et et e st e sbeeseesneenteeneeereesneeneeas

Tabela 8. Agrupamento pelo método de otimizagdo de Tocher, com base na
distancia generalizada de Mahalanobis de 20 linhagens S; de milho pipoca, na
safra de 2016/2017, em DoUradoS/MS..........ccooiiiiiieiinie s

Tabela 9. Distancias médias intra e intergrupos estimadas pelo método de
otimizagdo de Tocher, com base na dissimilaridade entre 20 linhagens S; de milho
pipoca na safra de 2016/2017, em Dourados/MS............cccvevieiieiiic s

33

36

37

39

42

52

54

55



Tabela 10. Estimativas das variancias (autovalores), variancias percentuais
acumuladas das variaveis candnicas, visando estimar a dissimilaridade genética
entre 20 linhagens S; de milho pipoca, na safra de 2016/2017, em
DOUFAAOS/IMIS......coeieecie st bbbttt ettt b bt ns



SILVA, P.C. DIVERGENCIA GENETICA ENTRE LINHAGENS
PARCIALMENTE ENDOGAMICAS DE MILHO PIPOCA POR METODOS
MULTIVARIADOS E REDES NEURAIS ARTIFICIAIS, 2018. Dissertacdo
(Mestrado em Agronomia) - Universidade Federal da Grande Dourados, Dourados-MS.

RESUMO

No processo de selecéo de genitores para cruzamentos dialélicos, visando a producéo de
hibridos, a avaliacdo da divergéncia genética € muito utilizada e pode ser mensurada por
diferentes metodologias. As analises multivariadas sdo amplamente aplicadas para a
avaliacdo da dissimilaridade genética, destacando-se os métodos de agrupamentos de
Tocher, ligacdo média ndo ponderada entre grupos (UPGMA) e varidveis canonicas.
Recentemente, tem-se empregado as técnicas de redes neurais artificiais, utilizando o
modelo de mapa de Kohonen visando a organizacdo da diversidade genética. Este
trabalho foi realizado com o objetivo de estimar a divergéncia genética entre 20
linhagens parcialmente endogamicas de milho pipoca, por métodos multivariados e
redes neurais artificiais, visando & identificacdo de linhagens promissoras para
cruzamentos dialélicos. Os experimentos foram conduzidos, em éarea de campo, na
fazenda experimental da Universidade Federal da Grande Dourados, em Dourados/MS.
Na safra | (ano agricola 2014/2015) e safra Il (ano agricola 2016/2017). Vinte linhagens
S, (safra 1) e S; (safra I1) de milho pipoca foram instaladas no delineamento em blocos
casualizados, com trés repeticdes. Foram avaliados o0s caracteres: dias para o
florescimento feminino (FF) e masculino (FM), altura de plantas (AP), e da insercdo da
primeira espiga (AE), didmetro de colmo (DC), prolificidade (PROLIF), plantas
quebradas e acamadas (AQ), numero de espigas autofecundadas por parcela (NEAP),
comprimento de espigas (CPE), diametro de espiga (DE), numero de fileiras de graos
(NFG), massa de cem grdos (M100), produtividade de grdos (PROD), capacidade de
expansdo dos grdos (CE) e volume de pipoca por hectare (VP). Foram realizadas as
analises estatisticas multivariadas para a importancia relativa dos caracteres, métodos de
agrupamentos de Tocher, UPGMA, vizinho mais distante, varidveis canonicas e a
técnica de redes neurais artificiais com o mapa de Kohonen. As escolhas das linhagens
foram baseadas de forma geral pelas classificacdes dos métodos e contribuicdo dos
caracteres. As linhagens S, mais divergentes e potenciais identificadas foram as
linhagens 9 (com menor AP, PROD e VP), 12 (com maior NFG e NEAP), 15 (com
maior PROD, VP, CE e PROLIF) e 6 (com maior DC e menor FF e FM); e as linhagens
S; foram a 2 (menores CE e VP), 3 (maior CE), 10 (maiores PROD, VP, M100 e
NEAP) e 8 (maior DE, FF e FM). Os caracteres que apresentaram a maior contribuicéo
relativa para a divergéncia e diferenciacdo das linhagens, para as linhagens S, foram a
PROD, VP, M100 e CE; e para as linhagens S; os caracteres CE, VP, AP e NEAP.
Entre os métodos multivariados, as variaveis canénicas e 0 UPGMA, apresentaram a
maior semelhanca entre si para 0os agrupamentos. Entre os agrupamentos dos métodos
multivariados e de redes neurais artificiais dos mapas de Kohonen, o maior
relacionamento ocorreu entre os resultados apresentados pelas variaveis candnicas. A
composi¢do genética distinta das linhagens em S, e S; e as diferencas ambientais dos
anos agricolas avaliados, influenciaram nas diferengas obtidas em relacéo a divergéncia
genética nos dois experimentos.

Palavras-Chaves: Zea Mays L. everta;, dissimilaridade genética; métodos de
agrupamento; mapas auto-organizaveis de Kohonen.



SILVA, P.C. PARTIALLY ENDOGAMIC POPCORN LINEAGES GENETIC
DIVERGENCE BY MULTIVARIATE METHODS AND ARTIFICIAL NEURAL
NETWORKS, 2018. Dissertacdo (Mestrado em Agronomia) - Universidade Federal da
Grande Dourados, Dourados-MS.

ABSTRACT

In the selecting genitors process for diallel crosses, aiming to the production of hybrids,
the evaluation of genetic divergence is widely used and can be measured by different
methodologies. The multivariate analyzes is widely applied for the evaluation of genetic
dissimilarity, highlighting the Tocher clustering method, unweighted mean linkage
between groups (UPGMA) and canonical variables. Recently, the techniques of
artificial neural networks have been used, using the map model of Kohonen aiming at
the organization of genetic diversity. This work was carried out with the objective of
estimating the genetic divergence among 20 partially endogenous popcorn strains by
multivariate methods and artificial neural networks, aiming the identification of
promising lines for diallel crosses. The experiments were conducted, on a field area, at
Big Dourados Federal University experimental farm, in Dourados - Ms. In harvest |
(agricultural year 2014/2015) and harvest Il (agricultural year 2016/2017). Twenty
popcorn S, lineages (crop 1) and Sz (crop 1) were installed in the randomized block
design, with three replications. The following characteristics were evaluated: days for
female and male flowering (FF; FM), plant height (AP), and first ear insertion (AE),
stem diameter (DC), prolificacy (PROLIF), broken plants (AQ), number of spikes
autofecunded per plot (NEAP), ear length (CPE), spike diameter (DE), number of grains
rows  (NFG), hundred grain mass (M100), grain yield (PROD), grain expansion
capacity (CE) and popcorn volume per hectare (PV). Multivariate statistical analyzes
were performed for the relative importance of the characters, grouping methods of
Tocher, UPGMA, more distant neighbor, canonical variables and the technique of
artificial neural networks with the Kohonen map. Lineage choices were generally based
on classifications of the methods and characters contribution. The most divergent and
potential strains identified in S, lineages were 9 (with lower AP, PROD and VP), 12
(with higher NFG and NEAP), 15 (with higher PROD, VP, CE and PROLIF) and 6
(with higher DC and lower FF and FM); and in the S; lineages 2 (lowest CE and VP), 3
(highest CE), 10 (highest PROD, VP, M100 and NEAP) and 8 (higher DE, FF and FM).
The characters that presented the greatest relative contribution to the divergence and
differentiation of the lineages, for the S, lineages were the PROD, VP, M100 and CE;
and for the S; lineages the characters CE, VP, AP and NEAP. Among the multivariate
methods, the canonical variables and the UPGMA presented the greatest similarity
among groups. Among the groupings of multivariate methods and artificial neural
networks of Kohonen maps, the greatest relationship occurred among the results
presented by canonical variables. The genetic distinct composition from the S, and S3
lineages and the environmental differences of the evaluated agricultural years
influenced the differences obtained in relation to the genetic divergence in the two
experiments.

Keywords: Zea Mays L. everta; genetic dissimilarity; cluster methods; self-organizing
maps of Kohonen.
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1. INTRODUCAO

O milho pipoca é uma cultura de alto valor agregado, mas em diversas regides
do pais, sobretudo no estado de Mato Grosso do Sul, pouco se tem realizado o cultivo.
O monopolio estabelecido pelas empresas empacotadoras dificultam o acesso dos
produtores com menores condicdes tecnologicas a cultura, aliado a falta de um maior
namero de cultivares adaptadas as condigdes climéticas e abidticas da regiao.

O desenvolvimento de programas de melhoramento de milho pipoca, que visem
0 desenvolvimento de populacdes melhoradas e/ou hibridos adaptados as condicdes
brasileiras, podem contribuir para diminuir a dependéncia da importacdo dos gréos,
além de colaborar com o desenvolvimento agricola.

No melhoramento do milho pipoca, o principal atributo de interesse, além da
produtividade e de boas caracteristicas agrondémicas é que 0s genotipos apresentem um
alto indice de capacidade de expansdo dos grdos (Moterle et al., 2012).

No desenvolvimento de cultivares alégamas do tipo hibrido, podem ser
realizados cruzamentos entre linhagens parcialmente endogamicas, ou seja, que nao
possuem locus completamente homozigoticos. A vantagem dos hibridos advindos de
linhagens parcialmente endogamicas se da pela obtencdo em um menor tempo e
consequentemente menor custo agregado.

A avaliacdo da divergéncia genética que permite o conhecimento da diversidade
genética entre as linhagens da populacdo de trabalho, facilita a identificacdo de
genitores com maior potencial heterético para os cruzamentos dialélicos (Rotili et al.,
2012). Os esforcos devem ser concentrados nas combinacfes entre 0os genotipos mais
divergentes e promissores, aumentando as chances de obtencéo de linhagens superiores
nas geragdes segregantes.

Para a determinacdo da divergéncia genética, podem ser utilizados métodos
biométricos, para estimar a dissimilaridade, por meio de técnicas de andlise
multivariadas. Dentre os métodos destacam-se, as variaveis candnicas e 0s métodos de
agrupamento, como o método de otimizacdo de Tocher e o hierarquico de ligacdo média
ndo ponderada entre grupos (UPGMA). A dissimilaridade pode ser quantificada por
meio de variaveis quantitativas por intermédio da distancia Euclidiana e, principalmente
da distancia generalizada de Mahalanobis (Cruz et al., 2011).

Recentemente, também tem-se empregado o uso de técnicas de redes neurais
artificiais para realizar a classificagdo de gendétipos. Redes neurais artificiais (RNA’s)

sdo técnicas computacionais que apresentam um modelo inspirado na estrutura neural



do cérebro humano e que adquirem conhecimento por meio de experiéncia (Haykin,
2008).

No melhoramento genético de plantas, entre os modelos de RNA, pode-se
destacar para uso 0 modelo de rede do Mapas auto-organizaveis de Kohonen (SOM),
que ¢ indicado para agrupamento de gendtipos e reconhecimento de padrbes. Possui a
vantagem de ndo exigir do pesquisador a aplicagcdo de um conhecimento prévio (origem
e organizacdo) dos genotipos em estudo, e poder fornecer subsidios para a atualizacéo
ou mesmo formulacéo de novas teorias acerca do problema (Barbosa et al., 2011), o que
possibilitou seu emprego no trabalho em questéo.

Nesse sentido, 0 investimento em estudo de metodologias que possibilitem a
identificacdo de linhagens divergentes e promissoras, para potenciais cruzamentos
dialélicos, torna-se de fundamental importancia para o melhoramento genético da
cultura do milho pipoca, podendo auxiliar, a obtencdo de novas cultivares, adaptadas as
diferentes condicbes edafocliméticas do Brasil, e particularmente para a regido Sul do
estado de Mato Grosso do Sul. A maior disponibilidade de cultivares pode propiciar aos
produtores rurais locais a possibilidade de agregar valor com a comercializacdo do
produto final gerado, e consequentemente contribuir para o aumento da economia

estadual.



2. OBJETIVOS
2.1 GERAL
Estimar a divergéncia genética entre 20 linhagens parcialmente endogamicas de
milho pipoca, por métodos multivariados e redes neurais artificiais, visando a

identificacdo de linhagens promissoras para cruzamentos dialélicos.

2.2 ESPECIFICOS

Avaliar a dissimilaridade genética entre as 20 linhagens parcialmente
endogamicas de milho pipoca em diferentes ciclos de autofecundacao (S; e Ss).

Avaliar o relacionamento dos agrupamentos, entre os métodos de analise
multivariada de otimizacdo de Tocher, hierarquico ligacdo média ndo ponderada entre
grupos (UPGMA) e vizinho mais distante, dispersdo grafica de variaveis canonicas e
redes neurais artificias por meio dos mapas auto-organizaveis de Kohonen.

Identificar entre os caracteres avaliados, aqueles que mais contribuiram para a

diferenciagéo das linhagens avaliadas.



3. REVISAO DE LITERATURA
3.1 Aspectos evolutivos, morfologicos e socioecondmicos da cultura do milho
pipoca

O milho pipoca [Zea mays L. var. everta (Sturtev) L. H. Bailey] € originario da
subfamilia Panicoide, tribo Maydeae, género Zea e espécie Zea mays L., de forma
semelhante ao milho comum. Estudos apontam o milho pipoca como sendo o precursor
da espécie, pois, ha relatos de que a evolugdo teria ocorrido no sentido do milho pipoca
para o milho comum (Paterniani et al., 2000). Ambos tém em registro, como principal e
mais antigo ancestral o teosinte, o qual produz uma espiga pequena com grdos que
quando expostos ao calor estouravam, dando o aspecto da pipoca (Paterniani et al.,
2000; Zinsly e Machado, 1987).

Em relacdo a arquitetura e a fisiologia das plantas, quando comparadas ao milho
comum, geralmente as cultivares de milho pipoca possuem menor vigor, um sistema
radicular menos desenvolvido, o que torna a planta mais suscetivel, ao acamamento e a
seca (Hallauer, 2010). Apresentam maior prolificidade de espigas e grdos menores
(Zinsly e Machado, 1987). Entretanto, a principal diferenca do milho pipoca em relacao
ao milho comum consiste na capacidade do grdo de se expandir dando origem a pipoca
(Brunson, 1937; Hallauer e Carena, 2009). A expansdao do grdo ocorre quando este é
submetido a pressdao de 135 psi, decorrente do aquecimento em torno de 180 °C
(Hoseney et al., 1983).

O milho pipoca apresenta alta demanda do produto final no mercado e alto valor
agregado na semente. O valor comercial da saca de 60 kg do milho comum gira em
torno de R$ 20 reais, 0 milho pipoca tem o preco médio saca de 30 kg a R$ 105 reais
(CEASA, 2017). Atualmente, os campos de producdo da cultura vém aumentando
gradativamente no Brasil. Isso deve-se ao maior consumo pelo produto in natura ou na
forma de produtos industrializados (Moterle et al., 2012).

Cerca de 60% da producéo brasileira de milho pipoca esta concentrada no estado
de Mato Grosso (IBGE, 2017). Os municipios de Campo Novo dos Parecis-MT e Nova
Prata-RS sdo atualmente os maiores produtores de milho pipoca do pais, regiées onde
atuam as grandes empresas empacotadoras. Contudo, a producdo nacional esta muito
aquém da demanda.

O consumo nacional do alimento esta em torno de 80 mil toneladas, no entanto,
ainda se observa alta dependéncia estrangeira, uma vez que 75% desse mercado

corresponde a sementes do milho pipoca americano, importado principalmente da



Argentina, para suprir a demanda do produto pelas empresas empacotadoras (Carvalho
et al., 2015; Sawazaki, 2010).

A dependéncia do mercado estrangeiro e a falta de cultivares adaptadas as
diferentes condicGes edafoclimaticas do Brasil, sdo um dos maiores problemas
enfrentados pelos produtores de milho pipoca. Contudo, a escassez de cultivares no
mercado que relinam caracteristicas agronémicas favordveis e com alto indice de
capacidade de expansdo é considerado o principal entrave para o crescimento do cultivo
de milho pipoca no pais (Rangel et al. 2011; Moterle et al. 2012).

O Centro-Oeste brasileiro tem a economia baseada no setor agricola, e Mato
Grosso do Sul é o estado de maior crescimento econdmico da regido, principalmente
considerando o pequeno e médio produtor. Em se tratando da regido, tem-se uma alta
demanda pelo produto, e as condi¢bes climaticas ddo a possibilidade de obtencéo de
boas produtividade, assim, o cultivo do milho pipoca torna-se uma opcéo viavel para
aumentar a renda dos agricultores, principalmente de pequeno e médio porte.

Segundo o Registro Nacional de Cultivares do Ministério da Agricultura,
Pecuaria e Abastecimento (MAPA), no Brasil existem oitenta e nove cultivares
registradas (MAPA, 2017). Dentre estas, apenas dezesseis estdo disponiveis para 0s
agricultores ndo conveniados as empresas empacotadoras, sendo oito disponibilizadas
pela UENF (Universidade Estadual Norte Fluminense) e seis pelo IAC (Instituto
Agrondmico de Campinas). A grande maioria dos registros pertence a empresas
privadas, como exemplo, a Yoki Alimentos S/A e Pipolino Industria Comércio LTDA.

As empresas empacotadoras, portadoras dos registros, estabelecem um contrato
com os produtores para o fornecimento das sementes, geralmente provenientes de
variedades e hibridos de origem americana, onde posteriormente, se realiza a compra
parcial ou total da producdo, gerando um monopodlio no processo (Oliveira, 2016).
Desses fatores, resulta a atual falta de cultivares comerciais disponiveis para 0s
agricultores que ndo possuem contrato de compra e venda no mercado junto as
empresas empacotadoras, acarretando uma problematica, no que se refere a
comercializacéo e cultivo do milho pipoca no Brasil.

Desse modo, o investimento em programas de melhoramento de milho pipoca,
para o desenvolvimento de novas cultivares adaptadas as regides do pais, garantindo
alta produtividade e qualidade, torna-se indispensaveis para estimular e aumentar sua

producdo. Diminuindo assim, a dependéncia da importacdo da pipoca e



consequentemente aumentando economia e a rentabilidade da cultura para o agricultor
(Leonello et al., 2009; Vilarinho et al., 2002).

3.2 Melhoramento genético da cultura do milho pipoca

No melhoramento de milho pipoca, deve-se levar em consideracdo os interesses
dos agricultores e dos consumidores (Brunson e Smith, 1945). Ao agricultor, interessa a
elevada produtividade e bons caracteres agronémicos. Ao consumidor, a alta capacidade
de expansdo (CE), que confere a pipoca melhor textura e maciez. As principais
caracteristicas das plantas e grdos para o melhoramento genético sdo a alta
produtividade, o baixo acamamento e quebramento das plantas, a alta resisténcia as
doencas e as pragas, a alta capacidade de expansdo e boas caracteristicas organolépticas
como maciez, sabor, aroma e cor da flor da pipoca (Alexander e Creech, 1977).

O conhecimento das associacdes existentes entre 0s principais caracteres de
interesse, contribui para obtencdo de ganhos e para o sucesso da selecdo dos gendtipos
superiores. A capacidade de expansdo e a produtividade de grdos, apresentam
frequentemente correlacdo fenotipica e genética negativa, ou seja, a medida que se
obtém ganhos com a selecdo baseada em um dos caracteres, existe a possibilidade de
perda no outro, dificultando a obtencdo de genotipos com ambas caracteristicas
favoraveis (Amaral Junior et al., 2016; Cabral et al., 2016). Deste modo, 0s programas
de melhoramento de milho pipoca tém como principal desafio desenvolver cultivares
que associem boa produtividade de grdos com alta capacidade de expansdo e qualidade
em seu produto final.

No Brasil, 0 melhoramento do milho pipoca obteve maior impulso a partir de
1990, embora o primeiro programa de milho hibrido tenha se iniciado em 1932, no
Instituto Agrondmico de Campinas, sendo que em 1941 foi lancada a primeira
variedade nacional, que se originou de ciclos de selecdo massal na populagdo-base
South American Mushroom (SAM), derivada de South American, proveniente dos
Estados Unidos da América (E.U.A). Mas, apenas em 1988 € que ocorreu o langamento
do primeiro hibrido simples, designado IAC 112 (Sawazaki, 2001). Porém, existem
relatos de que o primeiro langcamento de hibrido no pais ocorreu mesmo em 1941, pela
empresa privada Pioneer, que denominou a cultivar de Zélia. Sendo estes, 0s primeiros
lancamentos de cultivares provenientes de programas de melhoramento de milho pipoca

no Brasil, servindo de precursores para outros programas (Silva, 2009).



As estratégias mais utilizadas para o melhoramento de milho pipoca sdo as
mesmas empregadas ao milho comum, tendo como base o método de selecéo recorrente,
quando se visa a producdo de variedades e a obtengéo de linhagens endogamicas para a
producdo de hibridos.

A selecdo recorrente € um sistema designado para aumentar gradativamente a
frequéncia de alelos desejaveis para caracteres quantitativos, por meio de repetidos
ciclos de selecdo, até atingir niveis satisfatorios de alelos favoraveis, sem reduzir a
variabilidade genética da populacdo. O ciclo é realizado em quatro etapas basicas:
obtencdo de progénies, avaliacdo, selecao e recombinacédo destas, para se conduzir outro
ciclo de selecdo. A selecdo recorrente € mais utilizada e apropriada para trabalhos com
objetivos em longo prazo, onde populagdo obtida pode ser utilizada como cultivar ou
mesmo como fonte de linhagens (Borém et al, 2017).

No desenvolvimento de linhagens elites para a producdo de hibridos, varios
métodos podem ser utilizados. A principal metodologia, conhecida como padréo, ¢ a
utilizacdo de sucessivas autofecundacdes da populacdo ou da variedade original
(Miranda filho e Viéegas, 1987).

Em cada geracdo de autofecundacdo o numero de locos em heterozigose é
reduzido, em que na primeira geracdo de autofecundacdo (S;) é alcancado 50% de
homozigose, na segunda (S;) 75%, na terceira (S3) 87,5%, na quarta (S;) 93,75%, e
assim sucessivamente até a sétima geracdo (Sy) atingindo 99,22% de locos homozigotos
(Nass et al., 2001). Quando se eleva o indice de homozigose, as linhagens tendem a
perder o vigor, os alelos de maior herdabilidade s&o expressos e os caracteres fixados,
evidenciando a diferenca existente entre os gendtipos. Geralmente apds a sétima
geracdo (S;) se realiza o cruzamentos entre as linhagens, para restabelecimento da
heterose e obtencdo dos hibridos de maior vigor.

Entretanto, no melhoramento da cultura do milho, uma outra concepcdo de
hibrido pode ser utilizada, o qual é oriundo de linhagens parcialmente endogamicas
(hibridos intermediarios) e os de F, (hibridos intervarietais). Os hibridos de linhagens
parcialmente endogamicas sdo formados por linhagens de Sz e S4, ou seja, oriundas de
trés ou quatro autofecundacdes sucessivas de uma popula¢do (Amorim e Souza, 2005).
Esses hibridos sdo de menor custo de obtencéo, pois necessitam, de menor numero de
autofecundacdes sucessivas, chegando mais rapido ao mercado.

No processo de selecdo de genitores para cruzamentos, a avaliagdo da

divergéncia genética € fundamental. Esse enfoque visa selecionar 0s gendtipos mais



promissores, diminuindo 0s custos e 0 tempo necessario para a realizacdo de varias
combinacdes hibridas, muitas vezes desnecessarias. Os esforgos sdo concentrados nas
combinacdes entre os gendtipos mais divergentes, com o intuito de captar a heterose ou
vigor hibrido (Rinaldi et al., 2007).

A exploracdo da heterose é uma das maiores contribuicdes praticas da genética
ao melhoramento do milho via hibridizagdo. A heterose é definida como o
comportamento superior de combinac@es hibridas em relacdo a média de seus parentais.
Considerando-se que a heterose para um loco com frequéncia p; em uma populacao e
frequéncia p, na populacéo contrastante é dada por h = (p; - p2)* d, em que d é uma
medida de dominancia (Miranda filho e Viégas, 1987). Quanto maior a divergéncia na
populagdo em estudo, maiores as chances de diferencas entre as frequéncias génicas em
locos contidos com dominancia, e consequentemente maior a heterose do carater
estudado (Paterniani et al., 2010). A identificacdo de linhagens divergentes é um fator
essencial para o sucesso de um programa de melhoramento de milho pipoca que visa a

producdo de hibridos superiores.

3.3 Descritores morfologicos e agronémicos do milho pipoca

Em programas de melhoramento genético a avaliacdo da populagdo de trabalho €
fundamental para a selecdo dos genétipos com atributos desejados, como exemplos,
resisténcia a doencas e pragas, alta produtividade e capacidade de expansao, no caso do
milho pipoca. Essa avaliacdo € realizada por meio dos descritores, com o intuito de
caracterizar morfoldgica e agronomicamente a performance dos genoétipos, para que
estes, possam ser utilizados nos programas.

Na cultura do milho pipoca, deve-se levar em consideracdo 0s caracteres de
interesse agronémicos, visando a produtividade, bem como os parametros de qualidade
que estdo relacionados diretamente a palatabilidade e aceitacdo da pipoca pelo
consumidor. De forma que o conhecimento desses caracteres e suas associagdes sdo
essenciais.

Em relacdo a arquitetura e a fisiologia das plantas, geralmente as cultivares de
milho pipoca sdo mais prolificas, com menor numero de folhas, precocidade na
maturacao e na secagem dos graos, apresentam colmo mais fino, além de possuirem um
sistema radicular menos desenvolvido, o que torna a planta mais suscetivel, também, ao
acamamento e a seca (Fantin et al., 1991; Hallauer, 2010). Possivelmente, isso ocorre

devido aos caracteres agrondmicos do milho pipoca se correlacionem, negativamente,



com os caracteres de qualidade da pipoca (Daros et al., 2004; Rangel et al., 2011).
Assim, pode-se pressupor que quando se seleciona genitores para maior capacidade de
expansao, 0s genitores que apresentam tais caracteristicas possivelmente trard consigo
caracteristicas indesejaveis, tais como: baixo vigor, baixa produtividade e maior
suscetibilidade a fatores edafoclimaticos (Silva, 2016).

O volume de pipoca expandida por hectare é um carater dado pelo efeito
multiplicativo entre a produtividade média de grdos e capacidade de expansdo.
Possibilita assim, a selecdo de genotipos com boa produtividade e capacidade de
expansdo, minimizando a problematica da correlacdo negativa existentes entre 0s
principais caracteres desejados para o melhoramento da cultura (Amaral Janior et al.,
2016).

Em relacdo aos grdos do milho pipoca, quando comparados ao milho comum,
sdo menores (0,5 a 1,0 cm) e mais duros, podendo ser, redondo, chato, ou pontiagudo e
apresentam maior proporcdo de endosperma duro em relacdo ao endosperma macio,
caracteristicas essenciais da pipoca (Ziegler e Ashman, 1994). Quanto a coloracdo,
podem ser rosa, vermelho, roxo, preto, azul entre outras, sendo mais comuns as cores
branca e amarela (Zinsly e Machado, 1987).

O grdo do milho pipoca é composto por embrido, aleuroma, endosperma e
pericarpo, sendo os dois ultimos componentes 0os mais importantes, pois influenciam
diretamente na qualidade do grdo e na capacidade deste expandir. Os grdos possuem
uma estrutura mais arredondada, com um pericarpo cerca de quatro vezes mais espesso
que o0 milho comum (Sawasaki, 2001). O endosperma do milho pipoca é em maior parte
vitreo, com graos de amido concentrados, circundados por uma matriz proteica dura e
elastica, sem espaco entre as estruturas, enquanto que, o endosperma farinaceo, constitui
uma pequena porcdo na parte central do grdo, onde os granulos de amidos estdo
dispersos, formando espagos vazios entre as estruturas, que sdo ocupados pela agua
(Paraginski, 2014; Paes, 2006). Quando aquecido em temperatura em torno de 180°C, o
grdos tem a capacidade de expandir, o éleo e a umidade exercem pressao sobre o
pericarpo, até que se rompa, expondo o endosperma que é gelatinizado, dando o expecto
da pipoca (Zinsly e Machado, 1987).

A capacidade de expansdo (CE) é calculada pela relagcdo entre o volume de
pipoca obtido e o volume de gréos utilizados (Ruffato et al., 2000). A expansédo €é a

principal caracteristica considerada na avaliacdo da qualidade do milho pipoca, tendo



relacdo direta com a maciez da pipoca e com o numero de piruas (Ruffato et al., 2000;
Seifert et al., 2006).

Alguns fatores podem afetar a capacidade de expanséo, sendo eles, umidade dos
gréos, ideal entre 13 a 14%; danos no pericarpo e endosperma, ocasionados por danos
mecanicos durante a colheita e armazenamento; grdos imaturos e ataque de fungos nos
gréos (Ziegler e Ashman, 1994).

O tipo de material desejado pela indistria empacotadora apresenta as
caracteristicas de graos tipo pérola, de tamanho médio a grande, de cor mais alaranjada
brilhante, com pouca ponta e embrido pequeno. Para embalagens de saquinho, requer
um minimo de capacidade de expansdo variando de 30 a 37 mL/g, dependendo da
empresa; para microondas, exige-se um minimo de 40 mL/g (Sawazaki, 2010).

O milho traz em sua composicdo vitaminas do complexo B, vitamina A,
proteinas, gorduras, carboidratos, calcio, ferro, fésforo e amido, além de ser rico em
fibras. Os grdos de milho pipoca apresentam em média 10,4 % de proteina, 3,9% de
gorduras e 56,5% de carboidratos e 22,9% de fibra, com valor energético de 302,9
kcal/100gramas (CIB, 2017; Germani et al., 1997).

Diante disso, a avaliacdo de caracteres referentes a qualidade é essencial para o
sucesso de selecdo, bem como a estimativa conjunta destes com os de produtividade.
Alguns dos principais descritores morfoagrondmicos, avaliados na cultura do milho
pipoca, estdo apresentados a seguir.

A determinacdo do nimero de dias para o florescimento feminino e masculino é
importante para a definicdo do ciclo de maturacédo, classificado em plantas de ciclos
curtos e tardios. A definicdo do ciclo é interessante para recomendacdo de cultivares
conforme a regido de cultivo. Em areas de plantio no periodo de segunda safra em
localidades que costumeiramente sofrem com o frio e a geada, € conveniente a
indicacdo de cultivares com ciclos mais curtos, para que as plantas possam ter um
escape do periodo critico, na fase de enchimento dos grdos, como o caso da regido Sul
de Mato Grosso do Sul.

A altura da planta, da insercdo da primeira espiga e o didmetro de colmo séo
caracteres associados a arquitetura da planta. A mensuracdo de altura de planta e altura
de espiga é utilizada para a determinacdo do porte da planta, plantas muitas altas e com
espigas posicionadas muito proximas a folha bandeira, tendem a apresentar maior
acamamento e quebramento, devido ao peso e a fatores abioticos, como, vento e chuva.

Plantas com elevado porte também apresentam dificuldades para a colheita mecanizada.
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Porém, plantas muitos baixas tendem a apresentar uma eficiéncia fotossintética menor,
devido a menor interceptacdo da radiagdo fotossinteticamente ativa (Marchéo et al.,
2005).

O diametro do colmo, pode servir como indicativo de sustentacdo, pois colmos
mais espessos tendem a apresentar maior resisténcia a quebras, principalmente
referentes ao peso devido ao porte das plantas, bem como condi¢cGes ambientais.
Colmos mais espessos, também tendem a apresentar maior eficacia na distribuicdo de
fotoassimilados.

A determinacdo do numero de plantas quebradas e acamadas em relacdo ao
estande final, avalia o nimero de plantas que sofreram danos em sua estrutura de colmo,
mensurando a suscetibilidade do gendtipo em relacdo aos fatores ambientais como
pluviosidade, ventos, etc. Plantas que sofrem acamamento, podem se recuperar e
completar o ciclo, porém plantas quebradas ndo se recuperam, inviabilizando sua
colheita, o que pode inferir sobre a produtividade.

A prolificidade avalia a quantidade de espigas que as plantas podem produzir,
servindo de indicativo da quantidade média de espigas que um gendtipo vai apresentar,
caracteristica que pode inferir sobre a produtividade dos gréos. Plantas de milho pipoca
tendem a ter uma prolificidade maior ao ser comparada com o milho comum. Para o
melhoramento plantas prolificas sdo especialmente interessantes, quando se trabalha
com técnicas, como a obtencdo de progénies de irmaos completos em que é necessario a
polinizacdo de ao menos duas espigas por planta, ou mesmo quando se realiza a
autofecundacéo, caso ocorra a perda da primeira “boneca”, pode-se utilizar as demais
para o trabalho.

O comprimento, diametro da espiga e o numero de fileiras de gréos, sdo
caracteres que estdo associados a produtividade. Espigas com maior comprimento e
namero de fileiras, tendem a apresentar relativamente maior quantidades de gréos.
Espigas mais espessas, tendem a maior resisténcia ao quebramento do sabugo nos
processamentos pés colheitas.

A produtividade ou rendimento, se refere a quantidade de grdos que foram
produzidos por unidade de area (plantas por area). Sendo um carater de grande
importancia, principalmente para o produtor. A mensuracdo da massa de gréos, inferem
sobre 0 peso real, em que sementes mais pesadas tendem a apresentar maior
concentracdo de amido e proporcionar uma maior produtividade em kg, caracterizando

ganho na produtividade e lucros.
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Diante os atributos desejados, a selecdo dos genotipos deve ser baseada em uma
andlise conjunta considerando os caracteres de interesse da cultura, pois quase sempre,
estes estdo associados, de maneira positiva ou negativa. Os métodos preditivos de
analises multivariadas mostram-se de grande importancia para a analise dos caracteres,
pois esta, tem como objetivo avaliar as variaveis aleatorias, relacionadas entre si, de
forma conjunta, onde cada uma possui 0 mesmo grau de importancia, fornecendo
coeficientes de distdncia genética entre 0s genotipos, proporcionando grande

contribuicdo ao melhoramento genético (Cruz et al., 2014).

3.4 Anélise de divergéncia genética

A escolha de genitores para o desenvolvimento de populacdes, capazes de
propiciar o ganhos de selecdo desejados, ou ainda para direcionar cruzamentos
dialélicos constitui uma das etapas mais importantes de um programa de melhoramento,
em que o melhorista ird4 necessitar dispor do conhecimento da diversidade genética da
populacdo de trabalho, para facilitar a identificacdo dos gendtipos promissores para a
definicdo da estratégia e continuacdo do programa.

Existem duas maneiras de se inferir sobre a divergéncia genética.
Quantitativamente, por meio das andlises dialélicas, em que é necessario a realizacdo
dos cruzamentos entre 0s genitores para a posterior avaliacdo dos hibridos resultantes.
Embora, amplamente utilizada, tem como desvantagem o grande trabalho envolvido na
obtencdo e sobretudo, nas avaliacfes, demandando mais tempo. A divergéncia genética
preditiva é fundamentada em estatistica multivariada baseada em diferengas
morfolégicas, fisioldgicas ou moleculares, quantificadas em medidas de dissimilaridade.
A inferéncia preditiva leva em consideracdo a magnitude das variancias e covariancias
residuais existentes entre os caracteres mensurados, fornecendo coeficientes de distancia
genética entre 0s genotipos, Uteis para a predicdo preliminar de cruzamentos que
otimizem a heterose (Rao, 1952, Cruz et al., 2014).

Neste conceito, parte-se da hipoOtese de que quanto maior a distancia genética
entre dois gendtipos, maiores sdo as chances de combina¢Bes mais promissoras,
tornando-se interessante para diminuir 0 tempo e 0s cruzamentos desnecessarios
(Hallauer et al., 2010). Esses estudos auxiliam a identificacdo de possiveis duplicatas, e
fornecem parametros para escolha de genitores, que ao serem cruzados, possibilitem

maior efeito heterético na progénie (ou hibrido), isto é, aumentam as chances de
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obtencdo de gendtipos superiores para as proximas geracdes. Tais estimativas sdo de
grande utilidade nos programas de melhoramento (Cruz et al., 2014).

Na selecdo de genitores para a obtengdo de novos hibridos, é recomendado que
sejam observados sempre um conjunto de caracteres de interesse, ao invés de caracteres
individuais. Os genitores também devem ser complementares para 0 maior ndmero
possivel de caracteristicas de importancia agronémica (Simon, 2012). Assim, o estudo
de caracteres morfoagronémicos das plantas cultivadas, por meio de técnicas de analise
multivariadas, torna-se fundamental para se conhecer a divergéncia genética do
conjunto de germoplasma disponivel para fins de utilizacdo (Goncalves et al., 2014).

A determinacdo da divergéncia genética, com 0 uso da analise multivariada,
permite que diversos caracteres avaliados possam ser utilizados simultaneamente,
possibilitando unificar as informac@es, desta forma cada gendtipo sera representado por
um unico valor referente as suas caracteristicas analisadas, tornando-se bastante
vantajosa, principalmente se o objetivo € o melhoramento de caracteres quantitativos,
como exemplo, a producdo do milho pipoca (Missio et al., 2007; Moura et al., 1999).

Por meio da analise de divergéncia, espera-se encontrar alto grau de similaridade
dentre os genotipos contidos em um mesmo grupo, e alta dissimilaridade entre os
grupos. Dessa forma, deve-se evitar cruzamentos dentro de um mesmo grupo (Cruz et
al., 2011).

Diversos autores recomendam a utilizacdo de gendétipos parentais com a maior
divergéncia possivel para maximizar a heterose manifestada nos hibridos, aumentar a
probabilidade de ocorréncia de segregantes superiores em geracgdes avancadas e ampliar
a base genética (Borém et al., 2017; Cruz et al., 2011; Cruz et al., 2014; Mingoti, 2007;
Mohammadi e Prasana, 2003). Portanto, essas informacdes devem ser utilizadas para
recomendacdo de cruzamentos e combinacdo das informagbes contidas na unidade
experimental.

A utilizacdo de técnicas multivariadas para estimar a divergéncia genética, tem
se tornado comum entre os melhoristas de plantas, em diferentes espécies, como é o
caso do melhoramento do sorgo sacarino (Rocha et al., 2014), pimenta (Pessoa et al.,
2015); cana-de-acucar (Dutra Filho et al., 2011; Souza, J. et al., 2013); soja (Santos et
al., 2011; Lopes et al., 2014), milho (Rigon et al., 2015; Silva et al., 2016), milho pipoca
(Arnhold et al., 2010); e do feijao (Correa e Gongalves 2012; Sofi et al., 2014).
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Diferentes metodologias de anélise multivariada tém sido utilizadas para se
estimar a divergéncia genética, destacando-se os métodos de agrupamentos (Cruz et al.,
2014).

3.5 Medidas de dissimilaridade e métodos para a estimagdo da divergéncia
genética

Os estudos de diversidade genética podem ser baseados em diversos métodos
multivariados como, por exemplo, por variaveis candnicas, métodos de agrupamentos,
além dos métodos por inteligéncia computacional. As analises de agrupamento tém o
objetivo de reunir as observacfes em varios grupos, apresentando homogeneidade
dentro do grupo e heterogeneidade entre os grupos formados. As metodologias baseadas
nos modelos de agrupamentos dependem, fundamentalmente, de medidas de
dissimilaridade estimadas previamente, dentre elas, destacam-se a distancia euclidiana e
a generalizada de Mahalanobis, bem como por algoritmos como o de Gower, dentre
outras (Cruz et al., 2011).

As medidas de dissimilaridade exercem grande importancia em estudos de
diversidade, pois visam a selecdo de genitores com potencial para técnicas de
hibridizacdo. Genitores com menor distancia genética ou geneticamente proximos
tendem a ndo apresentar heterose, que é o fenémeno em que a geracao F; do cruzamento
entre dois genitores apresenta desempenho superior a média dos mesmos. Desse modo,
as medidas de dissimilaridade realizam a assimilagdo de genitores que possam
apresentar caracteristicas genéticas que proporcionam, na F1, maior heterose por meio
dos genes complementares, e que sejam repassados em posteriores geracfes (Cruz et al.,
2011; Vittorazzi, 2016).

A técnica de Gower permite a analise simultanea de dados quantitativos e
qualitativos. Este método permite que valores da matriz de distancia fiquem
compreendidos entre 0 e 1, sendo necessario a padronizacdo das variaveis quantitativas
e qualitativas (Santos, 2010).

A distancia Euclidiana é uma distancia geométrica (fisica), ao qual quanto maior
o valor observado, mais dissimilares serdo os individuos de estudo. E recomendavel a
padronizacdo ou normalizacdo das varidveis quando os dados ndo estdo no mesmo
padréo de medidas (Statistica, 2017).

A distancia de Mahalanobis (D?) ¢ baseada nas correlacdes, entre 0s conjuntos

de dados dos caracteres analisados por meio da matriz de variancias e covariancias
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residuais, no qual quanto maior o valor observado, mais similares serdo os individuos de
estudos. Sua escala € invariante, ou seja, ndo depende da escala de medida.
Preferencialmente é empregada em experimentos com repeticdes (Cruz et al., 2014).
Segundo Cruz et al. (2014), a técnica de distancia de Mahalanobis permite quantificar a
importancia relativa de caracteres para a diversidade genética, por meio da avaliacdo da
contribuicéo destes para os valores de D2,

Essas medidas sdo amplamente utilizadas em anélise de agrupamento e outras
técnicas de classificacdo. Dentre as técnicas mais utilizadas, estdo as variaveis
candnicas e os métodos de agrupamento, destacando os métodos de otimizacdo e 0s

hierarquicos (Cruz et al., 2014).

3.5.1 Técnicas de agrupamento

A andlise de agrupamentos (ou andlise de cluster), tem por finalidade reunir os
individuos em grupos, de forma que exista a maxima homogeneidade dentro do grupo e
a maxima heterogeneidade entre os grupos. Ao qual permite uma avaliacdo da
similaridade (ou dissimilaridade) entre elementos, levando em consideracdo varias
caracteristicas concomitantemente (Sartorio, 2008). As técnicas de agrupamentos
podem ser divididas em métodos otimizacdo e hierarquico, destacando-se o método de
otimizacdo de Tocher e o hierdrquico de ligacdo média ndo ponderada entre grupos
(UPGMA), que sdo amplamente utilizados (Cruz et al., 2014).

No procedimento de otimizacdo, ocorre a particdo do conjunto de individuos em
subgrupos ndo vazios e mutuamente exclusivos, permitindo a realocacdo dos objetos,
por meio da maximizagdo ou minimizacdo de alguma medida pre estabelecida, ou seja,
objetiva-se alcancar uma particdo que otimize alguma medida pré-definida. Citam-se, 0s
métodos de Tocher e Tocher modificado que correspondem aos mais utilizados na
analise de divergéncia genética entre acessos (Cruz et al., 2014).

O método de Tocher requer a obtencdo da matriz de dissimilaridade, sobre a
qual ¢ identificado o par de individuos mais similares. Estes formardo o grupo inicial e a
partir dai é avaliada a possibilidade de inclusdo de novos individuos, adotando-se que a
distdncia média intragrupo deve ser menor que a distancia média intergrupo. Sendo que,
a entrada de um individuo em um grupo sempre aumenta o valor médio da distancia
dentro do grupo (Rao, 1952; Cruz et al., 2014). Em contrapartida, no Tocher modificado
0 processo de agrupamento é sequencial e ndo simultaneo, ndo existindo influéncia dos

individuos j& agrupados (Vasconcelos et al., 2007).
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Nos métodos hierarquicos, 0s gendtipos sdo agrupados por um processo que se
repete em varios niveis até o estabelecimento de um dendrograma de alto conteudo
informativo. Dentre os métodos que vém sendo comumente utilizados pode-se destacar
a ligacdo média ndo ponderada entre grupos (UPGMA) (Cruz et al., 2014).

O UPGMA ¢é um método de agrupamento ndo-ponderado, que utiliza a média
das distancias entre todos os pares de gendtipos para formacgédo de cada grupo, evitando
caracterizar a dissimilaridade por valores extremos (mé&ximo e minimo). O algoritmo
UPGMA constréi uma arvore com raiz (dendrograma), gerados por coeficientes, onde
concede peso igual a cada individuo do grupo, calculando a similaridade média de um
individuo que pretende ser juntado ao grupo ja existente. A distribuicdo dos individuos
no dendrograma ndo segue um critério de formacdo de grupos mutuamente exclusivos,
ja que a principal caracteristica desse método é a formacdo de ramificacdes ou
dendrograma (Legendre e Legendre, 1998; Cruz et al. 2014; Oliveira, 2015).

Outro método de agrupamento hierarquico utilizado é o do vizinho mais
distante, onde a distancia entre grupos sera definida como a distancia entre os pares de
acessos mais distantes, ou seja, formam-se todos os pares com um membro de cada
grupo. A distancia entre os grupos é definida pelo par que possuir maior distancia
(Bussab et al, 1990).

3.5.1.1 Variaveis candnicas

A técnica multivariada de varidveis candnicas é um processo alternativo para a
avaliacdo do grau de similaridade genética entre genitores, que leva em consideracdo
tanto a matriz de covariancia residual quanto a de covaridncia fenotipica entre os
caracteres avaliados. Esta técnica apresenta o principio do processo de agrupamento
com base na distancia de Mahalanobis (D?) (Cruz et al., 2014).

As varidveis canonicas, quando utilizada em estudos de divergéncia genética,
tem como proposito possibilitar a identificacdo de individuos com maior semelhanca,
em graficos. A genética é avaliada por meio da dispersdo grafica dos escores relativos
aos genotipos estudados em eixos cartesianos, que geram 0Ss vetores candnicos,
contendo a concentracdo da variabilidade disponivel (Cruz et al., 2011).

A analise baseada em variaveis canonicas foi relatada primeiramente por Rao
(1952). Sua utilizacdo permite avaliar a importancia relativa dos caracteres e promover
0 descarte daqueles que tem pouca contribuicdo na discriminagdo do material avaliado,

reduzindo, assim, mé&o-de-obra, tempo e custo despendido na analise e interpretacdo dos
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dados experimentais; bem como, o propoésito de agrupar individuos que possuam maior
grau de similaridade, por meio de dispersdes graficas bi ou tridimensionais, ou seja,
com a representacdo de dois ou trés vetores canonicos. Em geral, para a interpretagéo
satisfatoria da variabilidade manifestada entre gendtipos, os pesquisadores tém optado
pela representacdo grafica, quando os dois primeiros vetores candnicos estiverem
proximo ou acima de 80% da variabilidade total disponivel. Esta técnica baseia-se em
informacdes entre e dentro de genotipos, havendo a necessidade de experimentos, com
repeticdes (Cruz et al., 2014).

Camussi et al. (1985) relataram que as transformacdes por variaveis candnicas,
permitem a otimizacdo da visualizagcdo das diferencas existentes entre as populagoes,
reduzindo as dimensGes, preservando as informacOes que caracterizam a maior
contribuicdo para a divergéncia.

A técnica de variaveis canonicas vem sendo empregada em diversos trabalhos,
com milho (Colombo et al., 2014; Prazeres e Coelho, 2016); girassol (Vogt et al., 2012);
feijdo (Cabral et al., 2011; Correa e Gongalves, 2012); soja (Santos et al., 2011); cana-
de-acucar (Souza et al., 2011); milho pipoca (Arnhold et al., 2010; Miranda et al.,
2003), dentre outros.

3.5.2 Redes neurais artificiais

Redes neurais artificiais (RNA’s) sdo técnicas computacionais que apresentam
um modelo inspirado na estrutura neural do cérebro humano e que adquirem
conhecimento por meio de experiéncia. As redes neurais artificiais possuem como
caracteristicas a tolerancia a falhas, adaptabilidade a novas condices, resolucdo de
problemas com base no conhecimento passado e reconhecimento de padrdes (Haykin,
2008).

A solucéo de problemas por meio das redes neurais artificiais é bastante atrativa,
ja que a forma como estes sdo apresentados internamente pela rede cria a possibilidade
de um desempenho superior ao dos modelos convencionais (Braga et al., 2011).

Uma das vantagens desta técnica esta em sua estrutura ndo linear, que permite
captar propriedades mais complexas dos dados (Galvao et al., 1999). Também destaca a
sua capacidade de ndo requerer informacdo detalhadas sobre os processos fisicos do
sistema a ser modelado (Sudheer et al., 2003). Como método de classificagdo, as RNA’s
apresentam certas vantagens, como a de ser nao paramétricas (Kavzoglu e Mather,
2003) e serem tolerantes a perda de dados (Bishop, 1995). Além disso, as RNA’s se
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mostraram eficazes quando se deseja prever algo, reconhecer padrdes ou estabelecer
agrupamentos (Haykin, 2008).

As redes neurais sdo compostas por unidades de processamentos simples que
calculam determinadas fungbes matematicas. Na programacdo matematica ou
otimizacdo, a modelagem é feita pelo uso de relacBes lineares e/ou ndo-lineares. A
modelagem em uma rede neural artificial € baseada em dados. N&o existe a criagdo de
restricdes (Benite, 2003).

De forma geral, a estrutura de uma rede neural artificial (RNA) pode ser dividida
em trés camadas (Figura 1). A primeira delas é a camada de entrada, na qual os valores
das variaveis das amostras sdo informados a RNA. A segunda sdo as camadas
intermediarias, que possuem neurdnios capazes de extrair as caracteristicas associadas
ao sistema a ser inferido. A terceira camada também constituida de neurbnios é
responsavel pela obtencdo dos resultados, por meio do processamento das amostras
realizado pelos neurdnios das camadas anteriores (Silva et al., 2010). Assim, baseado
nessa divisdo, as arquiteturas de uma RNA apresentam uma estrutura base, porém

apresentam particularidades proprias.

Pesos Neurdnios

de saida

Entradas Saidas

Neurdnios
intermediarios

Figura 1. Modelo da estrutura de camadas de uma rede neural artificial. Fonte: ICMC-USP, 20009.

Existem diversos tipos de redes neurais e diferentes maneiras de classifica-las.
Uma das formas mais importantes de classificacdo se da pela forma de aprendizagem
dos parametros, que pode ser supervisionada ou ndo supervisionada (Jang et al., 2012).

No aprendizado supervisionado a RNA utiliza um agente externo que assinala
acertos e erros de acordo com o padrdo de entrada e a resposta desejada (Braga et al.,

2011). Desta forma, ha entdo a necessidade de se disponibilizar amostras, com entradas
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e saidas desejadas, representativas do processo a ser mapeado (Quintdo, 2015). Durante
este processo, a rede realiza um ajustamento dos pesos sinépticos e os limiares mediante
as aplicacOes de acbes comparativas, entre os elementos de processamento, executadas
pelo proprio algoritmo de aprendizagem, que realiza 0 supervisionamento, até que o
erro entre os padrdes de saida gerados pela rede alcance um valor minimo aceitavel
(Braga et al., 2011). Dentre algumas redes com métodos de aprendizado supervisionado,
podemos citar, Perceptrons, Adaline e Madaline e a Redes de Funcédo de Base Radial.

No aprendizado ndo supervisionado ndo existe um agente externo indicando a
resposta desejada para os padrdoes de entrada. Utiliza-se, portanto, exemplos
semelhantes para que a rede calcule as correlagdes entre eles e responda corretamente
(Braga et al., 2011). Desta forma, a propria RNA deve se auto organizar em relacdo as
particularidades existentes entre os elementos do conjunto total de amostras (Quintdo,
2015). A rede ira analisar os conjuntos de dados apresentados, determinar algumas
propriedades dos conjuntos de dados e aprender a refletir estas propriedades na sua
saida. A rede utiliza padrdes, regularidades e correlagdes para agrupar 0s conjuntos de
dados em classes. As propriedades que a rede vai aprender sobre os dados podem variar
em funcdo do tipo de arquitetura utilizada e da lei de aprendizagem (Braga et al., 2011).
Algumas das redes com métodos de aprendizado ndo supervisionado, sdo os Mapas
auto-organizavél de Kohonen, Redes de Hopfield e Memdria Associativa Bidirecional.

Podemos destacar para uso no melhoramento genético de plantas o modelo
introduzido por Kohonen (1982), conhecido como rede de Kohonen, ou Mapas auto-
organizaveis de Kohonen (SOM), que é indicado para agrupamento de acessos e
reconhecimento de padrfes. Possui a vantagem de nédo exigir do pesquisador a aplicacao
de um conhecimento prévio (origem e organizacdo) dos materiais em estudo, e pode
fornecer subsidios para a atualizacdo ou mesmo formulacdo de novas teorias acerca do
problema (Barbosa, 2011).

O modelo de Kohonen é uma rede de duas camadas que pode organizar os dados
de entrada em um mapa topoldgico a partir de um inicio aleatorio (Figura 2). A rede
combina uma camada de entrada com uma camada competitiva de unidades
processadoras e é treinada pelo algoritmo de aprendizagem nao supervisionado (Haykin,
2008).
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Figura 2. Modelo da estrutura de camadas de um mapa auto-organizavel de Kohonen. Fonte: ICMC —
USP, 2009.

Os padrbes sdo classificados pelas unidades que eles ativam na camada
competitiva, as similaridades entre os padrdes sdo mapeadas em relacionamento de
proximidades sobre a grade da camada competitiva. Depois que o treino estd completo,
os relacionamentos entre os padrdes sdo observados na camada competitiva (Kovacs,
1997).

Com a inicializagdo do processamento dos dados, tem-se dois procedimentos
essenciais envolvidos na implementacéo do modelo de Kohonen (Haykin, 2008):

a) Competicdo: para cada padrdo de entrada, os neurdnios da grade calculam
seus respectivos valores de uma funcdo discriminante. Essa funcdo discriminante
fornece a base para a competigéo entre os neurénios. O neurdnio particular com o maior
valor da funcdo discriminante é declarado vencedor da competicéo.

b) Adaptacdo Sinaptica: este mecanismo permite que 0s neurdnios excitados
aumentem seus valores individuais da fungdo discriminante, em relagdo ao padréo de
entrada, por meio de ajuste dos seus pesos sinapticos.

O uso das técnicas de redes neurais artificiais na agricultura, tem-se mostrado
uma tecnologia promissora, pois possibilitam, por exemplo, a predi¢cdo de produgdo das
culturas (Kaul et al., 2005; Ji et al., 2007), comportamento de doencas e pragas
(Batchelor et al., 1997), retencdo de agua no solo (Schaap e Bouten, 1996), dentre
outros. No melhoramento genético, tem sido empregadas em estudos de predi¢do de
valor genético (Silva et al., 2014), analises de adaptabilidade e estabilidade (Barroso et

al., 2013) e diversidade genética, destacando-se o modelo de mapas auto-organizaveis
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de Kohonen, visando agrupamentos e identificacfes de gendtipos (Barbosa et al., 2011).

Dentre os trabalhos realizados no melhoramento vegetal, podemos citar a
classificacdo e diferenciacdo de bananeira (Oliveira et al., 2013), sele¢do de genotipos
de algodoeiro (Junior, 2017), eficiéncia da estimacdo da area foliar de couve (Azevedo
et al., 2017), selecdo de caracteres complexos em alfafa (Santos, 2017), classificacao de

tipologias florestais (Gongalves, et al., 2016), dentre outros.

3.6 Importéancia relativa dos caracteres

A importéncia relativa dos caracteres estimada pelo método de Singh (1981)
avalia a importancia dos caracteres na determinacéo dos valores da distancia entre pares
de acessos. Para identificar a variavel de menor importancia pelo método de Singh ou
das varidveis canonicas, dentre aquelas contidas na andlise, realiza-se entdo novas
analises, excluindo-se, passo a passo, dentro do conjunto de variaveis, aquelas de menor
contribuicéo relativa sobre a divergéncia, sendo a de menor importancia. Considera-se
uma variavel de passivel de descarte quando a sua exclusdo ndo altera o padrdo de
agrupamento anteriormente obtido (Cruz et al., 2014).

Sendo assim, o estudo da importancia relativa de cada carater, torna-se uma
importante contribuicdo para a selecdo, uma vez que indica caracteres que possam ser
descartados, diminuindo a quantidade de dados e salientando quais descritores
apresentaram maior contribuicdo dentro do estudo, como exemplo, para a divergéncia

genética.
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4. MATERIAL E METODOS
4.1 Implantagéo dos experimentos

Os experimentos foram conduzidos em periodo de primeira safra, nos anos
agricolas 2014/2015 e 2016/2017, em éarea da Fazenda Experimental de Ciéncias
Agréarias (FAECA), da Universidade Federal da Grande Dourados (UFGD), localizada
no municipio de Dourados/MS. A FAECA esta localizada com as coordenadas de
22°13°15° de latitude Sul, 54°48°21°’de longitude Oeste e 430 m de altitude. Sendo o
solo do local do tipo latossolo vermelho distroférrico (LVdf). O clima da regido de
Dourados, segundo a classificacdo de Koppen é do tipo Cwa classe climética
caracterizada como clima temperado Umido, com verBes quentes e invernos secos,
temperaturas maximas durante os meses de dezembro e janeiro e as temperaturas
minimas entre maio e agosto (Fietz e Fisch, 2008).

InformacBes metereoldgicas das épocas de conducdo dos experimentos em
campo foram obtidas da estacdo climatoldgica da Embrapa Agropecuéria Oeste (CPAO)
- Dourados/MS, no periodo de setembro a janeiro de 2014/2015 para a safra | (Figura 3)
e novembro a marco de 2016/2017 para a safra 1l (Figura 4).

Dados metereoldgicos - Dourados/MS
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Figura 3. Climograma representativo dos dados meteoroldgicos coletados em campo segundo a estacéo
climatolégica da Embrapa Agropecuéria Oeste (CPAO) de Dourados/MS, para a safra | nos periodos de
setembro a janeiro de 2014/2015.
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Figura 4. Climograma representativo dos dados meteorolégicos coletados em campo segundo a estagéo
climatolégica da Embrapa Agropecuaria Oeste (CPAO) de Dourados/MS, para a safra Il nos periodos de
novembro a marco de 2016/2017.

Antes da semeadura, as sementes estavam armazenadas no laboratério de
Melhoramento Vegetal da Faculdade de Ciéncias Bioldgicas e Ambientais da UFGD. O
solo foi preparado de forma convencional com uma gradagem. O primeiro experimento foi
implantado em 24 de setembro de 2014 (safra 2014/2015), onde foram semeadas 20
linhagens S, (2° geracdo de autofecundacdo) de milho pipoca. O segundo experimento foi
implantado em 19 de novembro de 2016 (safra 2016/2017) onde foram semeadas as
mesmas 20 linhagens, mas em S, (3* geracdo de autofecundacdo). As sementes foram
provenientes do banco de germoplasma do Grupo de Melhoramento e Biotecnologia
Vegetal (GMBV) da UFGD, de origem crioula doadas por pequenos produtores da regido
da Grande Dourados.

O delineamento experimental adotado para os dois experimentos foi o de blocos
casualizados, com trés repeticGes. Cada parcela foi composta por duas linhas de 3,0
metros, com espacamento de 0,90 metros entre linhas e 0,20 metros entre plantas. A
adubacéo foi efetuada por meio da formula 8-20-20 em dose de 300 kg.ha-*. O desbaste
foi realizado quando as plantas apresentavam de 3 a 4 folhas totalmente emergidas
deixando-se uma planta por cova, para a obtencao de 5 plantas por metro linear.

Apbs os plantios, foi realizado o acompanhamento periodico das linhagens,
verificando o desenvolvimento das plantas, proliferacdo de pragas e de vegetacdo

esponténea, realizando o controle quando necessario por meio de aplicacdo de controle
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quimico para as pragas, e capina com enxada entre as linhas para controle da vegetagédo
espontéanea.

Nos dois experimentos, cerca de 60 dias ap0s a semeadura, deu-se inicio aos
trabalhos de autofecundacgéo, em que cada planta teve a parte feminina, a espiga, coberta
com um saco plastico antes do aparecimento dos estilo-estigmas, a fim de se evitar a
polinizagdo por polen indesejado. No momento em que os pend@es apresentavam um
terco das anteras abertas e emitindo polén, foram cobertos com saco de papel Kraft. As
espigas que ndo apresentaram o aparecimento de estilo-estigma, foram estimuladas com
0 auxilio de um canivete com um corte realizado em seu apice, a fim de estimular a
exposic¢do do estilo-estigma para a posterior autopolinizagéo.

No dia seguinte da cobertura de cada pendao realizava-se a autofecundacdo, onde 0s
papéis Krafts eram retirados do penddo, com cuidado para que ndo ocorresse perda de
polen presente em seu interior. O saco plastico de protecdo da espiga da mesma planta,
era levantado e o pélen depositado sobre os estilo-estigmas, que encontravam-se com
cerca de 1 centimetro de comprimento. Posteriormente, o papel Kraft utilizado para a
polinizacdo era preso ao redor do colmo da planta e fixado com o auxilio de um
grampeador, afim de cobrir a espiga e continuar protegendo de pdlen exdgeno até o
momento da colheita. As autofecundacgdes terminaram com aproximadamente 75 dias

apos a semeadura.

4.2 AvaliacGes das linhagens

As caracteristicas morfoagrondmicas avaliadas em campo, foram o
florescimento feminino (FF) data em que 50% das plantas da parcela apresentaram
emissdo de estilo-estigma; florescimento masculino (FM), data em que 50% das
plantas da parcela apresentaram um terco de penddo emitindo poélen; altura média de
plantas (AP), utilizando para as mensuracfes régua métrica, posicionada em nivel do
solo até a insercdo da folha-bandeira, em cinco plantas competitivas da parcela, em
cm; altura média de insercdo da espiga (AE), utilizando para as mensuragdes régua
métrica posicionada em nivel do solo até a insercdo da espiga superior, nas mesmas
plantas em que foi mensurada a AP, em c¢cm e prolificidade (PROLIF), nimero de
espigas por planta de cinco plantas competitivas da parcela. Avaliacbes de estande
final (STAND), plantas acamadas (PA) e quebradas (PQ), foram realizadas no
momento da colheita. Colmo quebrado abaixo da insercdo da espiga foi contabilizado

como planta quebrada (PQ); colmo formando um angulo maior que 20 graus com a
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vertical foi contabilizado como acamado (PA). Assim, a variavel AQ consistiu na soma
do nimero de plantas quebradas e acamadas de cada parcela.

Posteriormente, foram realizadas as avaliagbes das caracteristicas de pos-
colheita, no laboratorio de Melhoramento Vegetal da Faculdade de Ciéncias
Biologicas e Ambientais da UFGD, sendo elas: nimero de espigas autofecundadas
por parcela (NEAP), contabilizando o numero de espiga autofecundadas que foram
colhidas em cada parcela; comprimento de espiga (CPE), medida com régua métrica
em centimetros, em cinco espigas aleatorias de cada parcela; didmetro de espiga
(DE), obtido com um paquimetro, onde o mesmo foi posicionado no terco medio de
5 espigas de cada parcela para padronizar a medida da circunferéncia; nimero de
fileira de grdos médio de 5 cinco espigas aleatorias de cada parcela (NFG);
produtividade de grdos, em kg ha* (PROD); massa de 100 grdos (M100), dado pela
contagem dos grdos que posteriormente foram pesados em balanca semi-analitica;
capacidade de expansdo (CE), utilizando duas amostras (repeticdes) de cada parcela
de 30 gramas de graos em forno de micro-ondas, por um tempo médio de 1 minuto e
30 segundos, o volume expandido foi quantificado em uma proveta graduada de
1.000 mL; e volume de pipoca por hectare, em m* ha* (VP), obtido pelo produto da
multiplicacdo dos valores de produtividade e capacidade de expansdo para cada
parcela.

Para a analise estatistica, a produtividade foi corrigida para umidade uniforme
de 13,0%, utilizando-se a metodologia da covariancia média proposta por Vencovsky

e Barriga (1992) por meio da expresséo:

P(1-U)
(1-0,13)

PROD =

Em que,
PROD = produtividade corrigida para a umidade ideal de 13%;
P = produtividade observada;
U = umidade observada.
Os dados coletados foram compilados e posteriormente submetidos as analises

estatisticas.

4.3 Analises estatisticas dos dados
Inicialmente foi realizado o teste da normalidade dos erros por meio do teste de

Lilliefors e verificado esses pressupostos. Os dados de cada carater foi submetido a
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analise de variancia individual para cada ambiente (ano agricola), de acordo com o

seguinte modelo (Cruz et al., 2014):

Yij=p+git+bj+eg
Em que:
Yj;: valor observado do i-ésimo genotipo no j-esimo bloco;
w: média geral do ensaio;
gi: efeito do gendtipo i;
b; : efeito do bloco j;

&jj: erro aleatorio associado a observacéo Yij

Os parametros genéticos foram obtidos para cada caracteristica utilizando-se 0s

seguintes estimadores:

Estimativa de variancia genotipica (6;):

6_\92: QMg— QM)
T

Estimativa da variancia fenotipica (6f2):

~2_QMy
Of =—=

Estimativa da variancia ambiental

AZ_QMr
O' o —
E T

Estimativa do coeficiente de variagdo genético percentual:
CVy =( /621 m)x100

Estimativa do Indice de variacao:
=g
V7 cve

Estimativa da acurécia estatistica percentual:

fae =(/hZ)x100

Em que hZ: herdabilidade genética no sentido amplo
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~2
h2 :09

Em que:
QM,: quadrado médio das linhagens
QM,.: quadrado médio do residuo;
r: numero de repeticoes;

m: média geral das linhagens.

4.3.1 Andlises multivariadas
As analises multivariadas foram conduzidas utilizando-se 0s recursos

computacionais do programa Genes (Cruz, 2016).

4.3.1.1 Estimativa da distancia generalizada de Mahalanobis

As estimativas da distancia generalizada de Mahalanobis D? foram obtidas por
meio da expressao:

D=8 18

Em que:
D7, : é a distancia de Mahalanobis entre os genétipos i e i’;
@: matriz da variancia e covariancias residuais;
6:[d1, d2, ... dv], sendo dj = Yij-Yi’j;

Yij: é a média do i-ésimo gendtipo em relagdo a j-ésima variavel.

5.3.1.2 Método de otimizacédo de Tocher

O método de otimizacdo de Tocher foi realizado a partir da matriz de distancias
de Mahalanobis, sobre a qual é identificado o par de linhagens mais similares. Essas
linhagens formar&o o grupo inicial (Cruz et al., 2014).

Para estabelecimento dos grupos a distancia entre a linhagem k e o grupo
formado pelas linhagens ij é dada por:

dije=dij + djr
A inclusdo, ou ndo, da linhagem k no grupo é, entdo, feita considerando:

d (grupos)k

Se £ q, inclui-se a linhagem k no grupo;
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d k . ~ s .
Se M > g, a linhagem k néo ¢ incluido no grupo.

Sendo n o nimero de linhagens que constitui o grupo original.

Para determinar a distancia média intragrupo tem-se:

@3k Ihdy;)
1T — n(n _ 1)
E para determinar a distancia média intergrupo temos:

2
( :’]1:=ll Z?’:Idjj’)

d.. —_—
il ny Ny

Em que n; e ny sdo o nimero de gendtipos dentro dos grupos i e 17,
respectivamente.
A distancia média dentro do grupo é a média das distancias entre cada par de

genitores que o constitui. Pelo critério adotado, esta distancia é sempre menor que as
distancias médias intergrupos, que sdo obtidas pela média das distancias entre pares de

genotipos pertencentes aos diferentes grupos (Cruz et al., 2014).

4.3.1.3 Método hierarquico de ligacdo média ndo ponderada entre grupos (UPGMA)
e vizinho mais distante

O método de agrupamento hierarquico UPGMA é um método ndo ponderado, e
promove 0 agrupamento dos genotipos avaliados aos pares por média aritmética, que
consiste em atribuir pesos iguais a cada individuo do grupo, calculando a similaridade
média de um individuo que pretende ser alocado ao grupo ja existente (Cruz et al.,
2011).

O método identifica a distancia de um grupo em relacdo aos demais individuos
(Cruz et al., 2014), em que, a distancia entre uma linhagem k e um grupo formado pelas
linhagens i e j é dada por:

_dij*tdjk
A=

Em que, dj« é dado pela média das distancias dos pares de linhagens (i e k) e (j
e k), gerando uma nova matriz com esses valores reduzindo a dimensionalidade passo a

passo. Com a construgdo do dendrograma, novas distancias serdo estimadas, de forma
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que, se uma linhagem k for incorporada a um grupo (ij), a distancia deste novo grupo

(ij.k) em relacdo a linhagem (I) ou a outro grupo (Im), é dada por:

d _dij+djl+djk
()l 2
dij+dim+d+d; . .
d(ij)k:w , € assim, sucessivamente.

Para 0 método do vizinho mais distante, a expressdo empregada é dada pela
distancia maxima:

dgj x = max (dik, di)

4.3.1.4 Dispersao gréafica de variaveis candnicas

As variaveis originais (caracteres mensurados) foram transformadas em um novo
conjunto, originando as varidveis canbnicas, estabelecendo-se as seguintes propriedades
(Cruz et al., 2014):
a) Se Yjj e uma variavel candnica, entdo, Y; € uma combinacéo linear de X; variaveis
originais:

Yij = arXis + a2Xjz + ... + anXin

b) Se Yj; € outra variavel candnica, entdo:
Yij = b1Xip + boXip + ... + by Xin

XX 8oy =X N bibyop=1

2;Xj bibyoy=0

Em que:
;¢ a covariancia residual entre os caracteres j e j .
c¢) Dentre todas as variaveis canonicas:

Variéncia Yil > variancia Yi2 > ... > variancia Yin

Segundo Rao (1952), as variancias de cada variavel canonica e os coeficientes
de ponderacdo dos caracteres podem ser estimados pela solugdo dos sistemas de
equacoes:

(T - XjE)Sj =0
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E a j-ésima variancia, pela raiz caracteristica de ordem correspondente, obtida

pela solucéo de:
det [T-NE]=0

Em que:
T = matriz de variancias e covariancias fenotipicas;
E = matriz de variancias e covariancias residuais;
dj = autovetor associado a cada estimativa das raizes caracteristicas, cujos
elementos sdo os coeficientes de ponderacéo; e

Aj = raizes caracteristicas (autovalores) da matriz E*T.

4.3.2 Redes neurais artificiais

Foi aplicada a técnica de redes neurais artificiais, por meio da integracéo entre
0s programas computacionais Genes (Cruz, 2016) e Matlab® (Matlab, 2009a). A
metodologia baseada no modelo de Mapas auto-organizaveis de Kohonen (SOM) foi
aplicada com a abordagem tradicional ndo supervisionada, de acordo com as
caracteristicas e necessidades do presente estudo.

Os parametro iniciais expressos foram:
Epocas : 2000, equivalente ao total de comparacdes realizadas;
Raio: 1
Grade - Linhas : 3
Grade - Colunas : 3
Topologia (hextop, gridtop, randtop) : 1
Distancia (linkdist, dist, mandist) : 2

Em que:

As grades foram responsaveis pelas determinacGes da quantidade de classes,
como base para serem formados os grupos, onde foram preestabelecidos 3 linhas x 3
colunas, resultando em 9 classes organizacionais.

A topologia representa os espacos topoldgicos, sendo considerado como uma
extensdo da geometria, ou seja, a figura grafica a ser representada. A topologia definida
foi hextop (1), para topologia de rede neural SOM com vizinhanga hexagonal.

Distancias utilizadas para configuracdo das redes neurais artificiais para o

programa Matlab®:
Linkdist:
Dij=0,if 1 =]

30



=1, if sum((Pi-Pj)."2)."0.5is<=1

=2, if k exists, Dik = Dkj =1

=3, if k1, k2 exist, Dikl = Dk1k2 = Dk2j = 1.
=N, if k1..kN exist, Dikl = Dk1k2 =...= DkNj =1

=S, se nenhuma das condi¢6es acima se aplicar.

Dist:
Distancia Euclidiana
D=/X(X—-Y)?

Mandist:
Distancia de Manhattan
D=Y|X-Y|

A arquitetura da rede neural baseada no modelo de Kohonen, de acordo com o
contexto deste estudo, pode ser visualizada na Figura 5.

X1 ¥ Wi=[wi1, Wiz,e, Winl

X112
¥2 Wa={way, Wazs..., Wap]

X13

Yk Wi Wi, Wig,..., Wi
Xam
Camada Camada
de entrada competitiva

Figura 5. Arquitetura da rede neural artificial Kohonen composta por n acessos e m caracteres na camada
de entrada, e por k neur6nios na camada competitiva. Fonte: ICMC-USP, 2009.

A arquitetura € composta por uma matriz de entrada n x m, sendo n linhagens e
m elementos de entrada ou caracteres, que juntos representam o vetor de entrada X, e
por k neurbnios de saida, representando as classes as quais as linhagens podem ser

agrupados.
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A metodologia apresentada € baseada nos conceitos propostos por Haykin
(2008). Dada uma entrada, apenas um neurdnio de saida deveré ser ativado, registrando
assim, a classe a qual a linhagem pertence. As classes devem agrupar linhagens com
caracteristicas semelhantes. Entdo, € realizada a classificacdo de vizinhanga por

relacionamento de similaridade de valores.

4.3.3 Importéancia relativa dos caracteres

A importancia relativa dos caracteres foi calculada utilizando-se o método
proposto por Singh (1981), que se baseia na particdo do total das estimativas das
distancias D® considerando todos os possiveis pares de individuos, para a contribuicdo
referente a cada carater.

Considerando-se que:
Dizi/: 5’(P_16: 2?:1' Z?’:i CU”,d]d],

Em que w;;, € 0 elemento da j-ésima linha e j’-ésima coluna da inversa da matriz
de variancias e covariancias residuais.
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5. RESULTADOS E DISCUSSAO
5.1 Experimento linhagens Sy, safra | (2014/2015)
5.1.1 Anélises univariadas
Por meio da analise de variancia (Tabela 1), para as linhagens S, na safra |
(2014/2015), foi constatado para a fonte de variacdo linhagens efeito significativo a 1%
de probabilidade pelo teste F, para as caracteristicas AP, AE, AQ e VP, e significancia
de 5% de probabilidade para PROLIF, NEAP, CEP, NFG, M100, PROD e CE o que

indica a existéncia de variabilidade entre as linhagens para essas caracteristicas.

Tabela 1. Resumo das analises de variancia para os componentes de florescimento
feminino (FF), florescimento masculino (FM), altura de plantas (AP), altura de espigas
(AE), diametro de colmo (DC), prolificidade (PROLIF), planta acamada e quebrada
(AQ), numero de espigas autofecundadas por parcela (NEAP), comprimento de espiga
(CPE), diametro de espiga (DE), numero de fileiras de graos (NFG), massa de 100 graos
(M100), produtividade de gréos (PROD), capacidade de expansdo (CE) e Volume de
pipoca (VP) em 20 linhagens S, de milho pipoca na safra de 2014/2015, em
Dourados/MS.

Quadrado Médio

Caréter Blocos (2)'  Linhagens (19)" Residuo (38)°  Meédia  Acuracia (fy)
FF 1,85 11,23™ 8,53 72,90 49,01
FM 4,01 8,41™ 6,96 71,42 41,54
AP 0,49 316,96 113,51 160,77 80,11
AE 40,15 241,66 74,33 85,03 83,21
DC 92,25 8,10™ 4,86 21,82 63,20
PROLIF 0,65 0,25* 0,09 2,17 80,38
AQ 8,75 29,037 10,01 8,80 80,93
NEAP 28,46 18,29 8,36 9,28 73,68
CPE 1,33 341 1,42 13,21 76,22
DE 6,44 15,06™ 12,19 30,67 43,81
NFG 0,40 1,92 0,98 12,44 69,84
M100 5,25 20,42 3,64 13,28 90,63
PROD 78923,40 121747,59" 35379,28 608,19 84,22
CE 9,21 42,01" 9,84 20,08 87,50
VP 1474930528  60144649,91”  19394031,61  12090,08 82,40

1 Grau de liberdade. ns, **, *, N&o significativo, Significativo a 1% e 5% de probabilidade
respectivamente, pelo teste F.
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Para FF, FM, DC e DE néo foi verificado diferenca estatistica significativa entre
as linhagens, indicando auséncia de variabilidade entre as linhagens para essas
caracteristicas. Assim, 72,90; 71,42; 21,82 e 30,67 representam respectivamente a
média das 20 linhagens.

As acuracias estimadas, em geral, foram boas e de elevada magnitude, todas com
valores entre 63,20% & 90,63%, com excecdo do FF, FM e DE, apontando, de maneira
geral, boa precisdo experimental, de acordo com os limites de classes estabelecidos em
Cargnelutti Filho e Storck (2009).

A aplicacdo conveniente da estatistica acuracia seletiva (AS) para avaliar a
qualidade de um experimento é destacada no trabalho de Resende e Duarte (2007).
Segundo Cargnelutti Filno e Storck (2009), a estatistica de acuracia seletiva é
considerada mais adequada, para avaliacdo da precisdo experimental em ensaios de
competicdo de cultivares de milho, do que o coeficiente de variacdo e que a diferenca
minima significativa pelo teste de Tukey.

Trabalhos como de Pena et al. (2012), avaliando o desempenho agronémico de
linhagens de milho pipoca, encontraram valores de acuracia entre 70 a 90%, resultados

que corroboraram com 0s obtidos no presente estudo.

5.1.2. Analises multivariadas
5.1.2.1 Distancia generalizada de Mahalanobis

As medidas de dissimilaridade genética (Tabela 2), estimadas a partir da
Distancia Generalizada de Mahalanobis (D?) apresentaram magnitude de 9,22 a 107,09,
indicando a presenca de ampla variabilidade genética para as linhagens avaliadas. A
combinacéo entre as linhagens 8 x 9 (107,09), seguida pela combinacéo entre 12 x 14
(94,38) apresentaram as estimativas mais elevadas da distdncia generalizada de
Mahalanobis, sendo os pares mais divergentes. A menor divergéncia foi observada entre
0s pares 16 x 19 (9,22), e entre as linhagens 20 e 2 (9,75).

Segundo Oliboni et al. (2012) a divergéncia genética esta relacionada com o
grau de distancia entre as linhagens no conjunto de caracteres genéticos que diferem
entre as populagBes. Em que, na maioria dos casos a distancia genética é positivamente
correlacionada com a heterose.

Para as combinagdes entre as linhagens 8 x 14 (93,80), 14 x 15 (80,21), 1 x 9

(75,78), e 11 x 8 (73,62), também foram encontrados valores elevados de
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dissimilaridade, indicando maior divergéncia genética entre essas linhagens. A
formagdo destes grupos € de fundamental importancia na escolha dos genitores, pois as
novas combinacgdes a serem estabelecidas devem ser baseadas na magnitude de suas
dissimilaridades e no potencial per se dos genitores (Cruz et al., 2014).

Menores dissimilaridades também foram observadas entre as combinacdes 6 x 2
(10,06), 3 x7(12,23), 4 x 17 (12,48), 10 x 8 (13,10) e 18 x 17 (13, 15), resultando em
linhagens geneticamente similares, isto indica, que possiveis cruzamentos entre esses
pares, resultardo em progénies sem expressao heterotica.

Silva et al. (2016a), em um estudo de recombinacdo em progénies de meios-
irmdos de milho-verde, observaram amplitudes das estimativas de dissimilaridade de
Mahalanobis entre 1,51 a 109,66 na primeira safra sugerindo haver ampla variabilidade
genética entre as linhagens avaliadas. A distancia de Mahalanobis ¢ empregada em
diversos trabalhos de diversidade, como de girassol (Rigon et. al., 2012) sorgo
(Oliveira, 2015), milho pipoca (Melo et al., 2017), dentre outras culturas, sendo
essencial para aplicacdo de metodologias para estimacdo da divergéncia genética por

agrupamento.
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Tabela 2. Estimativas da dissimilaridade (D?) para as 20 combinacdes de linhagens mais similares e mais divergentes, respectivamente, com base na

avaliacdo de 15 caracteres morfoagronémicos quantitativos, em 20 linhagens S, de milho pipoca na safra de 2014/2015, em Dourados/MS.

Linhagem 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20

1 - 2086 18,01 41,01 16,83 2548 1241 3703 7598 32,66 33,01 5588 3048 49,05 5559 27,47 43,73 39,56 3561 21,90
2 - 19,88 25,85 17,50 10,06 10,64 39,84 30,78 21,69 2383 29,29 1505 3500 34,82 12,13 13,79 20,70 1443 9,75
3 - 2449 1656 24,15 1223 5092 69,12 4932 4134 57,15 3291 5593 5524 16,67 27,80 3655 29,23 2543
4 - 48,84 22,15 26,46 70,70 40,84 59,26 47,10 28,69 43,21 67,22 63,28 2250 12,48 14,27 24,32 23,80
5 - 18,38 18,41 59,79 69,48 4524 31,19 70,67 3469 27,74 5993 19,63 4588 5229 37,63 24,36
6 - 21,50 6796 27,41 44,04 26,51 31,08 3128 31,40 5100 17,85 2252 19,35 31,36 11,29
7 - 42,70 50,91 31,49 2593 44,64 2257 46,12 50,47 1541 23,11 31,44 2353 16,27
8 - 107,09 13,10 73,62 5889 30,28 93,80 69,52 63,69 5305 6886 5292 40,72
9 - 64,77 39,84 43,08 4578 53,65 6021 3842 23,81 3246 4491 35,52
10 - 46,22 46,46 2466 53,80 60,52 44,89 3537 4959 37,42 24,77
11 - 62,42 28,52 3438 63,31 31,21 3694 4859 42,63 3642
12 - 3897 9438 67,31 50,31 24,66 2577 37,70 30,59
13 - 62,64 27,69 30,18 23,78 43,20 29,70 22,18
14 - 80,21 40,36 54,81 54,71 57,91 42,03
15 - 3555 43,83 41,39 32,53 55,60
16 - 17,56 24,60 9,22 25,00
17 - 13,15 15,60 22,24
18 - 23,36 28,75
19 - 31,17
20 -
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5.1.2.3 Analises de agrupamentos pelos métodos de Tocher, ligagdo média néo
ponderada entre grupos UPGMA e vizinho mais distante

Utilizando o Método de otimizacdo de Tocher, baseado na distancia de
Mahalanobis, foram obtidos oito grupos (Tabela 3). A formacdo desses grupos
contribuirad na escolha de genitores, embasadas na magnitude de suas dissimilaridades.
Assim, as linhagens que fazem parte do mesmo grupo apresentam maior similaridade

genética entre si.

Tabela 3. Agrupamento pelo método de otimizacdo de Tocher, com base na distancia
generalizada de Mahalanobis de 20 linhagens S, de milho pipoca, na safra de
2014/2015, em Dourados/MS.

Grupos Linhagens % Linhagens
I 16 19 2 1y 7 6 20 3 4 18 50
I 8 10 13 15
Il 1 5 10
v 11 )
\Y 14 5
Vi 15 5
VII 12 3)
VI 9 3)

O grupo | foi o mais numeroso, contemplando 50% das linhagens de milho
pipoca avaliadas, sendo, as linhagens 16, 19, 2, 17, 7, 6, 20, 3, 4,e 18. O grupo Il
apresentou 15% das linhagens (8, 10, 13). Assim, 0s dois primeiros grupos
contemplaram 65% das linhagens avaliadas. Melo et al. (2017), em um estudo com milho
pipoca avaliando progénies de meios-irmaos, observaram a formacéo de seis grupos pelo
método de Tocher, com a maior concentracdo de gendétipos também nos dois primeiros
grupos, com 72,5% das linhagens em estudo.

Na busca de divergéncia genética entre as populagcdes, uma alta porcentagem de
linhagens similares, pode reduzir a possibilidade de obtencdo de hibridos

interpopulacionais. Neste seguimento, a escolha por linhagens de grupos que
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apresentem maiores divergéncias pode resultar em cruzamentos mais contrastantes,
possibilitando uma maior exploracdo da heterose (Rotili et al., 2012).

O grupo |11 apresentou 10% das linhagens, sendo elas, a 1 e a 5. Os grupos 1V,
V, VI, VII e VIII reuniram apenas uma linhagem em cada grupo, sendo elas, linhagens
1, 14, 15, 12 e 9, respectivamente, sugerindo que estas sejam as mais divergentes em
relagcdo as demais. A ocorréncia de grupos com apenas uma linhagem indica uma ampla
divergéncia genética, de modo que divergem mais em relacdo aos demais conjuntos
formados, o que facilita a projecdo dos trabalhos de melhoramento e possibilita a
identificacdo de linhagens distintas para futuros cruzamentos (Rotili et al., 2012, Silva
etal., 2015).

Dessa forma, de acordo com o agrupamento de Tocher as linhagens 1, 14, 15, 12
e 9, podem ser utilizadas em cruzamentos com qualquer genotipo dos outros grupos
obtendo-se assim, hibridos potencias ja que sao resultantes de genitores contrastantes.

De Paula (2009), em um trabalho de caracterizacdo e divergéncia genética de
variedades crioulas de milho pipoca, utilizando método de Tocher baseado na distancia
de Mahalanobis, também observou a formacéo de grupos contendo apenas um genotipo.
Resultado também corroborados por Melo et al. (2017), em seu estudo de estratégias de
selecdo entre progénies meios-irméaos de milho pipoca.

A partir do método de otimizacdo de Tocher foi estimada a dissimilaridade intra
e intergrupos (Tabela 4). A maior distancia média contida intragrupo foi observada no
grupo Il (22,68), enquanto que a menor foi verificada no grupo Il (16,83). As
distancias intragrupos foram inferiores a qualquer distancia intergrupos, atendendo ao
critério estabelecido para 0 método de otimizagdo de Tocher, de acordo com Cruz et al.
2014).

As maiores distancias intergrupo encontradas, foram entre os grupos V e VIl
(94,38), V e VI (80,21), Il e VIII (72,55), e 11l e VIII (72,73), correspondendo aos
grupos que possuem as maiores dissimilaridades, entre si, indicando provavelmente as
melhores combinagGes para cruzamentos.

As menores distancias intergrupo foram obtidas entre os grupos | e 111 (29,28),
eV (32,10), IV eV (34,38), | e VII (35,98), | e IV (36,05). De acordo com Cruz et
al. (2011) menores distancias evidenciam que o intercruzamento das linhagens contidas
nos respectivos grupos, podem ndo ser muito indicado para a obtencdo de progénies
superiores devido a similaridade genética, podendo apresentar baixa heterose, nas

geracOes segregantes.
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Tabela 4. Distancias médias intra e intergrupos estimadas pelo método de otimizagéo
de Tocher, com base na dissimilaridade entre 20 linhagens S, de milho pipoca na safra
de 2014/2015, em Dourados/MS.

Grupos | I Il v V VI \l VI

| 20,53 41,44 29,28 36,05 48,55 46,37 3598 39,42
I 22,68 39,98 49,45 70,08 52,58 48,11 72,55
I 16,83 32,10 38,39 57,76 62,78 72,73

v - 34,38 63,31 62,42 39,84
\Y - 80,21 94,38 53,65
Vi - 67,31 60,21
VIl - 43,08
Vil -

*Em negrito estdo destacadas as maiores distancias médias intergrupos.

Em programas de melhoramento, recomenda-se a selecdo de linhagens com a
maior divergéncia possivel, para maximizar a probabilidade de ocorréncia de
segregantes superiores e ampliar a base genética. Assim, deve-se levar em consideracao
as distancias intergrupos, visando o cruzamento de individuos contidos entre 0s grupos
mais distantes (Cruz et al., 2011). Outro fator que deve ser levado em consideracdo para
a orientacdo nos cruzamentos, é o desempenho da linhagem, principalmente, quando sdo
envolvidas as caracteristicas de maior interesse da cultura, como a produtividade e a
capacidade de expansdo no milho pipoca.

Para o método de agrupamento UPGMA, o corte no dendograma foi realizado
considerando 70% de variabilidade genética, o que possibilitou a divisdo das linhagens
em seis grupos distintos (Figura 6). Esse critério foi definido considerando a mudanca
abrupta de nivel, conforme sugerido por Barroso e Artes (2003).

O grupo | foi formado por 13 das 20 linhagens analisadas, reunindo as linhagens
13,5,1,7,3,6,20, 2,18, 17, 4, 19 e 16. O grupo Il pela linhagem 12, que apresentou o
maior nimero de fileira de gréos na espiga (NFG) e nimero de espigas autofecundadas
por parcela (NEAP). O grupo Il foi formado pelas linhagens 14 e 11. O grupo IV pela
linhagem 9, que apresentou a menor altura de planta média. O grupo V pelas linhagens
8 e 10, que se destacaram por apresentarem a maior massa de cem grdos (M100) e
produtividade (PROD). O grupo VI pela linhagem 15, tendo como principais caracteres a

maior capacidade de expansdo (CE), maior volume de pipoca (VP) e prolificidade
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(PROLIF). Os valores médios dos caracteres para cada linhagem dos grupos podem ser

observados no anexo 2.
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Figura 6. Dendrograma representativo da dissimilaridade genética entre 20 linhagens S, de milho pipoca,
obtidas pela ligacdo média ndo ponderada entre grupos (UPGMA), a partir da medida de dissimilaridade
generalizada de Mahalanobis.

Em relacdo ao dendograma obtido pelo método do vizinho mais distante (Figura
7), com o corte realizado em 40% de variacdo, foram formados sete grupos, de boa
concordancia aos realizados pelo método de UPGMA. As linhagens 9 e 12
permaneceram em grupos isolados. Os agrupamentos também foram concordantes para
as linhagens 14 e 11, linhagens 8 e 10. No entanto, a linhagem 15 que passou a
constituir um grupo com a linhagem 13 (grupo IV vizinho mais distante). Pelo método
UPGMA as linhagens 13, 18, 5, 17, 4, 3, 6, 7, 20, 2, 19, 1 e 16 foram reunidas em um
grande grupo (grupo 1), contudo pelo vizinho mais distante as linhagens 16, 19, 4, 17 e
18 passaram a formar um novo grupo (grupo I). Contudo, de maneira geral, é possivel
afirmar que os agrupamentos realizados pelo método de UPGMA foram consistentes
aos encontrados pelo método do vizinho mais distante, inferindo sobre uma

classificacéo eficiente em relacdo a dissimilaridade das linhagens.
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Figura 7. Dendrograma representativo da dissimilaridade genética entre 20 linhagens S, de milho pipoca
obtidas pela ligacdo completa dos vizinhos mais distantes, a partir da medida de dissimilaridade
generalizada de Mahalanobis.

Silva et al. (2016) em um trabalho avaliando a dissimilaridade genética em
progénies de meios-irmdos em milho, também constatou formacdo de grupos com
individuos isolados, pelo método UPGMA. Resultados semelhantes, também foram
relatados em trabalhos com soja (Lopes et al., 2014), sorgo sacarino (Oliveira, 2015), e
milho pipoca (Faria, 2008; Miranda et al., 2003), demonstrando ser um método
interessante para a identificacdo e selecdo de linhagens com maiores divergéncia para
posteriores cruzamentos.

Os métodos de Tocher e UPGMA apresentaram semelhangas nos agrupamentos
das linhagens. As linhagens 12, 13 e 15 permaneceram em grupos isolados em ambos os
métodos. As diferencas nos agrupamentos, foram em relagéo as linhagens 14 e 11 que
formavam grupos dois grupos, cada um com uma das linhagens pelo método de Tocher,
e foram incorporados em um unico grupo (111) pelo método de UPGMA. As linhagens
1 e 5 que constituiram o grupo Il pelo método de Tocher, ja no método UPGMA foram
alocadas no grupo I. A linhagem 13 que no método de Tocher foi reunida no grupo Il
com as linhagens 8 e 10, no método de UPGMA passou a ser agrupada com as demais
linhagens do grupo 1.

Os dois métodos foram condizentes em relacdo a divergéncia genética contida

nas linhagens 12, 13 e 15, indicando que podem ser consideradas os genitores mais
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promissores para serem utilizados em cruzamentos futuros, contribuindo para a

restauracdo da heterose e obtengdo de potenciais hibridos.

5.1.2.4 Dispersao grafica de variaveis candnicas

As estimativas dos autovalores (A;) correspondentes as variaveis candnicas
(VC)), estdo apresentadas na Tabela 5. Dentre as 15 varidveis candnicas, observou-se
que as trés primeiras varidveis explicaram mais de 60% da variacdo total, sendo para a
primeira 24,89%, a segunda 22,08% e para a terceira 13,58%. Para a descricdo da
divergéncia é desejavel que as duas primeiras variaveis expliquem ao menos 80% da
variacdo total (Cruz et al., 2011). Contudo, casos em que este limite ndo é atingido, a
andlise pode ser completada com a dispersdo em relagdo a terceira e quarta variaveis
candnicas (Cruz et al.,2014). Neste estudo, esta porcentagem (80%) s6 foi verificada na
quinta variavel canénica. Todavia, optou-se por manter as trés primeiras variaveis
candnicas, representado o valor de 60,55% da variacdo total, valor que ja se pode ser
representado em um espaco tridimensional para a interpretagdo geométrica, uma vez

gue atinge mais da metade da variacdo contida.

Tabela 5. Estimativas das variancias (autovalores) e variancias percentuais acumuladas
das varidveis canodnicas, visando estimar a dissimilaridade genética entre 20 linhagens
S, de milho pipoca, na safra de 2014/2015, em Dourados/MS.

Variaveis Canodnicas Autovalores A (Variancia)  Variancia acumulada (%)
VC, 24,89 24,89
VC, 22,08 46,97
VC; 13,58 60,55
VC, 12,89 73,44
VCs 6,78 80,22
VCs 5,68 85,90
VC; 4,07 89,97
VCsg 3,34 93,31
VCy 2,32 95,63
VCio 1,52 97,15
VCy, 1,01 98,16
VCy, 0,63 98,79
VCiy3 0,47 99,26
VCy 0,44 99,70
VCis 0,30 100,0
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Teixeira (2011), em um trabalho de avaliagdo de acessos de acaizeiro, obteve
resultados de 40,32% de variagdo na primeira variavel canénica, necessitando utilizar a
quarta variavel canbnica para atingir a porcentagem de 80%. Shimoya et. (2002) no
estudo da divergéncia genética entre acessos capim-elefante, obteve cerca de 60% da
variancia total nas trés primeiras varidveis canonicas, onde realizou a interpretacédo
gréafica tendo boa percepgdo sobre os grupos, a variacdo de 80% ocorreu apenas na
sétima varidvel candnica. Trabalhos estes que corroboram com o0s resultados
encontrados no presente estudo.

A baixa variancia nas primeiras variaveis canénicas, pode ser dada aos
caracteres avaliados, que possivelmente ndo foram suficientes para discriminar a
divergéncia genética contida entre as 20 linhagens de milho pipoca em estudo.
Possivelmente, existem outros descritores que poderiam contribuir para 0 aumento da
discrepancia entre as linhagens, como a largura, espessura e comprimento de graos
(Coimbra et al., 2010) e o indice de area foliar (Simon, et al., 2012) para a cultura do
milho, que demostraram ser como caracteres de grande importancia relativa para a
divergéncia. Para o milho pipoca o nimero de folhas acima da espiga apresentou grande
contribuicdo para a variancia no trabalho realizado por Goncalves (2016).

No grafico de dispersdo das linhagens, elaborado com base nas trés primeiras
variaveis canonicas (Figura 8), observa-se a formacdo de sete grupos, sendo o grupo |
formado pelas linhagens 5, 11 e 14; grupo Il linhagem 9; grupo Il linhagens 6, 16, 20,
2,7,3,15,17 e 19, sendo o grupo mais numeroso; grupo IV linhagens 1 e 13; grupo V
linhagens 10 e 8; grupo VI linhagens 4 e 18; e grupo VII linhagem 12.

As linhagens 9 e 12, mantiveram-se em grupos isolados por meio das variaveis
candnicas, sendo concordante com os métodos de Tocher e de UPGMA. Para o
agrupamento das linhagens 8 e 10 (grupo V), também houve concordancia com o
método UPGMA, e parcialmente com o método de Tocher, devido a presenca da
linhagem 13 no agrupamento (grupo Il de tocher). As linhagens 11 e 14 que formaram
um grupo pelo método de UPGMA (grupo Il1), pelas variaveis candnicas formaram o
mesmo grupo com a incorporagdo da linhagem 5 formando o grupo | (Figura 8). As
linhagens 4 e 18 que faziam parte dos grandes grupos nos métodos de Tocher e

UPGMA, nas variaveis canonicas foram isolados e passaram a formar o grupo V1.
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Figura 8. Disperséo de escores de 20 linhagens S, de milho em relagdo a trés varidveis candnicas (VC1,
VC2 e VC3), tendo como base em 15 caracteres morfoagrondmicos.

Santos et al. (2011) realizou um trabalho de avaliacdo de divergéncia genética
entre 48 acessos de soja, com o intuito de identificar as combina¢Ges mais promissoras
para produzir recombinacfes superiores, utilizando os métodos de agrupamento de
Tocher, UPGMA e variaveis candnicas Por meio dos métodos, foi possivel verificar que
existe variabilidade entre os acessos testados, e a identificacdo para as hibridacdes de
interesse. Os resultados dos métodos de agrupamento de Tocher, UPGMA e variaveis
candnicas foram parcialmente concordantes entre si. O mesmo foi observado por Vogt
et al. (2012) em relacdo aos métodos em um trabalho realizado de divergéncia com a

cultura de girassol.

5.1.3 Redes neurais artificias
Por meio da técnica de redes neurais artificias, empregando o método de mapas
de Kohonen, dos nove grupos preestabelecidos com 3 linhas e 3 grades para 0 comando,

sete classes, formando sete grupos respectivamente (Figura 9).
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Figura 9. Mapa auto-organizavel de Kohonen para nove classes de classificagdo, formadas por meio de
rede neural artificial.

Pode-se observar que as linhagens foram organizadas em diferentes classes, que
sdo representadas por meio dos hexagonos, o preenchimento da area dos hexagonos
indica a concentracdo das linhagens contidas naquela classe, quanto maior a
concentracdo de linhagens, maior a area preenchida, 0s grupos que possuem a maior
quantidade de linhagens, é representado pelo preenchimento completo do hexagono. As
classes onde as linhagens sdo alocadas no mapa, sdo consideradas regides de
classificacOes, onde as classes proximas, ou seja, que constituem divisas de espagos, sdo
contidas de linhagens que possuem certa similaridade com a classe vizinha (primeiro
vizinho), as classes mais divergentes constituem as regides dos extremos (ndo
cooperam) e as classes intermediarias ficam constituidas ao centro dos mapa (segundo
vizinho). Desse modo, linhagens contidas nas classes dos extremos, podem ser
consideradas as mais divergentes.

A classe 1 e 2 (linha 1 coluna 1, linha 1 coluna 2, respectivamente), foram
constituida ambas por duas linhagens; para a classe 3 (linha 1 coluna 3), ndo ocorreu
classificacdo, ou seja nenhuma linhagem foi incluida nesse grupo; para as classes 4 e 5
(linha 2 coluna 1, linha 2 coluna 2, respectivamente), foram contidas trés linhagens; na

classe 6 (linha 2 coluna 3), foram contidas cinco linhagens, sendo esta a classe com o
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maior numero de linhagens; para a classe 7 (linha 3 coluna 1), foram classificadas
quatro linhagens; para a classe 8 (linha 3 coluna 2), apenas uma linhagem; e para a
classe 9 (linha 3 coluna 3) ndo ocorreu a classificacdo de linhagens (Figura 9).

Na figura 10 podemos observar a classificacao das 20 linhagens de milho pipoca
nas classes e a constituicdo dos sete grupos preenchidos, por meio do mapa de
Kohonen. O grupo | foi constituido com as linhagens 12 e 16, por possuirem
similaridade na altura de planta (AP) e volume por pipoca (VP); o grupo Il foi formado
com as linhagens 1 e 10; o grupo Il linhagens com as 4, 18 e 20, que possuem 0s
valores de VP similares; o grupo IV com as linhagens 2, 5 e 17; grupo V linhagens 3, 8,
13, 15 e 19, que se caracterizam por possuirem as maiores produtividade e volume de
pipoca (VP); grupo VI linhagens 7, 9, 11 e 14, que possuem 0s menores produtividades
e menores VP; e o grupo VII formado pela linhagem 6, com maior DC e menor
florescimentos. Os valores médios dos caracteres para cada linhagem dos grupos podem

ser observados no anexo 2.
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Figura 10. Mapa auto-organizavel de Kohonen, classificacdo das observagdes dos agrupamentos das
linhagens nas classes formadas por meio de rede neural artificial.
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O numero de linhagens variou em cada grupo, percebe-se que o grupo V foi o
mais numeroso, possuindo 5 das 20, enquanto o grupo VII possuiu apenas uma. A
diferenca da quantidade de linhagens dentro de em cada grupo se deve a variacao
prépria dos caracteres mensurados.

Barbosa et al. (2011), utilizou o meétodo de Kohonen para o estudo da
diversidade genética, visando agrupamentos e identificacdo de divergéncia entre 48
acessos de mamoeiro (Carica papaya L.). De acordo com autores, o método foi
eficiente para a avaliacdo da divergéncia genética e selecdo individuos com
caracteristicas superiores e favoraveis para a obtencdo de novas cultivares de mamao,
prevendo progresso genético. Clovis et al. (2015) utilizou o mapa de Kohonen, na
cultura do milho para a analise de estabilidade, obtendo sucesso nos resultados com a
utilizacdo do método.

A técnica de redes neurais, também tem sido empregada em trabalhos para
selecionar individuos dentro de familias de cana-de-aglcar (Brasileiro et al., 2015);
predizer o volume de eucalipto (Bhering et al., 2015); identificacdo de linhagens de
feijdo-caupi semiprostrado com alta adaptabilidade e estabilidade fenotipicas (Teodoro
et al., 2015); dentre outros.

Os grupos encontrados neste trabalho por meio da técnica, diferiram-se aos
formados nos métodos de analise multivariada de otimizacdo de Tocher, hierarquico
UPGMA, vizinho mais distante e variaveis canonicas.

Por meio da rede dos mapa de Kohonen a linhagem 6, foi a Unica isolada em um
grupo VII (classe 8), indicando que por esta metodologia é a mais divergente em relacéo
as demais, a linhagem possui como caracteristicas principais o menor ciclo de
florescimento feminino e masculino e maior didmetro de colmo.

Em relacdo aos cruzamentos intergrupos, a linhagem do grupo VII é a mais
indicada para cruzamentos com as linhagens do grupos I, 111 e V (classe 6), devido a
distancia genética entre as mesmas. O grupo VI apresentou-se como 0 mais proximo ao
grupo VII, indicando menor dissimilaridade genética, e intermediario aos grupos Il e
IV (classes 4 e 5), como pode ser observado na figura 9. Os grupos V e VI também se
apresentam com alta dissimilaridades entre os caracteres, sendo as linhagens contidas,
passiveis para cruzamentos.

Para os metodos de Tocher, variaveis candnicas, UPGMA e vizinho mais
distante, as linhagens 9 e 12 ficaram isoladas cada uma em um grupo, enquanto para

Kohonen a linhagem 6 foi a Unica isolada em um grupo. O método de Kohonen
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concordou parcialmente com o agrupamento das linhagens 11 e 14 pelo método de
UPGMA e variaveis candnicas, ao ficaram contidas dentro de um mesmo agrupamento.
Por meio do método de Kohonen as linhagens 4, 18 e 20 formaram um grupo,
concordando parcialmente com as variaveis canonicas que reuniu as linhagens 4 e 18
em um grupo, enquanto que pelos métodos de UPGMA e Tocher, as linhagens ficaram
contidas em um grande grupo, 0 mesmo ocorrendo com as linhagens 2, 5 e 7.

De Melo (2015) em um estudo de divergéncia genética em acessos de meldo
utilizando redes neurais artificiais de kohonen, relatou a diferenca entre os grupos
encontrados em seu trabalho, que se diferiram profundamente aos encontrados por
Torres Filho (2008), com os mesmos dados utilizados, aplicando o métodos de anélise
multivariada, ressaltando as principais diferencas em relagcdo ao método de Tocher.

Esta diferenca pode ser explicada devido as redes neurais artificiais possuirem
uma estrutura nao-linear, em que elas conseguem captar caracteristicas mais profundas e
complexas dos dados sejam quantitativos ou qualitativos, o que nem sempre é possivel

com a utilizag8o das técnicas estatisticas tradicionais segundo Galvao et al. (1999).

5.1.4 Importéncia relativa dos caracteres

A andlise para estimar a contribuicdo relativa de quinze caracteres
morfoagrondmicos para a expressao da divergéncia genética na safra I, foi estimada
segundo o método de Singh (1981) baseado na distancia Generalizada de Mahalanobis,

Os caracteres de PROD (20,80%), VP (10,90%) e M100 (10,10%) foram os que
mais contribuiram para a divergéncia total entre as 20 linhagens S, de milho pipoca
avaliados, conforme apresentado na figura 11. A CE (8,46%), também apresentou uma
contribuicdo importante sobre a divergéncia.

Sdo justificaveis os caracteres de produtividade proporcionarem a maior
contribuicdo relativa, visto que a analise reuniu linhagens distintas, em que as variacdes
foram expressamente contrastantes, em relacdo a produtividade. As médias variaram
entre 1073,37 (linhagem 8) a 267,72 kg ha™ (linhagem 11), e para a massa de cem grios
ocorreram variagdes entre 19,55 (linhagem 8) a 8,54 gramas (linhagem 9) .
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Figura 11. Contribuicéo relativa de quinze caracteres morfoagrondmicos de florescimento feminino (FF),
florescimento masculino (FM), altura de plantas (AP), altura de espigas (AE), didmetro de colmo (DC),
prolificidade (PROLIF), planta acamada e quebrada (AQ), nimero de espigas autofecundadas por parcela
(NEAP), comprimento de espiga (CPE), didmetro de espiga (DE), nimero de fileiras de grdos (NFG),
massa de 100 grdos (M100), produtividade de grdos (PROD), capacidade de expansdo (CE) e Volume de
pipoca (VP), avaliados para divergéncia (D) entre 20 linhagens S, de milho pipoca, na safra de
2014/2015, em Dourados/MS.

A capacidade de expansdo é uma caracteristica importante para o milho pipoca,
tendo em vista que é uma das caracteristicas que mais contribuiram para a identificacao
do grupo ao qual as linhagens pertencem, variando entre 26,94 (linhagem 3) a 12,66
mL/g (linhagem 14). Quando se pretende identificar linhagens com caracteristicas
superiores e de melhor aceitacdo no mercado consumidor, deve se considerar as
caracteristicas de maior interesse pelo consumidor e pelo produtor, sendo para a cultura
do milho pipoca, a produtividade e a capacidade de expansao.

Os caracteres florescimento feminino, florescimento masculino e didmetro de
colmo, foram sugeridos como passiveis de descarte, de acordo com o método de Singh,
uma vez que foram pouco informativos para a avaliacdo da dissimilaridade genética
entre as linhagens, ja que as estimativas de contribuicdo relativa foram de pequena
magnitude.

A importéncia relativa dos caracteres & de fundamental interesse dos
pesquisadores, possibilitando concluir com confiabilidade sobre a viabilidade de
empregar os descritores utilizados em estudos de divergéncia genética, reduzindo o
numero de caracteristicas, e eliminando aquelas que contribuem pouco para o estudo
(Cruz etal., 2011).

Rotili et al. (2012), em um trabalho de divergéncia genética com gendtipos de

milho, ao analisar a contribui¢do das caracteristicas para a divergéncia, observou que a
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caracteristica que mais contribuiu para a divergéncia foi a produtividade (21,8%),
concordando com os resultados encontrados neste trabalho. Arnhold et al. (2010), no
estudo de selecdo de linhagens Ss de milho pipoca com base em desempenho e
divergéncia genética, os caracteres de produtividade de grdos, massa de cem graos e
capacidade de expansdo se apresentaram entre os de maiores indices de importancia
relativa sobre a divergéncia, corroborando com os resultados obtidos no presente
estudo.

5.1.5 Consideragdes experimento linhagens S; (safra I)

Por meio das metodologias empregadas, foi possivel evidenciar a existéncia de
variabilidade genética entre as linhagens S, avaliadas para o periodo da safra | (2014/
2015). Os métodos de agrupamentos por técnicas multivariadas apresentaram
semelhangas entre si para representar a divergéncia genética entre as linhagens
avaliadas, sendo parcialmente concordantes nos agrupamentos. A maior semelhanca
entre 0 método de redes neurais pelo mapa de Kohonen em relacdo aos métodos
multivariados, deu-se aos resultados apresentados por meio das variaveis canénicas € a
maiores diferencas em relacdo ao método de Tocher..

Para 0s métodos de Tocher, varidveis candnicas, UPGMA e vizinho mais
distante, as linhagens 9 e 12 ficaram em grupos isolados, enquanto a linhagem 6 foi
alocado nos grandes grupos, nas referidas metodologias. O método de Kohonen
concordou parcialmente com o agrupamento das linhagens 11 e 14 com o método de
UPGMA, vizinho mais distante e varidveis candnicas, ao ficaram contidos dentro de um
mesmo agrupamento. Por meio do método de Kohonen as linhagens 4, 18 e 20
formaram um grupo, concordando parcialmente com as variaveis candnicas que reuniu
as duas linhagens 4 e 18 em um grupo, onde por UPGMA e o Tocher as linhagens
ficaram contidos em um grande grupo.

Para a escolha dos genitores deve ser levado em consideracdo a sua
dissimilaridade genética, bem como suas caracteristicas bioldgicas. As linhagens mais
divergentes e potenciais para serem indicadas como genitoras em futuros cruzamentos
sdo: linhagem 9, que apresentou a menor altura de planta (AP), a menor produtividade
(PROD) e volume de pipoca (VP); linhagem 12, que tem como caracteristica 0 maior
namero de fileira de grdos (NFG) e nimero de espigas autofecundadas por parcelas
(NEAP); linhagem 15, com a maior produtividade (PROD), volume por pipoca (VP),
capacidade de expansédo (CE) e prolificidade (PROLIF); e a linhagem 6 que apresenta
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maior diametro de colmo (DC) e menores dias para o florescimento feminino (FF) e
florescimento masculino (FM).

A indicagdo da linhagem 9 pode ser interessante, apesar dos valores médios
baixos para PROD e VP, uma vez que nos cruzamentos divergentes existe a maior
probabilidade de restabelecimento da heterozigose nos diversos locus génicos. A
escolha de genitores que possivelmente apresentem genes com locus homozigotos
recessivos € uma maneira estratégica, para se obter o maior éxito nos cruzamentos com
linhagens que apresentem a maioria de alelos dominantes e assim, obter o vigor hibrido

e manifestacao das caracteristicas de interesse na descendéncia.

5.2. Experimento linhagens Ss, safra 11 (2016/2017)
5.2.1 Anélises univariadas

Verificou-se diferenca estatistica significativa entre as linhagens a 1% de
probabilidade para as caracteristicas FF, FM, AP, DC, AQ, NEAP e CE, e significancia
de 5% de probabilidade para PROLIF, NFG e VP, indicando a existéncia de
variabilidade para essas caracteristicas entre as linhagens avaliadas (Tabela 6). Para AE,
CPE, M100 e PROD, nao foi verificado efeito significativo entre as linhagens,
indicando a inexisténcia de variabilidade entre as médias para essas caracteristicas.

As acurécias estimadas, em geral, para cada carater variaram acima de 64,49% a
96,77%, indicando elevada magnitude, exceto para CPE e DE, apontando uma boa
precisdo experimental, de acordo com os limites de classes estabelecidos em Cargnelutti
Filho e Storck (2009). Quanto maior a acurécia seletiva, maior é a confianga na

avaliacdo dos dados para o experimento.
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Tabela 6. Resumo das analises de variancia para os componentes de florescimento
feminino (FF), florescimento masculino (FM), altura de plantas (AP), altura de espigas
(AE), didmetro de colmo (DC), prolificidade (PROLIF), planta acamada e quebrada
(AQ), numero de espigas autofecundadas por parcela (NEAP), comprimento de espiga
(CPE), diametro de espiga (DE), numero de fileiras de grdos (NFG), massa de 100 graos
(M100), produtividade de gréos (PROD), capacidade de expansdo (CE) e Volume de
pipoca (VP) em 20 linhagens S3 de milho pipoca na safra de 2016/2017, em
Dourados/MS.

Quadrado Médio

Caracteres Blocos (2)* Linhagens (19)° Residuo (38)* Média  Acuracia (fs,)
FF 37,26 22,007 7,88 77,28 80,11
FM 36,88 26,08 5,46 76,53 88,91
AP 1002,68 635,517 125,81 131,67 89,55
AE 650,46 151,55™ 81,73 62,80 67,87
DC 107,33 6,76 2,48 16,99 79,58
PROLIF 2,37 0,21 0,09 2,07 74,18
AQ 9,65 6,54 2,42 5,85 79,35
NEAP 74,61 11,407 2,68 4,97 87,42
CPE 0,71 3,44" 2,66 9,561 47,50
DE 23,37 18,55™ 16,34 24,70 34,53
NFG 11,27 3,82" 1,89 11,11 71,00
M100 7,02 12,9594"™ 12,2956 13,19 71,55
PROD 17585,2395 13298,5623"™ 7767,5671 171,06 64,49
CE 2,81 34,5425 2,19 18,30 96,77
VP 6152573,5396 5219535,4921" 2568607,1412 311263 71,26

! Grau de liberdade. ™, ** * Nao significativo, Significativo a 1% e 5% de probabilidade
respectivamente, pelo teste F.

5.2.2 Andlises Multivariadas
5.2.2.1 Distancia generalizada de Mahalanobis

As medidas de dissimilaridade genética (D?), apresentaram magnitude de 9,71 a
156,72 (Tabela 7). As amplitudes dos valores das estimativas de dissimilaridade de
Mahalanobis observadas sugerem haver ampla variabilidade genética, viabilizando
desta forma, a escolha de genitores contrastantes para extracdo de linhagens
endogamicas ou utilizacdo direta das mesmas (Simon et al., 2012). As combinagdes
entre as linhagens 2 x 11 (156,72), e 3 x 2 (149,24), foram os pares mais divergentes,
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apresentando as estimativas mais elevadas da distancia generalizada de Mahalanobis. A
menor divergéncia foi observada entre os pares 3 x 4 (9,71), e 8 x 10 (10,78).

Valores de elava dissimilaridade, também foram encontrados para as
combinacg6es entre as linhagens 16 x 2 (145,40), 4 x 2 (125,40), 5 x 9 (115,64) e 7 x 9
(115,30), indicando maior divergéncia genética entre essas linhagens. Menores
dissimilaridades também foram observadas entre as combinacdes 1 x 18 (11,50), 5 x 5
(13,30), 7 x 18 (13,63), e 19 x 17 (14, 39), indicando que estes cruzamentos devem ser
evitados, uam vez que diminuem a chance de sucesso de reestabelecimento de heterose
na descendéncia.

A distancia de Mahalanobis é amplamente empregada em trabalhos para a
avaliacdo da divergéncia, pois esta, mostra-se uma medida de célculo de distancia
eficiente para a discriminacdo da dissimilaridade genética. Para a cultura do milho
pipoca, tem-se encontrado na literatura, diversos trabalhos com a utilizacdo desta
medida para a estimativa da divergéncia genética, como, Miranda et al. (2003), De
Paula (2009), Arnhold et al. (2010), Vittorazzi (2016), Melo et al. (2017), dentre outros.
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Tabela 7. Estimativas da dissimilaridade (D?) para as 20 combinagdes de linhagens mais similares e mais divergentes, respectivamente, com base na avaliacéo de

15 caracteres morfoagrondmicos quantitativos, em 20 linhagens S, de milho pipoca na safra de 2014/2015, em Dourados/MS.

Linhagem 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20

1 - 8719 33,87 27,47 39,57 49,08 31,96 20,57 79,51 27,02 18,33 21,35 27,22 2152 66,73 38,09 32,82 1150 24,99 37,07
2 - 149,24 125,40 43,22 4168 34,38 99,06 14259 11505 156,72 112,38 41,42 86,38 6578 14540 98,36 56,53 94,29 51,31
3 - 9,71 88,39 96,81 76,96 34,26 50,65 45,06 17,58 5158 63,96 31,63 65,26 22,13 22,38 33,76 26,75 77,71
4 - 7735 79,25 6556 39,79 40,08 48,13 23,63 63,01 51,76 26,03 48,22 16,93 20,95 26,90 21,17 20,56
5 - 13,30 33,66 32,94 11564 37,44 79,50 37,25 16,56 60,95 60,24 100,34 49,81 27,35 36,58 39,04
6 - 40,35 4486 87,70 40,70 91,73 4592 23,75 56,58 39,87 10245 51,23 36,70 37,45 39,76
7 - 50,34 115,30 59,37 74,68 60,89 26,11 4572 57,521 6518 5459 13,62 46,28 25,13
8 - 69,05 10,78 20,09 16,33 39,31 33,28 57,56 61,46 40,79 23,61 2482 47,64
9 - 81,22 71,02 98,04 9192 47,03 25,28 60,90 55,02 69,57 5327 71,22
10 - 23,93 19,43 48,19 51,85 74,51 76,62 51,67 36,23 23,83 64,83
11 - 3259 66,22 39,81 89,24 42,02 46,96 35,02 3355 73,67
12 - 40,14 40,26 86,18 79,35 43,30 34,01 38,03 72,53
13 - 30,47 46,48 67,25 2591 16,39 28,22 34,22
14 - 37,74 33,48 23,59 22,78 31,28 44,06
15 - 59,61 37,71 38,49 38,01 29,09
16 - 29,49 31,13 39,87 54,50
17 - 21,06 14,39 53,19
18 - 20,05 19,84
19 - 38,21
20 -
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5.2.2.2 Analises de agrupamentos pelos métodos de Tocher, ligagdo média nao
ponderada entre grupos UPGMA e vizinho mais distante

Pelo método de Tocher o grupo | foi 0 mais numeroso (Tabela 8), contemplando
50% das linhagens de milho pipoca avaliadas, assim como nas linhagens S, na safra I. O
grupo | foi constituido pelas linhagens 3, 4, 16, 17, 18, 19, 1, 14, 11 e 8, estes que
apresentaram os maiores valores médios de capacidade de expansdo, variando entre
18,49 e 23,50 mL/g. O grupo Il apresentou 20% dos agrupamentos, formado pelas
linhagens 5, 6, 13 e 7; o grupo Ill foi formado com as linhagens 10 e 12, com
semelhantes para didmetro meédio de colmo (27,35 e 27,57mm). O grupo IV
comtemplou as linhagens 9 e 15, que apresentaram a mesma média de dias para o
florescimento feminino (FF) (78 dias) e valores semelhantes para a massa de cem gréos

(M100) com valores de 9,95 e 9,06 g respectivamente.

Tabela 8. Agrupamento pelo método de otimizacdo de Tocher, com base na distancia
generalizada de Mahalanobis de 20 linhagens S; de milho pipoca, na safra de
2016/2017, em Dourados/MS.

Grupos Linhagens % linhagens
I 3 4 16 17 19 18 1 14 11 8 50
I 5 6 13 7 20
Il 10 12 10
v 9 15 10
\Y 20 5
Vi 2 3)

Os grupos V e VI apresentaram agrupamentos contendo apenas uma Unica
linhagem, sendo a 20 e a 2, respectivamente, indicando que estas, apresentam a maior
dissimilaridade genética em relacdo as demais, para eventuais cruzamentos, segundo o
método proposto por Tocher. A linhagem 2 apresentou como a menor média de
capacidade de expansdo (CE) com 11,66 mL/g em relacdo as demais e a linhagem 20
apresentou um dos menores valores médios para plantas acamadas e quebradas (AQ)
(1,0) além da menor quantidade de autofecundadas espigas por parcelas (NEAP) com

2,33 espigas, média.
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Vasconcelos et al. (2007) ressaltaram que o método de Tocher apresenta a
peculiaridade de reunir um maior ndmero de linhagens nos primeiros grupos e
geralmente individuos agrupados isoladamente nos Gltimos grupos. Nesse tipo de
estudo, tal caracteristica do metodo torna-se interessante, pois permite identificar
individuos geneticamente dissimilares e ndo somente grupos.

Em outros trabalhos de divergéncia genética, por meio da utilizacdo do método
de otimizacdo de Tocher, resultados semelhantes no padrdo de agrupamento dos
primeiros grupos, foram obtidos por Silva et al. (2016), para a dissimilaridade genética
e definicdo de grupos de recombinacdo em progénies de meios-irmaos de milho verde;
Rigon et al. (2015) entre hibridos de milho; Santos et al. (2015) com acessos de cupuagu
e Sulzbacher et al. (2017) na anélise de divergéncia genética em feijdo comum.

A partir do método de otimizacdo de Tocher foi estimada a dissimilaridade intra
e intergrupos (Tabela 9). A maior distancia média contida intragrupo foi observada no
grupo 1 (28,25), enquanto que a menor foi verificada no grupo 11 (19,43). As distancias
obtidas, atenderam ao critério estabelecido para o método de otimizacdo de Tocher,
onde os valores para as distancias intragrupos foram inferiores a qualquer distancia

intergrupos (Cruz et al., 2014).

Tabela 9. Distancias médias intra e intergrupos estimadas pelo método de otimizacéo de
Tocher, com base na dissimilaridade entre 20 linhagens S; de milho pipoca na safra de
2016/2017, em Dourados/MS.

Grupos | I i \Y/ \% Vi

I 28,25 54,51 40,75 56,73 50,20 109,86
I 25,62 46,24 76,84 34,54 40,18
I 19,43 84,99 68,68 113,72
v 25,28 50,16 104,19
\Y - 51,31
VI -

*Em negrito estdo destacadas as maiores distancias medias intergrupos.

As maiores distancias intergrupo encontradas foram entre os grupos Il e VI
(113,72), 1 e VI (109,86), e IV e VI (104,19), correspondendo aos grupos que possuem
as maiores dissimilaridades genéticas, indicando provavelmente as combinagdes mais
promissoras para cruzamentos. Segundo Barili et al. (2011), quanto maior o grau de
divergéncia entre 0s genitores, maior sera a variabilidade resultante na populacédo
segregante, e maior é a probabilidade de reagrupar os alelos em novas combinacdes

favoraveis.

56



O grupo VI, contendo a linhagem 2, foi indicado para os trés cruzamentos mais
dissimilaridades. Isso indica que esta linhagem apresentou alta divergéncia genética em
relacdo as demais, sendo interessante para utilizacdo como genitora, pois possivelmente
contribuird para a maximizacdo do vigor com o restabelecimento da heterose nos
cruzamentos e ampliacdo da base genética.

Contudo, além de se levar em consideracdo as distancias, € necessario que as
linhagens destinadas aos cruzamentos associem elevado potencial para as caracteristicas
de interesse para a cultura do milho pipoca, como a produtividade e a capacidade de
expansdo. Atendido este requisito, existe grande possibilidade de selecdo de genotipos
transgressivos, devido & ocorréncia de heterose e a acdo de genes complementares
(Falconer & Mackay, 1996; Carvalho et al., 2001). Sendo assim, torna-se interessante 0s
cruzamento entre as linhagens dos grupos | e VI para a capacidade de expansdo, uma
vez que estes que contém os maiores e menor valor para esse carater, respectivamente.

As menores distancias intergrupo foram obtidas entre os grupos 11 e V (34,54), 1l
e VI (40,18), e | e 11l (40,75) e 1l e 11l (46,24). O grupo Il apresentou as menores
distancias em relacdo a trés grupos, indicando possuir certa similaridade em relacdo aos
caracteres, cruzamentos entre linhagens dos grupos com baixas distancias genéticas,
pode apresentar baixa heterose, ndo sendo indicados para cruzamentos.

Pelo método de agrupamento UPGMA, o corte no dendograma foi realizado
considerando 50% variabilidade, que possibilitou a divisdo das linhagens em seis
grupos distintos (Figura 12). Esse critério foi definido considerando a mudanca abrupta
de nivel, conforme sugerido por Barroso e Artes (2003). O grupo | foi formado por 8
das 20 linhagens analisados, reunindo as linhagens 14, 18, 19, 17, 16, 4, 3, 1. O grupo 1l
contou com as linhagens 8, 10, 11 e 12, apresentando 0 menor nimero de dias para
florescimento masculino (FM). O grupo 111 pelas linhagens 15 e 9. O grupo IV 13,6 e 5.
O grupo V 7 e 20. O grupo VI com a linhagem 2, com menor capacidade de expansao
(CE). Os valores médios dos caracteres para cada linhagem dos grupos podem ser
observados no anexo 3.

Para o agrupamento pelo método do vizinho mais distante (Figura 13), com o
corte realizado a cerca de 25% de variacdo, houve a formacdo de sete grupos, com
grande concordancia aos realizados pelo método de UPGMA. A linhagem 2
permaneceu isolada nesse agrupamento, assim como 0s agrupamentos realizados para as
linhagens 7 e 20, linhagens 5, 6, 15, linhagens 9 e 15, linhagens 8, 20, 11 e 12 que

também foram condizentes
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Figura 12. Dendrograma representativo da dissimilaridade genética entre 20 linhagens S; de milho
pipoca, obtidas pela ligagdo média ndo ponderada entre grupos (UPGMA), a partir da medida de
dissimilaridade generalizada de Mahalanobis.
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Figura 13. Dendrograma representativo da dissimilaridade genética entre 20 linhagens S; de milho
pipoca, obtidas pela ligacdo completa do vizinho mais distante, a partir da medida de dissimilaridade
generalizada de Mahalanobis.
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A diferenca entre as duas metodologias se deu em relacéo a formacgéo do grande
grupo, em que pelo UPGMA as linhagens 14, 18, 18, 17, 4, 3 e 1 foram reunidas em um
mesmo grupo (grupo 1), contudo pelo vizinho mais distante as linhagens 3, 4 e 16
passaram a formar um novo grupo (grupo 1) e as linhagens 17,18, 19, 14 e 1
permaneceram reunidas em um mesmo agrupamento (grupo I1).

Diante dos resultados observados, pode-se enfatizar que 0s agrupamentos
realizados pelo método de UPGMA foram consistentes aos encontrados pelo método do
vizinho mais distante, inferindo sobre uma classificacéo eficiente.

Os métodos de Tocher, UPGMA, também demostraram semelhanca no
agrupamento das linhagens. A linhagem 2 foi isolada em ambos 0os métodos. Também,
houve concordancia em relacdo ao agrupamento das linhagens 9 e 15. As diferencas nos
agrupamentos, foram em relacdo a linhagem 20 que formou um grupo isolado no
método de Tocher e, pelo UPGMA a linhagem 20 foi agrupada com a linhagem 7
(grupo V). As linhagens 10 e 12 que constituiram o grupo Il no método de Tocher, no
método UPGMA foram alocados para o grupo Il, juntamente com as linhagens 11 e 8.

5.2.2.3 Disperséao gréafica de variaveis canénicas

Dentre as 15 varidveis candnicas, as trés primeiras variaveis explicaram mais de

76% da variacdo total, sendo para a primeira 40,22%, a segunda 23,03% e para a
terceira 13,10% (Tabela 10). Segundo Cruz et al. (2014), é desejavel para a descricdo da
divergéncia que as duas primeiras variaveis expliguem pelo menos 80% da variacdo
total, porém, em casos em que este limite ndo é atingido, a variacdo pode ser
completada com a dispersdo em relacdo a terceira e quarta variaveis canonicas.
Neste trabalho, esta porcentagem (80%) foi verificada na quarta varidavel canonica.
Contudo, optou-se por manter as trés primeiras variaveis canénicas, representando
76,35% da variacdo total. Quando as trés primeiras variaveis candnicas explicam mais
de 70% da variagdo, os dados se adequam a uma representacdo grafica tridimensional
(Régo et al., 2003; Bento et al., 2007).

Santos et al. (2009) ao estudarem a divergéncia genética em Capsicum spp
geragdo F,, relataram que as trés primeiras variaveis explicaram cerca de 73% da
variancia total para as caracteristicas quantitativas analisadas, ao qual foi gerado a
dispersdo grafica em espaco tridimensional, resultados que corroboram com o0s

encontrados no presente trabalho.
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Tabela 10. Estimativas das variancias (autovalores), variancias percentuais acumuladas
das varidveis canodnicas, visando estimar a dissimilaridade genética entre 20 linhagens
S3 de milho pipoca, na safra de 2016/2017, em Dourados/MS.

Varidveis Canobnicas Autovalores A; (Varidncia)  Variancia acumulada (%)
VC,; 40,22 40,22
VC, 23,03 63,25
VC; 13,10 76,35
VC,4 6,96 83,31
VCs 5,15 88,46
VCs 3,55 92,01
VC; 2,23 94,24
VCs 2,00 96,24
VCy 1,37 97,61
VCyp 1,04 98,65
VCyy 0,68 99,33
VCi; 0,38 99,71
VCiy3 0,18 99,89
VCiy 0,08 99,97
VCis 0,03 100

No grafico de dispersdo das linhagens, elaborado com base nas trés primeiras
variaveis canonicas (Figura 14), observou-se a formacao de sete grupos, sendo o grupo |
formado pelas linhagens 12, 11, 10 e 8; grupo Il linhagens 5, 6 e 13; grupo Il linhagens
1, 14, 17, 18 e 19 sendo o grupo mais numeroso; grupo IV linhagens 4, 3 e 9; grupo V
linhagem 2; grupo VI linhagens 7 e 20; e grupo VII linhagens 15 e 16.
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Figura 14. Dispersdo de escores de 20 linhagens Sz de milho em relacéo a trés variaveis canonicas (VC1,
VC2 e VC3), tendo como base em 15 caracteres morfoagrondémicos.
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Segundo Cruz et al. (2011), cruzamentos entre gendtipos de grupos distintos em
relacdo as variaveis candnicas, resultardo em escolhas de genitores que apresentardo a
maior exploracdo da heterose, e a distancia de um grupo para o outro contribuird ainda
mais para este resultado.

A linhagem 2, manteve-se em grupo isolado por meio da metodologias das
variaveis canonicas, Tocher, UPGMA e vizinho mais distante, sendo estas concordantes
em relacdo ao manté-lo em um grupo unitario. Para os agrupamentos das linhagens 7 e
20 (grupo VI), 12, 11, 10 e 8 (Grupo 1), 5, 6 e 13 (grupo 1), houve concordancia em
relacdo ao método de UPGMA com as varidveis canodnicas. As linhagens 4 e 3 que
faziam parte de grupos contendo vérias linhagens pelos métodos de UPGMA (grupo I) e
de Tocher (grupo 1), pelas variaveis candnica formaram um novo grupo juntamente com
a linhagem 9. As linhagens 15 e 9 que formavam um grupo nos meétodos de Tocher e
UPGMA, pela variaveis candnicas a linhagem 15 passou a ser reunido com a linhagem
16, e 0 9 com as linhagens 4 e 3, como descrito anteriormente.

O método de variaveis candnicas apresentou maior semelhanca nos resultados
dos agrupamentos com o método de UPGMA. Este fato pode ser explicado em funcéo
do agrupamento de Tocher preconizar sempre as maiores distancias entre grupos em
relacdo a distancia dentro dos grupos, o UPGMA apresenta uma formacdo mais
complexa, referindo-se as menores distancias, permitindo visualizacdo de acessos mais

similares dentro dos grupos (Bertan et al., 2006).

5.2.3 Redes Neurais Artificias

Por meio da técnica de redes neurais artificias, empregando o método de Mapa
auto-organizaveis de Kohonen, dos nove grupos pré estabelecidos com 3 linhas e 3
grades para o comando, as 20 linhagens foram classificados e sete classes foram
preenchidas, formando os sete grupos (Figura 15).

As linhagens foram organizadas em diferentes classes. A classe 1 (linha 1 coluna
1), foi constituida por quatro linhagens; para as classes 2 e 3 (linha 1 coluna 2, linha 1
coluna 3, respectivamente), foram alocados um linhagem em cada, destacando-se pela
dissimilaridade em relagéo as demais classes; para a classe 4 (linha 2 coluna 1), néo
ocorreu a classificagdo de linhagens, formando um grupo sem linhagens alocadas; para
as classes 5 e 6 (linha 2 coluna 2, linha 2 coluna 3, respectivamente), foram contidos
quatro linhagens para cada classe; para a classe 7 (linha 3 coluna 1), foram classificados
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quatro linhagens; para a classe 8 (linha 3 coluna 2), duas linhagens; e para a classe 9
(linha 3 coluna 3) ndo foi verificado a presenca de linhagens, como pode ser observado
na Figura 15.
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Figura 15. Mapa auto-organizavel de Kohonen para nove classes de classificacdo, formadas por meio de
rede neural artificial.

As classes onde as linhagens sdo classificados no mapa, sdo consideradas
regides de organizacdo da diversidade genética, onde as classes proximas representadas
pelos hexagonos, o preenchimento da area dos hexagonos representa a quantidade de
linhagens contidas naquela classe, quanto maior a concentracdo de linhagens, maior a
area preenchida, os grupos que possuem a maior quantidade de linhagens, é
representado pelo preenchimento completo do hexagono. As classes sdo contidas de
individuos que possuem certa similaridade com a classe vizinha (primeiro vizinho), as
classes mais divergentes constituem as regides dos extremos (ndo cooperam) e as
classes intermediarias ficam constituidas ao centro do mapa (segundo vizinho). Desse
modo, linhagens contidas nas classes que ndo cooperam, apresentam maior
dissimilaridade, podendo ser consideradas as mais distantes geneticamente.

Na figura 16 podemos observar a classificagcdo das 20 linhagens de milho pipoca
nas classes, e a constituicdo pelas linhagens dos sete grupos preenchidos, por meio dos
mapas de Kohonen. O grupo | foi constituido com as linhagens, 8, 10, 11 e 19 por
possuirem os maiores volume por pipoca (VP). O grupo Il foi formado pela linhagem 3,
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se diferindo em relacdo as demais, por possuir a maior capacidade de expansao. O grupo
Il com a linhagem 18; o grupo IV com as linhagens 6, 13, 14 e 16, que possuem 0S
valores de VP similares; grupo V com as linhagens 2, 7, 15 e 17; grupo VI com a
linhagens 1 4, 9 e 12 que possuem semelhancas nos valores de VP; e o grupo VII
formado pelas linhagens 5 e 20, sendo semelhantes em seus valores médios de VP.

O carater de VP foi o responsavel pela maioria das diferenciacdes e
organizacgdes entre as linhagens, pelo método de Kohonen. Os valores médios dos

caracteres para cada linhagem dos grupos podem ser observados no anexo 3.

Classificacdo das Observaces
ar VII[+ *
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Individuos

Figura 16. Mapa auto-organizavel de Kohonen, classificacdo das observagdes dos agrupamentos das
linhagens nas classes formadas por meio de rede neural artificial

As linhagens 3 e 18, foram alocadas em grupos isolados (grupos Il e IlI,
respectivamente), indicando serem as mais divergentes em relacdo as demais de acordo
com 0 metodo de Kohonen. As linhagens pertencentes aos grupos | e 11l sdo as mais
indicadas para cruzamentos com as linhagens dos grupos VII (classe 8) e grupo VI
(classe 7) devido a distancia organizacional entre 0s grupos no mapa, como pode ser
observado na figura 14. Os grupos IV e V apresentam-se como 0 mais préximo ao

grupo I, indicando menor dissimilaridade genética. O grupo Il, tem como vizinhos
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préximos os grupos | e IV. Os grupos Il e 11l também estdo alocados em classes de
primeiros vizinhos, apresentando possiveis distancia genéticas com grau certo grau de
similaridade. Os grupos V e VI também se apresentam com alta dissimilaridades entre
0s caracteres, sendo passiveis para cruzamentos.

Campos (2012), utilizou o método de redes neurais com a metodologia de
Kohonen, visando agrupamentos e identificacfes da analise da divergéncia em 138
genotipos de goiaba (Psidium guajava L.), ao qual foi possivel identificar a presenca de
divergéncia genética entre as linhagens avaliadas, e que a técnica foi capaz de fornecer
resultados para cruzamento entre gendtipos de grupos que forneceriam as caracteristicas
de frutos com boas qualidades industriais e consumo in natura, sendo importantes para
a utilizagcdo em programas de melhoramento da cultura.

A técnica de redes neurais tem sido empregada em diversos trabalhos de
identificacdo, selecdo de acessos e resolucdo de problemas. Azevedo (2016), utilizou a
aplicacdo de redes neurais artificiais no processo de classificacdo de orquideas do
género cattleya, buscando a identificacdo da classe de trés espécies de orquideas, onde
constatou-se, que a utilizacdo de redes neurais mostrou-se ideal para resolucdo da
identificacdo e classificacdo no trabalho. Carneiro (2015), em um avaliou o potencial
das redes neurais artificiais como ferramenta auxiliar no melhoramento da arquitetura
de plantas do feijoeiro, gerando resultados confidveis para predicao da caracteristica.

Os grupos encontrados neste trabalho por meio da rede de Kohonen, se diferiram
em relacdo a alguns agrupamentos formados nos métodos de analise multivariada de
otimizacdo de Tocher, hierarquico UPGMA, vizinho mais distante e variaveis
canonicas.

Para os métodos de Tocher, variaveis canbnicas, UPGMA e vizinho mais
distante a linhagem 2 foi agrupada separadamente, enquanto que as linhagens 3 e 18
foram alocadas em grandes grupos, formados por vérias linhagens, pelos métodos de
Tocher e UPGMA.

A classificacdo pelo método de Kohonen concordou parcialmente com o
agrupamento das linhagens 8, 10 e 11 com os método de UPGMA, vizinho mais
distante e variaveis candnicas, ao ficaram contidos dentro de um mesmo agrupamento.
Exceto pela presenca da linhagem 19 no lugar da 12. A linhagem 20 por Kohonen foi
agrupada com a linhagem 5, enquanto que para UPGMA e variaveis canénicas o
agrupamento foi realizado com a linhagem 7, e pelo método de Tocher a linhagem 20

ficou isolada. As linhagens 4 e 9 que formavam um grupo com a 3 (grupo 1V) pelas

64



varidveis candnicas, no método de Kohonen passaram a constituir um grupo com as
linhagens 1 e 2 (grupo VI), enquanto a 3 foi isolada. As linhagens 13 e 6, que faziam
parte de um grupo com a linhagem 5 por UPGMA, vizinho mais distante e varidveis
candnicas e parte de um grupo com 5, 6, 13 e 7 no método de Tocher, ja por Kohonen o
agrupamento se deu com as linhagens 14 e 16 (grupo 1V).

Em geral, 0 método de mapa auto-organizaveis de Kohonen, apresentou maior
semelhanga ao agrupamento realizados por meio das variaveis canfnicas e maiores
diferencas em relacdo ao método de Tocher.

De Melo (2015) em um estudo de divergéncia genética em acessos de melédo
utilizando redes neurais artificiais de kohonen, relatou a diferenca entre os grupos
encontrados em seu trabalho, que se diferiram profundamente aos encontrados por
Torres Filho (2008), com os mesmos dados, aplicando o métodos de analise
multivariada, observaram que as principais diferencas ocorreram em rela¢do ao método
de Tocher, o que corrobora com os resultados encontrados no presente trabalho.

Segundo Galvao et al. (1999), esta diferenca pode ser explicada em decorréncia
das redes neurais artificiais possuirem uma estrutura ndo-linear e ndo paramétrica, ao
qual conseguem captar caracteristicas mais profundas e complexas dos dados, sejam
quantitativos ou qualitativos, o que nem sempre é possivel com a utilizacdo das técnicas

estatisticas tradicionais.

5.2.4 Importéancia relativa dos caracteres

A andlise para estimar a contribuicdo relativa de quinze -caracteres
morfoagrondmicos para a expressdo da divergéncia genética, foi estimada segundo o
método de Singh (1981) baseado na distancia Generalizada de Mahalanobis, conforme
apresentado na figura 17.

Os caracteres CE (35,28%), VP (14,04%) e AP (11,71%), apresentaram a maior
contribuicéo para a divergéncia total entre as 20 linhagens S; de milho pipoca avaliadas.
O NEAP (7,95%) também apresentou uma contribuicdo relativamente importante sobre
a divergéncia.

A explicacdo em relagdo a capacidade de expansédo (CE) apresentar a maior
contribuicdo relativa, pode ser dada em funcdo que a andlise reuniu linhagens distintas,
onde as variagOes foram expressamente contrastantes, em relacdo a CE das médias que

variaram de 11,66 mL/g (linhagem 2) a 2350 mL/g (linhagem 3).
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Figura 17. Contribuicéo relativa de quinze caracteres morfoagrondémicos de florescimento feminino (FF),
florescimento masculino (FM), altura de plantas (AP), altura de espigas (AE), diametro de colmo (DC),
prolificidade (PROLIF), planta acamada e quebrada (AQ), nimero de espigas autofecundadas por parcela
(NEAP), comprimento de espiga (CPE), didmetro de espiga (DE), nimero de fileiras de grdos (NFG),
massa de 100 grdos (M100), produtividade de grdos (PROD), capacidade de expansdo (CE) e Volume de
pipoca (VP), avaliados para divergéncia (D) entre 20 linhagens S; de milho pipoca, na safra de
2016/2017, em Dourados/MS.

A capacidade de expansdo é um dos caracteres mais importante para o milho
pipoca, pois esta relacionada diretamente com a qualidade do produto final, onde quanto
maior a CE, maior a palatabilidade da pipoca, refletindo em uma das principais
caracteristicas para a aceitacdo no mercado consumido.

O carater volume de pipoca (VP), apresentou grande importancia em relacéo aos
agrupamentos das linhagens, uma vez que os grupos foram formados em relacdo a
semelhanca dos valores de VP apresentados, além de conter os dados referentes aos dois
principais caracteres da cultura, a produtividade e a capacidade de expanséo,
apresentados de forma conjunta.

Em relacdo a contribuicdo relativa do nimero de espigas por parcela, as médias
entre as linhagens apresentaram grandes variagOes, apresentando valores de 2,33
(linhagens 16 e 20) a até 10 espigas por parcela (linhagem 10).

De acordo com o metodo de Singh, os caracteres AE (0,10%) e DE (1,23%),
apresentaram as menores contribui¢cGes para a divergéncia genética, sendo sugeridos
como variaveis passiveis para descarte no presente estudo, pois seriam pouco

informativas, devido as estimativas de contribuicéo relativa de pequenas magnitudes.
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A importancia relativa dos caracteres auxilia no descarte de variaveis,
possibilitando uma melhor escolha de varidveis a serem consideradas na avaliacdo de
divergéncia genética entre populagdes ou linhagens (Cruz et al., 2014).

Melo et al. (2017), no estudo de estratégias de selecdo entre progénies meios-
irmdos de milho pipoca, observou que a capacidade de expansdo, foi o carater com a
maior contribuicdo relativa para a dissimilaridade genética. Arnhold et al. (2010), no
estudo de selecdo de linhagens de milho pipoca com base em desempenho e
divergéncia genética, a capacidade de expansdo também apresentou o maior indice de
importancia relativa sobre a divergéncia, corroborando com os resultados obtidos no

presente trabalho.

5.2.5 Considerac6es experimento linhagens S3 (safra I1)

Por meio das metodologias empregadas, foi possivel evidenciar a existéncia de
variabilidade genética entre as linhagens S; avaliadas para o periodo da safra Il. Os
métodos de utilizados para os agrupamentos apresentaram semelhancas entre si, para
representar a divergéncia genética entre as linhagens avaliadas, sendo parcialmente
concordantes nos agrupamentos. Em relacdo a comparacéo entre os métodos de analise
multivariada e as redes neurais dos mapas de Kohonen, a maior semelhanga se deu entre
os resultados apresentados por meio das variaveis candnicas, e maiores diferencas em
relacdo ao método de Tocher.

Para os métodos de Tocher, variaveis canonicas, UPGMA e vizinho mais
distante a L2 foi agrupada em grupo isolado, enquanto que as L3 e 18 foram alocadas
em grandes grupos, pelos métodos de Tocher e UPGMA. A classificacdo pelo método
de Kohonen concordou parcialmente com o agrupamento das L8, 10 e 11 com o0s
método de UPGMA, vizinho mais distante e variaveis canonicas, ao ficaram contidos
dentro de um mesmo agrupamento. Exceto pela presenca da L19 no lugar da 12. A L20
por Kohonen foi agrupada com a L5, enquanto que para UPGMA, vizinho mais distante
e variaveis candnicas o agrupamento foi realizado com a L7, e pelo método de Tocher a
L20 ficou isolada.

As linhagens mais divergentes e potenciais para serem indicadas como genitoras
em futuros cruzamentos sdo: linhagem 2, que apresenta a menor capacidade de
expansédo (CE), e volume de pipoca (VP); linhagem 3, tendo como caracteristica a maior
capacidade de expansao (CE); linhagem 10, com o maior produtividade (PROD),

volume por pipoca (VP), massa de cem graos (M100) e nimero de espiga por parcela
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(NEAP); e alinhagem 8 que apresenta maior didmetro de espiga (DE) e menores dias
para o florescimento feminino (FF) e florescimento masculino (FM).

O restabelecimento da heterozigose nos locus génicos é de fundamental
importancia, nesse sentido a escolha de genitores que apresentem caracteres
contrastantes faz-se necessario, sendo assim, a escolha da linhagem 2 mostra-se uma
estratégia eficiente para se obter maior éxito nos cruzamentos, ou seja, o vigor hibrido e
manifestacdo das caracteristicas de interesse nas progénies, o que justifica a indicacao

da linhagem 2 para os cruzamentos

5.3 Consideracoes finais

E possivel constatar diferencas entre os experimentos realizados, principalmente
em relacdo a dissimilaridade entre as linhagens. De acordo com a distancia generalizada
de Mahalanobis a maior dissimilaridade para as linhagens S, foi dada entre as linhagens
8 x 9 e 12 x 14, enquanto para as linhagens Sz a maior divergéncia ocorreram entre as
linhagens 2 x 11 e 3 x 2.

Para as linhagens S, (safra 1), os genitores selecionados como 0s mais
divergentes e promissores, foram as linhagens 9 apresentando a menor AP, menor
PROD e VP; a linhagem 12, com o maior NFG e NEAP; a linhagem 15, com o maior
PROD,VP, CE e PROLIF; e a linhagem 6 apresentando maior DC e menores dias para
FFe FM.

Para as linhagens S3 (safra Il) as linhagens selecionadas como genitores foram,
as linhagens 2 que apresentou a menor CE e VP; linhagem 3 apresentando a maior CE;
linhagem 10 com o maior PROD, VP, M100 e NEAP; e a linhagem 8 com maior DE e
menores dias para FF e FM.

As caracteristicas variaram de uma safra para outra, em relacéo a significancia e
a acurécia, indicando a possivel influéncia do ambiente e da constituicdo genética em
relacdo a variacgdo das linhagens.

O avanco no ciclo de autofecundacao resulta em alteragdes na sua constituigéo
génica das linhagens, resultando em diferencas em sua diversidade genética e
expressoes de suas caracteristicas. A cada ciclo de autofecundacdo o nimero de locus
em heterozigose é reduzido, onde na segunda geracdo de autofecundacgéo (S,) obtém
cerca 75% de homozigose, na terceira (S3) 87,5% (Nass et al., 2001). O avango na

geragdo aumenta em mais de 12% os niveis de homozigose, quando se eleva o indice, a
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constituicdo genética das linhagens sofrem alteracGes e a divergéncia contida séo
diferenciadas, bem como as expressdes de suas caracteristicas.

Os caracteres mais importantes para discriminagédo das linhagens S,, para a safra
I, foram o PROD (20,80%), VP (10,90%) e M100 (10,10%) e a CE (8,46%). Ja para as
linhagens S3 na safra Il, os caracteres CE (35,28%), VP (14,04%) e AP (11,71%) e o
NEAP (7,95%), apresentaram a maior contribuicdo relativa para a divergéncia total
entre as 20 linhagens S; de milho pipoca avaliadas.

Contudo, em relacdo a safra 1l pode-se ressaltar o favorecimento da capacidade
de expansdo, onde mesmo com o avang¢o do ciclo de autofecundagdo, ocorreu pouca
diferenca em relacdo de uma safra para outra, ao qual para a safra Il foi a principal
caracteristica de contribuicdo para a divergéncia genética nas 20 linhagens S3, podendo
indicar que entre as mesmas, tem-se linhagens que apresentam potencial para a
caracteristica, sendo de interesse para 0 melhoramento da cultura do milho pipoca.

Estresses abioticos, como temperatura e precipitacdo sdo fatores ambientais que
interferem fortemente na produtividade e outras caracteristicas do milho pipoca, que é
uma cultura bastante exigente em agua. O consumo de agua durante todo o ciclo da
cultura, na regido de cerrado, varia de 550 mm a 650 mm e desde a emergéncia até a
floracdo, a temperatura ideal para o desenvolvimento do milho é de 24 a 30°C (Fancelli
e Dourado Neto, 2000; Vaz de Melo et al., 2012).

Para as linhagens S, (safra 1) no o periodo da semeadura (més de setembro),
ocorreu uma precipitacdo regular com média de 81,60 mm, fornecendo uma boa
disponibilidade hidrica favorecendo a germinacdo e desenvolvimento para a cultura
(Figura 3). Para as linhagens S; (safra 1l) no periodo da data de semeadura (més de
novembro), ocorreu uma baixa precipitacdo com média de 51 mm (Figura 4) durante
todo o més, fase em que ocorreu a germinacao e desenvolvimento das plantulas. A baixa
disponibilidade hidrica pode ocasionar um estresse hidrico nas plantulas, afetando seu
desenvolvimento, em alguns casos sdo ocasionados danos que influenciam sob as
caracteristicas em todo seu ciclo vegetativo. As plantas tendem a aumentar o gasto de
energia para recuperacdo celular e passa a perder seu vigor de crescimento, podendo
levar a plantas mais susceptiveis a fatores ambientais, como exemplo, ao vento, levando
ao acamamento e o quebramento dos colmos, podendo afetar sobre a produtividade de
gréos final.

Para a safra I, no més de novembro, o indice médio de precipitacdo com 90 dias,

foram de 118,2 mm (Figura 3). Para a safra Il, no més de fevereiro, onde as plantas
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estavam com cerca de 90 dias, ja com as espigas autofecundadas, ocorreu uma
precipitacdo média com cerca de 228,6 mm (Figura 4). Para a 0 més de fevereiro na
safra Il, o alto indice pluviométrico e o vento, levou a perdas dos papéis Krafts que
realizam a protecdo das espigas, acamamento das plantas e apodrecimento das espigas
cobertas devida a alta umidade concentrada, afetando a qualidade e/ou ocasionando
perdas dos materiais. Fatores ambientais que possivelmente podem ter contribuido sobre
a diminuicdo da produtividade das plantas S; na safra Il. Fatores, que ndo ocorreram no
experimento para as linhagens S, conduzido na safra I.

Pode-se observar que ao decorrer de uma safra para outra, houve a reducdo dos
valores médios para os caracteres, principalmente em relagdo a produtividade, que para
as linhagens S; na safra I, foi o carater que mais contribuiu para a divergéncia genética e
para as linhagens Ss safra Il apresentou baixa contribuicdo, onde as linhagens passaram
a apresentar queda de 437,10 kg ha™, significando uma reducdo de cerca de 70% da
produtividade, indicando que as linhagens avaliadas ao decorrer da elevacdo da
homozigose nos locus génicos, apresentaram a diminuicdo da expressdo deste carater,

e/ou sofreram interferéncia devido as condi¢des ambientais.
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6. CONCLUSOES

Por meio das metodologias empregadas, foi possivel evidenciar a existéncia de
variabilidade genética entre as 20 linhagens S, e as 20 linhagens S; de milho pipoca em
estudo.

A composicdo genética distinta das linhagens em S, e S; e as diferencas
ambientais dos anos agricolas avaliados, influenciaram nas diferencas obtidas em
relacdo a divergéncia genética nos dois experimentos.

Os metodos de agrupamentos apresentaram semelhancas para representar a
divergéncia genética entre as linhagens avaliadas.

Entre os métodos multivariados, a dispersdo grafica de variaveis canonicas e 0
UPGMA, apresentaram a maior semelhanca entre si para os agrupamentos.

Entre os agrupamentos dos métodos multivariados e o de redes neurais de
Kohonen, o maior relacionamento ocorreu com 0s resultados apresentados pela
dispersdo grafica de varidveis candnicas e as maiores diferencas em relagdo ao metodo
de Tocher.

As linhagens S, mais divergentes e potenciais identificadas foram a 9, 12, 15 e
6; e as linhagens S3 mais divergentes foram a 2, 3, 10 e 8, podendo ser indicadas como
genitoras em futuros cruzamentos dialélicos.

Os caracteres que apresentaram a maior contribuicdo relativa para a divergéncia
e diferenciacdo das linhagens, para as linhagens S, foram a PROD, VP, M100 e CE; e
para as linhagens S os caracteres CE, VP, AP e NEAP.
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8. ANEXOS

Anexo 1. Resumo das anélises de variancia conjunta (safras | 2014/2015 e safra 11 2016/2017)
para os caracteres de florescimento feminino (FF), florescimento masculino (FM), altura de
plantas (AP), altura de espigas (AE), diametro de colmo (DC), prolificidade (PROLIF), planta
acamada e quebrada (AQ), nimero de espigas autofecundadas por parcela (NEAP), comprimento
de espiga (CPE), didmetro de espiga (DE), nimero de fileiras de grdos (NFG), massa de 100
grdos (M100), produtividade de grdos (PROD), capacidade de expansdo (CE) e Volume de
pipoca (VP); quadrado médio dos blocos no ambiente (Bl/amb), interacdo linhagens x ambiente
(L x Amb).

Quadrado Médio

Caract Bl/Amb Linhagens Ambiente L x Amb Residuo Média Ac
@* (19)* o (19)* (76)" (Fge)
FF 19,55 17,25™ 576,40 15,98" 8,20 75,09 25,57
FM 20,44 17,53"™ 785,40 16,96 6,21 73,97 17,06
AP 501,59 803,24™ 25404,00™ 149,24 ™ 119,66 146,21 90,22
AE 345,30 286,47 14834,52™ 106,74 "™ 78,03 73,91 79,17
DC 99,79 8,76 ™ 698,99 " 6,10™ 3,67 19,40 54,83
PROF 1,51 0,33 0,27™ 0,14™ 0.09 2,12 75,30
AQ 9,20 15,14™ 1062,07™ 20,42 6,21 5,82 14,20
NEAP 51,54 19,15™ 559,00 10,53" 5,52 7,12 94,91
CPE 1,02 312"™ 399,67 372" 2,04 11,38 15,80
DE 14,90 20,70™ 1068,39" 12,94™ 14,26 27,68 60,91
NFG 5,83 3,41™ 53,14 2,33™ 1,44 11,77 56,13
M100 6,14 2454" 0,21™ 8,84™ 7,97 13,23 79,93
PROD 48254,32 85068,77 ™ 5732369,82" 49977,38™ 21573,48 389,62 64,16
CE 6,01 48,45 "™ 94,11 28,10™ 6,01 19,18 64,69
VP 10450939,41  33730530,23™  2417849499,38" 31633655,16"  17315839,49 760135 23,79

! Grau de liberdade. ™, ** * Nao significativo, Significativo a 1% e 5% de probabilidade respectivamente, pelo
teste F.
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Anexo 2. Agrupamento de médias pelo teste de Scott-Knott para 0s componentes de
florescimento feminino (FF), florescimento masculino (FM), altura de plantas (AP),
altura de espigas (AE), diametro de colmo (DC), prolificidade (PROLIF), planta
acamada e quebrada (AQ), numero de espigas autofecundadas por parcela (NEAP),
comprimento de espiga (CPE), diametro de espiga (DE), numero de fileiras de graos
(NFG), massa de 100 grdos (M100), produtividade de grédos (PROD), capacidade de
expansdo (CE) e Volume de pipoca (VP) em 20 linhagens S, de milho pipoca na safra
de 2014/2015, em Dourados-MS.

Linhagens FF FM M100 PROD CE VP NFG DE

1 7033a 70,33a 1536b 575,74 b 20,94a 11854,09b 12,60a 31,24a
2 7366a 7133a 13,07c 693,22 a 19,05 b 13115,20a 12,55a 31,71a
3 71,33a 70,00a 1452b 650,22 a 26,94 a 16866,47a 12,72a 33,03a
4 72,33a 71,00a 11,56¢c 500,03 b 22,00 a 10523,33b 1266a 29,25a
5 7266a 70,00a 1536b 624,65 a 21,05a 13305,20a 11,50a 29,40a
6 69,33a 6866a 11,88c 520,04 b 17,72 b 880151b 11,90a 2742a
7 7500a 7166a 12,39c 339,43 Db 24,27 a 818459b 12,66a 3427a
8 7733a 7600a 1955a 1073,27 a 16,83 b 17997,34a 1306a 34,55a
9 7166a 71,00a 854c 305,63 b 16,66 b 4803,18b  11,73a 28,35a
10 7466a 7266a 17,86a 817,80 a 14,88 b 12160,50b 12,75a 3504a
11 70,00a  69,00a 9,47 ¢ 267,72b 20,16 b 5386,60b 11,42a 3256a
12 7133a 70,00a 12,36¢C 687,92 a 16,66 b 11490,12b 1454a 29,74 a
13 7366a 7133a 1347c 819,62 a 22,16 a 18009,78a 11,73a 30,1l1a
14 7466a 7233a 13,76¢C 387,85Db 12,66 b 4920,02b  1153a 30,58a
15 73,33a 7333a 10,90c 850,23 a 2461a 20930,70a 12,73a 29,19a
16 7366a 72,33a 13,03c 468,92 b 2461a 11596,46b 1161a 28,10a
17 7400a 72,00a 12,63c 625,54 a 22,33a 13979,06a 12,53a 29,30a
18 7166a 72,00a 10,84c 54591 Db 19,38 b 10606,82b 1344a 2814a
19 75,00a 73,00a 14,16b 728,11a 22,55a 16660,53a 13,29a 31,05a
20 7266a 70,33a 14,75Db 680,88 a 16,00 b 10610,13b 11,73a 30,21a
Linhagem AQ NEAP AE AP PROLIF CPE DC

1 13,66 a 9,33Db 90,83 a 168,16 a 1,86 b 12,80 b 18,53 a

2 8,33 Db 9,00 b 89,00 a 163,83 a 2,06 b 13,04 b 21,27 a

3 8,00b 7,66 b 97,83a 176,50 a 2,00b 14,68 a 2397a

4 7,330 9,00 b 88,16 a 170,16 a 243 a 14,56 a 23,54 a

5 11,00 a 8,33 Db 102,83 a 175,16 a 2,06 b 12,70 b 23,76 a

6 11,33 a 9,33 Db 93,00 a 164,66 a 2,00 b 12,98 b 2431 a

7 7,66 b 5,66 b 82,50 b 162,66 a 1,83b 14,76 a 20,24 a

8 11,00a 12,33a 86,50 a 171,33 a 2,00b 12,15 b 20,15a

9 2,33Db 9,66 b 63,66 b 132,16 b 2,06 b 14,60 a 22,54 a

10 8,33b 9,66 b 75,00 b 155,00 a 2,00b 12,77 b 19,76 a

11 7,66 b 8,66 b 77,16 b 168,5a 2,26 a 14,03 a 2193a

12 9,00 b 12,33 a 73,83 b 156,00 a 1,66 b 11,83b 2193a

13 9,33b 13,66 a 79,48 b 158,33 a 2,16 b 12,65 b 2190a

14 10,33 a 5,66 b 90,41a 161,71 a 2,56 a 14,00 a 2350a

15 14,66 a 6,66 b 88,66 a 144,83 b 2,86a 11,06 b 20,82 a

16 566Db 7,00 b 88,50 a 156,18 a 240 a 12,71 b 22,72 a

17 4,33b 9,66 b 76,11b 156,16 a 2,23b 13,84a 23,20 a

18 12,33 a 6,33b 85,83a 158,66 a 2,36a 12,79 b 2141a

19 4,66 b 9,66 b 83,66 a 155,50 a 2,56 a 11,99b 19,42 a

20 9,00 b 12,00 a 87,66 a 159,83 a 1,93 b 14,23 a 21,43a

* médias seguidas de mesma letra ndo diferem pelo teste de Scott-knott a 5% de probabilidade.
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Anexo 3. Agrupamento de médias pelo teste de Scott-Knott para 0s componentes de
florescimento feminino (FF), florescimento masculino (FM), altura de plantas (AP),
altura de espigas (AE), diametro de colmo (DC), prolificidade (PROLIF), planta
acamada e quebrada (AQ), numero de espigas autofecundadas por parcela (NEAP),
comprimento de espiga (CPE), diametro de espiga (DE), numero de fileiras de graos
(NFG), massa de 100 grdos (M100), produtividade grdos (PROD), capacidade de
expansdo (CE) e Volume de pipoca (VP) em 20 linhagens Sz de milho pipoca na safra
de 2016/2017, em Dourados-MS.

Linhagem FF FM M100 PROD CE VP NFG DE

1 76,00 b 74,33 Db 16,38a 177,15a 19,33b 342441 b 1190a 26,35 a
2 80,66 a 78,66 a 1238a 129,66 a 11,66 ¢ 1511,93 b 10,23 a 2322a
3 81,66a 80,66 a 1364a 178,66 a 23,50a 421721 a 10,76 a 26,05a
4 78,33 a 79,00 a 1494a 14423 a 22,16 a 3185,77 b 10,69 a 23,83a
5 75,00 b 74,33b 1399a 230,32a 13,16 ¢ 2991,48 b 12,23 a 28,20 a
6 74,33 Db 74,66 b 15,07a 199,70 a 12,33 ¢ 2479,04 b 12,26 a 25,79 a
7 79,33 a 77,66 a 1164a 7195a 16,83 b 1223,72b 8,52a 20,50 a
8 72,66 b 72,00 b 1460a 286,70 a 18,83 b 5407,90 a 12,06 a 28,54 a
9 78,00 a 78,00 a 995a 161,89a 20,50 b 3420,58 b 11,26 a 19,89 a
10 73,00b 72,00b 16,65a 320,43 a 17,83 b 5769,54 a 11,80 a 27,35a
11 74,66 b 73,66 b 1475a 21517 a 22,83a 4918,80 a 11,17 a 25,38 a
12 75,00 b 72,66 b 1321a 208,87a 16,99 b 3474,48 a 13,11 a 27,57 a
13 77,00 b 76,33 Db 11,72a 17792 a 14,83 ¢ 2537,33 Db 11,43 a 26,37 a
14 76,33b 74,33b 1229a 133,02a 19,00 b 2527,88 b 11,04 a 23,34 a
15 78,00 a 78,66 a 9,06 a 94,79 a 17,33 b 1654,19 b 10,43 a 20,87 a
16 81,00a 81,00a 15,68a 104,54 a 22,99a 2404,10 b 9,00 a 25,34 a
17 81,33a 81,33a 11,03a 8512a 19,49 b 1655,62 b 1153 a 25,08 a
18 78,66 a 78,00 a 1191a 102,39a 18,49 b 1886,30 b 9,77 a 2291a
19 78,33 a 77,66 a 13,08a 237,76 a 19,99 b 4661,50 a 12,00 a 24,04 a
20 76,33 Db 75,66 b 11,80a 160,67 a 17,99 b 2900,76 10,88 a 23,37a
Linhagem AQ NEAP AE AP PROLIF CPE DC

1 1,66 b 4,00b 60,53a 137,13a 2,06 b 10,31a 16,14 b

2 1,00 b 3,00 b 6426a 136,80a 2,33a 8,62a 16,95 b

3 3,33a 533D 6193a 137,33a 2,06 b 8,17 a 16,39 b

4 2,00 b 5,00 b 6566a 137,13a 2,60a 9,29 a 18,55 a

5 2,00 b 6,00 b 72,46a 14426a 2,00 b 9,55a 19,23 a

6 3,66a 7,00 b 66,13a 128,73 a 2,13b 10,58 a 18,27 a

7 1,66 b 2,66¢ 7493a 150,40a 1,66 b 9,75a 15,08 b

8 2,33Db 6,66 b 67,40a 139,33a 2,00 b 8,36 a 15,74 b

9 3,00a 6,33 Db 43,60a 88,46¢c 2,60a 8,05a 16,65 b

10 2,00 b 10,00 a 7166a 14580a 1,93 b 9,72 a 16,51 b

11 0,66 b 6,00 b 59,33a 138,80a 2,06 b 8,70 a 15,93 b

12 4,00 a 6,00 b 56,86a 131,66a 1,66 b 8,46 a 14,91 b

13 3,33a 5,00 b 5793a 137,80a 2,26 a 11,09 a 18,62 a

14 566a 4,33¢c 59,73a 124,26a 2,40a 9,82a 14,75 b

15 4,00 a 4,33¢c 58,40a 106,60 b 2,26 a 9,13a 17,36 b

16 4,33a 2,33¢ 58,46a 120,00b 1,800 b 1166a 1591 b

17 566a 3,66¢ 59,86a 131,80a 2,00 b 9,35a 19,10 a

18 1,66 b 2,66¢ 62,66a 13573a 1,86 b 8,93 a 16,82 b

19 4,00 a 6,66 a 7253a 14320a 1,93b 10,01 a 19,86 a

20 1,00 b 2,33¢ 6153a 117,13b 18Db 1151a 17,01 b

* médias seguidas de mesma letra ndo diferem pelo teste de Scott-knott a 5% de probabilidade.
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