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RESUMO

Dissertacao de Mestrado
Programa de Pos-Graduacdo em Agronomia
Universidade Federal de Santa Maria

VARIABILIDADE DE CARACTERES NUTRICIONAIS E DE

PRODUTIVIDADE DE GRAOS EM CULTIVARES DE MILHO
AUTORA: BRUNA MENDONCA ALVES
ORIENTADOR: ALBERTO CARGNELUTTI FILHO
Data e Local da Defesa: Santa Maria, 19 de fevereiro de 2013

O presente trabalho teve como objetivos, verificar se h& variabilidade
genética, em relacdo aos caracteres nutricionais e a produtividade de graos, entre as
cultivares de ciclo precoce, de ciclo superprecoce e transgénicas de milho, e,
existindo variabilidade, avaliar a divergéncia genética entre as cultivares com a
finalidade de selecionar cultivares para cruzamentos. Foram utilizados os dados de
trés experimentos conduzidos na safra agricola 2009/2010, na area experimental do
Departamento de Fitotecnia, da Universidade Federal de Santa Maria. Nesses
experimentos, foram avaliadas 76 cultivares de milho, sendo 36 de ciclo precoce, 22
de ciclo superprecoce e 18 cultivares transgénicas. Em cada experimento, apos a
colheita, em cada uma das trés repeticbes de cada cultivar, foram mensuradas as
seguintes variaveis: produtividade de graos, proteina bruta, lisina, metionina,
cisteina, treonina, triptofano, valina, isoleucina, leucina, fenilalanina, histidina,
arginina, extrato etéreo, amido e amilose em porcentagem da matéria bruta (%MB).
Para cada experimento, foi realizada a analise de variancia de cada variavel,
conforme o modelo matematico de blocos ao acaso. As médias das cultivares foram
comparadas por meio do teste de Scott-Knott. Para cada experimento foi realizada a
analise de agrupamento. Para isso, inicialmente foi feito o descarte de variaveis em
trés etapas: 1) retirada de variaveis sem efeito significativo para cultivar (teste F da
ANOVA); 2) retirada de variaveis causadoras de multicolinearidade na matriz de
correlacdo entre as variaveis e; 3) descarte de variaveis por meio da analise de
componentes principais. Apds, com as variaveis que permaneceram. Com as
variaveis que permaneceram foi determinada a matriz de distancia de Mahalanobis
(D e o agrupamento das cultivares foi realizado por meio do método UPGMA.
Posteriormente, foi construido um dendrograma e calculado o coeficiente de
correlacdo cofenética (CCC). Para testar a hipotese da diferenca entre os perfis de
médias de cada grupo, para cada experimento, foi realizada a andlise de variancia
multivariada. Ha variabilidade entre as cultivares de ciclo precoce, de ciclo
superprecoce e cultivares transgénicas em relacdo a produtividade de graos e aos
caracteres nutricionais de graos de milho. O amido néo apresentou variabilidade em
cultivares de ciclo precoce e cultivares transgénicas e a variavel metionina para
cultivares transgénicas. Com base nas variaveis produtividade de gréos, proteina
bruta e amilose, foram formados trés grupos para as cultivares de ciclo precoce, trés
grupos para as cultivares de ciclo superprecoce e dois grupos para as cultivares
transgénicas.

Palavras-chave: Zea mays L. Divergéncia genética. Distdncia generalizada de
Mahalanobis. Analise de agrupamento.
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This study aimed to verify whether there is genetic variability regarding
nutritional and productivity characters of grains among cultivars of early cycle, very
early cycle and transgenic maize and whether variability exists, discuss the
differences among the cultivars, in order to select cultivars for crossing. It was used
data of three experiments conducted during the harvest 2009/2010, at the
experimental area of the Plant Science Department of the Federal University of
Santa Maria. During these experiments were analyzed 76 maize cultivars, being 36
of early cycle, 22 of very early cycle and 18 of transgenic cultivar. In each
experiment, after the harvest, in each of the three replicates of each cultivar, it was
measured the following variables: grain productivity, crude protein, lysine,
methionine, cysteine, threonine, tryptophan, valine, isoleucine, leucine,
phenylalanine, histidine, arginine, ethere extract, starch and amylose in percentage
of crude material. For each experiment, it was made an analysis of variance of each
variable, according to a randomized block design. The averages of cultivars were
compared by using Scott-Knott test. For each experiment was used the cluster
analysis. Initially, discarding of variables was done in three steps: 1) Removal of
variables without significant importance for the cultivar (F test of ANOVA), 2)
Removal of variables that increase multicollinearity in the correlation matrix among
the variablesand 3) Removal of variables by main components analysis. With the
remaining variables was determined the Mahalanobis distance matrix (D2) and the
cultivar clustering was done by using UPGMA method. Posteriorly, it was built a
dendogram and calculated the cophenetic correlation coefficient. In order to test the
hypothesis of differences among the average profile, for each experiment, it was
calculated the evaluation of multivariate analysis of variance. There is variability
among the early cycle, very early cycle and transgenic cultivars regarding grain
productivity and nutritional characters in maize. Except starch which showed no
variability in early cycle cultivar and transgenic cultivar, and methionine variables for
transgenic cultivars. Based on variables grain productivity, crude protein and
amylose, three groups were formed for early maturity cultivars, three groups for
veryearly cycle cultivars and two groups for transgenic cultivars.

Keywords: Zea mays L.. Genetic divergence. Mahalanobis generalized distance.
Cluster analysis.
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1 INTRODUCAO

O milho (Zea mays L.) € uma planta da familia Poaceae, originaria da América
Central, sendo cultivada em praticamente todas as regibes do mundo, nos
hemisférios norte e sul, em climas Umidos e regides secas. No Brasil, a cultura é
destaque na producdo, sendo responsavel por colocar o pais como terceiro no
ranking mundial de area semeada e de producdo de milho, atras apenas dos
Estados Unidos da América (primeiro) e da China (segundo) (FAOSTAT, 2010).

E um dos cereais mais cultivados e consumidos mundialmente, e sua
importancia esta associada a versatilidade em sua utilizac&o, pois € considerado um
alimento energético para dietas humanas e animais, com potencial para ser
aproveitado também como fonte protéica (PAES, 2006). Devido seu potencial
produtivo, assume importante papel socioecondémico, considerado indispensavel
como matéria-prima, para diversos complexos agroindustriais dentre eles a
alimentagdo humana e animal (FANCELLI; DOURADO-NETO, 2000).

O melhoramento genético na cultura do milho esta voltado, principalmente,
para 0 aumento na produtividade de gréos e de outras caracteristicas agronémicas
desejaveis como por exemplo estatura de planta e altura da insercdo da espiga. Isso
fez com que o milho perdesse valor nutricional, ocorrendo, especialmente,
diminuicdo nos teores de proteina e de 6leo nos graos. Para Lima e Bellaver (1999),
isso esta relacionado a correlacdo negativa entre a produtividade de gréos e a
percentagem dos teores de proteina e de 6leo nos graos

O valor nutricional dos graos de milho, pode ser afetado por diversos fatores,
entre eles as caracteristicas genéticas da cultivar e o0 manejo do sistema de
producéo, principalmente, em relagédo ao nitrogénio aplicado, devido a esse nutriente
estar altamente relacionado ao teor de proteina nos gréos (LEA; AZEVEDO, 2006).
Com isso, é importante e necessario desenvolver estudos para solucionar os varios
problemas que envolvem esses fatores, buscando obter altas produtividades de
graos, com elevada qualidade nutricional dos mesmos. Estudos tem sido realizados
visando a melhoria da qualidade nutricional em grédos de milho (OLIVEIRA et al.,
2004; RODRIGUES; CHAVES; PACHECO, 2006; HOUMARD et al., 2007; JESUS et
al., 2008; MITTELMANN et al., 2011).



14

O cruzamento entre genotipos superiores, deve ser realizado entre os
genotipos que apresentam as melhores carateristicas entre 0os grupos para resultar
em maior ganho de heterose e de variabilidade genética. Para o estudo da
divergéncia genética, técnicas multivariadas podem ser empregadas para a selecéo
de gendtipos divergentes, de acordo com as caracteristicas fisiologicas,
morfoldgicas, produtivas e nutricionais. Para isso, métodos de agrupamento podem
ser utilizados para facilitar a interpretacédo desta dissimilaridade, com a finalidade de
separar um grupo original em subgrupos, de forma a obter homogeneidade dentro
do grupo e heterogeneidade entre os grupos (HAIR et al., 2009). Conforme descrito
por Cruz e Carneiro (2003), a diversidade genética entre genotipos com base nas
caracteristicas mensuradas, pode ser verificada a partir da distancia generalizada de
Mahalanobis (D?). Essa distancia D? pode ser estimada quando o experimento
encontra-se sob delineamento experimental.

Diante do grande numero de gendétipos de milho existentes, provenientes de
diferentes programas de melhoramento genético, e a falta de conhecimentos sobre a
variabilidade genética das cultivares em relacdo aos caracteres nutricionais, 0
presente trabalho teve por objetivos verificar se ha variabilidade genética em relacéo
aos caracteres nutricionais e a produtividade de gréaos, entre as cultivares de milho
de ciclo precoce, de ciclo superprecoce e cultivares transgénicas, e, existindo
variabilidade, avaliar a divergéncia genética entre as cultivares com finalidade de

selecionar cultivares para cruzamentos.



2 REVISAO BIBLIOGRAFICA

2.1 Cultura de milho (Zea mays L.)

O milho € uma graminea pertencente a familia das Poaceas, da tribo
Maydeae, do género Zea e da espécie Zea mays L.. Pesquisadores tém
demonstrado grande interesse pela origem da cultura, resultando em véarias
pesquisas, tornando assim o milho uma espécie altamente domesticada, que
necessita de intervencdo humana (BOREM; MIRANDA, 2007).

E uma planta C4, que possui mecanismo fotossintético que utiliza o diéxido de
carbono com mais eficiéncia. Apresenta uma estreita relacdo entre a produtividade
de graos e a sua capacidade de aproveitamento de energia solar, ndo apresentando
saturacdo a radiacdo solar (FANCELLI; DOURADO-NETO, 2004). Seu ciclo
vegetativo varia entre 110 e 180 dias, de acordo com a caracterizacdo dos genétipos
em ciclos precoce, superprecoce ou normal. Periodo este que € compreendido desde
a semeadura até a colheita (FANCELLI; DOURADO-NETO, 2000).

E considerada uma das principais culturas agricolas do Brasil em termos de
volume produzido. Sua producdo € destinada, principalmente, para a alimentacéo
animal (aves e suinos). Superado apenas pelos Estados Unidos e pela China, o
Brasil € o terceiro maior produtor mundial de milho. A area semeada no Brasil na
safra 2011/2012 foi de 15,18 milhdes de hectares, com uma producdo de 72,98
milhdes de toneladas, conferindo uma produtividade média de 4,81 t ha™. Os
maiores estados produtores sdo: Parana, Mato Grosso, Goias, Minas Gerais e Rio
Grande do Sul, nessa ordem. O Rio Grande do Sul na safra 2011/2012, obteve uma
producdo de 3,34 milhdes de toneladas, em uma area semeada de 1,1 milhdes de
hectares e uma produtividade média de 3,00 t ha™ (CONAB, 2012).

A cultura de milho alcanca elevados niveis de produtividade de graos, quando
cultivada em ambiente favoravel e com técnicas de cultivo adequadas. Essa
evolucdo se deve as crescentes pesquisas realizadas em diversas areas,
principalmente no melhoramento genético (GORGULHO; MIRANDA, 2001).
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Ha diversos hibridos de milho, e segundo Miranda Filho e Viégas (1987) séo
classificados e definidos como: 1) Hibrido simples: é o resultado do cruzamento de
duas linhagens endogamicas (A x B). Geralmente é mais produtivo do que outros
tipos de hibrido, com uniformidade de plantas e espigas; 2) Hibrido duplo: é o
cruzamento de dois hibridos simples [(A x B) x (C x D)], ou seja, quatro linhagens.
Apresenta maior variabilidade genética quando comparado a outros hibridos, menor
uniformidade de plantas e de espigas e menor produtividade de graos; 3) Hibrido
triplo: € o cruzamento de um hibrido simples (A x B) com uma terceira linhagem (C)
que seja abundante em pdlen, dando origem ao hibrido triplo [(A x B) x C]; e 4)
Hibrido simples modificado: é parecido com o hibrido triplo formado pelo cruzamento
de duas linhagens aparentadas (A x A’) e como parental masculino uma linhagem B,
originando o hibrido simples modificado [(A x A’) x B], diminuindo principalmente o
custo com a producdo de sementes.

Além do tipo de hibrido, os grdos de milho também s&o classificados
conforme a textura do grdo, em que o endosperma € dividido em farinaceo e vitreo,
cada qual com suas caracteristicas quimico-fisicas especificas. Os grdos de milho
classificados como duro, apresentam uma maior propor¢cao de endosperma vitreo,
enquanto que os graos de milho dentado ou mole apresentam maior proporcéo de
endosperma farindceo (HOSENEY, 1994).

A grande demanda por alimentos faz com que, principalmente, o0s
pesquisadores do melhoramento genético em milho, desenvolvam cultivares
adaptadas as condicdes climaticas de cada ambiente, aliada a elevada
produtividade de gréos e a qualidade nutricional dos mesmos, com isso € possivel

se reduzir custos, principalmente, na nutricdo animal, onde o milho € muito utilizado.

2.2 Determinacao e composicao nutricional de grédos de milho

A composicao nutricional pode ser determinada com Espectroscopia de
reflectancia de infravermelho proximo (NIRS), que segundo Silva (2011) é a
ferramenta ideal para a identificacdo de componentes tais como gordura, proteina
bruta, umidade, fibras, agucares e amido. Essa técnica ndo destrutiva permite que

as analises nutricionais dos grdos sejam realizadas simultaneamente, com grande
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reprodutibilidade e precisdo, em menos de um minuto, proporcionando um melhor
controle de qualidade e consideravel reducdo de custos (SILVA, 2011). Varios
trabalhos mostram que a técnica NIR ja esta bem estabelecida na andlise de cereais
e alimentos (MURRAY; GARRIDO, 1990; GIVENS et al., 1991; DARDENNE et al.,
1993; KRISHNAN et al., 1994).

O milho, dentre os cereais, € 0 mais empregado na nutricdo animal, e para
uma adequada formulacéo das racGes € necessario conhecer o seu valor nutricional.
A sua composicao varia de acordo com o tipo de semente, de solo, da adubacéo e
com as condi¢des climéaticas (MCKEVITH, 2004). O gréo de milho pode ser dividido
em trés partes: pericarpo, endosperma e embrido. Cada fracdo, pode ter sua
composicdo quimica alterada. Seja na organizacdo do material genético, sua
qualidade e por fatores ambientais aos quais 0s graos sdo expostos incluindo a
colheita, 0 manuseio e 0o armazenamento. Os nutrientes encontram-se distribuidos
de forma variada entre as estruturas morfolégicas do grdo. O endosperma
caracteriza-se por ser a maior fracdo do grdo (83%) e concentra 75% das proteinas
e 98% dos carboidratos que sdo constituidos principalmente por amido (PAES,
2006).

Nos grdos de milho o amido apresenta-se como carboidrato de reserva. E o
principal responséavel pelas propriedades tecnologicas que caracterizam grande
parte dos produtos processados. O amido, contribui para diversas propriedades de
textura em alimentos, possuindo aplicagdes industriais como espessante,
estabilizador de coléides, agente gelificante e de volume, adesivo, na retencdo de
agua, dentre outros (SINGH et al.,, 2003). A forma estrutural do amido € um
homopolissacarideo, composto por cadeias de amilose e amilopectina. Sendo que a
amilose é constituida por unidades de glicose unidas por ligagdes glicosidicas a- 1,4,
formando uma cadeia linear. Ja a amilopectina € constituida por unidades de glicose
unidas em a- 1,4 e a- 1,6, formando uma estrutura ramificada (ELIASSON, 2004;
TESTER; KARKALAS; QI, 2004).

Em gréos de milho os teores de amido encontrados foram 75,70% (FREITAS
et al., 2005), 65% a 66% (GURIA, 2006), 66,25% e 73,45% (RODRIGUES et al.,
2001). Ja o teor de amilose encontrado por Van Soest (1994) em milho foi de 28%.

Depois do amido, o componente mais expressivo € a proteina. As proteinas
sdo polimeros de alto peso molecular, cujas unidades basicas sdo 0os aminoacidos

ligados entre si por ligacbes peptidicas formando longas cadeias, em varias
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estruturas geométricas e combinagcdes quimicas para formar as proteinas
especificas, cada qual com sua prépria especificidade fisiologica. Séao
macromoléculas presentes em todas as células dos organismos vivos, como
construtoras da estrutura corpérea e catalisadoras de reacbes metabdlicas
(LENHINGER; NELSON; COX, 1995).

As proteinas do milho sdo divididas em: albuminas, globulinas (proteinas
soluveis), prolaninas e glutelinas, distribuidas em todas as partes dos graos, porém
a maior quantidade estad no endosperma (75%), mas a maior concentracao esta no
germe (SGARBIERI, 1996).

No grdo de milho, a proteina representa, aproximadamente, 10% do peso do
grdo, e, é constituida por albuminas, globulinas, glutelinas e prolaminas. As
albuminas e globulinas sédos proteinas estruturais, enquanto as glutelinas e
prolaminas sé@o proteinas de reserva. As prolaminas, conhecidas em milho como
zeinas, juntamente com as glutelinas representam 90% do total de proteina no gréo
em plena maturacao fisiolégica. A zeina € considerada rica em leucina, metionina,
alanina, prolina, glutamina e pobre em lisina e triptofano e as glutelinas séo ricas em
lisina e triptofano. As prolaminas e zeinas, iniciam seu acumulo no endosperma,
desde o inicio de enchimento de grdos ate a maturacéo fisiolégica,formando uma
matriz protéica as glutelinas e em corpos protéicos as zeinas. Ja as albuminas, que
sdo as responsaveis pelo acumulo de amido, estdo presentes, desde a fecundacéao
do ovério (SATORRE, et al., 2010).

Em trabalhos realizados com grdos de milho, os teores de proteina bruta
encontrados foram de 7,33% a 8,27% (FURLAN et al., 1998; D’AGOSTINI et al.,
2004; FREITAS et al., 2005; SANTOS et al., 2005; CASTRO et al., 2009). Em graos
de milho semi dentado o valor encontrado foi de 7,69% (CANTARELLI et al., 2007).
Ja em graos de milho alto 6leo e milho alta lisina os valores de proteina bruta foram
de 8,27% e 8,26%, respectivamente (ROSTAGNO et al. 2011).

A qualidade da proteina depende do seu perfil aminoacidico. Os aminoacidos
sdo formados por carbono, hidrogénio, oxigénio, nitrogénio e, ocasionalmente, por
enxofre e sdo as unidades estruturais basicas de todas as proteinas (LENHINGER,
1995). Os cereais em geral sdo pobres em aminoacidos essenciais como lisina,
triptofano e treonina, sendo a lisina o aminoacido mais limitante na dieta dos animais

ruminantes.
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O uso de fertilizantes nitrogenados na cultura do milho, proporciona aumento
na produtividade de graos, no conteudo relativo de proteinas (PIERRE et al., 1977),
e no conteudo de aminoécido lisina nos graos (KNIEP; MASON, 1999). O que seria
interessante, visto que o milho possui um valor nutricional bastante limitado para
humanos e animais por ser deficiente em aminoacidos essenciais, especialmente
lisina (NELSON, 1969).

Em estudo desenvolvido por Rostagno et al. (2011), avaliando a presenca de
aminoacidos em graos de milho, encontraram em percentagem de matéria bruta
0,24% lisina, 0,17% metionina, 0,19% cisteina, 0,32% treonina, 0,07% triptofano,
0,40% valina, 0,29% isoleucina, 1,02% leucina, 0,41% fenilalanina, 0,26% histidina,
0,39% arginina.

Outro componente importante, presente no grao de milho, sdo os lipideos
(extrato etéreo), que sdo compostos pouco sollveis ou até mesmo insollveis em
agua e soluveis em compostos organicos como éter etilico, éter de petréleo e
cloroférmio (RODRIGUES, 2010). O aumento na concentracdo de lipidios nos graos
de milho, pode representar uma reducdo dos custos de producdo, dos quais a
alimentacdo animal e humana representam uma parte importante da destinacédo dos
graos de milho (NORDSTRON; BEHRENDS; MEADE, 1972).

Os valores de lipideos (extrato etéreo) oscilaram entre 2,55% e 5,69% em
trabalhos realizados por Garcia-Lagombra e Harbers (1991), Lima et al. (2003) e
Castro et al. (2009). Em estudo realizado por Cantarelli et al. (2007), com cultivar de

milho alto 6leo o valor de extrato etéreo foi 5,75%.

2.3 Divergéncia genética

O estudo da divergéncia genética é base de qualquer programa de
melhoramento genético. Nesse estudo, dificuldades sdo encontradas, em que uma
delas consiste em definir os progenitores a serem cruzados. E necessario conhecer
0s problemas da cultura, na regido em que se deseja cultivar os progenitores,
possibilitando uma escolha inicial de progenitores, que possuam caracteristicas de
interesse superiores e que sejam adaptadas a regido (ALMEIDA; PELUZIO;
AFFERRI, 2011).
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A analise da divergéncia genética visa identificar as combinac¢fes hibridas de
maior efeito heterdtico e maior heterozigose, o que possibilita a formacdo de
genaotipos superiores. Dentre os métodos biométricos que se destinam a avaliacao
da divergéncia genética citam-se as analises dialélicas, que avaliam a heterose
manifestada nos hibridos. Porém, nessas andlises é necessario avaliar todas as
combinacdes hibridas, o que pode inviabilizar o estudo, em caso de elevado numero
de genitores (CRUZ; REGAZZI, 1997).

A divergéncia genética também pode ser avaliada por meio de métodos
preditivos, que dispensam a obtencdo dos hibridos, o que facilita a analise da
divergéncia genética. Para a predicao da divergéncia genética, podem ser usados
métodos multivariados, dentre eles o0s componentes principais, métodos
aglomerativos e a andlise de variaveis canbnicas. A escolha do método depende da
precisdo desejada pelo pesquisador e da forma com que os dados sdo obtidos
(CRUZ; CARNEIRO, 2003).

O sucesso dos programas de melhoramento, direcionados a melhorias na
qualidade nutricional de grdos de milho associada a produtividade de gréos,
depende, essencialmente, da existéncia de variabilidade genética a ser explorada
pela selecdo. No estudo da divergéncia genética, a analise multivariada tem sido
uma ferramenta intensivamente utilizada em vérias culturas, como o milho (DOTTO
et al., 2010; OLIBONI et al., 2012; PAIXAO, 2008; ROTILI et al., 2012; SIMON;
KAMADA; MOITEIRO, 2012;), mandioca (CAMPQOS, et al. 2010), linhagens de meléo
pele de sapo (NUNES, et al., 2011) e soja (ALMEIDA; PELUZIO; AFFERRI, 2011).

2.3.1 Diagndstico de multicolinearidade

A multicolinearidade, denota que duas ou mais variaveis independentes estao
altamente correlacionadas, de modo que uma variavel pode ser altamente explicada
pela(s) outra(s) variavel(eis), acrescentando pouco na explicacdo do conjunto de
variaveis como um todo (HAIR et al., 2009).

Em andlise de agrupamento, o diagnéstico de multicolinearidade é um
pressuposto basico a ser atendido, visto que as variaveis multicolineares sao
implicitamente ponderadas com maior peso (BARROSO; ARTES, 2003; HAIR, et al.,
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2009).

O grau de multicolinearidade da matriz de correlacdo pode ser estabelecido
com base no seu numero de condicdo (NC), que € a razdo entre 0 maior e 0 menor
autovalor da matriz de correlacdo. Assim, quando o numero de condicdo é menor
que 100, a multicolinearidade € fraca e ndo ocasiona problema para anélise; quando
situa-se entre 100 e 1000, a multicolinearidade é de moderada a forte; e quando é
maior que 1000 a multicolinearidade é severa (MONTGOMERY; PECK, 1982).

O diagndstico de multicolinearidade, em analise de agrupamento foi utilizado
em milho por Cargnelutti Filho e Guadagnin, (2011) que apresentou
multicolinearidade fraca, ndo sendo necessario o descarte de varidveis e um estudo
realizado por Cargnelutti Filho, Storck e Ribeiro (2009), avaliando a analise de
agrupamento de cultivares de feijjdo em presenca e em auséncia de
multicolinearidade, concluiram que o efeito da multicolinearidade deve ser

contornado para proporcionar padrdes de agrupamentos adequados.

2.3.2 Andlise de componentes principais

A técnica dos componentes principais € uma andlise multivariada importante
no melhoramento genético, que consiste em transformar um conjunto original de
variaveis em outro conjunto de dimensédo equivalente, que possuem propriedades de
reter o maximo da variacao inicialmente disponivel e ser independentes entre si com
minima perda de informacdo (CRUZ; REGAZZI, 1997). Essa técnica também
permite simplificar um conjunto de n variaveis em poucos componentes,
proporcionando uma consideravel simplificacdo dos calculos e interpretacdo dos
resultados, principalmente quando se tem um grande namero de variaveis (CRUZ;
CARNEIRO, 2003). Além disso, a técnica de componentes principais possibilita a
avaliacdo da importancia de cada varidvel em estudo sobre a variagéo total entre os
genotipos. Geralmente é utilizada em estudos de diversidade genética, mas também
pode ser utilizada com a finalidade de auxiliar na identificacdo de caracteres que
menos contribuem na discriminacdo de genoétipos e eliminar varidveis que mais

contribuem nos ultimos componentes principais (CRUZ; REGAZZI, 1997).



22

Em trabalho realizado por Dovale, Fritsche-Neto e Silva (2011) em milho, a
técnica de componentes principais foi empregada com a finalidade de eliminar

variaveis que menos contribuiram para a divergéncia genética entre os hibridos.

2.3.3 Distancia Generalizada de Mahalanobis (D?)

A Distancia Generalizada de Mahalanobis (D? é uma medida que explica as
correlacdes entre varidveis de uma maneira que pondera igualmente cada uma
delas (HAIR et al.,, 2009). Leva em consideracdo a correlacdo residual entre os
caracteres, podendo seu valor ser estimado a partir das médias dos dados originais
e da matriz de covariancias residuais (matriz de dispersdo) ou a partir de dados
transformados. Quando se dispde de informacbes provenientes de ensaios
experimentais € possivel se obter a matriz de dispersdo residual e as médias das
caracteristicas (CRUZ; REGAZZI, 1997).

Em estudo realizado por Dotto et al. (2010), avaliando a divergéncia genética
entre 24 cultivares comerciais de milho, a distancia generalizada de Mahalanobis
(D), foi utilizada como base para a analise de agrupamento das cultivares, formando
oito grupos. Essa grande divergéncia genética encontrada entre as cultivares €,
principalmente, devida a sua origem e a composicdo genética entre elas (cultivares
de polinizagcéo aberta, hibridos simples, duplos e triplos). J& em estudo desenvolvido
por Miranda et al. (2003) avaliando o potencial de melhoramento e a divergéncia
genética de cultivares de milho-pipoca, observaram que as estimativas das
distancias generalizadas de Mahalanobis (D?) indicaram com clareza os pares de
cultivares mais distantes e os mais similares geneticamente.

Segundo Paixéo et al. (2008), em pesquisa realizada em divergéncia genética
e avaliacdo de popula¢cbes de milho em diferentes ambientes, utilizaram a distancia
generalizada de Mahalanobis (D?) para a identificacdo dos grupos na analise de
agrupamento, e concluiram que, existe baixa divergéncia genética entre as
populacdes de milho avaliadas, ndo havendo diferenca estatistica significativa entre
0S genotipos avaliados quanto a produtividade de graos.

Em estudo realizado por Oliboni et al. (2012), avaliando a divergéncia

genética e as correlacdes com heterose e capacidade de combinacéo de 12 hibridos
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de milho e 66 cruzamentos obtidos entre eles, em que distancia generalizada de
Mahalanobis foi utilizada como base para a formacdo dos grupos na analise de
agrupamento, afirmaram que a divergéncia genética € necessaria para heterose, no

entanto, ndo é suficiente para assegurar heterose em alto nivel.

2.3.4 Andlise de agrupamento

A analise de agrupamento tem por finalidade reunir por critério de
classificacdo, os genitores em varios grupos, de tal forma que exista elevada
homogeneidade dentro do grupo e elevada heterogeneidade entre 0s grupos,
minimizando a variacdo dentro e maximizando a variancia entre os grupos (CRUZ;
REGAZZI, 1997; BERTAN et al., 2006).

A analise de agrupamento, permite classificar n hibridos avaliados em um
conjunto de p variaveis, com o objetivo de separar os hibridos em grupos, de forma
a permanecer no mesmo grupo os hibridos mais semelhantes. E uma técnica
bastante utilizada no inicio de programas de melhoramento genético, pois facilita a
escolha de parentais mais dissimilares, associados a alta variabilidade dos
caracteres de interesse do pesquisador, levando a geracdo de uma populacéo
segregante, com alta probabilidade de apresentar as caracteristicas de interesse do
pesquisador, bem como reduzir 0 tempo e 0S custos em um programa de
melhoramento (CRUZ; CARNEIRO, 2003).

A identificacdo visual de grupos homogéneos a partir das estimativas de
dissimilaridades entre gendtipos é dificil. Para isso métodos de agrupamentos
podem ser utilizados para realizar estas interpretacdes, tornando o exame visual das
medidas mais simplificadas.

Dentre os métodos mais usados citam-se os métodos hierarquicos e os de
otimizacdo, sendo os primeiros os mais utilizados (CRUZ; REGAZZI, 1997). Nos
meétodos hierarquicos, 0s genitores sdo agrupados por um processo que se repete
em varios niveis até que seja estabelecido um dendrograma, no qual € realizado um
corte, definido pelo pesquisador, com a finalidade de separar as cultivares conforme
a divergéncia genética existente. O dendrograma € (til na visualizagdo das

semelhancas entre 0s genitores, sendo quanto menor a distancia entre 0s mesmos
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maior a semelhanca (CRUZ; REGAZZI, 1997). Cruz (1990) recomenda que o corte
seja feito onde possa ser observada mudanca brusca de nivel.

Existem alguns estudos com métodos objetivos para a formacédo dos grupos,
dentre os poucos existentes, o de Mojena (1977), € um procedimento baseado no
tamanho relativo dos niveis de fusbes (distancias) no dendrograma. O outro método
objetivo € o RMSSTD (Root Mean Square Standard Deviation), que realiza por meio
da andlise grafica dos valores da raiz quadrada do desvio padrdo médio. Em
trabalho realizado por Faria et al. (2012), avaliando os métodos de agrupamento em
estudo da divergéncia genética entre 49 acessos de pimentas, concluiram que o
método RMSSTD apresentou maior poder de discriminacdo dos grupos, quando
comparado ao método Mojena e o método de Tocher.

A analise de agrupamento foi empregada em diversos trabalhos realizados
em milho (MIRANDA et al., 2003; COIMBRA et al., 2010; CARGNELUTTI FILHO e
GUADAGNIN, 2011; ROTILI et al., 2012; SIMON; KAMADA; MOITEIRO, 2012).

2.3.5 Método hierarquico da ligagdo média entre grupo (UPGMA)

Dentre os métodos hierarquicos, o da ligacdo média entre grupo (UPGMA)
(“Unweighted Pair-Group Method Using Arithmetic Averages”), € 0 mais comumente
utiizado (MOHAMMADI et al., 2003), empregados nos estudos de divergéncia
genética, ndo havendo preocupacdo com o numero de grupos formados (CRUZ;
REGAZZI, 1997; CRUZ; CARNEIRO, 2003). Esse método proporciona pesos iguais
a cada gendtipo do grupo calculando a similaridade média de um genétipo que
pretende se juntar ao grupo existente Também n&o considera a estrutura de
subdivisdo do grupo, evitando caracterizar a dissimilaridade por valores extremos
entre os gendtipos (MEYER, 2002).

Em trabalho desenvolvido por Cargnelutti Filho e Guadagnin (2011), com
base em resultados obtidos em 69 experimentos de competicdo de cultivares de
milho, concluiram que o método da ligacdo média entre grupo (UPGMA), foi 0 mais
eficiente na consisténcia do padrao de agrupamento de cultivares de milho.

Em estudo realizado por Silva et al. (2009), com milho pipoca, observaram

que o méetodo UPGMA foi considerado superior aos métodos de Tocher e ao
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métodos hierarquico do vizinho mais préximo e do vizinho mais distante. Em
trabalho desenvolvido por Cargnelutti Filho et al. (2008), comparando métodos de
agrupamento em feijao, verificaram que o método hierarquico da ligacdo média entre
grupo (UPGMA), forma grupos concordantes e coerentes com a origem genética do
germoplasma avaliado. Para os autores Dias (1998) e Arriel et al. (2006) o método
UPGMA é relatado como superior para o agrupamento no estudo de divergéncia

geneética.

2.3.6 Validacdo dos agrupamentos

A validacdo dos agrupamento tem por objetivo estabelecer qual particdo
possui uma melhor estrutura de agrupamento em um conjunto de dados. A validacao
€ realizada para verificar a capacidade do dendrograma em reproduzir as matrizes
de dissimilaridade (HAIR et al., 2009).

O coeficiente de correlagcédo cofenética € utilizado para avaliar a consisténcia
do padrao de agrupamento em métodos de agrupamentos hierarquicos. O
coeficiente de correlacdo cofenética, é obtido comparando-se as matrizes de
dissimilaridade geradas com a representacdo grafica dos agrupamentos, assim
guanto mais proximo de 1, menor serd a distorcdo provocada pelo agrupamento dos
individuos com os métodos (BARROSO; ARTES, 2003; CRUZ; CARNEIRO, 2003).
Em trabalho realizado por Cargnelutti Filho e Guadagnin (2011), o coeficiente de
correlacdo cofenética foi utilizado para verificar a consisténcia do padrédo de
agrupamento.

Os métodos multivariados da anélise de variancia, denominados de MANOVA
(multivariate analyis of variance), sdo aqueles em que se procura identificar
diferencas significativas entre vetores de médias desses grupos (PONTES, 2005). A
validacdo dos agrupamentos pode ser realizada pela MANOVA, devido a analise ser
utilizada quando ha mais de uma variavel dependente avaliada, e o objetivo &
analisar simultaneamente multiplas medidas de cada variavel. Assim, o foco primario
da MANOVA ¢é testar as diferengcas de um conjunto de variaveis ou o perfil de
médias destas devido as relagfes sobre uma ou mais variaveis controladas (HAIR et
al., 2009).
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Esta metodologia foi utilizada em trabalho realizado por Cargnelutti Filho et al.
(2008), na cultura do feijdo e revelou que o perfil de médias dos grupos foram
diferentes. Em estimativas de tamanho de parcela, essa técnica foi empregada e, no
referido estudo mostrou que os vetores de médias foram diferentes (CARGNELUTTI
FILHO et al., 2011).



3 MATERIAL E METODOS

3.1 Instalacdo e conducgéo dos experimentos

Os dados utilizados foram provenientes de trés experimentos de milho (Zea
mays L.), conduzidos na safra agricola 2009/2010, na area experimental do
Departamento de Fitotecnia, da Universidade Federal de Santa Maria (UFSM),
municipio de Santa Maria (latitude 29°42’S, longitude 53°49’'W e 95m de altitude). A
area estd incluida na regido fisiografica da Depressao Central do Estado do Rio
Grande do Sul. O clima da regidao € do tipo fundamental Cfa subtropical umido,
conforme classificacdo de Koppen. A precipitacdo pluviométrica durante periodo
experimental foi de 1.374 mm. A temperatura do ar média diaria do periodo de
experimento foi de 23,9 °C. A precipitacdo pluviométrica e as temperaturas minima e
maxima diaria do ar durante o periodo experimental foram medidas em uma estacao
meteoroldgica convencional pertencente ao 8° Distrito de Meteorologia do Instituto
Nacional de Meteorologia (DISME/INMET). A temperatura média (Tmed) diaria foi
calculada pela média aritmética das temperaturas minima e maxima. O solo é
classificado como Argissolo Vermelho distrofico arénico (EMBRAPA, 1999) e de
textura superficial franco arenosa.

Foram avaliadas 76 cultivares de milho, sendo 36 de ciclo precoce, 22 de
ciclo superprecoce e 18 transgénicas. Estas cultivares pertenciam a rede de ensaios
de competicdo de cultivares de milho, do Estado do Rio Grande do Sul. A relacao
das cultivares que compuseram cada um dos experimentos (precoce, superprecoce
e transgénico) foi determinada pela Fundacdo Estadual de Pesquisa Agropecuaria
(FEPAGRO) que € a instituicdo que coordena a rede de ensaios de competicdo de
cultivares de milho do Rio Grande do Sul.

Nas tabelas 1, 2 e 3, apresenta-se a relacdo das cultivares, com o namero,
nome da cultivar, base genética, procedéncia e textura do gréo, das 36 cultivares de
ciclo precoce, das 22 de ciclo superprecoce e das 18 cultivares transgénicas,

respectivamente.
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Tabela 1 — Numero, nome, base genética, procedéncia e textura do grédo de
cultivares de milho de ciclo precoce avaliadas no ano agricola de 2009/2010.

NuUmero Nome Base genética Procedéncia Textura do grdo
1 20A55 Hibrido triplo Agromen Semi Duro
2 30A91 Hibrido simples Agromen Semi Duro
3 ATL 200 Hibrido triplo Atlantica Semi Dentado
4 BM 207 Hibrido duplo Biomatrix Semi Duro
5 BM 822 Hibrido simples Biomatrix Semi Dentado
6 CD 321 Hibrido simples Coodetec Semi Dentado
7 CO 327 Hibrido simples modificado Coodetec Duro
8 CO 388 Hibrido duplo Coodetec Semi Dentado
9 DKB 245 Hibrido simples Dekalb Duro
10 Dx 510 Hibrido triplo Delta Semi Duro
11 2B655 Hibrido triplo Dow Semi Duro
12 2B688 Hibrido triplo Dow Semi Duro
13 PMS 0219A54 Hibrido triplo Embrapa Semi Duro
14 FTH 404 Hibrido duplo FT Sementes Semi Duro
15 FTH 900 Hibrido triplo FT Sementes Semi Duro
16 CEP M 128 Hibrido simples Fundacep Semi Duro
17 CEP M 130 Hibrido simples Fundacep Semi Duro
18 CEP M 143 Hibrido simples Fundacep Duro
19 GNZ 2005 Hibrido triplo Geneze Sementes Semi Duro
20 GNZ 2728 Hibrido duplo Geneze Sementes Semi Duro
21 GNzZX 0744 Hibrido duplo Geneze Sementes Semi Duro
22 KSP 1356 Hibrido simples KSP Sementes Semi Duro
23 KSP 3246 Hibrido triplo KSP Sementes Semi Duro
24 BX 945 Hibrido simples Nidera Semi Dentado
25 BG 7060 Hibrido triplo Pioneer Semi Duro
26 P 30B39 Hibrido simples modificado Pioneer Semi Duro
27 SHX 5121 Hibrido triplo Santa Helena Duro
28 SHX 7222 Hibrido simples Santa Helena Duro
29 SHX 7323 Hibrido simples Santa Helena Duro
30 XB 6012 Hibrido simples Semeali Semi Dentado
31 XBX 70202 Hibrido simples Semeali Semi Dentado
32 AG 8025 Hibrido simples Agroceres Semi Duro
33 AG 9040 Hibrido simples Agroceres Semi Duro
34 P 30R50 Hibrido simples Pioneer Semi Duro
35 AG 5011 Hibrido triplo Agroceres Semi Dentado
36 AG 2020 Hibrido duplo Agroceres Semi Duro

Fonte: Informacbes fornecidas pela FEPAGRO para realizacdo do experimento da rede de

competicéo de cultivares de milho do Rio Grande do Sul, no ano agricola 2009/2010.
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Tabela 2 — Numero, nome, base genética, procedéncia e textura do grdo de
cultivares de ciclo superprecoce de milho avaliadas no ano agricola de 2009/2010.

NuUmero Nome Base genética Procedéncia Textura do grao
1 BM 911 Hibrido simples Biomatrix Semi Dentado
2 Dx 915 Hibrido simples modificado Delta Semi Duro
3 2B433 Hibrido triplo Dow Semi Dentado
4 PMS 3919 Hibrido simples Embrapa Semi Duro
5 PMS 1635A08 Hibrido triplo Embrapa Semi Duro
6 FTH 960 Hibrido triplo FT Sementes Duro
7 GNZ 0729 Hibrido simples Geneze Sementes Semi Duro
8 GNZ 9505 Hibrido simples Geneze Sementes Semi Duro
9 Bx 898 Hibrido simples Nidera Semi Dentado
10 HS 79707 Hibrido simples Nidera Semi Dentado
11 PRE 12512 Hibrido simples Prezzotto Semi Duro
12 PRE 22D11 Hibrido duplo Prezzotto Semi Duro
13 PRE 22511 Hibrido simples Prezzotto Semi Duro
14 PRE 22T10 Hibrido triplo Prezzotto Semi Duro
15 RBX 79 Hibrido simples Riber Semi Dentado
16 SHS 7090 Hibrido simples Santa Helena Semi Duro
17 SHX 7111 Hibrido simples Santa Helena Semi Duro
18 AG 9045 Hibrido simples Agroceres Semi Duro
19 BALU 7690 Hibrido simples Sementes Balu Duro
20 SG 6302 Hibrido triplo Sementes Guerra Semi Duro
21 AG 9020 Hibrido simples Agroceres Semi Dentado
22 BG 7060 Hibrido triplo Pioneer Semi Duro

Fonte: Informacgfes fornecidas pela FEPAGRO para realizacdo do experimento da rede de
competicéo de cultivares de milho do Rio Grande do Sul, no ano agricola 2009/2010.

Tabela 3 — Numero, nome, base genética, procedéncia e textura do grdo de
cultivares transgénicas de milho avaliadas no ano agricola de 2009/2010.

NUmero Nome Base genética Procedéncia Textura do grdo
1 AS 1551 YG Hibrido simples AGROESTE Semi Duro
2 AS 1555 YG Hibrido simples AGROESTE Duro
3 AS 1572 YG Hibrido triplo AGROESTE Duro
4 AS 1573 YG Hibrido simples AGROESTE Semi Duro
5 AS 1578 YG Hibrido simples AGROESTE Duro
6 DKB 240 YG Hibrido simples DEKALB Semi Duro
7 DKB 566 YG Hibrido triplo DEKALB Semi Dentado
8 2B604 HX Hibrido simples DOW Semi Duro
9 P30B39 Y Hibrido simples modificado PIONEER Semi Duro
10 P30F36 Y Hibrido simples PIONEER Semi Duro
11 P30F53 Y Hibrido simples PIONEER Semi Duro
12 P30F53 H Hibrido simples PIONEER Semi Duro
13 P32R48 Y Hibrido simples PIONEER Semi Duro
14 BG 7060 Y Hibrido triplo PIONEER Semi Duro
15 AG 8011 YG  Hibrido simples modificado AGROCERES Semi Dentado
16 AG 9020 YG Hibrido simples AGROCERES Semi Dentado
17 BG 8124 YG Hibrido simples AGROCERES Semi Duro
18 BG8418 YG Hibrido simples AGROCERES Semi Duro

Fonte: InformacBes fornecidas pela FEPAGRO para realizacdo do experimento da rede de
competicéo de cultivares de milho do Rio Grande do Sul, no ano agricola 2009/2010.
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Em todos os experimentos, as cultivares de ciclo precoce, de ciclo
superprecoce e cultivares transgéncias, foram avaliadas adotando o delineamento
blocos ao acaso com trés repeticbes. A semeadura foi realizada no dia 26 de
outubro de 2009, com adubacéo de base de 37,5 kg ha™ de nitrogénio (N), 150 kg
ha de fésforo (P.Os) e 150 kg ha™ de potassio (K.0). As unidades experimentais
foram constituidas de duas fileiras com cinco metros de comprimento, espacadas em
0,8 m. No momento da semeadura em cada linha foram colocadas duas sementes a
cada 0,20 m e apOs a emergéncia das plantas depois foi realizado o desbaste para
ajustar a populacéo para 62.500 plantas ha™. A emergéncia das plantas ocorreu
entre os dias 01 e 03 de novembro do mesmo ano e a colheita foi realizada no dia
15 de marco de 2010. Foram realizadas trés aplicacfes de adubacado nitrogenada
em cobertura, quando as plantas apresentavam com trés, cinco e dez folhas,
totalizando 450 kg ha™ de uréia (FANCELLI; DOURADO NETO, 2004). E os demais
tratos culturais (controle de pragas e plantas daninhas) foram realizados de modo a
ndo comprometer o desenvolvimento da cultura de milho (RODRIGUES;
GUADAGNIN; PORTO, 2009)

3.2 Caracterizacao nutricional dos graos

Inicialmente, apdés a colheita das espigas, em cada repeticdo de cada
tratamento foi estimada a produtividade de graos (PROD) a 13 % de umidade, em t
ha™ e coletada uma amostra de 500 gramas de grdos de milho. Cada amostra foi
acondicionada em um saco de papel e levada a estufa de circulagao forcada de ar
até atingir umidade média de 10%. ApdOs a secagem, os graos foram moidos em
micromoinho (MA-630, Marconi), a fim de obter tamanho entre 0,5 a 0,3 mm de
granulometria e acondicionadas em embalagens hermeticamente fechadas até o
momento das analises nutricionais dos gréos. As varidveis mensuradas foram:
proteina bruta (PB); aminoacidos: lisina (LIS), metionina (MET), cisteina (CIS),
treonina (THR), triptofano (TRP), valina (VAL), isoleucina (ILE), leucina (LEU),
fenilalanina (FEN), histidina (HIS) e arginina (ARG); extrato etéreo (EE); amido
(AMD) e amilose (AML) todos- em porcentagem da matéria bruta (%MB). As

determinacdes de proteina bruta, aminoacidos, extrato etéreo e amido foram
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realizadas através do espectrofotdmetro NIR (“Near Infrared Reflectance”), usando
ajuste de calibracao pelo procedimento analitico CEAN 010 da Adisseo Brasil AS. O
teor de amilose (AML) (em porcentagem) foi determinado conforme técnica
iodométrica descrita por Martinez e Cuevas-Perez (1989), seguindo as etapas de
dissolucéo, gelatinizacdo, acidificagdo e adicdo de solucdo de iodo para

complexacdo com o amido e leitura em espectrofotdmetro a 620 nm.

3.3 Andlise estatistica

A andlise estatistica dos dados foi iniciada com a verificacdo das
pressuposi¢cdes de normalidade e homogeneidade do modelo matematico da analise
de variancia. Para verificar se as pressuposi¢cdes do modelo matemético foram
satisfeitas, utilizaram-se o0s seguintes testes: (a) teste de Kolmogorov-Smirnov:
verifica a normalidade da distribuicdo dos erros (CAMPOS, 1983) e, (b) teste de
Levene: verifica a homogeneidade das varidncias residuais entre os tratamentos
(STEEL; TORRIE; DICKEY, 1997).

Para cada uma das variaveis mensuradas nos experimentos, foi realizada a
analise de variancia (ANOVA) conforme o modelo do delineamento blocos ao acaso
Yij = m + ti + bj + eij em que: Yij é o valor observado referente a variavel Y, na
unidade experimental que recebeu a cultivar i localizada no bloco j; m é uma
constante; ti é o efeito fixo da cultivar i, bj € o efeito aleatério do bloco j e eij é o valor
correspondente ao erro experimental, conjuntamente independentes, com
distribuicdo normal de média zero e variancia comum o? (STORCK et al., 2006).

As meédias das cultivares foram comparadas por meio do teste de Scott-
Knott, a 5% de probabilidade. Esse teste € indicado quando ha interesse numa
separacdo real de grupos de médias, sem a ambiguidade nos resultados
(FERREIRA et al., 1999).

As variaveis que néo apresentaram diferencgas significativas, em nivel de 5%
de probabilidade, pelo teste F da analise de variancia, ndo foram incluidas na
analise de agrupamento, por ndo apresentarem variabilidade genética entre as
cultivares. Devido as diferentes escalas de medidas utilizadas na mensuracdo das
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variaveis, foi realizada a padronizacdo das varidveis e determinada a matriz de
coeficientes de correlagéo fenotipica para cada um dos experimentos.

Posteriormente, foi realizado o diagndstico de multicolinearidade, com a
finalidade de eliminar variaveis altamente correlacionadas (CRUZ, 2006), conforme
critério de Montgomery e Peck (1982). Esses autores estabeleceram que quando o
namero de condicdo € menor que 100, a multicolinearidade é considerada fraca e
nao ocasiona problemas na analise de agrupamento.

Com a finalidade de descarte de variaveis, foi realizada o andlise de
componentes principais. Foram eliminadas as varidveis que mais contribuem nos
altimos componentes principais. Apos a eliminacdo das varidveis sem efeito
significativo de cultivares, das causadoras de multicolinearidade e as que mais
contribuem nos Ultimos componentes principais, com as trés variaveis que
permaneceram (produtividade de graos, proteina bruta e amilose) foi determinada a
matriz de distancia generalizada de Mahalanobis (D% entre as cultivares. Essa
matriz de distancias, em escala relativa, foi utilizada como medida de dissimilaridade
para a analise de agrupamento das cultivares por meio do método hierarquico da
ligacdo média entre grupo (UPGMA), também definido como unweighted pair-group
average (CRUZ, 2006; CRUZ, 2003). Ap6s foi construido um dendrograma e
calculado o coeficiente de correlagdo cofenética (CCC). O CCC permite verificar a
capacidade do dendrograma em reproduzir a matriz de dissimilaridade. Quanto mais
préximo de 1 for o CCC maior a consisténcia do agrupamento.

Ap6s a construcdo do dendrograma, foram identificadas as -cultivares
pertencentes a cada grupo e foram estimadas as médias de cada variavel dentro de
cada grupo. Essas médias foram transformadas em vetores, onde a maior média
equivale a um. Realizou-se a analise de variancia multivariada (MANOVA) a 5% de
probabilidade para testar a hipétese da diferenca entre vetores de média de cada
grupo pelos critérios de Wilk’'s e verificar se os perfis diferem. Para cada
experimento, as médias dos grupos foram representadas em um grafico de perfis de
médias (BARROSO; ARTES, 2003).

As analises estatisticas foram realizadas com auxilio dos softwares Genes (CRUZ,
2006) e BioEstat 5.0 (AYRES et al., 2007) e do aplicativo Office Excel.



4 RESULTADOS E DISCUSSAO

Ap6s a aplicagdo do teste Kolmogorov-Smirnov, verificou-se que no
experimento onde foram avaliadas as cultivares de ciclo precoce, os erros das
variaveis lisina (LIS), metionina (MET), cisteina (CIS) e triptofano (TRP), néo
ajustaram-se a distribuicdo normal, essas variaveis correspondem a 18,75% do total
de variaveis. A variavel TRP, dentre as varidveis nutricionais, foi a que apresentou o
maior coeficiente de variagdo (CV) e por consequéncia 0 pressuposto de
normalidade nao foi atendido para os trés experimentos. Ja nos experimentos onde
foram avaliadas as cultivares de ciclo superprecoce e cultivares transgénicas apenas
a variavel triptofano (TRP), ndo se ajustou a distribuicdo normal (Tabela 4). Quando
ocorre a violagdo do atendimento de alguma pressuposicdo, como por exemplo, a
auséncia de normalidade dos erros, isso pode elevar o verdadeiro nivel de
significancia do teste de hipdtese, resultando em maior probabilidade de erro tipo |
(MARTIN; STORCK, 2008). Para a pressuposicdo de homogeneidade das variancias
residuais, verificada pelo teste de Levene, em relacdo as cultivares de ciclo precoce,
de ciclo superprecoce e cultivares transgénicas, todas as variaveis foram
consideradas homogéneas, ou seja, a pressuposicdo de homogeneidade foi
atendida em todos dos casos.

De maneira geral, verificou-se uma propor¢do menor de atendimento ao
pressuposto da normalidade dos erros em relacdo ao observado para a
homogeneidade das variancias residuais, em um mesmo experimento (Tabela 4).
Diante disso, ndo foi necessario a transformacdo de dados nos casos em que
ocorreu violacdo dos pressupostos do modelo matematico. Conferindo assim,
qualidade experimental para a realizacdo da analise de variancia (MARTIN;
STORCK, 2008). Em trabalho realizado por Marques, et al. (2000), avaliando a
qualidade de 307 ensaios da rede estadual de competicdo de cultivares de milho no
Estado do Rio Grande do Sul, verificaram que a falta de homogeneidade das
variancias residuais e a falta de normalidade da distribuicdo dos erros entre os
cultivares aumentou a diferenga minima significativa (DMS), ou seja, 0 néo
atendimento de certas pressuposicoes influiu expressivamente sobre a DMS ou

qualidade experimental.
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Tabela 4 — Resultados dos testes de normalidade dos erros pelo teste de
Kolmogorov-Smirnov e homogeneidade de variancias residuais pelo teste de Levene
para as variaveis produtividade de grdos (PROD) em t ha™, proteina bruta (PB) em
percentagem da matéria bruta (%MB), lisina (LIS) em %MB , metionina (MET) em
%MB, cisteina (CIS) em %MB, treonina (THR) em %MB, triptofano (TRP) em %MB,
valina (VAL) em %MB, isoleucina (ILE) em %MB, leucina (LEU) em %MB,
fenilalanina (FEN) em %MB, histidina (HIS) em %MB, arginina (ARG) em %MB,
extrato etéreo (EE) em %MB, amido (AMD) em %MB e amilose (AML) em %MB para
as 36 cultivares de ciclo precoce, 22 cultivares de ciclo superprecoce e 18 cultivares
transgénicas.

————————————— Precoce Superprecoce Transgénico---------
VARIAVEL normalidade homogeneidade normalidade homogeneidade normalidade homogeneidade
PROD normal homogéneas normal homogéneas normal homogéneas
PB normal homogéneas normal homogéneas normal homogéneas
LIS nao-normal homogéneas normal homogéneas normal homogéneas
MET nao-normal homogéneas normal homogéneas normal homogéneas
CIS ndo-normal homogéneas normal homogéneas normal homogéneas
THR normal homogéneas normal homogéneas normal homogéneas
TRP nao-normal homogéneas nao-normal homogéneas n&o-normal homogéneas
VAL normal homogéneas normal homogéneas normal homogéneas
ILE normal homogéneas normal homogéneas normal homogéneas
LEU normal homogéneas normal homogéneas normal homogéneas
FEN normal homogéneas normal homogéneas normal homogéneas
HIS normal homogéneas normal homogéneas normal homogéneas
ARG normal homogéneas normal homogéneas normal homogéneas
EE normal homogéneas normal homogéneas normal homogéneas
AMD normal homogéneas normal homogéneas normal homogéneas
AML normal homogéneas normal homogéneas normal homogéneas

*QOs testes foram aplicados em nivel de 5% de probabilidade de erro.

Com base na analise de variancia, para as cultivares de ciclo precoce de
milho, foram verificados efeitos significativos de cultivar a 5% de probabilidade pelo
teste F, para 15 das 16 varidveis mensuradas, indicando existir variabilidade
genética entre as cultivares, com excecdo da variavel amido (AMD) que néo
apresentou diferenca significativa entre as cultivares (Tabela 5), evidenciando a
existéncia de variabilidade genética entre as cultivares. Para o sucesso de um
programa de melhoramento genético a variabilidade genética € essencial (VILELA,
2008), e quanto maior a divergéncia genética entre os genoétipos, maior € a heterose
(COORS, 1999).
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A variavel amido (AMD) apresentou menor escore de acuracia seletiva (AS <
0,50), o que confere baixa precisdo experimental, e ndo foi incluida na anélise de
agrupamento. Na Tabela 5 observa-se que 87,5% dos experimentos tém acuracia
seletiva superior a 0,90 e apenas 12,5% dos experimentos apresentaram acuracia
inferior a 0,90 ndo desqualificando o experimento. Resende e Duarte (2007)
destacam a importancia de se atingir acuracia seletiva superior a 0,90 para uma
inferéncia estatistica segura.

A variavel PROD, apresentou média 5,0 t ha™, e coeficiente de variacdo (CV)
de 13,32%, sendo a varidvel que apresentou o maior CV entre as variaveis
mensuradas. Apesar desse maior CV, a acuréacia seletiva (AS) foi de 0,94 indicando
precisdo experimental muito alta, conforme a classificacdo proposta por Resende e
Duarte (2007) (Tabela 5). Nesse estudo, inferéncias sobre a precisdo experimental
foram feitas com base na acurécia seletiva (AS), pois conforme mencionado por
Cargnelutti Filho e Storck (2009) a AS € mais adequada em relacdo ao coeficiente
de variacdo (CV).

As cultivares de ciclo precoce que apresentaram as maiores produtividades
de grédos foram: BM822 (6,56 t ha'), DKB245 (6,05 t ha'), KPS3246 (6,72 t ha™),
AG8025 (7,19 t ha™), AG9040 (6,41 t ha™) e P30R50 (6,58 t ha™) (Tabela 8). Essas
produtividades formam superiores a produtividade média no Brasil na safra
2009/2010 quem foi de 3,89 t ha (CONAB, 2010), o que demonstra um satisfatério
potencial produtivo destas cultivares, quando comparado a produtividade média
brasileira. Sendo que as cultivares menos produtivas foram CD321 (3,19 t ha™),
C0388 (3,46 t ha™), Dx510 (3,49 t ha™), GNZ2728 (3,36 t ha!), GNZ0744 (2,75 t ha’
1Y e P30B39 (3,41 t ha'), onde todas apresentam valores inferiores a média
brasileira.

Em estudo realizado por Simon et al. (2012), utilizando 19 hibridos simples de
milho em safra e safrinha, observaram existir variabilidade genética entre os hibridos
gue apresentaram médias de produtividade de grdos superiores as encontradas no
presente trabalho. Em trabalho desenvolvido com hibridos de milho de diferentes
bases genéticas (hibridos simples, duplo e triplo) realizado por Von Pinho et al.
(2009), verificaram que os hibridos simples s&o considerados mais produtivos e
responsivos a melhorias de manejo. Ja em estudo realizado por Emygdio, Ignaczak
e Cargnelutti Filho (2007), avaliando o potencial de produtividade de grdos de milho,

com diferentes bases genéticas, concluiram que hibridos simples apresentaram
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superioridade média de produtividade de graos sobre os hibridos triplos e duplos.
Concluiram também que ndo € possivel inferir acerca do potencial produtivo de
diferentes hibridos de milho com base no tipo de cruzamento. Em outro estudo
realizado por Oliveira, Oliveira Junior e Arnhold (2012), também avaliando potencial
de rendimento em cultivares com diferentes bases genéticas, evidenciaram que na
média, hibridos simples sdo superiores a todas as outras cultivares analisadas.

A variavel proteina bruta (PB) € um nutriente comumente avaliado nas
analises para avaliacdo do valor nutritivo de milho, devido sua importancia na
elaboracdo de dietas principalmente para nutricdo animal. A média de PB para
cultivares de ciclo precoce foi de 7,54%, apresentando AS de 0,78 e CV igual a
4,24%, indicando um precisdo experimental alta, inferida com base na AS, conforme
Cargnelutti Filho e Storck (2009) (Tabela 5). Os valores de PB oscilaram entre 7,04%
a 8,56% (Tabela 8). Valores semelhantes foram encontrados em trabalhos que
avaliaram a composi¢cdo nutricional de graos de milho, como por exemplo, os
realizados por Furlan et al. (1998), D’Agostini et al. (2004), Freitas et al. (2005) e
Santos et al. (2005) que foram de 7,45%, 7,33%, 8,22% e 8,20%, respectivamente.

Dentre os aminoacidos mensurados, para cada aminoacido a média foi de
0,21% (LIS), 0,14% (MET), 0,15% (CIS), 0,21% (THR), 0,05% (TRP), 0,30% (VAL),
0,18% (ILE), 0,79% (LEU), 0,27% (FEN), 0,19% (HIS) e 0,33% (ARG). O coeficiente
de variacao oscilou de 2,37% para a variavel MET a 6,49% para a variavel TRP. A
AS que infere sobre a precisdo experimental, oscilou de 0,90 para as variaveis LIS e
THR a 0,96 para a variavel FEN, mostrando que para essas variaveis a precisdo
experimental foi muito alta, conforme critérios estabelecidos por Resende e Duarte
(2007) (Tabela 5). Em trabalho realizado por Piovesan; Oliveira e Araujo (2010),
avaliando o conteudo de aminoéacidos essenciais em grdos de milho, encontraram
valores de 0,21% (LIS), 0,17% (MET), 0,17% (CIS), 0,27% (THR), 0,37% (VAL),
0,26% (ILE), 0,94% (LEU), 0,37% (FEN), 0,23% (HIS) e 0,38% (ARG), valores estes
superiores aos encontrados no presente estudo. O teor de PB encontrado pelos
autores, também foi superior (8,66%) a encontrada no presente estudo para
cultivares de ciclo precoce.

A média da variavel EE foi de 3,76% (Tabela 5), com uma variacdo de 3,41%
a 4,12% (Tabela 8). O CV foi de 2,58% e apresentou AS de 0,93, conferindo a essa
variavel precisdo experimental muito alta (Resende; Duarte, 2007). Os valores de EE

encontrados no presente trabalho foram inferiores ao encontrado por Nunes et al.
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(2008) que foi de 4,42%. Rodrigues et al. (2001) obtiveram valores de 1,88% e
2,46%, sendo estes inferiores ao encontrado no presente trabalho. J4 Nagata et al.
(2004), encontraram valores semelhantes (3,78% a 4,77%).

Os valores de AMD nos grdos de milho, oscilaram entre 67,05% a 70,47%
(Tabela 8). Em trabalho realizado por Freitas et al. (2005) com grdos de milho,
encontraram valor superior (75,70%). Ja Rodrigues et al. (2001), observaram valores
inferiores (66,25%) e superiores (73,45%) ao encontrados no presente estudo.

A média para a variavel amilose (AML) foi de 28,95%, apresentando uma
precisao experimental muito alta com AS de 0,90 e CV de 1,93%, sendo o menor CV
entre as variaveis mensuradas no experimento de ciclo precoce (Tabela 5). Os
valores para AML oscilaram de 27,51% a 30,61%. Segundo Van Soest (1994), o
valor de amilose em gréaos de milho é de 28%.

Em geral, no experimento em que foram avaliadas cultivares de ciclo precoce
de milho, verificou-se que para 93,75% das varidveis mensuradas, os valores de
acuracia seletiva foram maiores ou iguais 0,78, conferindo precisdo experimental de
alta a muito alta. Com excecdo da variavel AMD que apresentou AS de 0,46
conferindo baixa precisdo experimental, considerando a classificagdo proposta por
Resende e Duarte (2007) (Tabela 5). Elevada precisdao experimental, aliada ao
atendimento dos pressupostos, garante uma alta confiabilidade na utilizacdo destas

variaveis no processo de agrupamento das cultivares de ciclo precoce de milho.
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Tabela 5 — Resumo da anélise de variancia (numero de graus de liberdade (GL) e
quadrado médio para as fontes de variacao bloco, cultivar e erro), média, coeficiente
de variacdo experimental (CV%), acuracia seletiva (AS) e precisdo experimental,
para as variaveis produtividade de grdos (PROD) em t ha™, proteina bruta (PB) em
percentagem da matéria bruta (%MB), lisina (LIS) em %MB, metionina (MET) em
%MB, cisteina (CIS) em %MB, treonina (THR) em %MB, triptofano (TRP) em %MB,
valina (VAL) em %MB, isoleucina (ILE) em %MB, leucina (LEU) em %MB,
fenilalanina (FEN) em %MB, histidina (HIS) em %MB, arginina (ARG) em %MB,
extrato etéreo (EE) em %MB, amido (AMD) em %MB e amilose (AML) em %MB de
36 cultivares precoce de milho obtidas na safra 2009/2010.

FV GL PROD PB LIS MET cis THR TRP VAL
Bloco 2 14,2003 0,115833 0,000036 0,00004 0,000011 0,000118 0,000004 0,000169
Cultivar 35  3,614059* 0,264911* 0,000136* 0,000067* 0,000104* 0,000551* 0,000071* 0,000965*
Erro 70 0443559 0,101864 0,000026 0,000011 0,00002 0,000107 0,00001 0,000087
Média 5,0 7,54 0,21 0,14 0,16 0,21 0,05 03
CV(%) 13,32 4,24 2,4 2,37 2,81 4,89 6,49 312
AS 0,94 0,78 0,90 0,91 0,91 0,90 0,93 0,95
Precis&o” MA A MA MA MA MA MA MA
FV GL ILE LEU FEN HIS ARG EE AMD AML
Bloco 2 0,000181 0,000381 0,000311 0,000045 0,000073 0,006873 3,151944 0,188044
Cultivar 35 0,000543¢ 0,007932* 0,001372* 0,000351* 0,000611* 0,067348* 2,52158™ 1,673669*
Erro 70 0000063 0,000901 0,00012 0,000033 0,000063 0,009394 1,985881 0,313781
Média 0,18 0,79 0,27 0,19 033 376 68,64 28,96
CV(%) 4,4 378 4,02 3,02 24 2,58 2,05 1,93
AS 0,94 0,94 0,96 0,95 0,95 0,93 0,46 0,90
Precis&o” MA MA MA MA MA MA B MA

* Efeito significativo pelo teste F em nivel de 5% de probabilidade de erro; ™ n&o significativo pelo
teste de F;

* critérios estabelecidos em Resende e Duarte (2007) MA = muito alta (AS = 0,90), A = alta (0,70 =
AS < 0,90), M = moderada (0,50 = AS < 0,70) e B = baixa (AS < 0,50)

Na Tabela 6, consta o resumo da analise de variancia das 22 cultivares de
ciclo superprecoce de milho. Mediante andlise dos quadrados médios para a fonte
de variacdo cultivar, € possivel constatar diferencas significativas para todas as
variaveis avaliadas. A significAncia do efeito de cultivar € um indicativo de que as
constituicbes genéticas sdo divergentes para todos os caracteres avaliados, fator
essencial para a realizagdo de estudo da divergéncia genética. Paixdo (2008),
estudando caracteres morfolégicos associados a analise estatistica multivariada,
também mostrou existir variabilidade genética entre as cultivares de milho

estudadas.
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A média para a variavel PROD foi de 5,92 t ha™ (Tabela 6), valor este superior
a média do Rio Grande do Sul para a safra 2009/2010 que foi de 4,46 t ha™
(CONAB, 2010). A PROD oscilou de 3,83 t ha™ para a cultivar PRE 12512 a 7,85 t
ha* para a cultivar AG 9045 (Tabela 9).

A variadvel PB obteve média igual a 7,31% (Tabela 6), oscilando de 6,76% a
7,99% (Tabela 9), valor semelhante foi encontrado por Cantarelli et al. (2007), que
foi de 7,69%, em graos de milho semi dentado. Valor superior foi encontrado por
Rostagno et al. (2011) em milho (8,26%). Os autores também encontraram valores
de proteina bruta para milho de alto 6leo de 8,27% e milho de alta lisina de 8,26%.
Em estudo realizado por Castro et al. (2009) com graos inteiros de milho, o valor de
PB foi de 8,05%, valor também superior ao encontrado no presente estudo.

O perfil de aminoécidos nas cultivares de ciclo superprecoce, apresentaram
médias de 0,22% (LIS), 0,15% (MET), 0,16% (CIS), 0,22 (THR), 0,05% (TRP),
0,31% (VAL), 0,19% (ILE), 0,84% (LEU), 0,29% (FEN), 0,19% (HIS) e 0,33% (ARG).
Valores inferiores aos encontrados por Rostagno et al. (2011) que foi de 0,24%
(LIS), 0,17% (MET), 0,19% (CIS), 0,32 (THR), 0,07% (TRP), 0,40% (VAL), 0,29%
(ILE), 1,02% (LEU), 0,41% (FEN), 0,26% (HIS) e 0,39% (ARG). Esses valores
superiores de aminoacidos estéo relacionados aos elevados teores de proteina bruta
encontrados por Rostagno et al. (2011).

A média para a variavel EE foi de 3,72% (Tabela 6), oscilando de 3,28 % a
4,01% (Tabela 9). Os valores aqui encontrados sédo inferiores aos encontrados por
Castro et al. (2009) que foi de 5,69% e coerentes aos valores obtidos em trabalho
desenvolvido por Lima et al. (2003) ao analisarem 84 hibridos, que foi de 2,55% a
5,14%. Valor superior também foi encontrado por Garcia-Lagombra e Harbers (1991)
(4,57%). Em trabalho realizado por Cantarelli et al. (2007), com milho de alto éleo,
milho QPM, um milho dentado, um milho semi dentado e dois milhos duros,
observou-se que os teores de EE foram superiores aos valores encontrados para as
cultivares de ciclo superprecoce, em que apenas o milho semi dentado apresentou
valor semelhante (3,57%). Ja o valor de EE foi superior para o milho alto 6leo
(5,75%), e os demais milhos avaliados, obtiveram valores semelhantes aos
encontrados no presente estudo. No grupo de cultivares superprecoce, milhos dos
diferentes texturas de grao foram encontrados, dentre ele os milhos duro, semi duro

e semi dentado.
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A caracteristica energética conferida ao grdao de milho deve-se ao alto
conteldo de carboidratos, principalmente na forma de amido. A variavel AMD,
oscilou de 66,40% a 70,30% (Tabela 9), com média de 68,92% (Tabela 6), valor
considerado inferior quando comparado com estudo de Freitas et al. (2005)
(75,70%). O teor médio de AML nos graos foi de 28,61% (Tabela 6), variando de
27,73% a 32,57% (Tabela 9), valor inferior de AML em gréos de milho foi encontrado
por Butolo (2002), que foi de 27% de amilose.

Também é possivel observar uma elevada precisdo experimental (Tabela 6).
Com base nos critérios estabelecidos em Resende e Duarte (2007), foi de alta a
muito alta para todas as variaveis estudadas. Conferido assim, credibilidade
experimental para cultivares superprecoce de milho avaliadas. Diante da
variabilidade genética existente, para as variaveis nutricionais e para a produtividade
de grédos em cultivares de ciclo superprecoce de milho, estas podem ser
selecionadas no melhoramento genético de milho.
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Tabela 6 — Resumo da andlise de variancia (numero de graus de liberdade (GL) e
quadrado médio para as fontes de variacao bloco, cultivar e erro), média, coeficiente
de variacdo experimental (CV%), acuracia seletiva (AS) e precisdo experimental,
para as variaveis produtividade de grdos (PROD) em t ha™, proteina bruta (PB) em
percentagem da matéria bruta (%MB), lisina (LIS) em %MB, metionina (MET) em
%MB, cisteina (CIS) em %MB, treonina (THR) em %MB, triptofano (TRP) em %MB,
valina (VAL) em %MB, isoleucina (ILE) em %MB, leucina (LEU) em %MB,
fenilalanina (FEN) em %MB, histidina (HIS) em %MB, arginina (ARG) em %MB,
extrato etéreo (EE) em %MB, amido (AMD) em %MB e amilose (AML) em %MB de
22 cultivares de ciclo superprecoce de milho obtidas na safra 2009/2010.

FV GL PROD PB LIS MET CIs THR TRP VAL
Bloco 2 0,703974 0,18138 0,000006 0,000041 0,000002 0,000024 0,000011 0,000156
Cultivar 21  3,557506* 0,217603* 0,000217* 0,000089* 0,000158* 0,000866* 0,000097* 0,001091*
Erro 42 0,39626  0,051776 0,000043 0,000024 0,000021 0,000162 0,000019 0,000143
Média 5,92 7,31 0,22 0,15 0,16 0,22 0,05 0,31
CV(%) 10,64 311 3,02 3,34 2,92 5,77 8.4 381
AS 0,94 0,87 0,9 0,86 0,93 0,9 0,9 0,93
Precis&o” MA A MA A MA MA MA MA
FV GL ILE LEU FEN HIS ARG EE AMD AML
Bloco 2 0,000056 0,001156 0,000505 0,000018 0,000029 0,013095 4,831655 0,161202
Cultivar 21 0,000657* 0,006512* 0,00138* 0,000505* 0,000945* 0,127504* 3,305481* 2,60246*
Erro 42  0,000069 0,000902 0,000152 0,000033 0,000079 0,010038 1,261667 0,377186
Média 0,19 0,84 0,29 0,19 0,33 3,72 68,92 28,61
CV(%) 4,37 3,56 4,33 311 2,67 2,69 1,63 2,15
AS 0,95 0,93 0,94 0,97 0,96 0,96 0,79 0,92
Precisdo” MA MA MA MA MA MA A MA

* Efeito significativo pelo teste F em nivel de 5% de probabilidade de erro; ™ n&o significativo pelo
teste de F;

* critérios estabelecidos em Resende e Duarte (2007): MA = muito alta (AS = 0,90), A = alta (0,70 =
AS < 0,90), M = moderada (0,50 = AS < 0,70) e B = baixa (AS < 0,50)

Houve diferenca significativa para a maior parte das variaveis avaliadas, com
excecao da metionia (MET) e amido (AMD), que néo diferiram entre as 18 cultivares
transgénicas (Tabela 7). Isto mostra existir variabilidade genética entre as cultivares
transgénicas, associada a maioria das variaveis analisadas. As varidveis nao
significativas apresentaram precisdo experimental moderada. A precisao
experimental das demais variaveis foi de alta a muito alta indicando elevada
precisdo experimental, segundo critérios estabelecidos por Resende e Duarte
(2007).
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A média para a variavel PROD foi de 6,69 t ha™ (Tabela 7), valor considerado
superior a média das cultivares de ciclo precoce e cultivares de ciclo superprecoce
do presente estudo. Considerando as 18 cultivares transgénicas avaliadas, 50%
delas (AS1573YG, AS1578YG, DKB240YG, DKB566YG, P30F53Y, P30F53H,
BG7060Y, BG8124YG E BG8418YG) apresentaram as maiores produtividades, com
uma produtividade média de 7,22 t ha™. Também superando a produtividade média
brasileira (3,89 t ha') (CONAB, 2010). As cultivares transgénicas apresentam uma
menor variabilidade na produtividade de grdos em comparagdo com as cultivares
precoce e superprecoce, 0 que pode ser visualizado na tabela 11, em que se formou
apenas dois grupos pelo teste de Scott-Knott. Para as cultivares precoces e
superprecoces houve a formacao de quatro grupos.

A determinacdo da composicdo quimica do alimento, principalmente da
proteina bruta (PB), € importante para o balanceamento de racdes animais (VIEIRA,
et al.,, 2007). Os valores obtidos para os teores de PB foram compreendidos entre
6,97 e 8,11% (Tabela 10). Valores semelhantes foram encontrados por Vieira et al.
(2007) compreendidos entre 6,73 e 10,04% com média superior (8,25%) a
encontrada no presente estudo que foi de 7,63%. Em estudo realizado por Ledo,
Oliveira e Brunini (2012) avaliando cultivares transgénicas e normais de milho
observaram valores de 7,44 a 8,25% e 7,94 a 8,37%, respectivamente. No presente
estudo a média do teor de proteina foi de 7,63% e os valores médios de cada
aminoécido foram de 0,21% (LIS), 0,14% (MET), 0,17% (CIS), 0,21% (THR), 0,05%
(TRP), 0,29% (VAL), 0,18% (ILE), 0,79% (LEU), 0,29% (FEN), 0,18% (HIS) e 0,33%
(ARG). Valores estes semelhantes ao encontrado por Rostagno et al. (2011) com
um teor de proteina de 7,29%. Essa variabilidade também foi observada em relagéo
aos aminoacidos, em que se aumentando o teor protéico dos grdos ocorre um
aumento em todos os aminoacidos. Esta variacdo no teor de proteina e aminoacidos
nos graos das diferentes cultivares pode estar relacionada as caracteristicas
genéticas de cada cultivar, pois todas cultivares transgénicas foram cultivadas em
mesmo solo e com mesma adubacao.

A meédia para a variavel EE foi de 3,72% oscilando entre 3,49 a 3,96%.
Valores inferiores foram encontrados por Vieira et al. (2007) oscilando entre 2,67 a
3,34%, com valor médio de 3,05% de EE na matéria bruta. O teor de AMD nos
graos, oscilou de 67,05 a 70,47% (Tabela 10), valores superiores (65 a 66%) aos

encontrado por Guria, 2006. Essa variacdo se deve as diferentes cultivares
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avaliadas. A média para AML foi de 26,69% (Tabela 7), variando de 27,73% a
32,57% para as cultivares BG 8124 YG e P30F53H, respectivamente (Tabela 10).

A precisdo experimental, segundo critérios estabelecidos por Resende e
Duarte (2007), foi de alta a muito alta para 87,5% das variaveis, conferindo
credibilidade. Em apenas duas variaveis (MET e AMD) a precisdo experimental foi
moderada (Tabela 7).

Tabela 7 — Resumo da andlise de variancia namero de graus de liberdade (GL) e
quadrado médio para as fontes de variacao bloco, cultivar e erro), média, coeficiente
de variacdo experimental (CV%), acuracia seletiva (AS) e precisao experimental,
para as variaveis produtividade de grdos (PROD) em t ha™, proteina bruta (PB) em
percentagem da matéria bruta (%MB), lisina (LIS) em %MB, metionina (MET) em
%MB, cisteina (CIS) em %MB, treonina (THR) em %MB, triptofano (TRP) em %MB,
valina (VAL) em %MB, isoleucina (ILE) em %MB, leucina (LEU) em %MB,
fenilalanina (FEN) em %MB, histidina (HIS) em %MB, arginina (ARG) em %MB,
extrato etéreo (EE) em %MB, amido (AMD) em %MB e amilose (AML) em %MB de
18 cultivares transgénicas de milho obtidas na safra 2009/2010.

FV GL PROD PB LIS MET cIs THR TRP VAL
Bloco 2 0185962 0,052689 0,000057 0,000146 0,000039 0,000517 0,00003  0,000524
Culivar 17  1,212095* 0,303255* 0,000156* 0,000049™ 0,000153* 0,000664* 0,000058* 0,000662*
Erro 34 0441951 0,097841 0,000026 0,000026 0,000024  0,0001  0,000012  0,00015
Média 6,69 7,63 0,21 0,14 0,17 0,21 0,05 0,29
CV(%) 9,94 4.1 24 3,61 2,93 48 75 4,26
AS 08 0,82 0,91 0,68 0,92 0,92 0,89 0,88
Precisdo’ A A MA M MA MA A A
FV GL ILE LEU FEN HIS ARG EE AMD AML
Bloco 2 0,00045 0,007724 0,001257 0,000057 0,000467 0,00005 2,512439 1,809252
Culivar 17  0,000468* 0,005584* 0,001021* 0,000563* 0,000675* 0,061851* 2,94592"™ 5,904131*
Erro 34  0,000097 0,001594 0,000215 0,00005 0,000076 0,007071 1,768297 0,376494
Média 0,18 0,79 0,26 0,18 0,33 3,72 69,43 29,69
CV(%) 5,63 5,07 5,57 3,85 2,65 2,26 1,92 2,07
AS 0,89 0,85 0,89 0,95 0,94 0,94 0,63 0,97

Precisao” A A A MA MA MA M MA

* Efeito significativo pelo teste F em nivel de 5% de probabilidade de erro; ™ n&o significativo pelo
teste de F;

* critérios estabelecidos em Resende e Duarte (2007) MA = muito alta (AS = 0,90), A = alta (0,70 =
AS < 0,90), M = moderada (0,50 = AS < 0,70) e B = baixa (AS < 0,50)
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Nas tabelas 8, 9 e 10, sdo apresentadas as médias das 36 cultivares de ciclo
precoce, das 22 cultivares de ciclo superprecoce e das 18 cultivares transgénicas,

gue foram comparadas por meio do teste de Scott-Knott.



45

Tabela 8 — Médias de produtividade de grdos (PROD) em t ha™, proteina bruta (PB)
em percentagem da matéria bruta (%MB), lisina (LIS) em %MB , metionina (MET)
em %MB, cisteina (CIS) em %MB, treonina (THR) em %MB, triptofano (TRP) em
%MB, valina (VAL) em %MB de 36 cultivares precoces de milho obtidas na safra
2009/2010.

Cultivar PROD PB LIS MET CIS TRH TRP VAL
1 20A55 5,2847b 7,2767b 0,2100c 0,1400b 0,1600b 0,2133b 0,0500c 0,3100b
2 30A91 4,8165b 8,0000a 0,2133b 0,1400b 0,1600b 0,2167b 0,0500c 0,3067b
3 ATL200 4,3258c 7,6167b 0,2133b 0,1467a 0,1633b 0,2133b 0,0533b 0,3200a
4 BM207 5,0614b 7,3833b 0,2100c 0,1467a 0,1567c 0,2133b 0,0500c 0,2933c
5 BM822 6,5684a 7,3333b 0,2067c 0,1433b 0,1533c 0,1967c 0,0400d 0,2800d
6 CD321 3,1912d 7,4467b 0,2000d 0,1400b 0,1500c 0,2000c 0,0433d 0,2800d
7 CO327 3,8575¢c 7,5333b 0,2133b 0,1400b 0,1600b 0,2200b 0,0500c 0,3033b
8 CO388 3,4642d 7,4333b 0,2133b 0,1433b 0,1567c 0,2267a 0,0500c 0,3000c
9 DKB245 6,0506a 7,0467b 0,2033d 0,1400b 0,1500c 0,1933c 0,0400d 0,2667d
10 Dx510 3,4902d 7,4733b 0,2300a 0,1533a 0,1733a 0,2400a 0,0600a 0,3400a
11 2B655 5,1640b 7,1667b 0,2133b 0,1400b 0,1600b 0,2100b 0,0500c 0,2967c
12 2B688 5,8645b 7,3767b 0,2100c 0,1400b 0,1533c 0,2100b 0,0500c 0,2900c
13 PMS0219A54 4,5828c 7,5567b 0,2133b 0,1400b 0,1533c 0,2133b 0,0467c 0,2833d
14 FTH404 4,5645c 7,3033b 0,2100c 0,1400b 0,1567c 0,2067c 0,0500c 0,2867c
15 FTH900 4,5317c 7,5367b 0,2167b 0,1433b 0,1600b 0,2200b 0,0500c 0,2967c
16 CEPM128 5,2400b 7,5100b 0,2133b 0,1500a 0,1600b 0,2333a 0,0533b 0,3233a
17 CEPM130 5,1388b 7,5733b 0,2100c 0,1467a 0,1600b 0,2167b 0,0500c 0,3067b
18 CEPM143 3,8565¢c 7,4100b 0,2100c 0,1367b 0,1567c 0,2133b 0,0500c 0,2933c
19 GNZ2005 5,2137b 7,4367b 0,2200a 0,1500a 0,1633b 0,2267a 0,0500c 0,3200a
20 GNZzZ2728 3,3693d 7,6467b 0,2233a 0,1500a 0,1667a 0,2233a 0,0533b 0,3267a
21 GNzX0744 2,7581d 7,5133b 0,2200a 0,1533a 0,1700a 0,2367a 0,0567a 0,3300a
22 KSP1356 5,3924b 7,1033b 0,2000d 0,1367b 0,1500c 0,1900c 0,0400d 0,2700d
23 KSP3246 6,7217a 7,5400b 0,2067c 0,1400b 0,1500c 0,2000c 0,0433d 0,2833d
24 BX945 5,7612b 7,3767b 0,2033d 0,1400b 0,1600b 0,1933c 0,0433d 0,2833d
25 BG7060 5,1401b 8,0933a 0,2167b 0,1400b 0,1633b 0,2067c 0,0500c 0,3067b
26 P30B39 3,4087d 7,5800b 0,2167b 0,1433b 0,1633b 0,2233a 0,0500c 0,3100b
27 SHX5121 5,1536b 7,8400a 0,2067c 0,1400b 0,1600b 0,2000c 0,0500c 0,2933c
28 SHX7222 5,6476b 7,6000b 0,2033d 0,1367b 0,1533c 0,1833c 0,0400d 0,2733d
29 SHX7323 4,1077c 8,5667a 0,2200a 0,1400b 0,1700a 0,2267a 0,0533b 0,3167b
30 XB6012 5,9336b 8,0867a 0,2067c 0,1400b 0,1633b 0,2167b 0,0500c 0,3133b
31 XBX70202 5,7330b 7,6933b 0,2200a 0,1500a 0,1600b 0,2167b 0,0500c 0,2933c
32 AG8025 7,1936a 7,5867b 0,2000d 0,1400b 0,1567c 0,1933c 0,0400d 0,2867c
33 AG9040 6,4125a 7,6200b 0,2100c 0,1400b 0,1500c 0,2000c 0,0433d 0,2800d
34 P30R50 6,5827a 7,5300b 0,2133b 0,1433b 0,1633b 0,2067c 0,0500c 0,2900c
35 AG5011 5,1031b 7,3233b 0,2133b 0,1500a 0,1600b 0,2233a 0,0533b 0,3200a
36 AG2020 5,3447b 7,1467b 0,2100c 0,1400b 0,1633b 0,2033c 0,0500c 0,2967c

*Médias ndo seguidas pela mesma letra diferem pelo teste de Scott-Knott, com 5% de probabilidade
de erro.
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Tabela 9 — Médias isoleucina (ILE) em %MB, leucina (LEU) em %MB, fenilalanina
(FEN) em %MB, histidina (HIS) em %MB, arginina (ARG) em %MB, extrato etéreo
(EE) em %MB, amido (AMD) em %MB e amilose (AML) em %MB de 36 cultivares
precoces de milho obtidas na safra 2009/2010.

Cultivar ILE LEU FEN HIS ARG EE AMD AML
1 20A55 0,1867b 0,8500b 0,2833c 0,1933b 0,3267c 3,7900b 67,0567a 28,4200b
2 30A91 0,1833b 0,8367b 0,2867c 0,1867c 0,3267c 3,6900c 70,4767a 28,7400b
3 ATL200 0,1900b 0,8367b 0,2900c 0,2000b 0,3400b 4,1233a 68,4533a 28,6133b
4 BM207 0,1733c 0,7733c 0,2733c 0,1867c 0,3267c 3,7033c 70,1333a 29,3267a
5 BM822 0,1700c 0,7667c 0,2633d 0,1700d 0,3133d 3,4133d 69,8733a 28,9367b
6 CD321 0,1733c 0,7700c 0,2533d 0,1800d 0,3133d 3,5067d 69,8033a 29,8033a
7 CO327 0,1867b 0,8000c 0,2767c 0,1933b 0,3300c 3,8500b 68,2233a 27,9600c
8 CO388 0,1867b 0,8033c 0,2767c 0,1867c 0,3367b 3,5300d 69,9133a 29,8267a
9 DKB245 0,1533d 0,7167d 0,2367e 0,1733d 0,3100d 3,5667d 70,0067a 30,2333a
10 Dx510 0,2100a 0,8933a 0,3200a 0,2133a 0,3567a 3,8100b 69,6067a 28,5333b
11 2B655 0,1800c 0,7833c 0,2700d 0,1867c 0,3200c 3,7333c 68,8833a 27,5700c
12 2B688 0,1733c 0,7900c 0,2667d 0,1833c 0,3133d 3,5333d 67,1500a 28,7400b
13 PMS0219A54 0,1700c 0,7200d 0,2533d 0,1800d 0,3267c 3,7567c 69,7167a 29,3433a
14 FTH404 0,1700c 0,7800c 0,2633d 0,1867c 0,3267c 3,7400c 68,1467a 29,0333b
15 FTH900 0,1833b 0,7633c 0,2767c 0,1933b 0,3367b 3,8900b 68,3300a 29,3533a
16 CEPM128 0,2033a 0,8500b 0,3033b 0,2000b 0,3467a 3,7800b 68,5833a 28,6700b
17 CEPM130 0,1867b 0,8067c 0,2833c 0,1967b 0,3367b 3,7200c 68,9867a 28,7967b
18 CEPM143 0,1767c 0,7933c 0,2633d 0,1867c 0,3267c 3,6367c 68,1833a 29,1567a
19 GNZ2005 0,1900b 0,8567b 0,3000b 0,2000b 0,3500a 3,9267b 68,3567a 29,5333a
20 GNzZ2728 0,1933b 0,8700a 0,3067b 0,2033b 0,3533a 3,8500b 68,0067a 27,5133c
21 GNzX0744 0,2100a 0,8933a 0,3167a 0,2100a 0,3567a 3,8733b 67,8900a 28,3067b
22 KSP1356 0,1600d 0,7000d 0,2367e 0,1733d 0,3100d 3,5967d 68,8000a 30,6067a
23 KSP3246 0,1700c 0,7833c 0,2533d 0,1800d 0,3233c 3,7200c 68,2800a 29,5767a
24 BX945 0,1733c 0,7600c 0,2567d 0,1800d 0,3100d 3,7200c 67,3833a 29,0467b
25 BG7060 0,1800c 0,8167b 0,2767c 0,2033b 0,3467a 3,7767b 68,3733a 28,8100b
26 P30B39 0,1867b 0,7800c 0,2767c 0,2000b 0,3433b 3,9000b 68,5133a 27,3867cC
27 SHX5121 0,1700c 0,8100c 0,2667d 0,1900c 0,3267c 3,8733b 67,9000a 29,3800a
28 SHX7222 0,1600d 0,7567c 0,2400e 0,1800d 0,3100d 3,6833c 68,7267a 28,7533b
29 SHX7323 0,1867b 0,8967a 0,2967b 0,2100a 0,3567a 3,8000b 69,6533a 28,8367b
30 XB6012 0,1900b 0,8000c 0,2767c 0,2000b 0,3400b 3,8133b 68,0733a 29,5767a
31 XBX70202 0,1800c 0,7433d 0,2633d 0,1867c 0,3367b 4,0433a 67,1167a 28,2933b
32 AG8025 0,1667c 0,7300d 0,2500e 0,1867c 0,3200c 3,6700c 68,1700a 28,3100b
33 AG9040 0,1600d 0,7133d 0,2400e 0,1767d 0,3167d 3,7000c 67,8767a 28,8800b
34 P30R50 0,1733c 0,7633c 0,2633d 0,1867c 0,3300c 3,9200b 69,5600a 28,8100b
35 AG5011 0,2000a 0,8233b 0,2933b 0,1833c 0,3333b 3,7533c 67,7300a 30,2733a
36 AG2020 0,1800c 0,7733c 0,2667d 0,1900c 0,3267c 3,9433b 68,9933a 29,7000a

*Médias ndo seguidas pela mesma letra diferem pelo teste de Scott-Knott, com 5% de probabilidade
de erro.
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Tabela 10 — Médias de produtividade de gréos (PROD) em t ha, proteina bruta (PB)
em percentagem da matéria bruta (%MB), lisina (LIS) em %MB , metionina (MET)
em %MB, cisteina (CIS) em %MB, treonina (THR) em %MB, triptofano (TRP) em
%MB, valina (VAL) em %MB de 22 cultivares de ciclo superprecoce de milho obtidas
na safra 2009/2010.

Cultivar PROD PB LIS MET CIS TRH TRP VAL
1 BM911 7,2870a 7,7833a 0,2167b 0,1433b 0,1600b 0,2200a 0,0500b 0,3067b
2 Dx915 5,3894c 7,4633b 0,2267a 0,1500a 0,1667a 0,2400a 0,0567a 0,3300a
3 2B433 6,6780b 7,4233b 0,2233a 0,1433b 0,1567c 0,2300a 0,0533a 0,3100b
4 PMS 3919 6,9009a 7,2167c 0,2167b 0,1500a 0,1500c 0,2067b 0,0467b 0,3067b
5 PMS 1635A08 5,7010c 7,2733c 0,2033c 0,1433b 0,1500c 0,2067b 0,0467b 0,3033b
6 FTH 960 6,1784b 7,1033c 0,2100c 0,1433b 0,1567c 0,2167b 0,0533a 0,3033b
7 GNZ 0729 4,4088d 7,9933a 0,2300a 0,1567a 0,1733a 0,2467a 0,0600a 0,3467a
8 GNZ 9505 5,1994c 7,4800b 0,2333a 0,1500a 0,1633b 0,2433a 0,0600a 0,3400a
9 Bx 898 7,0347a 7,2600c 0,2000c 0,1333b 0,1500c 0,1833b 0,0400c 0,2767c
10 HS 79707 6,3075b 7,2633c 0,2100c 0,1367b 0,1533c 0,2033b 0,0500b 0,3000b
11 PRE 12512 3,8391d 7,0567c 0,2200a 0,1467a 0,1633b 0,2300a 0,0567a 0,3300a
12 PRE 22D11 4,3221d 7,4433b 0,2233a 0,1500a 0,1667a 0,2400a 0,0567a 0,3367a
13 PRE 22511 5,9081b 7,3967b 0,2167b 0,1433b 0,1600b 0,2267a 0,0500b 0,3067b
14 PRE 22T10 5,1617c 7,4400b 0,2233a 0,1467a 0,1633b 0,2267a 0,0567a 0,3267a
15 RBX 79 7,3071a 6,7600d 0,2067c 0,1433b 0,1467c 0,2000b 0,0400c 0,2867c
16 SHS 7090 5,1798c 7,3833b 0,2167b 0,1500a 0,1600b 0,2300a 0,0567a 0,3167b
17 SHX 7111 6,1691b 7,1933c 0,2133b 0,1400b 0,1533c 0,2000b 0,0500b 0,2967b
18 AG 9045 7,8526a 7,3567b 0,2100c 0,1433b 0,1567c 0,2100b 0,0500b 0,3033b
19 BALU 7690 5,7573c 7,1533c 0,2133b 0,1433b 0,1533c 0,2100b 0,0467b 0,2967b
20 SG 6302 4,4419d 7,3900b 0,2267a 0,1533a 0,1700a 0,2433a 0,0567a 0,3467a
21 AG 9020 6,3993b 6,8167d 0,2167b 0,1500a 0,1500c 0,2133b 0,0500b 0,3100b
22 BG 7060 6,7783a 7,2367c 0,2200a 0,1500a 0,1633b 0,2267a 0,0567a 0,3260a

*Médias ndo seguidas pela mesma letra diferem pelo teste de Scott-Knott, com 5% de probabilidade
de erro.
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Tabela 11 — Meédias de isoleucina (ILE) em %MB, leucina (LEU) em %MB,
fenilalanina (FEN) em %MB, histidina (HIS) em %MB, arginina (ARG) em %MB,
extrato etéreo (EE) em %MB, amido (AMD) em %MB e amilose (AML) em %MB de
22 cultivares de ciclo superprecoce de milho obtidas na safra 2009/2010.

Cultivar ILE LEU FEN HIS ARG EE AMD AML
1 BM911 0,1867c 0,7967d 0,2767c 0,1900b 0,3367b 3,7300b 68,9967a 28,8800b
2 Dx 915 0,2000b 0,8700b 0,3000b 0,1967a 0,3533a 3,9533a 70,0333a 28,0700c
3 2B433 0,1867c 0,8167c 0,2800c 0,1833c 0,3300c 3,6800b 68,4367b 28,1133c
4 PMS 3919 0,1800c 0,8367c 0,2733c 0,1833c 0,3267c 3,8367a 69,3433a 30,1900a
5 PMS 1635A08 0,1867c 0,8300c 0,2733c 0,1733d 0,3133d 3,4767c 67,8967b 29,0033b
6 FTH 960 0,1833c 0,8200c 0,2733c 0,1867b 0,3300c 3,8300a 69,7167a 30,1200a
7 GNz 0729 0,2200a 0,9267a 0,3233a 0,2067a 0,3600a 3,8633a 70,3000a 28,1067c
8 GNZ 9505 0,2067b 0,9100a 0,3133a 0,1933b 0,3533a 3,6800b 70,6200a 27,9500c
9 Bx 898 0,1567d 0,7800d 0,2467d 0,1667d 0,3000d 3,2833d 68,2833b 27,7600c
10 HS 79707 0,1833c 0,8367c 0,2733c 0,1700d 0,3067d 3,2700d 69,1100a 26,6267d
11 PRE 12512 0,2000b 0,8667b 0,2967b 0,1967a 0,3433b 3,8733a 68,0900b 29,5300a
12 PRE 22D11 0,2067b 0,9100a 0,3133a 0,2000a 0,3500a 3,7967b 69,8767a 29,7433a
13 PRE 22511 0,1900c 0,8433c 0,2833c 0,1867b 0,3300c 3,6533b 68,7600a 28,7433b
14 PRE 22T10 0,1967b 0,8767b 0,2967b 0,1967a 0,3400b 3,9033a 69,5767a 28,8400b
15 RBX 79 0,1700d 0,7667d 0,2500d 0,1667d 0,3067d 3,6500b 68,0833b 28,8267b
16 SHS 7090 0,1933b 0,8500c 0,2967b 0,1900b 0,3433b 3,8833a 68,1967b 29,5600a
17 SHX 7111 0,1767c 0,8233c 0,2700c 0,1733d 0,3167d 3,5433c 68,9067a 28,0367cC
18 AG 9045 0,1833c 0,8233c 0,2767c 0,1833c 0,3233c 3,7233b 69,8667a 29,0033b
19 BALU 7690 0,1767c 0,7667d 0,2567d 0,1700d 0,3133d 3,7867b 66,4033b 29,0733b
20 SG 6302 0,2167a 0,9233a 0,3200a 0,2067a 0,3567a 3,9267a 66,9967b 28,4333c
21 AG 9020 0,1900c 0,8267c 0,2767c 0,1700d 0,3233c 3,4467c 69,4333a 28,0167c
22 BG 7060 0,1967b 0,8633b 0,3000b 0,2000a 0,3467b 4,0100a 69,2133a 26,8500d

*Médias ndo seguidas pela mesma letra diferem pelo teste de Scott-Knott, com 5% de probabilidade

de erro.
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Tabela 12 — Médias de produtividade de gréos (PROD) em t ha, proteina bruta (PB)
em percentagem da matéria bruta (%MB), lisina (LIS) em %MB , metionina (MET)
em %MB, cisteina (CIS) em %MB, treonina (THR) em %MB, triptofano (TRP) em
%MB, valina (VAL) em %MB de 18 cultivares transgénicas de milho obtidas na safra
2009/2010.

Cultivar PROD PB LIS MET CIS THR TRP VAL
1 AS1551YG 6,2363b 7,9267a 0,2233a 0,1433a 0,1733a 0,2300a 0,0500a 0,2967b
2 AS 1555YG 6,1232b 7,7333a 0,2200a 0,1433a 0,1633b 0,2200a 0,0500a 0,2933b
3 AS1572YG 6,2571b 7,5867b 0,2200a 0,1500a 0,1533c 0,2167b 0,0500a 0,2833b
4 AS 1573 YG 7,3846a 6,9733b 0,1967c 0,1367b 0,1533c 0,1767c 0,0367b 0,2600c
5 AS 1578 YG 6,7538a 7,6100b 0,2200a 0,1467a 0,1667b 0,2133b 0,0500a 0,2900b
6 DKB 240 YG 7,6320a 7,4033b 0,2067b 0,1367b 0,1667b 0,1867c 0,0400b 0,2700c
7 DKB 566 YG 7,6427a 7,2633b 0,2167a 0,1400b 0,1633b 0,2100b 0,0433b 0,2867b
8 2B604HX 5,7498b 8,0900a 0,2200a 0,1467a 0,1700b 0,2300a 0,0500a 0,3167a
9 P30B39Y 5,9686b 7,5567b 0,2133a 0,1400b 0,1667b 0,2100b 0,0500a 0,2867b
10 P30F36Y 5,6790b 7,8967a 0,2167a 0,1433a 0,1667b 0,2033c 0,0467a 0,2867b
11 P30F53Y 7,4081la 8,0233a 0,2100b 0,1367b 0,1700b 0,2067b 0,0467a 0,2867b
12 P30F53H 6,7991a 7,5367b 0,2133a 0,1400b 0,1667b 0,2100b 0,0467a 0,2933b
13 P32R48Y 6,5242b 7,8067a 0,2200a 0,1467a 0,1700b 0,2267a 0,0500a 0,3067a
14 BG 7060Y 7,1303a 7,7167a 0,2167a 0,1467a 0,1767a 0,2200a 0,0467a 0,3067a
15 AG 8011 YG 6,4823b 7,2833b 0,2167a 0,1433a 0,1600c 0,1967c 0,0400b 0,2700c
16 AG 9020 YG 6,4950b 7,2400b 0,2100b 0,1467a 0,1633b 0,2067b 0,0433b 0,2867b
17 BG 8124 YG 7,2405a 7,5967b 0,2000c 0,1400b 0,1533c 0,1900c 0,0400b 0,2633c

18 BG8418YG 7,0074a 8,1167a 0,2167a 0,1400b 0,1767a 0,1967c 0,0433b 0,2933b

*Médias ndo seguidas pela mesma letra diferem pelo teste de Scott-Knott, com 5% de probabilidade
de erro.
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Tabela 13 — Meédias de isoleucina (ILE) em %MB, leucina (LEU) em %MB,
fenilalanina (FEN) em %MB, histidina (HIS) em %MB, arginina (ARG) em %MB,
extrato etéreo (EE) em %MB, amido (AMD) em %MB e amilose (AML) em %MB de
18 cultivares transgénicas de milho obtidas na safra 2009/2010.

Cultivar ILE LEU FEN HIS ARG EE AMD AML
1 AS1551YG 0,1867a 0,8100a 0,2767a 0,1900b 0,3467a 3,6733b 69,5400a 30,0867b
2 AS1555YG 0,1833a 0,7700b 0,2667b 0,1800c 0,3300b 3,4967b 68,7300a 29,5033c
3 AS1572YG 0,1733a 0,7900a 0,2600b 0,1667d 0,3267b 3,6367b 68,8767a 28,3967d
4 AS1573YG  0,1533b 0,6800c 0,2200c 0,1600d 0,2967d 3,6400b 67,6333a 31,1167b
5 AS 1578 YG 0,1733a 0,7700b 0,2633b 0,1867b 0,3367b 3,8133a 69,4000a 28,6133c
6 DKB240YG 0,1600b 0,8000a 0,2500b 0,1767c 0,3167c 3,5867b 70,1500a 27,8467d
7 DKB566 YG 0,1767a 0,7933a 0,2600b 0,1833b 0,3300b 3,5667b 69,6733a 31,3400b
8 2B604HX 0,1933a 0,8467a 0,2967a 0,1967a 0,3467a 3,6500b 68,6800a 28,6733cC
9 P30B39Y 0,1733a 0,7567b 0,2567b 0,1900b 0,3300b 3,9233a 69,4500a 30,4733b
10 P30F36Y 0,1667b 0,7867a 0,2633b 0,1867b 0,3300b 3,8667a 70,2067a 30,5333b
11 P30F53Y 0,1800a 0,7900a 0,2600b 0,1900b 0,3300b 3,6700b 70,3033a 30,9533b
12 P30F53H 0,1767a 0,7867a 0,2667b 0,1900b 0,3367b 3,8067a 70,6533a 32,5733a
13 P32R48Y 0,1900a 0,8367a 0,2867a 0,2000a 0,3500a 3,8400a 70,3267a 31,2400b
14 BG 7060Y 0,1933a 0,8400a 0,2900a 0,2033a 0,3500a 3,9233a 71,3333a 29,0300c
15 AG 8011 YG 0,1567b 0,7533b 0,2467b 0,1667d 0,3167c 3,7333b 68,3733a 28,8100c
16 AG 9020 YG  0,1833a 0,8300a 0,2733a 0,1700d 0,3167c 3,5433b 67,6900a 29,3733c
17 BG 8124 YG 0,1567b 0,7133c 0,2367c 0,1633d 0,3067d 3,6233b 69,1500a 27,7300d
18 BG8418 YG 0,1733a 0,8133a 0,2633b 0,2033a 0,3433a 3,9667a 69,4967a 28,1233d

*Médias ndo seguidas pela mesma letra diferem pelo teste de Scott-Knott, com 5% de probabilidade

de erro.

O teste de comparacdo de médias de Scott-Knott (Tabela 11), separou as

cultivares em grupos, em que 0 numero de grupos para cada variavel em cada um

dos experimentos (ciclo precoce, ciclo superprecoce e cultivares transgénicas) foi

diferente. As variaveis que apresentaram apenas um grupo, foram as variaveis que

nao apresentaram diferengcas significativas, portando n&o houve variabilidade

genética entre as cultivares avaliadas.
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Tabela 14 — Numero de grupos formados pelo teste de Scott-Knott em nivel de 5%
de probabilidade de erro, para os experimentos em que foram avaliadas cultivares
de ciclo precoce, de ciclo superprecoce e cultivares transgénicas para as variaveis
produtividade de grdos (PROD) em t ha™, proteina bruta (PB) em percentagem da
matéria bruta (%MB), lisina (LIS) em %MB , metionina (MET) em %MB, cisteina
(CIS) em %MB, treonina (THR) em %MB, triptofano (TRP) em %MB, valina (VAL)
em %MB, isoleucina (ILE) em %MB, leucina (LEU) em %MB, fenilalanina (FEN) em
%MB, histidina (HIS) em %MB, arginina (ARG) em %MB, extrato etéreo (EE) em
%MB, amido (AMD) em %MB e amilose (AML) em %MB.

Variavel Precoce Superprecoce Transgénico
PROD 4 4 2
PB 2 4 2
LIS 4 3 3
MET 2 2 2
CIS 3 3 3
THR 3 2 3
TRP 4 3 2
VAL 4 2 3
ILE 4 4 2
LEU 4 4 3
FEN 5 4 3
HIS 4 4 4
ARG 4 4 4
EE 4 4 2
AMD 1 2 1
AML 3 4 4

O descarte de variaveis foi realizado com base na analise de variancia
(ANOVA). A variavel AMD, foi néo significativa para as cultivares precoces e
transgénicas e a variavel MET apenas para as cultivares transgénicas. As variaveis,
em que ndo foram evidenciadas diferencas significativas na ANOVA entre as
cultivares (AMD e MET), em pelo menos um dos trés experimentos, foram
eliminadas do estudo. Somente com as variaveis de efeito significativo (PROD, PB,
LIS, CIS, THR, TRP, VAL, ILE, LEU, FEN, HIS, ARG, EE, AML), foi determinada a
matriz de correlacdo fenotipica que tem causas genéticas e ambientais, e pode ser
utilizada para orientar programas de melhoramento porém, devido somente as
causas genéticas envolverem uma associagdo de natureza herdavel (CRUZ et al.,
1997).
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e realizado o diagndstico de multicolinearidade entre as variaveis (Tabela 12)
para cada experimento, em que as varidveis altamente correlacionadas foram
retiradas.

O diagndstico de multicolinearidade, englobando as 14 variaveis que
apresentaram efeito significativo para cultivar na andlise de variancia. Para as
cultivares precoces o numero de condic¢do (NC) foi igual a 930, classificando a matriz
de correlacdo com colinearidade moderada a forte, conforme critério de Montgomery
e Peck (1982). As cultivares superprecoces e transgénicas, apresentaram numero
de condicdo (NC) igual a 4.835 e 10.955, respectivamente, o que classifica as
matrizes de correlagdo, com colinearidade severa conforme Montgomery e Peck,
(1982). A andlise de agrupamento, com a presenca de multicolinearidade nao é
recomendada, pois as varidveis multicolineares contribuem com maior peso no
processo de agrupamento (CRUZ; CARNEIRO, 2003). Com a eliminagdo das
variaveis VAL, FEN, HIS, THR e TRP, para as cultivares de ciclo precoce, as
variaveis FEN, VAL, HIS, THR, ILE, CIS, TRP e ARG, para as cultivares de ciclo
superprecoce e as variaveis VAL, ILE, CIS, FEN, HIS, THR e ARG, para cultivares
transgénicas de milho, o numero de condicdo reduziu para 82, 53 e 39 (Tabela 12),
respectivamente, para os experimentos de ciclo precoce, de ciclo superprecoce e
cultivares transgénicas, indicando colinearidade fraca, possibilitando o agrupamento

de forma adequada.

Tabela 15 — Diagnostico de multicolinearidade para os experimentos em que foram
avaliadas cultivares de ciclo precoce, ciclo superprecoce e cultivares transgénicas,
no ano agricola 2009/2010.

Variaveis

Experimento NC* inicial” retiradas NC* final Classificacéo final

VAL, FEN HIS,
Precoce 930 THR, TRP 82 Fraca

FEN, VAL, HIS, THR,

Superprecoce 4.835 ILE. CIS. TRP. ARG 53 Fraca

VAL, ILE, CI
Transgénico 10.955  ILE, CIS, 39 Fraca

FEN, HIS, THR, ARG

*NC: nimero de condicdo. Classificacdo de Montgomery e Peck (1982): NC < 100 Fraca; 1000 > NC
> 100 Moderada a forte; > 1000 Severa. +Inicial: com todas as variaveis que apresentaram diferenca
significativa na analise de variancia.
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Com as variaveis que permaneceram apoés a realizacdo do diagnostico de
multicolinearidade, ou seja, com as varidveis do experimento de ciclo precoce
(PROD, PB, LIS, CIS, ILE, LEU, ARG, EE e AML), de ciclo superprecoce (PROD,
PB, LIS, LEU , EE e AML) e das cultivares transgénicas (PROD, PB, LIS, TRP, LEU,
EE e AML), foi realizada a analise de componentes principais.

Para a eliminacéo de variaveis, conforme apresentado as tabelas 16, 17 e 18,
descartou-se as variaveis que menos contribuiram nos dltimos componentes para a
divergéncia genética entre as cultivares. Para as cultivares de ciclo precoce foram
descartadas as variaveis LIS, CIS, ILE, LEU, ARG e EE, para cultivares de ciclo
superprecoce as variaveis LIS, LEU e EE e para cultivares transgénicas foram
eliminadas as variaveis LIS e LEU. Assim, as variaveis que permaneceram para a
analise de agrupamento foram: produtividade de grdos (PROD), proteina bruta (PB)
e amilose (AML) para os trés experimentos. A varidvel PROD foi mantida devida a
sua grande importancia e por ser o principal caractere mensurado.

O critério utilizado no descarte de variaveis foi de se manter as mesmas
variaveis nos trés experimentos (ciclo precoce, ciclo superprecoce e cultivares

transgéncias)

Tabela 16 — Percentual da variagdo total explicada pelas componentes principais
(CP) e o conjunto de autovetores associados para as 36 cultivares de ciclo precoce
avaliadas no ano agricola 2009/2010.

% explicada
CP Autovalor % explicada acumulada PROD PB LIS CIS ILE LEU ARG EE AML

1 5,254 58,374 58,374 -0,265 0,202 0,382 0,403 0,384 0,374 0,411 0,275 -0,220
2 1,059 11,771 70,144 0,551 0,519 -0,022 0,090 -0,273 -0,201 -0,002 0,424 -0,353
3 0,847 9,414 79,558 0,021 0,695 -0,149 -0,021 -0,017 0,227 0,151 -0,309 0,569
4 0,713 7,918 87,477 0,278 -0,293 0,052 0,120 0,111 -0,106 0,139 0,562 0,680
5 0,477 5,299 92,775 0,713 -0,226 -0,041 0,156 0,325 0,412 -0,032 -0,360 -0,097
6 0,302 3,351 96,127 -0,189 0,016 -0,801 0,184 0,173 0,291 -0,253 0,322 -0,085
7 0,147 1,635 97,761 0,068 0,104 -0,123 -0,735 0,558 -0,123 0,263 0,136 -0,120
8 0,130 1,441 99,202 0,002 -0,054 0,229 -0,464 -0,374 0,692 -0,184 0,275 0,019
9 0,072 0,798 100,000 0,033 -0,237 -0,344 -0,024 -0,423 0,093 0,788 -0,075 -0,101

PROD=produtividade de gréos em t ha®, PB= proteina bruta em %MB, LIS= lisina em %MB, CIS=
cisteina em %MB, ILE= isoleucina em %MB, LEU= leucina em %MB, ARG= arginina em %MB, EE=
extrato etéreo em %MB e AML= amilose em %MB.
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Tabela 17 — Percentual da variacdo total explicada pelas componentes principais
(CP) e o conjunto de autovetores associados para as 22 cultivares superprecoce
avaliadas no ano agricola 2009/2010.

% explicada

CP Autovalor % explicada acumulada PROD PB LIS LEU EE AML
1 3,119 51,978 51,978 -0,441 0,352 0,510 0,512 0,395 0,054
2 1,270 21,173 73,151 -0,102 -0,297 -0,134 -0,159 0,417 0,827
3 0,724 12,060 85,211 0,598 0,686 0,033 -0,243 0,311 0,122
4 0,547 9,124 94,335 0,347 -0,531 0,340 -0,072 0,568 -0,394
5 0,186 3,098 97,433 0,483 -0,179 0,508 0,349 -0,462 0,377
6 0,154 2,567 100,000 0291 -0,051 -0589 0,726 0,194 -0,036

PROD= produtividade de grdos em t ha™; PB= proteina bruta em %MB; LIS= lisina em %MB; LEU=
leucina em %MB; EE= extrato etéreo em %MB e AML= amilose em %MB.

Tabela 18 — Percentual da variagédo total explicada pelas componentes principais
(CP) e o conjunto de autovetores associados para as 18 cultivares transgénicas
avaliadas no ano agricola 2009/2010.

% explicada

CP Autovalor % explicada Acumulada PROD PB LIS TRP LEU EE AML

1 3,337 47,676 47,676 -0,374 0,425 0,485 0,487 0,396 0,226 0,003
2 1,098 15,682 63,358 -0,087 -0,185 -0,022 0,140 -0,206 0,295 0,900
3 0,936 13,371 76,729 0,321 0,307 -0,192 -0,228 0,014 0,833 -0,145
4 0,768 10,976 87,705 0,666 0,038 0,101 -0,042 0,638 -0,218 0,298
5 0,428 6,110 93,815 0,124 0,769 -0,362 0,180 -0,300 -0,331 0,173
6 0,284 4,054 97,869 0,537 -0,115 0,464 0,444 -0,508 0,044 -0,160
7 0,149 2,131 100,000 0,050 -0,290 -0,609 0,679 0,215 0,101 -0,160

PROD= produtividade de grdos em t ha™, PB= proteina bruta em %MB, LIS= lisina em %MB, TRP=
triptofano em %MB, LEU= leucina (LEU) em %MB, EE= extrato etéreo (EE) em %MB e AML= amilose
em %MB.

A partir das estimativas da distancia generalizada de Mahalanobis, foi
realizada a analise de agrupamento pelo método UPGMA. Este método tem sido
utilizado com sucesso em varios trabalhos e com varias culturas, como milho
(SUBRAMANIAN; SUBBARAMAN, 2010; CARGNELUTTI FILHO; GUADAGNIN,
2011; SIMON et al., 2012;), feijjao comum (CARGNELUTTI FILHO et al.,, 2008;
CABRAL et al., 2011) e soja (SANTOS et al., 2011).

Em cultivares de ciclo precoce de milho, a distancia generalizada de
Mahalanobis permitiu a separagdo em trés grupos, utilizando-se 50% de

dissimilaridade como critério para definicdo dos grupos, pelo método hierarquico da
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ligacdo média entre grupo (UPGMA) (Figura 1). Foram obtidos trés grupos, sendo o
grupo 1 é formado pelas cultivares PMS0219A54, FTH900, BM207, GNZ2005,
FTH404, SHX5121, 30A91, BGA91, BG7060, ATL200, CO327, KSP3246, AG5011,
DKB388, XB6012, BM822, P30R50, AG9040, CEPM128, CEPM130, XB6012,
2B655, XBX70202, 20A55, SHX7222, 2B688, BX945, o grupo 2 pelas cultivares
CD321, CO388, GNz2728, P30B39, SHX7323, DX510, CEPM143, GNZX0744 e o
grupo 3 pela cultivar AG8025.

A cultivar AG8025, mostrou-se bastante divergente das demais, quando a
base da divergéncia sédo as variaveis PROD, PB e AML, visto que formou um grupo
exclusivo e permaneceu isolada das demais cultivares no dendrograma. A cultivar
de ciclo precoce AG8025 é de procedéncia Agroceres, hibrido simples, com textura
de grdo semiduro. Dentre as cultivares de ciclo precoce avaliadas foi a que
apresentou a maior produtividade de gréos (7,19 t ha™). Em trabalho realizado por
Guadagnin et al. (2011), avaliando cultivares precoces para indicacao no Rio Grande
do Sul, verificaram que a cultivar AG8025 apresentou elevada produtividade na
média geral entre as cidades (10,70 t ha™) e uma produtividade semelhante a
encontrada no presente estudo para a cidade de Santa Maria (5,89 t hat). Sua
divergéncia genética pode ser explorada em programas de melhoramento com base
em descritores quantitativos para obtencéao de novas cultivares.
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Figura 1 — Dendrograma obtido pelo método de agrupamento hierarquico da ligacéo
média entre grupos (UPGMA), a partir da distancia generalizada de Mahalanobis
entre 36 cultivares de ciclo precoce de milho agrupados a partir da produtividade de
grdos (PROD) em t ha™, proteina bruta (PB) em %MB e amilose (AML) em %MB.
(Coeficiente de correlacéo cofenética = 0,63 e significativo a 5% de probabilidade de
erro).

Com base nos caracteres PROD, PB e AML para cultivares de ciclo
superprecoce, em que a distancia generalizada de Mahalanobis foi utilizada como
medida de dissimilaridade (como critério para formacdo dos grupos, houve a
formacéo de trés grupos (Figura 2). O grupo 1 é formado pelas cultivares de ciclo
superpreococes DX915, GNZ9505, GNZ0729, BM911, AG9020, 2B433, SHX7111,
BX898, RBX79, AG9045, PMS1635A08, BALU7690, PRE22T10, SG9020,
PRE22S11, o grupo 2 pelas cultivares PMS3919, FTH960, PRE12S12, PRE22D11,
SHS7090 e o grupo 3 apenas pelas cultivares HS79707 e BG7060.

A técnica de agrupamento utilizada, revelou ajuste adequado entre a distancia
generalizada de Mahalanobis (D?) e a matriz de distancia cofenética (C), com
coeficientes de correlacdo cofenética (CCC) foi de 0,63, 0,68 e 0,73 para cultivares
de ciclo precoce, de ciclo superprecoce e cultivares transgénicas, respectivamente.

Esses valores de CCC foram significativos para os trés experimentos, evidenciando
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assim, credibilidade e consisténcia aos agrupamentos obtidos pelo método
hierarquico da ligacdo média entre grupos (UPGMA), a partir da distancia
generalizada de Mahalanobis. Conforme critérios estabelecidos por Sokal e Rohlf
(1962), seriam considerados baixos, pois 0,80, € o valor minimo para que seja
indicado como um bom ajuste entre as distancias. Para Vieira et al. (2005), isso nao
pode ser encarado como um descrédito em relacdo a metodologia utilizada. Para o
autor € necessario ter em mente que a eficiéncia do método de agrupamento
(capacidade de apresentar graficamente os contrastes entre genétipos), depende da

distribuicdo da variabilidade genética entre as cultivares avaliadas.
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Figura 2 — Dendrograma obtido pelo método de agrupamento hierarquico da ligacao
meédia entre grupos (UPGMA), a partir da distancia generalizada de Mahalanobis
entre 22 cultivares de ciclo superprecoce de milho agrupados a partir da
produtividade de grdos (PROD) em t ha, proteina bruna (PB) em %MB e amilose
(AML) em %MB. (Coeficiente de correlacdo cofenética = 0,68 e significativo a 5% de
probabilidade de erro).

No dendrograma (Figura 3), gerado pelo método de agrupamento UPGMA
(ligacdo meédia entre grupos) com base nos caracteres PROD, PB e AML para
cultivares transgénicas, utilizando a distancia generalizada de Mahalanobis como
medida de dissimilaridade, houve formacdo de dois grupos, em que o grupo 1 é
formado pelas cultivares AS1573YG, DKB566YG e P30F53H, estas pertencem a

diferentes procedéncias Agroeste, Dekalb e Pionner, respectivamente. Mesmo de
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diferentes procedéncias as cultivares AS1573YG e DKB566YG, apresentam maior
similaridade dentro do grupo 1 em relagao a cultivar P30F53H. Verifica-se, portanto,
a dificuldade em analisar a divergéncia entre as cultivares, visto que a maioria deles
encontra-se em apenas um grupo.

J& o grupo 2, é constituido pelas demais cultivares transgénicas AS1551YG,
AS1555YG, AS1572YG, AS1578YG, DKB240YG, 2B604HX, BG8418YG, P30B39Y,
P30F36Y, P30F53Y, P32R48Y, BG7060Y, AG8011YG, AG9020YG e BG8124YG.

Na figura 3, apresenta-se a dissimilaridade existente entre as cultivares
transgénicas, e a partir desses dois grupos, as cultivares podem ser avaliadas pela
sua capacidade de combinacgao e podem ser utilizadas como pais em programas de

melhoramento genético de milho.
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Figura 3 — Dendrograma obtido pelo método de agrupamento hierarquico da ligacéo
média entre grupos (UPGMA), a partir da distancia generalizada de Mahalanobis
entre 18 cultivares transgénicas de milho agrupados a partir da produtividade de
grdos (PROD) (PROD) em t ha?, proteina bruta (PB) em %MB e amilose (AML) em
%MB. (Coeficiente de correlacdo cofenética = 0,73 e significativo a 5% de
probabilidade de erro).

Diante disso, € preciso que as cultivares associem elevada média de
produtividade de gréos, e que apresentem variabilidade genética para os caracteres
que se deseja melhorar. Nas tabelas 16, 17 e 18, apresenta-se comparacao de
médias entre grupos para cada variavel para as varidveis produtividade de graos,

proteina bruta e amilose para os experimentos com cultivares de ciclo precoce, de
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ciclo superprecoce e cultivares transgénicas, respectivamente. As cultivares que
estdo reunidas em grupos heterogéneos, podem ser consideradas como
promissoras em hibridacdes para formacdo de novas populacdes segregantes
(BENIN et al., 2002).

Tabela 19 — Comparacédo de médias entre grupos para as variaveis produtividade de
grdos (PROD) em t ha, proteina bruta (PB) em %MB e amilose (AML) em %MB
para as 36 cultivares de ciclo precoce de milho classificadas dentro de cada grupo
formado pelo método UPGMA.

Variavel M1 M2 M3

PROD 5,3774b 3,4557¢c 7,1936a
PB 7,5038a 7,6338a 7,5867a
AML 29,0732a 28,6704b 28,3100b

M1= média do grupo 1; M2= média do grupo 2; M3= média do grupo 3
* médias n&o seguidas na linha de mesma letra diferem pelo teste t.

Tabela 20 — Comparacédo de médias entre grupos para as variaveis produtividade de
grdos (PROD) em t ha™, proteina bruta (PB) em %MB e amilose (AML) em %MB
para as 22 cultivares de ciclo superprecoce de milho classificadas dentro de cada
grupo formado pelo método UPGMA.

Variavel M1 M2 M3

PROD 6,0463b 5,2841c 6,5429a
PB 7,3456a 7,2407a 7,2500a
AML 28,4571b 29,8287a 26,7383c

M1= média do grupo 1; M2= média do grupo 2; M3= média do grupo 3
* médias ndo seguidas na linha de mesma letra diferem pelo teste t.

Tabela 21 — Comparacédo de médias entre grupos para as variaveis produtividade de
gréos (PROD) em t ha™, proteina bruta (PB) em %MB e amilose (AML) em %MB
para as 18 cultivares transgénicas de milho classificadas dentro de cada grupo
formado pelo método UPGMA.

Variavel M1 M2

PROD 7,2755a 6,5730b
PB 7,2578b 7,7057a
AML 31,6767a 29,2924b

M1= média do grupo 1; M2= média do grupo 2
* médias ndo seguidas na linha de mesma letra diferem pelo teste t.
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Em cultivares de ciclo precoce, de ciclo superprecoce e cultivares
transgénicas, para as variaveis produtividade de gréos, proteina bruta e amilose,
apos a realizacdo da analise de variancia multivariada (MANOVA), por meio do
critério de Wilk’s, verificou-se que os vetores de médias dos grupos formados por
meio do método hierarquico da ligacdo media entre grupo (UPGMA), com base na
distancia generalizada de Mahalanobis (D?), diferem. Diante disso, pode-se inferir
também que esses grupos sao divergentes (Figura 4, 5 e 6). Essa técnica de
validacéo foi utilizada em trabalho realizado por Cargnelutti Filho et al. (2008).

Em cultivares de milho de ciclo precoce, o dendrograma definido pela analise
de agrupamento, por meio do método hierarquico da ligacdo média entre grupos
identificou a formacé&o de 3 grupos. Um perfil de médias foi utilizado para representar
as médias de cada variavel em cada grupo (Figura 4), sendo o grupo 1 é formado
por cultivares de intermediaria produtividade de grdos, menor teor de proteina bruta
e maior teor de amilose. O grupo 2 é constituido por cultivares de menor
produtividade de graos, maior teor de proteina bruta e intermediario teor de amilose.
Ja o grupo 3 é composto por cultivares de maior produtividade de graos, menor teor

de proteina bruta e menor teor de amilose.
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Figura 4 — Perfil de média das variaveis produtividade de gréos (PROD) em t ha?,
proteina bruta (PB) em %MB e amilose (AML) em %MB de cultivares de ciclo
precoce de milho em cada grupo.
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O dendrograma definido pela analise de agrupamento das cultivares de ciclo
superprecoce de milho, evidenciou a formacédo de 3 grupos. As médias de cada
variavel em cada grupo, estdo representadas em um perfil de médias (Figura 5).
Verificou-se que o grupo 1, abrange as cultivares de milho com uma intermediaria
produtividade de graos, maior teor de proteina bruta e intermediério teor de amilose.
O grupo 2 e o 3 sdo formados por cultivares de igual teor de proteina bruta. A
diferenciacédo entre esses dois grupos estd em gue o0 grupo 2 apresenta uma menor
produtividade de grdos e um maior teor de amilose nos grédos e o grupo 3 é o
composto por cultivares de maior produtividade de grdos e menor teor de amilose

em relacdo aos demais grupos formados.
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Figura 5 — Perfil de média das variaveis produtividade de grdos (PROD em t ha?,
proteina bruta (PB) em %MB e amilose (AML) em %MB de cultivares de ciclo
superprecoce de milho em cada grupo.

Para cultivares transgénicas de milho, o dendrograma definido pela analise de
agrupamento formou 2 grupos, que diferem no perfil de médias pelos critérios de
Wilk’s (Figura 6), em que o grupo 1 é o formado por cultivares transgénicas de maior
produtividade de graos, menor teor de proteina bruta e maior teor de amilose. Ja o
grupo 2, é composto pelas cultivares transgénicas de menor produtividade de gréos,

maior teor de proteina bruta e menor teor de amilose.
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Figura 6 — Perfil de média das variaveis produtividade de gréos (PROD) em t ha,
proteina bruta (PB) em %MB e amilose (AML) em %MB de cultivares transgénicas
de milho em cada grupo.



5 CONSIDERACOES FINAIS

Com base nos trés experimentos, em que foram avaliadas cultivares de ciclo
precoce, de ciclo superprecoce e cultivares transgénicas, verificou-se um elevado
percentual de atendimento aos pressupostos da normalidade dos erros (81,25%) e
da homogeneidade das variancias residuais (100% dos casos). Diante desse
elevado percentual de atendimento aos pressupostos de normalidade e
homogeneidade, as andlises foram realizados sem a transformacdo de dados
(Tabela 4), conferindo credibilidade a analise de variancia.

Na analise de variancia, para as cultivares de ciclo precoce, de ciclo
superprecoce e cultivares transgénicas, verificou-se que em 93,75%, 100% e
87,50%, das 16 variaveis mensuradas, respectivamente, houve variabilidade
genética entre as cultivares. A precisdo experimental, segundo critérios
estabelecidos por Duarte e Resende (2007), foi de alta a muito alta para as variaveis
com efeito significativo de cultivar, conferindo credibilidade aos experimentos e aos
resultados obtidos. J& para as variaveis que ndo apresentaram efeito significativo a
precisdo experimental foi considerada baixa e moderada. As médias de cada
variavel, em cada experimento foram comparadas pelo teste de Scott-Knott, e 0
namero de grupos formados em cada variavel para cada experimento foi diferente. O
teste, confirmou a variabilidade genética evidenciada na analise de variancia.

Constatada variabilidade entre as cultivares, iniciou-se o0 estudo da
divergéncia genética, por meio da analise de agrupamento. Inicialmente, para a
eliminagcdo de variaveis que pouco contribuem para divergéncia genética entre as
cultivares, foi realizado o descarte de variaveis em trés etapas: 1) retirada de
variaveis sem efeito significativo para cultivar (teste F da ANOVA); 2) retirada de
variaveis causadoras de multicolinearidade na matriz de correlacdo entre as
variaveis e; 3) descarte de variaveis por meio da analise de componentes principais.
Assim, as variaveis que permaneceram para analise de agrupamento foram:
produtividade de grdos (PROD), proteina bruta (PB) e amilose (AML), para os trés
experimentos.

A partir dos dados dessas trés variaveis (PROD, PB e AML), em cada

experimento, foi estimada a matriz de distancia generalizada de Mahalanobis, e
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realizada a analise de agrupamento das cultivares, com 50% de dissimilaridade
como critério para definicdo dos grupos, pelo método UPGMA. As cultivares foram
reunidas de forma a serem homogéneas dentro do grupo e heterogéneas entre os
grupos.

Foram formados trés, trés e dois grupos, respectivamente para as cultivares
de ciclo precoce, de ciclo superprecoce e cultivares transgénicas de milho. O
coeficiente de correlacdo cofenética oscilou entre 0,63 e 0,73. Embora estes valores
sejam considerados baixos por Sokal e Rohlf (1962). Vieira et al. (2005) consideram
que a credibilidade dos agrupamentos depende da distribuicdo da variabilidade
genética entre as cultivares, ndo sendo um descrédito da metodologia, coeficientes
inferiores a 0,80. Adicionalmente os CCC (r= 0,63; r= 0,68 e r= 0,73) foram
significativos, pelo teste t, a 5% de probabilidade, evidenciando credibilidade e
consisténcia aos agrupamentos obtidos.

Assim, os agrupamentos formados informam sobre a variabilidade genética
existente entre as cultivares de milho de ciclo precoce, de ciclo superprecoce e
cultivares transgénicas de milho. Visando melhorias nas caracteristicas nutricionais,
associada a elevada produtividade de graos, os agrupamentos formados podem
contribuir para indicacdo de cruzamentos promissores, em programas de
melhoramento genético com a cultura do milho.

Por fim, diante da variabilidade genética existente entre as cultivares de milho
avaliadas, para quase todas as varaveis mensuradas, no presente estudo 0s
agrupamentos foram realizados com base apenas nas variaveis PROD, PB e AML.
Os pesquisadores podem utilizar esse banco de dados formado com 76 cultivares,
avaliadas em trés experimentos, com 15 variaveis nutricionais e a produtividade de
graos, para possiveis agrupamentos com base em outras variaveis mensuradas,
possibilitando a indicacdo de possiveis cruzamentos entre cultivares para uma
variavel de interesse como por exemplo lisina ou extrato etéreo.

Os produtores podem se beneficiar com as cultivares que surgirem dos
cruzamentos entre cultivares divergentes identificados no presente estudo. O
conhecimento da qualidade nutricional das diferentes cultivares comerciais de milho
disponiveis no mercado, permite auxiliar os produtores na escolha da cultivar a ser
semeada, de acordo com o destino que sera dado a esses graos.

Como perspectivas, este estudo abre a oportunidade de cruzamentos

promissores para o melhoramento genético de plantas de milho, visando melhorias
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nos caracteres nutricionais de graos de milho produzidos, tendo em vista a

satisfacdo de pesquisadores, industrias e produtores.



6 CONCLUSOES

1 - Ha variabilidade entre as cultivares de ciclo precoce, entre as cultivares de
ciclo superprecoce e entre as cultivares transgénicas em relagdo a produtividade de
graos e aos caracteres nutricionais de grdos de milho. O amido ndo apresentou
variabilidade em cultivares de ciclo precoce e cultivares transgénicas e a variavel
metionina para cultivares transgénicas.

2 — Com base nas variaveis produtividade de gréaos, proteina bruta e amilose ,
foram formados trés grupos para as cultivares de ciclo precoce, trés grupos para as

cultivares de ciclo superprecoce e dois grupos para as cultivares transgénicas.
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