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RESUMO

A demanda por cultivares de cevada cervejeira adaptadas ao cultivo irrigado no
Cerrado tem crescido de forma constante. Cultivares oriundas da regido Sul do pais tém sido
introduzidas e avaliadas na regido a fim de suprir essa demanda instantdnea. Com o objetivo
de fornecer melhores condi¢des de cultivo ao sistema produtivo do Cerrado, esse trabalho
propods estimar os parametros genéticos em diferentes anos e locais a fim de subsidiar uma
selecdo criteriosa dos genotipos mais aptos a essas condi¢des e analisar a variabilidade
genética existente entre eles com base em dados agrondmicos e moleculares. Primeiramente
foram avaliadas seis caracteristicas agronOmicas (rendimento de graos, classificagdo
comercial de graos, peso de mil sementes, altura de plantas, grau de acamamento e ciclo de
espigamento) de 113 gendtipos de cevada cervejeira em dois ambientes no Cerrado do
Distrito Federal com o objetivo de estimar os pardmetros genéticos (valores de F,
herdabilidade em sentido amplo, coeficiente de variagdo ambiental, genotipico e relativo e as
correlagdes fenotipicas, genotipicas e ambientais). A partir dos dados desse primeiro trabalho,
foram selecionados 69 gendétipos utilizando as caracteristicas avaliadas. Em um segundo
momento, foram avaliados os pardmetros genéticos dos 69 genotipos considerando trés anos
de avaliacdes utilizando as mesmas caracteristicas agrondmicas com intuito de verificar a
influéncia dos anos agricolas no comportamento dos gendtipos. Baseado nos dados obtidos
nos cinco ensaios realizados, os genotipos foram selecionados por um método proposto pelo
melhorista (Selecdo Combinada) que foi comparado a quatro indices de sele¢do (indice livre
de pesos e parametros, indice dos ganhos desejados, soma de ranks e gendtipo-idedtipo).
Foram gerados indices de frequéncia de sele¢do e os métodos foram comparados em relagao
ao ganho de selegdo em % para cada experimento. Foram selecionados 20 genotipos de alto
rendimento agrondmico além de quatro genotipos a serem utilizados como genitores em
blocos de cruzamentos por apresentarem uma ou duas caracteristicas importantes para o
melhoramento de cevada. Foram realizados estudos de diversidade genética agrondmica e
molecular dos 24 genotipos selecionados acrescidos de cinco cultivares de cevada
recomendadas para o Cerrado. Os dados agrondmicos foram obtidos em dois locais do
Distrito Federal utilizando a distancia de Mahalanobis. Para a analise de diversidade genética
molecular os dados foram obtidos utilizando marcadores moleculares RAPD, SSR e ISSR. A
partir dos dados obtidos foram gerados dendrogramas e graficos de dispersdo tanto para a
diversidade agrondmica como para os dados moleculares, possibilitando através das analises

indicar os cruzamentos que possam ter maior efeito heterdtico. Os resultados indicaram a
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existéncia de variabilidade entre os acessos avaliados, assim como efeito da interacdo G x A
tanto na comparacdo de locais como em anos. Os gendtipos de origem colombiana
mostraram-se mais aptos em relagdo aos demais. Verificou-se que ¢ possivel a selegdo de
acessos de cevada com alto rendimento e ciclo de espigamento precoce simultaneamente,
fator decisivo no processo de escolha de genoétipos a seguirem em futuros experimentos. No
estudo de diversidade observou-se a baixa correlagdo entre as distancias genéticas, e que os
marcadores ISSR correlacionou-se positivamente com as distdncias agrondmicas. E
necessario a realizagdo de estudo de diversidade complementar entre caracteristicas

agrondmicas e marcadores moleculares para indicagdo dos melhores cruzamentos através de

gendtipos com a maior variabilidade possivel.

Palavras-chave: Hordeum vulgare L., variabilidade, recursos genéticos, herdabilidade,

marcadores moleculares.
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ABSTRACT

A demand for breeding barley cultivars adapted as irrigated Cerrado conditions is
constant. Cultivars from the southern area of the country have been tested in the Cerrado
region aiming to supply this immediate demand. With the purpose of providing better
conditions for this production system, this work proposes to estimate genetic parameters in
different years and environments in order to promote a careful selection of more suitable
genotypes to these conditions and to analyze the existing genetic variability among them
based on agronomic and molecular data. First, six agronomic characteristics (grain yield,
plumpness kernel, thousand seed weight, plant height, lodging degree and days to heading) of
113 brewery barley genotypes were evaluated in two environments in the Cerrado of the
Distrito Federal, focusing on estimating the genetic parameters (F values, heritability in broad
sense, environmental, genotypic and relative variation coefficients). Based on the data from
the first trial, 69 genotypes were selected based on the evaluated characteristics. In a second
experiment, the genetic parameters of the 69 genotypes were evaluated considering three
years of evaluations using the same agronomic characteristics. Based on the data obtained in
the five experiments, the genotypes were selected by a method proposed by the breeder and
compared to four selection indices (free index of weights and parameters, desired earnings
index, rankings sum and genotype-ideotype) that served as basis for the accomplished
selection. Frequency indices of selection were generated, and methods were compared to the
selection gain for each experiment. Twenty genotypes of high agronomic yield were selected,
as well as four genotypes to be used as parents in crossbred blocks since they presented one or
two important traits for barley breeding. Genetic diversity studies were carried out for the 24
selected genotypes plus five barley cultivars recommended for the Cerrado, based on
agronomic data from two locations in the Federal District, using Mahalanobis distance. For
the analysis of molecular genetic diversity, the data was obtained using molecular markers
RAPD, ISSR and SSR. From the obtained data were generated dendrograms and dispersion
graphs for both agronomic diversity and for the molecular data, allowing, through the
analysis, to indicate the crosses that could have greater heterotic effect. The results indicated
the existence of variability among the accessions, as well as the interaction effect G x E in
both location and year comparisons. The genotypes of Colombian origins were more apt in
relation to the others. It was verified that the selection of accessions of barley with high yield

and early breeding cycle simultaneously is possible, which is a decisive factor in the process
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of choosing genotypes to survey in future experiments. The diversity study detected a low
correlation between genetic distances, and that ISSR markers correlated positively with the
agronomic distances. Based on the controls, ISSR markers were more efficient in quantifying
variability in barley. It is necessary to carry out a study of complementary diversity between
agronomic traits and molecular markers to indicate the best crosses through genotypes with

the greater variability.

Key words: Hordeum vulgare L., variability, genetic resources, heritability, molecular

markers.
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1. INTRODUCAO

Espécie de importancia mundial, a cevada por muito tempo se posiciona como quarto
cereal mais produzido no mundo, atrds do milho, trigo e arroz (FAOSTAT, 2017). A
proeminéncia da cevada pode ser constatada através da interpretagdo do nome dado ao seu
género, Hordeum, que deriva da palavra pela qual os gladiadores romanos eram conhecidos,
"hordearii" ou "homens da cevada", por comerem cevada para conseguir mais forca e
resisténcia nas lutas (PERCIVAL, 1921 apud ULLRICH, 2011).

No Brasil, principalmente cultivada na regido Sul, cultivares adaptadas as condigdes
irrigadas do Cerrado brasileiro sdo cada vez mais demandadas. A regido do Cerrado brasileiro
apresenta vantagens de produ¢do em relacdo a regido Sul, como auséncia de dorméncia pods
colheita, e sementes limpas, sem a presenca de fungos (AMABILE, 2007), o que a torna uma
opcdo interessante para a industria e para os produtores no seu sistema de rotagdo e sucessao
de culturas.

A espécie, Hordeum vulgare L., € uma graminea e a espécie de graos de cereais mais
amplamente adaptada, com tolerancia a climas secos, frios e a salinidade do solo. Tem
demonstrado potencial agrondmico para as condi¢des de Cerrado irrigado no decorrer dos
ultimos 30 anos. Na busca por fornecer ao produtor novas opgdes, que apresentem vantagens
em relagdo as cultivares existentes, relativas a estabilidade produtiva e qualidade industrial,
torna-se essencial estimar e interpretar os parametros genéticos em diferentes locais e anos.
Dessa maneira, ¢ possivel ao melhorista, planejar de modo mais eficiente os métodos de
conducdo experimental e selecdo de gendtipos estaveis e com a obtengdo de ganhos genéticos
para as condi¢des experimentais especificas.

O uso de gendtipos oriundos do banco de germoplasma da Embrapa Recursos
Genéticos e Biotecnologia, possibilita ao programa de melhoramento da Embrapa Cerrados,
incorporar a sua colecdo de trabalho maior variabilidade genética, proporcionando
futuramente que esses gendtipos possam ser utilizados como genitores ou cultivares. O
acréscimo de variabilidade a colecdo de trabalho permite ao melhorista maior chance de
solucionar os problemas a serem enfrentados.

A partir da andlise dos parametros genéticos, genotipos estdveis e que possuam
caracteristicas agrondmicas ideais devem ser buscados pelos melhoristas. No entanto, ha
dificuldade na selecdo de gendtipos superiores pelo fato de os caracteres de importancia

agron0mica, em sua maioria, apresentarem baixa herdabilidade e correlagdo entre si (CRUZ,



2013). Os indices de selecdao sdo ferramentas que auxiliam o melhorista a realizar selecao
simultanea de varias caracteristicas de interesse, se utilizando ou ndo de pardmetros genéticos
ou pesos econdmicos.

Em geral, cultivares de cevada tém sido obtidas na maior parte dos programas de
melhoramento, a partir de hibridagdes utilizando cultivares adaptadas cruzadas com linhagens
selecionadas por cruzamentos entre parentais elite, o que pode acarretar em redugdo da
variabilidade genética. Algumas caracteristicas especificas podem ser incorporadas a partir de
cruzamentos de cevadas silvestre e variedades locais em programas de retrocruzamento.
Quantificar a variabilidade genética existente na colecdo de trabalho ¢ um passo relevante na
indicagdo de futuros cruzamentos para obtencdo de populacdo segregante. O uso de
marcadores moleculares tem sido cada vez mais utilizado para essa fun¢do como também no
auxilio a sele¢do de genotipos em geragdes precoces.

Estudo semelhante a esse foi desenvolvido por Amabile (2013), buscando quantificar a
diversidade genética em relagdo as caracteristicas morfoagrondmicas, de qualidade malteira e
em marcadores moleculares RAPD e também estimar parametros genéticos além de indicar os
melhores cruzamentos com base em indices de selecdo em 39 genoétipos elite de cevada
oriundos da cole¢do de trabalho da Embrapa Cerrados.

Com o intuito de incorporar gendtipos de alto rendimento agrondmico ao programa de
melhoramento de cevada da Embrapa Cerrados, os passos seguidos nessa tese, como
estimativa de parametros genéticos, uso dos indices de sele¢do e analise da diversidade
genética, tornam-se fundamentais para o sucesso desse trabalho. O pioneirismo desse trabalho
¢ notavel e com méritos ao trabalho realizado por Monteiro (2012) ao caracterizar 435 acessos
de cevada oriundos do BAG, o que nos permitiu dar continuidade as avaliacdes e selecdes
desses acessos. Os conhecimentos obtidos com a pesquisa gerardo subsidios para programas
de melhoramento genético de cevada, que poderdo propiciar ganhos quantitativos e

qualitativos.

2. REVISAO BIBLIOGRAFICA

2.1. A Cevada
A cevada (Hordeum vulgare L.) foi uma das primeiras plantas domesticadas pelo ser

humano, logo que este trocou o modo de vida coletor e cacador e passou a cultivar a terra e
criar animais ha 12 mil anos (BADR et al., 1999). A migracao de seres humanos carregando
consigo suas sementes favoreceu a maior adaptagdo e diversificacdo deste cereal a novas

areas, que hoje podem ser encontradas por todo o globo (BOTHMER et al., 2003).



O centro de origem primario ¢ a regido do Crescente Fértil, que compreende,
atualmente, a parte central de Israel, Oeste da Jordania, Libano, Siria, Sudeste da Turquia,
Norte do Iraque e as montanhas de Zagros a oeste do Ird. O processo de dispersdo desta
espécie foi devido a grande capacidade de adaptagdo, fato este, que nos permite hoje
encontrar esta graminea nas condi¢des de relevo e clima mais extremos existentes. Pode ser
encontrada desde os limites do Circulo Polar Artico, nos Altiplanos do Tibete a 4.600 m de
altitude, até os climas aridos como o do deserto do Saara ou até mesmo nas planicies da India
(BOTHMER et al., 2003).

Alguns pontos de discussdo a respeito da origem da cevada podem ser resumidos em
trés topicos: (1) a cevada de seis fileiras de graos (hexastica) foi ocorréncia de mutagdes
independentes do alelo Vrsl (distica) em diferentes épocas em diferentes locais
(KOMATSUDA et al., 2007); (2) ¢ improvavel que o Tibete seja o centro de origem da atual
cevada cultivada (YANG et al., 2008); (3) as demais subespécies de cevada ou sdo
descendentes da Hordeum agriocrithon ou da Hordeum spontaneum, ou entdo do cruzamento
entre elas (LI et al., 2004).

Essa espécie, da familia Poaceae, ¢ anual e tem como caracteristicas ser diploide (2n =
14), autdogama, hermafrodita e apresenta cleistogamia. E uma planta herbacea ¢ a espiga pode
ser de duas ou seis fileiras de graos, pode ou ndo apresentar aristas, e as aristas podem ser
lisas, asperas ou semi-asperas. O grdo pode estar aderido a palea e a lema ou nao (cevada
nua), de coloragdo varidvel e podem apresentar raquila longa ou pequena. As folhas sdo
verdes, alternas, compridas e largas. As bainhas envolvem o colmo por completo. A ligula e
especialmente a auricula permitem diferencia-la de outros cereais porque sdo glabras,
abracam o colmo e podem estar pigmentadas por antocianinas (DINIZ, 2007).

Pode ser classificada como de primavera ou de inverno. Essa classificagdo diz respeito
a necessidade de vernaliza¢do (exposi¢cdo a baixas temperaturas a fim de induzir a transi¢ao
do estado vegetativo para o estado reprodutivo). A vernalizagdo ¢ uma protecao para que a
planta ndo flores¢a durante o inverno. A redugdo da necessidade de vernaliza¢do possibilitou
que a cevada se expandisse a regides onde a semeadura de primavera ¢ necessaria
(BOTHMER et al., 2003). Assim, uma das vantagens da cevada de primavera se da por
apresentar maior adaptagdo a diferentes ambientes. Por outro lado, a de inverno, nos paises
que apresentam condic¢des climaticas favoraveis, ¢ preferida devido a maior produtividade e
qualidade de graos. Na Alemanha, Reino Unido, outros paises europeus e algumas regides dos
EUA cultivam preferencialmente a cevada do tipo de inverno. Em paises como a Russia, em

que os periodos com temperaturas abaixo de zero sdo longos, é preferivel o cultivo da cevada
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de primavera devido ao ciclo mais curto. E o tipo predominantemente cultivado no Canada,
EUA, Russia, Australia, América do Sul e Escandindvia, sendo responsavel pela maior parte
da produ¢do mundial (VERSTEGEN et al., 2014).

Em relagdo ao tipo de espiga, a distica (duas fileiras de graos) ¢ preferida para a
produgdo de malte cervejeiro. Segundo Bowman et al. (2001), ela geralmente apresenta
maiores valores para peso de mil sementes (PMS), teor de proteina levemente inferior € maior
proporc¢do de amido. A hexastica ou de seis fileiras de graos, apresenta maior nimero de graos
por espiga, o que ndo necessariamente significa uma maior produtividade. Em geral, a distica
perfilha mais que a hexastica, o0 que compensaria 0 menor nimero de grios por espiga.
Agronomicamente, a hexastica ¢ mais interessante ao produtor devido & maior resisténcia ao
acamamento, menor estatura ¢ maior resisténcia as doencas foliares.

Na Europa, os tipos de espiga da cevada utilizados variam de acordo com a finalidade
e a cultura do pais. Na Alemanha, a cevada de inverno para fins forrageiros € quase
totalmente hexdastica, enquanto no Reino Unido majoritariamente distica. Na utilizagdo
cervejeira, paises tradicionais em producdo de cerveja como Alemanha, Republica Tcheca,
Reino Unido e Poldnia, o uso do tipo de inverno ¢ exclusivamente distica, exceto na Franga,
onde predomina a hexastica. Nos paises em que se cultiva a cevada de primavera, a distica ¢
preferida para fins cervejeiros. Porém, existem variagdes em alguns paises como Noruega,
Finlandia, Canadd e EUA que tradicionalmente cultivam a hexastica (VERSTEGEN et al.,
2014).

Na América do Norte a cevada introduzida da Europa que melhor se adaptou as
condi¢des do novo continente foi a hexastica. Ocorreu uma migracdo nos EUA no sentido
leste para oeste em decorréncia da forte incidéncia de fusariose. Atualmente na regido leste do
pais, a distica ¢ preferida para fins de malteagdo. Programas de melhoramento nos EUA
trabalham com variadas vertentes desse cereal, como a de inverno, primavera, distica,
hexdastica, malteira e ndo malteira, de acordo com a regido.

Em geral, a preferéncia da industria malteira por cultivares disticas ¢ evidente.
Contudo, esfor¢os vem sendo realizados por meio do melhoramento de plantas a fim de
aproximar a cevada distica e hexastica em relacdo as caracteristicas de qualidade de malte,
assim como agronomicamente em relacdo a resisténcia a doengas. Intimeros trabalhos foram
relatados no Cerrado brasileiro, em que ¢ demonstrado o potencial de cultivares hexasticas
para as condic¢des irrigadas em relagdo a produtividade de grios e qualidade de malte

(AMABILE & FALEIRO, 2014).



A cevada, devido a sua versatilidade, tem sido empregada com varias finalidades:
como forrageiras anuais € como graos para alimenta¢do animal, graos com alto teor de fibra
soluvel para o consumo humano, além de graos para produgdo de malte. Dentre os usos desse
cereal, destaca-se a producdo de malte pra producdo de cerveja. Apesar de ser possivel
realizar a malteagdo de outros cereais, a grande maioria do malte produzido mundialmente ¢é
de cevada. Por isso, o termo malte ¢ sindnimo de malte proveniente de cevada. Esse fato se
deve as caracteristicas deste grdo que proporcionaram niveis ideais de amido, proteina e
enzimas necessarios para a malteacdo e posteriormente a mosturagdo. O grdo ideal para a
produgdo de malte cervejeiro deve conter entre 60% e 65% de amido e entre 10,5% e 13,5%
de proteina (SCHWARZ & LI, 2011).

A maior quantidade desse grao produzido no mundo ¢ destinada a alimentagdo animal,
cerca de 75% da produgdo. Os graos podem ser utilizados tanto na dieta de animais
ruminantes como ndo ruminantes, aves e peixes, sendo tradicionalmente utilizada em paises
de clima temperado para animais como vacas leiteiras, ovinos e caprinos, suinos e aves
(BLAKE et al., 2011). Em 2007, foi lancada a variedade “Herald” especificamente para
alimentacdo de peixes (BREGITZER et al., 2007). Existem também cultivares desenvolvidas
para alimentagdo bovina com maior rendimento de graos, teor de proteina e quantidade de
matéria seca. No entanto, nos Estados Unidos, a maior parte utilizada para este fim ¢
proveniente da produgdo destinada para malte que ndo foi aprovada nos testes de qualidade. A
cevada nua ¢ preferencialmente utilizada na alimentacdo de aves e suinos devido ao maior
teor proteico e por ndo apresentar casca aderida ao grao, fator este contribui para a diminui¢ao
da ocorréncia de infec¢do nesses animais (BLAKE et al., 2011).

A utilizagdo desse grao para o consumo humano ¢ incompreendida por ter sido
renegado pelas grandes industrias apesar de seus atributos. Taylor (1918) relatou que ao longo
dos anos, com o desenvolvimento socioecondomico dos paises, a preferéncia de graos para
produgdo de paes passou da cevada ao centeio e do centeio ao trigo. Na contramdo, com a
maior importancia dada as dietas ricas em fibra, baixas em gorduras saturadas e trans e rica
em antioxidantes, a cevada reaparece como op¢ao viavel, juntamente com a aveia uma opgao
de alimento que previne doengas cardiovasculares através da redugdo do colesterol sérico.
Novas cultivares de cevada tém sido desenvolvidas e selecionadas por meio de melhoramento
com teores de fibra soluvel de duas a quatro vezes maiores que os de cultivares de aveia
comercializadas (BAIK et al., 2011).

O consumo dessas cultivares com altos teores de fibra soltivel ¢ tradicional nos paises

do sudeste asiatico, principalmente na forma de sopa. O consumo também pode ser feito na
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forma de flocos, sendo adicionado em paes, biscoitos, barras de cereal. A farinha ¢ geralmente
adicionada a receitas feitas a base de trigo como macarrdo, massas ¢ tortilhas (BAIK et al.,

2011).

2.2. A cevada no Brasil
A cevada chegou a América do Sul junto com as navegagdes de Cristévao Colombo

em sua segunda viagem em 1493. Na América do Sul, a data do primeiro cultivo ndo ¢
precisa, no entanto, existem relatos da realeza no Peru datados de 1580. Ainda, sua
comercializac¢do ¢ descrita por Arias (1999) como comum na regido do Chile em 1556.

No Brasil, segundo Arias (1999), os primeiros relatos que se tem conhecimento sdo de
1584: “Frei Cardim relata o primeiro cultivo de cevada no territorio brasileiro, no atual
estado de Sao Paulo e augura bom sucesso para esta cultura: "De menos de huma quarta de
cevada que hum homem semeou no Campo de Piratininga, colheu sessenta e tantos alqueires,
e, si 0os homens se dessem a esta grangearia, seria a terra muito rica e farta”. Também Frei
Vicente de Salvador da noticias da extensdo desta lavoura em regides mais ao sul: "...jd estdo
fora da zona torrida, em 24° e mais; e assim a terra mui sadia, fresca e de boas dguas,
quanto a lavoura de trigo, que se da alli muito e cevada"” .

A primeira produgio cervejeira foi trazida pela Companhia das Indias Ocidentais em
1640, sendo que a primeira fabrica de cerveja foi produzida na residéncia chamada “La
Fontaine”, onde era fabricada uma cerveja encorpada, com cevada e agucar. No entanto, a
cevada utilizada nessa producdo era importada e a produ¢do foi encerrada em 1654 com a
saida dos holandeses do Brasil. No século XIX, algumas cervejarias artesanais foram
instaladas por imigrantes, mas apenas para consumo proprio (MORADO, 2009).

A partir de 1930, a cevada comeca a ser cultivada comercialmente na regido Sul do
Brasil, onde estd instalada até os dias atuais. Com esfor¢os de melhoramento genético
promovidos pelo governo brasileiro em 1976, com intuito de diminuir a importagdo desse
cereal, iniciou-se o cultivo na regido do Cerrado (AMABILE & FALEIRO, 2014).

Atualmente, o pais produz cerca de 251.539 toneladas em uma area de 89.451
hectares, alcangando um rendimento de graos de 2,81 t ha! (FAOSTAT, 2017). Os principais
Estados produtores sdo o Parand e o Rio Grande do Sul, sob condi¢des de sequeiro, com
produtividades perto de 4.000 kg ha!. A cevada produzida no Cerrado tem sido viavel no
sistema irrigado. Em condigdes experimentais, as produtividades no Cerrado superam os
9.000 kg ha'! (AMABILE et al., 2007). As condi¢des da produ¢do no Cerrado apresentam

algumas vantagens agronOmicas em relagdo ao cultivo na regido Sul, como a menor
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incidéncia de fungos de solo que propicia a obtencdo de sementes livres desses patdgenos.
Outra vantagem ¢ a auséncia do periodo de dorméncia, favorecendo economicamente o
cultivo nessa regido (AMABILE, 2007). Tanto no Sul como no Centro-Oeste a cultura ¢
geralmente semeada durante os meses de maio e junho e colhida desde agosto até dezembro.

As maiores areas sdo cultivadas com BRS Brau, BRS Elis e BRS Caué. No entanto, as
cultivares BRS Itanema, BRS Korbel ¢ BRS Quaranta deverdo substituir as atualmente
cultivadas na regido Sul do pais (MINELLA, 2016). No Cerrado, o cultivo de cevada tem
demanda crescente. As cultivares disponiveis para cultivo irrigado sdo: BRS 180, BRS 195,
BRS Deméter, BRS Manduri, BRS Sampa, BRS Savanna (SILVA et al., 2000; BRS 195,
2006; AMABILE et al., 2008; MINELLA et al., 2009; MINELLA et al., 2011; AMABILE et
al., 2013).

Recentes trabalhos vém sendo desenvolvidos no Cerrado a fim de quantificar a
variabilidade genética de acessos de cevada dos bancos de germoplasma com o objetivo de
utilizar tais acessos na base de cruzamentos para continuar desenvolvendo novas cultivares
mais adaptadas e com vantagens competitivas em relagdo as cultivares recomendadas

atualmente (MONTEIRO, 2012; SAYD, 2014; SAYD et al., 2015; SAYD et al., 2017).

2.3. Interacio Genotipo x Ambiente
A interacdo genotipo x ambiente (G x A) € a alteracdo na performance relativa dos

gendtipos devido as diferencas de ambiente (BOREM, 2001). No melhoramento genético,
uma das decisOes chave, se da, ao definir as caracteristicas de cultivares a serem obtidas e
suas finalidades (BRADSHAW, 2017). Dentro dos programas de cevada, por exemplo, pode-
se trabalhar com plantas em sistema irrigado ou sequeiro, em diferentes latitudes e altitudes,
plantas disticas ou hexdsticas, com ciclo de primavera ou inverno, com finalidades malteiras
ou ndo. Assim, um genoétipo selecionado ndo poderia ser o melhor para todas as situagdes
exemplificadas.

Com a modernizacdo da agricultura, o ambiente tende a ser cada vez mais controlado,
como a nutricdo de plantas a partir de fertilizantes, controle de plantas daninhas, irrigacao,
etc. De outra forma, alguns fatores ndo podem ser controlados, tais como a chuva, a umidade
relativa do ar, a temperatura do ar e do solo e a presenca de patogenos. Dessa maneira, o que é
possivel de se estimar ¢ o comportamento dos gendtipos em diferentes condigdes
experimentais (BRADSHAW, 2017).

A busca por gendtipos de cevada mais estaveis para as condi¢gdes de Cerrado irrigado
pede a selecdo daqueles com menor sensibilidade a interacdo G x A. Segundo Borém (2001),
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se o objetivo ¢ produzir uma cultivar altamente adaptada a um ambiente especifico, deve
priorizar situacdes de maior interagdo G x A. Quanto maior a diversidade genética entre os
gendtipos e os ambientes maior relevancia terd o estudo e o entendimento da interagcdo G x A.

O ambiente pode variar em relagdo ao local (L) ou em relagdo ao ano agricola (AN).
Dessa maneira, podemos ter interagdes de gendtipos em diferentes anos e localidades para a
maioria das caracteristicas agrondmicas, podendo ocorrer interagdo G x L, G x AN e também
G x L x AN. E comum que a interagio G x AN seja de maior magnitude que a G x L,
principalmente quando os locais estdo situados em uma pequena regido (BOREM, 2001).

A interacdo G x A, na maioria das vezes, tem menor relevancia para caracteristicas
monogénicas, locais mais homogéneos e espécies perenes se comparadas as caracteristicas
poligénicas, locais heterogéneos e espécies anuais.

Frey & Horner (1957), a fim de diminuir a interacdo G x A, recomendaram a
subdivisdo em quatro microrregides do Estado de Iowa, EUA. Dessa forma, os testes de
comparagdo entre cultivares de aveia obtiveram os melhores resultados na busca por
genotipos estaveis e altamente adaptados. Essa ferramenta ¢ muito utilizada quando as regides
sdo desuniformes e a interagdo G x A é de maior importancia (BOREM, 2001).

No Cerrado brasileiro, alguns estudos buscando quantificar a interagdo G x A em
cevada foram realizados, como o estudo realizado por Sayd (2014) que analisou a interagdo G
x L para dez caracteristicas agrondmicas avaliadas em 21 genotipos de cevada nua sob
irrigagdo. Sayd (2011) verificou a interacdo do ambiente na qualidade malteira, em que
diferentes épocas de semeadura afetaram o comportamento do teor de proteina, beta-glucanas

e outras caracteristicas malteiras em quatro cultivares com viés cervejeiro.

2.4. Parametros Genéticos
A estimagdo de parametros genéticos de caracteristicas de interesse. Ela permite

quantificar os diferentes efeitos genéticos, ambientais e também da interagdo gendtipo x
ambiente das caracteristicas no fenotipo, além de quantificar a precisdo e acuracia da
avaliagdo fenotipica, a qual impacta diretamente na eficiéncia do processo de selecdo e nos
ganhos genéticos. Uma selecdo eficiente ndo depende apenas da existéncia de variacdo
genética entre os gendtipos, mas também do controle e avaliagdo experimental para minimizar
e quantificar os efeitos ambientais na expressao fenotipica das caracteristicas de interesse
(FALCONER & MACKAY, 1996). A obtencdo das estimativas pode ser de primeira ordem
(por meio dos componentes das médias) ou de segunda ordem (utilizando os componentes das

variancias).



Por meio das estimativas dos parametros genéticos de uma caracteristica quantitativa,
podem ser obtidas informagdes sobre a herdabilidade das caracteristicas dos genotipos ou da
populagdo, as correlagdes entre as caracteristicas avaliadas e também a existéncia ou nao da
interacdo G x A (RESENDE, 2002). As correlagdes possibilitam verificar a eficiéncia do uso
da selecdo indireta de wuma caracteristica geralmente de menor herdabilidade e
consequentemente de menor eficiéncia na selegdo, com base em outra caracteristica de maior
herdabilidade (RAMALHO, 2000).

Segundo Brewbaker (1964), a variacdo fenotipica total de uma caracteristica ¢ dada
pela soma da variagdo ambiental e da variacdo genética, sendo esta originada dos efeitos
aditivos e de dominancia dos genes, além das interacdes génicas. A variacdo genética, de
acordo com Fisher (1918) pode ser dividida em trés componentes: 1 - aditiva, em razdo do
efeito médio dos alelos; 2 - dominante, devido a interag¢ao entre os alelos do mesmo loco; 3 -
epistatica ou interativa, proveniente das interagdes entre alelos de locos distintos. Para efeitos
de melhoramento, a parte aditiva ¢ a mais relevante.

A herdabilidade é a razdo entre a varidncia genética e a variancia fenotipica. No
sentido amplo, essa herdabilidade engloba todos os trés segmentos da variagdo genética. Ja no
sentido restrito, apenas a variancia aditiva € considerada. Em popula¢des autdégamas, como a
cevada, onde a maior parte dos locos estd em homozigose, a variancia aditiva ¢ responsavel
pela maior parte da variancia genética (BOREM & MIRANDA, 2005). Portanto, a estimativa
da herdabilidade ampla para autégamas fornece informagdes relevantes para o melhoramento
a respeito do efeito genético no fenotipo.

A herdabilidade ¢ usualmente estimada a partir da andlise de varidncia de uma
populagdo em um determinado ambiente. Portanto, ¢ comum a ocorréncia de variagdes
associadas a estimativas da herdabilidade e de outros parametros genéticos. Para uma mesma
caracteristica, podem ser atribuidas estimativas de h? variando dentro de uma grande faixa e
pode ser afetada pelo efeito ambiental, modo de propagacao da espécie, grau de endogamia e
diversidade da populagdo per se, unidade seletiva (individuo ou familia), tamanho da amostra
avaliada e da unidade experimental e, finalmente, pela precisdo na condugdo do ensaio e
coleta dos dados (BOREM & MIRANDA, 2005). Ainda, de acordo com Stansfield (1974),
valores de h? acima de 0,5 podem ser considerados altos, valores entre 0,2 € 0,5 de média
intensidade e menores que 0,2 podem ser classificados como de baixa herdabilidade.

Esforgos recentes tém sido realizados pela Embrapa Cerrados e Universidade de
Brasilia com intuito de estimar a herdabilidade de caracteristicas de interesse avaliadas nas

condi¢des irrigadas no Cerrado brasileiro, tanto em genotipos elite como em acessos do banco
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de germoplasma de cevada (SAYD, 2014; AMABILE et al., 2015; SAYD et al., 2017).
Outros trabalhos estimando herdabilidade de cevada foram realizados por Singh et al. (2008 e
2011) e Al-Tabbal et al. (2012) em caracteristicas ligadas a produtividade de graos. Aynewa
et al. (2015) estimaram herdabilidade de caracteristicas ligadas a qualidade malteira,
Dyulgerova & Valcheva (2014) em linhagens duplo-haploides e Kumar et al., (2013)
compararam herdabilidade entre os parentais e seus descendentes.

Valores de herdabilidade para a caracteristica rendimento de grios em cevada
apresentam grande variagdo comparando diferentes experimentos. E, de maneira geral, uma
caracteristica que apresenta baixa herdabilidade e pode ser atribuida ao comportamento
quantitativo dessa caracteristica, devido ao maior efeito ambiental. Porém, em condigdes
irrigadas no Cerrado, geralmente sdo obtidos elevados computos de h? (>80%) devido a alta
precisdo com que sdo conduzidos os experimentos (SAYD, 2014; AMABILE et al., 2015;
SAYD et al., 2017, MONTEIRO et al.,, 2018). Outros experimentos descreveram a
herdabilidade variando de 0% a 93%, principalmente devido a mudanca de ambiente
(BOUZERZOUR & DEKHILI, 1995), e de 0% a 68% dentro do mesmo cruzamento devido a
interagdo gendtipo x local x ano (AL-YASSIN et al., 2005).

De maneira oposta ao rendimento de graos, a classificagdo comercial de graos
apresenta com frequéncia, elevada h? e pequena variagdo, podendo entdo ser mais facilmente
transmitida aos seus descendentes. Tanto em experimentos realizados no Cerrado citados
anteriormente como nos experimentos de Fox (2008), valores de herdabilidade acima de 89%
foram reportados para a classificagdo de graos.

Assim como a classificacdo de graos, o peso de mil sementes, ciclo de espigamento e
altura de plantas sdo caracteristicas de elevada herdabilidade (ADDISU & SHUMET, 2015;
YADAYV et al., 2015). De outro modo, a caracteristica acamamento de plantas tende a
apresentar menores valores para esse pardmetro genético. Trata-se de um carater muito
influenciado pelo ambiente e de avalia¢do visual e portanto de menor acuracia (AMABILE &
FALEIRO, 2014).

As correlagdes genotipicas, fenotipicas e ambientais existentes entre as caracteristicas
sdo de extrema importancia para definir as estratégias em um programa de melhoramento.
Esse parametro, mede o nivel de associagdo entre duas caracteristicas ou uma medida da
intensidade de variagdo conjunta entre essas caracteristicas, podendo ser positiva ou negativa
(RAMALHO et al., 2008). Quando elas sdo positivas, o aumento de um determinado carater
significa a ocorréncia de aumento no carater associado. Nas correlagdes negativas, o

incremento de um carater advém do detrimento de seu par correlacionado (STEEL &
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TORRIE, 1980). A interpretagdo correta dessas correlagdes, favorecem a eficiéncia de
obtencao dos objetivos desejados dentro de um programa de melhoramento.

No caso da cevada, em que correlagdes positivas e de média intensidade entre PMS e
classificacdo de graos geralmente ocorrem, o processo de avaliagdo dos gendtipos pode ser
beneficiado tornando-se mais agil e barato, uma vez que a avaliagdo do PMS ¢ realizada antes
da classificacdo de graos, e a avaliagdo de classificagdo ¢ um processo que demanda muita
mao de obra e tempo. Nesse caso, a sele¢do indireta para esses caracteres €, de fato, vantajosa.

O rendimento de graos ¢ afetado por inimeras caracteristicas. Para o melhoramento de
cevada, ¢ interessante que cultivares de ciclo precoce, porte baixo, elevada taxa de graos de
primeira classe e que ndo acamem estejam correlacionados positiva ou negativamente,

dependendo da caracteristica, com a produtividade.

2.5. Indices de Selecao
Em programas de melhoramento, sdo realizadas avaliagdes de varios caracteres de

interesse com o objetivo de se praticar a sele¢do simultdnea deles. Neste aspecto, para que a
selecdo simultanea seja eficiente, as caracteristicas devem ser correlacionadas e com elevada
herdabilidade. Dessa forma, a linhagem selecionada deverd reunir uma série de atributos
favoraveis capazes de superar a testemunha e, a0 mesmo tempo, satisfazer as exigéncias do
consumidor com relagdo a qualidade do produto (CRUZ, 2013).

A selecao de gendtipos superiores, geralmente, apresenta alta complexidade devido ao
fato dos caracteres agrondmicos de maior relevancia econdmica serem de natureza
quantitativa (NOGUEIRA et al., 2012). Na maioria dos casos, essas caracteristicas
apresentam baixa herdabilidade e correlagdo entre si, fatores que dificultam ainda mais a
selecdo. Quando possivel de se realizar, a selecdo simultdnea de um conjunto de caracteres de
expressividade econdmica aumenta significativamente a probabilidade de éxito de um
programa de melhoramento (REZENDE et al., 2014).

O uso de indices de selecdo ¢ um método recomendado por melhoristas a fim de se
obter ganhos adicionais através de selecdes multivariadas de caracteres relevantes para o
melhoramento (CAMERON, 1997). Os indices funcionam como um carater adicional,
resultante de uma combinagdo de diversas caracteristicas sobre as quais se deseja obter
respostas a selecdo (SANTOS et al., 2007), permitindo melhorar diversas caracteristicas
simultaneamente, independentemente da existéncia ou ndo de correlagdo entre elas (CRUZ &
REGAZZI, 2001). E a combinagdo linear de vérios valores fenotipicos, o qual resulta numa

medida que concentra, num tnico valor, pontos positivos e negativos de cada gendtipo para os
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caracteres avaliados (CRUZ & CARNEIRO, 2006). Diferentes indices representam variadas
alternativas e metodologias de selecdo nos programas de melhoramento, e consequentemente,
levam a diferentes ganhos percentuais em cada caracteristica de interesse.

Existem diversas opc¢des de indices de selecdo na literatura, os quais podem ser
divididos em indices lineares ou paramétricos e indices nao lineares ou nao paramétricos. O
primeiro indice para o melhoramento de plantas foi proposto por Smith (1936). Hazel (1943)
adaptou esse indice para a selegdo de individuos em populagdes de animais. E um indice
paramétrico onde se utiliza as matrizes de varidncia e covaridncia genotipica e fenotipica,
contando ainda, com a habilidade do melhorista para definir os pesos econdmicos para cada
caracteristica.

Outro indice baseado nos parametros genéticos foi proposto por Pesek e Baker (1969),
nomeado de “Ganhos Genéticos Desejados™ das caracteristicas. Esse indice foi proposto sem
a necessidade de atribuir pesos econdmicos relativos no céalculo dos indices de selegdo. O
indice obtido resultard em um ganho méximo para cada caracteristica, de acordo com a
importancia relativa assumida pelo melhorista na definicdo do ganho desejado, com a
limitacdo imposta pela constituicao fenotipica e genotipica da populagdo.

O indice proposto por Elston (1963), ndo paramétrico, pode ser aplicado tanto em
fases iniciais de programas de melhoramento, quanto nas etapas finais, por permitir a fixagao
de valores criticos, abaixo dos quais os gendtipos sdo descartados. O indice multiplicativo
possibilita que sejam selecionados aproximadamente os mesmos gendtipos que seriam pelo
emprego de indice linear, com a vantagem de prescindir da atribuicdo de pesos aos caracteres
e de estimativas de variancias e covariancias, o que torna sua aplicagdo mais facil, em relacao
aos indices lineares ou paramétricos (GARCIA, 1998).

Outro indice ndo paramétrico, a Soma de Rankings, proposto por Mulamba & Mock
(1978), consiste em classificar os genotipos em relagdo a cada um dos caracteres, em ordem
favoravel ao melhoramento (ranks), por meio da atribuicdo de valores absolutos mais
elevados aqueles de melhor desempenho. Em seguida, os valores atribuidos a cada
caracteristica s3o somados, para se obter a soma de ranking em que se define a classificagdo
final dos gendtipos (CRUZ & CARNEIRO, 2006).

O indice Gendtipo-Idedtipo (CRUZ, 2006), ndo paramétrico, ¢ obtido a partir das
médias fenotipicas ajustadas e as distdncias euclidianas de cada individuo a um gendtipo
ideal. Os indices obtidos sdo posteriormente padronizados e ponderados pelos pesos
atribuidos a cada caracteristica. E possivel ainda, definir valores 6timos assim como o valor

minimo ideal para selecdo de cada caracteristica.
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O uso de indices de selecdo com a sele¢do direta permitem verificar que a utilizagdo
destes como critério de sele¢do propicia resultados relativamente vantajosos considerando os
ganhos em todas as caracteristicas de interesse. De modo geral, o uso dos indices de selecao
propicia um menor ganho direto sobre determinada caracteristica, contudo tal redugdo ¢
compensada pelos ganhos favordveis obtidos nos demais caracteres. Desse modo, o
melhorista consegue selecionar genétipos mais competitivos em todos os aspectos mais
rapidamente (CRUZ & REGAZZI, 2001).

Em programas de melhoramento de cevada, o uso de indices de selecdo tem sido
preconizado com diferentes objetivos. Dyulgerova & Valcheva (2013) compararam os indices
de Elston (1963), Pesek e Baker (1986), Mulamba e Mock (1978) e Wehner (1982) em 22
linhagens duplo haploides de cevada cervejeira, avaliando seis caracteristicas de qualidade.
Foram estabelecidas as correlagdes entre os indices ¢ dentre as seis caracteristicas avaliadas,
foram selecionadas as quatro de maior relevancia. A partir desses dados foram selecionadas
quatro linhagens com aptiddo malteira e a0 mesmo tempo de alta produtividade. Amabile et
al. (2013) utilizaram o indice de Elston (1963) para caracteristicas morfoagrondmicas e o
gendtipo-idedtipo (CRUZ, 2006) para caracteristicas de qualidade malteira a fim de selecionar
gendtipos superiores e indicar cruzamentos promissores dentre 30 genoétipos elite, sob
condi¢des irrigadas, oriundos da cole¢ao de trabalho da Embrapa Cerrados. Em outras linhas
de pesquisa, Jaradat et al. (2004), empregaram o uso de indices para a avaliagdo de gendtipos
em solos com alta salinidade. Omrani et al. (2008) compararam indices de selecdo para
condi¢des de estresse e ndo estresse de nitrogénio em 49 linhagens recombinantes em geracao

F13.

2.6. Diversidade genética
Os recursos genéticos compdem relevantemente a biodiversidade, tendo sido usados

através do homem para o desenvolvimento sustentavel da agricultura e producao de alimentos
(GOEDERT, 2007). E necessario, para estimar a diversidade dos recursos genéticos de um
banco de germoplasma, que esses sejam caracterizados e avaliados (BUENO et al., 2001).
Assim como a avaliacdo, o processo de caracterizacdo da colecdo de germoplasma tem uma
aplicagdo estratégica na valoragdo dos recursos genéticos, além de proporcionarem dados
basicos que sdo necessarios aos programas de melhoramento (CASTELLEN et al., 2007).

O entendimento da diversidade genética dos recursos genéticos € subsidio fundamental

na escolha de genitores assim como no planejamento de um programa de melhoramento. A
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caracterizacdo dos recursos genéticos ¢ a base para os estudos de diversidade e pode ser
realizada baseada em aspectos morfoldgicos, fisioldgicos, agrondmicos e dados de pedigree.
Como ferramenta auxiliar a essa avaliagdo, estdo os marcadores moleculares, isoenzimaticos e
baseados no DNA, que dependendo da facilidade e disponibilidade de recursos em sua
utilizacdo, podem facilitar a indicagdo de cruzamentos em blocos de cruzamentos no intuito
de potencializar o efeito heterdtico e a complementariedade génica esperada (FALEIRO,
2007).

Através dos trabalhos de caracterizacdo e diversidade genética, ¢ possivel avaliar: (1) o
grau de divergéncia entre grupos de acessos; (2) o comportamento genotipico em diferentes
ambientes; (3) o desempenho genotipico baseado na combinagdo linear de caracteres
econdmicos; (4) a identificagdo e selecdo de acessos divergentes a serem usados como
genitores; (5) a correlagdo entre a divergéncia genética, a heterose e a diversidade de origem
geografica (PTASSI et al., 1995).

O primeiro passo em estudo de diversidade ¢ a obtencdo dos dados de acordo com a
finalidade, seja molecular, agrondmica, fisioldgica, entre outros grupos de caracteristicas. O
segundo passo ¢ analisar os dados para a estimativa de indices de similaridade ou de distancia
genética.

Os coeficientes de similaridade ou dissimilaridade mais empregados nos estudos de
diversidade geralmente sdo correlacionados e transformaveis entre si, podendo assim serem
utilizados para a mesma finalidade. Sao eles: distancia euclidiana, distdncia euclidiana média,
distancia euclidiana padronizada, distdncia euclidiana média padronizada, quadrado da
distancia euclidiana, quadrado da distancia euclidiana padronizada, distancia generalizada de
Mahalanobis D?, Mahalanobis padronizada (CRUZ, 2006), coeficiente de Pearson (VICINI,
2005), coeficiente de similaridade de Nei & Li (NEI & LI, 1979), Sneath & Sokal (1973) e
Gower (1971), entre varios outros.

Utilizando-se os indices, obtém-se uma matriz de distdncias entre os acessos, que ¢ a
base para as andlises de agrupamento e de dispersdo dos acessos. As analises de agrupamento
sdo, em geral, baseadas em métodos hierdrquicos. Dentre os diferentes critérios de
agrupamento que podem ser utilizados, estdo os dos vizinhos mais proximos (single /inkage),
vizinhos mais distantes (complete /inkage) e baseados nas médias das distancias (unweighted
pair-group method using arithmetic average) e os de otimizagdo como o método de Tocher
(CRUZ & REGAZZI1, 2001) com vantagens e desvantagens entre eles (FALEIRO, 2011).

Para a andlise de dispersdao dos acessos, o0 método mais utilizado ¢ aquele baseado em

escalas multidimensionais por meio das coordenadas principais (PCDA — principal
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coordinates analysis) (GOWER, 1966). A escolha entre tantos métodos depende de varios
fatores, entre eles a decorréncia da precisdo desejada, da facilidade das andlises e da maneira
como os dados serdo obtidos.

A cevada ¢ considerada uma espécie de ampla variabilidade (BAIK & ULRICH,
2008). No entanto, quando consideramos as cultivares empregadas nos cultivos comerciais e
os gendtipos utilizados nos programas de melhoramento, essa variabilidade ¢ estreita devido
aos parametros de qualidade e estrutura de plantas desejaveis de maneira similar em diferentes
programas de melhoramento. Dessa maneira, para que se possa selecionar os genitores
adaptados as condi¢des ambientais locais e a0 mesmo tempo com qualidade industrial e ainda
que sejam os mais diversos possiveis geneticamente, para a obtengao de populacdo com maior
variabilidade possivel, as avaliacdes de diversidade mostram-se fundamentais.

O estudo conjunto de diversidade genética vem sendo realizado em cevada por muitos
pesquisadores (MANJUNATHA et al., 2007; SHAKHATREH et al., 2010; AMABILE et al.,
2013; TONDELLI et al., 2013; EBRAHIM et al., 2015), com a intengdo de quantificar a
variabilidade existente tanto dentro das cole¢des de trabalho, como em relag¢do a verificagao
do estreitamento da base genética das cultivares comerciais com o decorrer dos anos.

Outros trabalhos também vinculados a diversidade genética sdo realizados com
marcadores moleculares como SSR e SNPs a fim de auxiliar a identificar a estrutura
populacional dentro de pequenas populagdes (BENGTSSON et al., 2017; MISGANAW et al.,
2017). Pesquisas de diversidade de recursos genéticos de cevada a nivel mundial
(MALYSHEVA-OTTO et al., 2006), europeus (ROSTOKS et al. 2006), americano
(HAMBLIN et al., 2010) e nérdicos (RAJALA et al., 2017) propdem que a cevada cultivada
tem um nivel claro de estrutura populacional com subpopulagdes principais causadas por
diferencas no tipo de espiga (distica e hexastica) e habito de crescimento sazonal (inverno e
primavera).

Em cevada nua, estudos para quantificar a variabilidade foram publicados por Yu et al.
(2002), Yang et al. (2010). No Cerrado brasileiro, Monteiro (2012) realizou a caracterizacao
morfologica e agrondmica da variabilidade de um conjunto de acessos de cevada, incluindo
alguns de cevada nua do banco de germoplasma mantido na Embrapa Recursos Genéticos e
Biotecnologia. Sayd et al. (2015) complementaram o trabalho de Monteiro e quantificaram a
variabilidade genética molecular utilizando marcadores RAPD, observando a existéncia de

grande variabilidade molecular entre os 21 acessos.
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2.7. Marcadores Moleculares
Grandes avancos genéticos foram possiveis de ser alcancados nos programas de

melhoramento principalmente devido ao uso sistematico de marcadores moleculares como
ferramenta auxiliar na geragdo de dados em larga escala, de maneira 4gil, sem influéncia
ambiental ¢ a um custo menor que avaliagdes fenotipicas. Desse modo, os marcadores
moleculares firmam-se como estratégias solidas para auxiliar o melhoramento genético
(GUIMARAES et al., 2009).

Os marcadores podem ser classificados em grupos de acordo com tipo de sequéncia
utilizada: 1 - Marcadores baseados em sequéncia arbitraria de nucleotideos (RAPD -
Randomly Amplified Polymorphic DNAs, DAF - DNA Amplification Finger-printing, AP-
PCR - Arbitrary-primed PCR, ISSR — Inter Simple Sequence Repeat); 2 - Marcadores
baseados em sequéncias especificas de nucleotideos (SCAR - Sequence-characterized
Amplified Regions, STS - Sequence-tagged Sites, SSR - Short Sequence Repeat Markers, COS
- Conserved Orthologous Sequence, 1TP - Intron-targeting Polymorphism, IMP - Inter-MITE
Polymorphism); 3 - Existem também marcadores que se utilizam da combinagdo de
sequéncias especificas e arbitrarias e também de primers compostos pelos dois tipos de
sequéncias (SINGH & SINGH, 2015).

Dentre os marcadores, a escolha deve se dar por fatores como o objetivo do estudo,
disponibilidade de infraestrutura, equipe treinada e recursos financeiros, ¢ do nivel de
conhecimento de genética molecular da espécie a ser estudada. Os marcadores moleculares
podem ser dominantes ou co-dominantes, sendo estes mais informativos considerando que
diferenciam o loco em homozigose do loco em heterozigose. Entre os marcadores moleculares
dominantes, destacam-se o AFLP, ISSR e RAPD. As isoenzimas, RFLP (Restriction
Fragment Length Polymorphism) e SSR, dentre outros, compdem o grupo dos marcadores do
tipo codominantes (FALEIRO, 2007).

Existem vérias aplicagdes praticas dos marcadores moleculares desde a caracterizacao
dos recursos genéticos até as etapas finais de selecdo e recombinagdo das plantas (FALEIRO,
2011). Tais marcadores t€ém como caracteristicas principais a obtencdo de 'fingerprinters'
(impressdes digitais) gendmicos de individuos, variedades e populacdes, a andlise estrutural e
diversidade genética em populacdes de melhoramento e bancos de germoplasma, o
estabelecimento de relacionamentos filogenéticos entre diferentes espécies, a construcao de
mapas genéticos de alta cobertura gendmica e a localizagdo de genes de interesse econdomico,

entre outras aplicagdes (FALEIRO, 2007; FALEIRO, 2011).
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Em cevada, o uso de marcadores foi primeiramente utilizado por pesquisadores da
comunidade internacional de pesquisa que produziram um dos primeiros mapas genéticos
completos da espécie (GRANER et al., 1991; HEUN et al., 1991; KLEINHOFS et al., 1993) e
também de mapeamento de locos de caracteristicas quantitativas (QTL) (HAYES et al., 1993;
THOMAS et al., 1995).

Ainda, sua aplicabilidade foi constatada em varias vertentes do melhoramento de
cevada como: mapeamento de QTL (EDWARDS et al., 2007; WANG et. al., 2012), estudos
de diversidade genética (AMABILE et al.,, 2013; EBRAHIM et al., 2015), de estruturas
populacionais (MISGANAW et al., 2017), e andlises filogenéticas e comparativas de
gendmica (WHITKUS et al., 1992). Na selecdo de plantas, os marcadores sdo utilizados a
partir de F2 na selegdo assistida por marcadores, como também na sele¢do recorrente assistida
por marcadores (BERNARDO & CHARCOSSET, 2006), como também na selecdo genomica
ampla (MASSMAN et al, 2013).

2.7.1. RAPD
A técnica do RAPD desenvolvida por Williams et al. (1990) e Welsh & McClelland

(1990), baseia-se na detec¢do de polimorfismo de DNA amplificado ao acaso, usando-se
oligonucleotideos decameros de sequéncia aleatéria. Em comparagdo com RFLPs, a técnica
RAPD tem a vantagem de exigir pequenas quantidades de DNA (5-20 ng), triagem réapida de
polimorfismos, geracdo de grande nimero de marcadores para mapeamento gendmico €
automacgao do processo (ROMANO & BRASILEIRO, 1999). O mapeamento de marcadores
RAPD na cevada foi utilizado para marcar os genes resistentes a mancha de cevada
(KUTCHER et al., 1996; MOLNAR et al., 2000) e virus do nanismo amarelo da cevada
(WANG & ZHANG, 1996; ZHANG et al., 2001). Estudos buscando identificar a diversidade
genética molecular de gendtipos elite de cevada utilizando marcadores RAPD foram
realizados por Amabile et al. (2014) e em genotipos de cevada nua oriundos do banco de
germoplasma por Sayd et al. (2015). As principais deficiéncias relatadas desse marcador sao,
o baixo conteudo de informagdo por loco por ser um marcador dominante; além da baixa
reprodutibilidade das marcas que pode ser afetada por véarios fatores como a propor¢do da
concentragdo do iniciador para o modelo, a temperatura de anelamento e a concentragdo de
Mg?* (WILLIAMS et al., 1990). Além disso, alguma falha pode ocorrer na amplificacdo
devido a erros experimentais. A fraca reprodutibilidade desse marcador provavelmente foi o
que limitou sua maior aplicagdo entre os pesquisadores, apesar de suas outras grandes

vantagens em relagdo aos demais marcadores (BABU et al., 2014).
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No entanto, para espécies com baixo valor de polimorfismo intraespecifico, como a
cevada cultivada, o RAPD tem se mostrado muito util ao longo dos anos para determinadas
analises. Matsui et al. (2001) obtiveram satisfatorios resultados com esse marcador para
analises de macho-esterelidade em cevada através de retrocruzamentos. Estudos de
fingerprints com RAPD mostraram-se eficientes para diferenciar ecotipos desse cereal
(KARIM et al., 2010).

Recentemente, marcadores RAPD continuam sendo utilizados com sucesso com a
finalidade de detectar variabilidade genética entre grupos gendmicos de Hordeum vulgare L,
mesmo com o desenvolvimento de marcadores mais modernos (SIPAHI et al., 2010; BAKHT

etal., 2011; GUASMI et al., 2012; DRINE et al., 2016).

2.7.2. ISSR
Desenvolvidos por Zietkiewicz et al. (1994) e Gupta et al. (1994), os ISSR sdo

fragmentos de DNA de 100 a 3.000 pb amplificados via PCR usando um unico iniciador (16 a
20 pb) construido a partir de sequéncia de microssatélites. Sua utilizagdo envolve extracdo de
DNA, amplificagdo via PCR, celetroforese para separagdo dos fragmentos obtidos e
visualiza¢do do polimorfismo utilizando coloracdo. Apresenta vantagens como a geracao de
grande niimero de bandas informativas por reacdo, e o fato de ndo haver necessidade de
conhecimento prévio de dados de sequéncia de DNA para a constru¢do do primer utilizado
(FALEIRO, 2007). A dominancia do marcador ¢ sua principal desvantagem (ZIETKIEWICZ
et al., 1994), pois limita a informag¢ao ndo permitindo atribuir gendtipo para os locos.

Segundo Sood & Babu (2016), marcadores ISSR podem ser utilizados para a primeira
avaliagdo da diversidade genética em espécies onde os microssatélites ainda ndo foram
desenvolvidos. Salimath et al. (1995) utilizaram ISSRs para género Eleusine € encontraram
uma técnica promissora para analise de diversidade, incluindo a diferenciacdo de acessos
dentro da mesma espécie. Foram ainda utilizados marcadores RAPD e RFLP, para
identificacdo de 22 acessos pertencentes a 5 espécies. Os autores observaram que o0s
marcadores ISSR foram os que melhor quantificaram a diversidade e melhor diferenciaram
cada acesso.

Em cevada, inumeros estudos sobre diversidade genética foram realizados com esse
marcador. Marcadores RAPD e ISSR foram utilizados para a andlise da diversidade de oito
cultivares de diferentes regides (imidas e aridas), sugerindo que os marcadores ISSR foram
mais eficientes que os RAPDs (DRINE et al., 2016). Yorgancilar et al. (2017) caracterizaram

molecularmente e compararam, utilizando 14 primers ISSR, 35 linhagens (nuas e com casca)
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oriundas de cruzamentos dialélicos com duas cultivares locais além de uma cultivar de cevada
nua e de um acesso da espécie Hordeum spontaneum. Segundo Akladious & Abbas (2014),
marcadores ISSR tém sido eficientemente utilizados na identificagdo de gendtipos tolerantes

as condi¢des de estresse a seca por inimeros programas de melhoramento.

2.7.3. SSR
Os marcadores microssatélites sdo sequéncias curtas (1 a 6 pb), repetidas em tandem,

distribuidas aleatoriamente no genoma (FALEIRO, 2007). Apresentam elevada frequéncia e
estdo distribuidos ao acaso, possibilitando uma eficiente cobertura de qualquer genoma
eucarioto.

Para a utiliza¢do dos marcadores SSR, € necessario, a amplificacdo dos microssatélites
via PCR, utilizando-se primers especificos (de 20 a 25 pb) para as regides do DNA que
flanqueiam os microssatélites. Desse modo, para a obtencdo dos marcadores microssatélites,
primeiramente, deve-se desenvolver iniciadores especificos para a espécie em estudo, o que
restringe, na maioria das vezes, o uso para apenas aquela espécie. Para tal desenvolvimento, é
necessdria a constru¢do de bibliotecas gendmicas, sele¢do e sequenciamento dos clones
positivos e desenho dos primers (FALEIRO, 2007).

Tais marcadores apresentam como suas principais vantagens em relagdo aos demais:
a) alta frequéncia em genomas de plantas; b) codominantes, apresentando altos niveis de
informatividade; c) multialélicos, detectando multiplas formas alélicas por marcador; e d)
tecnologia semiautomatizada, possibilitando maior confianca no processamento de geragdo
dos dados (BRONDANI et al., 2003).

Segundo Misganaw et al. (2017), os marcadores SSR sdo preferencialmente utilizados
em cevada para estudos de diversidade genética, pelo fato de apresentar alta taxa de
polimorfismo e ser codominante.

Os primeiros a desenvolver marcadores SSR para cevada foram Shagai Maroof et al.
(1994) e Becker & Heun (1995). Ramsay et al. (2000) desenvolveram 535 primers SSR com a
finalidade de caracterizar molecularmente diferentes populacdes e obter mapas de ligacao
para cevada, que foram utilizados no estudo de Wang et al. (2010) e Hadado et al. (2010).
Muitos foram os estudos que utilizaram marcadores SSR em cevada para estudos de
diversidade genética (FENG et al., 2006; MESZAROS et al., 2007; ZHANG et al., 2007).
Esses marcadores sdo utilizados também para selecdo assistida associada resisténcia a doencas
e qualidade de malte (DABA, 2015) e para distinguir cultivares proximas fenotipicamente

(MANIFESTO et al., 1999).
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2.8. Recursos Genéticos e Melhoramento
A variabilidade genética ¢ a base de qualquer programa de melhoramento genético. Os

recursos genéticos sdo a matéria-prima necessaria para que ele aconteca. A busca por
gendtipos que possam ser uteis aos objetivos do programa ¢ constante e dindmica. Grande
variabilidade pode ser encontrada para a maioria das espécies, entretanto, apesar da elevada
variabilidade genética existente, os acessos disponiveis nos bancos brasileiros sdo pouco
utilizados pelos programas de melhoramento (FERREIRA, 2008).

A baixa utilizag@o dessa variabilidade dé-se por alguns motivos, entre eles: a) falta de
documentagao e descricdo adequadas das colegdes de germoplasma; b) falta de avaliagdo das
colegdes de germoplasma; c) pouca disponibilidade de sementes, em razao dos programas de
regeneragdo inadequados; d) adaptacdo restrita dos acessos; e¢) falta de informagdes
demandadas pelos melhorista; f) genotipos-elite contém variabilidade genética minima
suficiente para atender aos melhorista; g) troca de materiais entre melhoristas (FERREIRA,
2008).

Devido as citadas dificuldades, os programas de melhoramento sdo executados com
certas limitagdes e preferéncias, procurando alcancgar objetivos de maneira mais agil. O
resultado tem sido a obtencdo de cultivares com base genética estreita, poucos materiais com
potencial para atender as grandes demandas do mercado, muitas vezes ndo adaptadas as
condigdes ambientais (FERREIRA, 2008).

Na contramdo desse cenario, a utilizagdo eficiente dos recursos genéticos em
programas de melhoramento tem servido principalmente como fonte de resisténcia a doengas
em varias espécies domesticadas. Geralmente, as caracteristicas de resisténcia a doencas sao
incorporadas as plantas por meio de metodologias do melhoramento como os
retrocruzamentos. Em cevada, a doenca causada pelo fungo Fusarium spp. nos graos da
planta, gera grandes prejuizos aos produtores. Nao existem atualmente variedades comerciais
resistentes a esta doenca. Segundo Horsley & Harvey (2011), gen6tipos de origem chinesa da
regido da Manchuria, oriundos do banco de germoplasma (Institute of Crop Germplasm
Resources), apresentam alguma tolerancia a essa doenca. No entanto, tais gendtipos nao
possuem caracteristicas agronomicas ¢ de qualidade de malte adequadas as exigéncias da
industria. Um longo trabalho de melhoramento vem sendo realizado pela North Dakota State
University buscando encontrar genotipos comercialmente competitivos e com resisténcia a

fusariose, que ¢ a doenca que gera o maior prejuizo para a cultura.
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Os bancos de germoplasma ao redor do mundo sdo responsaveis por manter essa
diversidade, e possuem por volta de 466 mil acessos. Os cinco maiores bancos estdo alocados
no Canada (Plant Gene Resources of Canada), Estados Unidos (National Small Grains
Germplasm Research Facility), Brasil (Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia),
Mundial — varios paises (International Centre for Agricultural Research in Dry Areas) e Japao
(National Institute of Agrobiological Sciences) e representam 32% de todo recurso genético
de cevada armazenado (SATO et al.,, 2014). Nos quatro maiores bancos, existem
consideraveis duplicacdes entre os acessos conservados, principalmente em relagdo as
cultivares. De acordo com o inventario da Global Crop Diversity Trust 2008, 8.850 cultivares
estdo duplicadas em 43.000 acessos. Dos 50.000 acessos de variedades autdctones, 61%
(30.500) nao tem duplicacdo e entre as 23.700 linhagens melhoradas 71% sdo Unicas.

No Brasil, trabalhos pioneiros utilizando os recursos genéticos de cevada existentes no
banco de germoplasma da Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia foram iniciados por
Monteiro (2012) a fim de caracterizar agronomicamente e quantificar a variabilidade
existente. A cevada ¢ uma das culturas que possuem maior quantidade de acessos no banco de
germoplasma da Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia (29.227). Dentre esses
acessos, Monteiro caracterizou 435, utilizando como critério de selecdo, aqueles que
possuiam pelo menos 5 mil sementes viaveis.

A partir do trabalho de Monteiro, foi possivel iniciar um trabalho de selecdo dos
gendtipos que apresentaram maior potencial agrondmico para as condigdes irrigadas do
Cerrado. Partindo dos 435 acessos testados, foram selecionados 113 gendtipos que
demonstraram rendimento estimado de grdos acima dos 5.000 kg ha'!. Sayd et al. (2017)
estimaram parametros genéticos desses 113 gendtipos em dois ambientes irrigados no Distrito
Federal. A partir dos resultados obtidos, novas selecdes foram realizadas a fim de chegar a um
numero ideal para realizacdo de estudos de diversidade a nivel molecular e posteriormente os
gendtipos mais promissores e diversos entre si incorporados as colegdes de trabalho da
Embrapa Cerrados.

Em uma outra linha de trabalho, Sayd et al. (2015) realizaram estudo de diversidade
molecular de 21 genotipos de cevada nua com viés para alimentagdo humana a partir dos
acessos caracterizados por Monteiro (2012). Esses esforcos vém sendo realizados com o
intuito de fornecer mais uma opg¢do aos produtores da regido para diversificar o sistema
produtivo e fornecer ao consumidor final, devido a demanda existente, fontes de alimentos

ricos em fibras.
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Nos programas de melhoramento ao redor do mundo, segundo Ordon et al. (2005),
devido aos esfor¢cos empreendidos principalmente com a utilizagdo de selecdo de populagdes
segregantes através do método pedigree e variagdes, o crescimento para a caracteristica
rendimento de graos tem sido da ordem de 1% ao ano. Outros estudos apontam tendéncia de
mudangas para algumas caracteristicas ao decorrer dos anos, como altura de plantas.
Cultivares de porte baixo tém sido buscadas e desenvolvidas, especialmente com a fixagdo do
gene do nanismo sdwl, e por consequéncia, diminuindo o grau de acamamento das lavouras.
Quando se trata de qualidade malteira, o maior objetivo de um programa de cevada ¢, em
geral, aumentar o teor de extrato de malte, o que tem ocorrido ao longo dos anos, tanto em
cevada de duas fileiras de graos, como também na hexastica (GRAUSGRUBER et al., 2002;
MACAULAY et al., 2004).

3. OBJETIVOS

3.1. Objetivo Geral
Estimar parametros genéticos de caracteristicas agrondmicas e selecionar os acessos mais

promissores dentre os acessos elite de cevada irrigada visando explorar mais eficientemente a
variabilidade genética existente e permitir o desenvolvimento de variedades mais produtivas,

adaptadas e estaveis nas condig¢des edafoclimaticas irrigadas do Cerrado.

3.2. Objetivos Especificos
1) Estimar pardmetros genéticos em diferentes locais e caracterizar o desempenho

agronomico de 113 acessos de cevada;

2) Estimar parametros genéticos em diferentes anos e caracterizar o desempenho
agronomico de 69 acessos de cevada;

3) Selecionar os gendtipos mais promissores em diferentes ambientes nas condigdes
do Cerrado utilizando diferentes indices de selegao;

4) Analisar de forma conjunta e complementar a variabilidade genética dos acessos de
cevada baseada em caracteristicas moleculares e agrondmicas a fim de proporcionar o

aumento da eficiéncia do programa de melhoramento da cevada irrigada no Cerrado.
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CAPITULO I - PARAMETROS GENETICOS E CARACTERIZACAO
AGRONOMICA DE ACESSOS DE CEVADA DE ALTA PRODUTIVIDADE
IRRIGADA NO CERRADO

1. RESUMO

O objetivo deste trabalho foi estimar parametros genéticos, fenotipicos e ambientais de 113
acessos de cevada (Hordeum vulgare L.), previamente selecionados por alta produtividade,
em sistema de produgdo irrigado no Cerrado, para uso em programas de melhoramento no
Brasil. O experimento foi realizado em 2013, em dois locais no Distrito Federal, tendo-se
utilizado o delineamento experimental de Blocos ao Acaso com trés repeticdes. Avaliaram-se
as caracteristicas: rendimento de graos, classificagdo comercial de primeira, peso de mil
sementes, altura de plantas, grau de acamamento e ciclo de espigamento. Foram realizadas
analise de variancia conjunta e individual e as médias foram agrupadas pelo teste Scott-Knott
a 1% de significancia. Foram obtidos os parametros genéticos e as correlacdes entre as
caracteristicas avaliadas. Observaram-se diferencas significativas entre ambientes € acessos
para todas as caracteristicas avaliadas, além de interacdo gendtipo x ambiente. Os acessos
MCU 3832 PI 402310, MCU 3484 PI 401962, CI 08053 Custer, MCU 3634 PI 402112 ¢
MCU 3816 PI 402294 destacaram-se em relacdo ao rendimento de graos e a classificacao
comercial de primeira. E possivel obter altos ganhos de selecdio com altos valores de
herdabilidade. No entanto, a selecdo indireta ndo é recomendada nas condi¢gdes experimentais,
em razdo das baixas correlagdes genotipicas e fenotipicas obtidas. Também ¢ possivel a
selecdo simultanea de acessos de cevada com alto rendimento e ciclo de espigamento precoce,
fator decisivo no processo de escolha de gendtipos para futuras hibridagdes. Acessos

originarios da Coldmbia mostram-se mais adaptados as condi¢des de Cerrado.

Palavras-chave: Hordeum vulgare L., genotipos elite, recursos genéticos, malte de qualidade,

melhoramento de plantas.
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AGRONOMIC CHARACTERIZATION OF HIGH-YIELDING IRRIGATED
BARLEY ACCESSIONS IN THE CERRADO

2. ABSTRACT
The objective of this work was to estimate the genetic, phenotypic, and environmental
parameters of 113 barley accessions (Hordeum vulgare), previously selected based on high
yield, in an irrigated production system in the Cerrado (Brazilian savanna), for use in breeding
programs in Brazil. The experiment was conducted in 2013 at two sites in the Federal District,
using a randomized complete block design with three replicates. The evaluated traits were:
grain yield, kernel plumpness, thousand grain weight, plant height, lodging, and days to
heading. Individual and combined variance analyzes were performed and the means were
clustered by the Scott-Knott test at 1% significance with the aid of the Genes program. Were
obtained the genetic parameters and correlations between evaluated traits. Significant
differences were observed between environment and accessions for all studied traits, as well
as genotype x environment interaction. The MCU 3832 PI 402310, MCU 3484 PI 401962, CI
08053 Custer, MCU 3634 PI 402112, and MCU 3816 PI 402294 accessions stood out
regarding grain yield and kernel plumpness. It is possible to obtain high selection gains with
high heritability values. However, indirect selection is not recommended in the experimental
conditions due to the low genotypic and phenotypic correlations obtained. It is also possible to
select barley accessions with high yield and early heading date simultaneously, an important
factor in the genotype selection process for future experiments. The accessions from

Colombia are the most adapted to the Cerrado conditions.

Key words: Hordeum vulgare L., elite genotypes, genetic resources, malting quality, plant

breeding.
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3. INTRODUCAO

A cevada ¢ o quarto cereal de maior producdo no mundo, ficando atras do milho, trigo
e do arroz. E uma planta com grande adaptabilidade sendo plantada em diversas regides do
mundo e em diversas latitudes. No Brasil, ¢ principalmente cultivada na regido sul como uma
cultura de inverno (AGOSTINETTO et al., 2015). O Brasil tem uma producdo de 317 mil
toneladas em 85 mil hectares (FAOSTAT, 2016), o que corresponde a 43% da necessidade da
industria brasileira para producdo de malte. Para suprir a demanda da industria cervejeira
nacional, ainda sdo importadas anualmente 400 mil toneladas de cevada para completar a
produgdo industrial de 1,3 milhdo de toneladas de malte (MINELLA, 2016).

A cevada irrigada esta localizada nos estados de Goias, Sao Paulo, Minas Gerais ¢ no
Distrito Federal, enquanto a cevada de sequeiro esta localizada nos estados da regido Sul do
Brasil com a utiliza¢ao das cultivares BRS Brau, BRS Elis ¢ BRS Caué (MINELLA et al.,
2013). Existem também, cultivares recomendadas para a regido do Cerrado como a BRS 195,
BRS Sampa, BRS Deméter, BRS Manduri e BRS Savanna (AMABILE et al., 2014).

Mesmo com essa disponibilidade de cultivares e devido a pequena produgdo, o Brasil
se mantém ao longo dos anos como um dos maiores importadores de malte do mundo. A fim
de diminuir essa dependéncia, existe uma continua e crescente demanda por genotipos
adaptados a regido do Cerrado brasileiro e com qualidade malteira dos graos de cevada, o que
torna necessario a selecao de genotipos nesse ambiente especifico (AMABILE et al., 2013).

Nesse contexto, a caracterizagdo dos recursos genéticos, com vistas a utilizagdo em
programas de melhoramento genético, tem contribuido significativamente para os principais
ganhos qualitativos e quantitativos da agricultura brasileira. Torna-se fundamental mais
conhecimento sobre os recursos genéticos de cevada, sobretudo considerando genotipos elite
com boas caracteristicas agrondmicas oriundos de programas de melhoramento genético de
varias regides do mundo. Neste trabalho, as agdes de pesquisa e desenvolvimento visaram a
caracterizacdo e o estudo de parametros genéticos de genoétipos elite de cevada por meio de
caracteres agronOmicos quantitativos. Como consequéncia, as informacgdes obtidas vao
contribuir para os programas de avaliagdo, selecdo e melhoramento genético da cevada,
possibilitando o desenvolvimento de cultivares que atendam as exigéncias do sistema
produtivo irrigado do Cerrado, fixando a cevada como alternativa agronémica e econdmica
para essa regiao.

O objetivo desse trabalho foi estimar parametros genéticos e caracterizar 113 acessos
de cevada previamente selecionados por alta produtividade em sistema de producado irrigado

no Cerrado para a utilizagdo em programas de melhoramento no Brasil.
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4. MATERIAL E METODOS

Foram avaliados 113 acessos de cevada cervejeira, com casca, disticas e hexasticas, e
utilizada como testemunha a cultivar de seis fileiras BRS 180. Esses acessos foram
previamente selecionados por rendimento de grios a partir de um trabalho conduzido por
Monteiro et al. (2018), em Planaltina —DF, caracterizando agronomicamente 435 acessos de
cevada provenientes do banco de germoplasma da Embrapa Recursos Genéticos e
Biotecnologia. Os experimentos foram conduzidos de maio a setembro de 2013 em dois
ambientes, sob sistema de irrigacao via pivo central. O ambiente 1 estd localizado no Campo
Experimental da Embrapa Cerrados (CPAC), Planaltina-DF, situada a 15°35°57"’ de latitude
Sul e 47°42°38”* de longitude Oeste, numa altitude de 1.007 m, em Latossolo Vermelho
distréfico tipico, argiloso. O ambiente 2 esta localizado no Campo Experimental da Embrapa
Produtos e Mercado (SPM), localizada em Recanto das Emas-DF a 15°54°53” de latitude Sul
e 48°02°14”° de longitude Oeste, em uma altitude de 1.254 m, num Latossolo Vermelho
distrofico tipico, argiloso.

O delineamento experimental utilizado foi o de Blocos ao Acaso com trés repeti¢des.
As parcelas foram de seis linhas de cinco metros de comprimento, espagadas 20 cm entre si,
com a area util de 4,8 m? para cada parcela, com uma densidade de 300 plantas por m?. Foram
aplicados, no sulco de semeadura e de acordo com os resultados das andlises do solo, 16 kg
ha! de N; 120 kg ha! de P,Os; 64 kg ha! de K,O; e 40 kg ha! de N por ocasido do
surgimento da quinta folha plenamente expandida (AMABILE et al., 2007).

Foram avaliadas seis caracteristicas: 1. Rend - rendimento estimado de grdos (kg ha');
2. Class1- classificagdo comercial de primeira (>2,5 mm) em % de acordo com Brasil (1996);
3. PMS - peso de mil sementes (g) (BRASIL, 2009); 4. Altura - altura de plantas (cm) (média
de trés plantas por parcela); 5. Acam - grau de acamamento (dados transformados em arcsen
X%3.100"!, onde x = ao valor, em %, do acamamento); 6. Ciclo - espigamento (periodo da
emergéncia até que 50% das espigas, da area 1til da parcela, estivessem visiveis), em dias. As
avaliagoes de altura de plantas, grau de acamamento e ciclo de espigamento foram realizadas
nos campos experimentais do CPAC e do SPM. E as avaliacdes de rendimento de graos,
classificagdo comercial de primeira e PMS foram feitas no Laboratério de Sementes da
Embrapa Cerrados.

Os dados obtidos foram submetidos a analise de variancia e as médias agrupadas entre
si pelo teste de Scott-Knott a 1% de significancia. Foram também estimados os coeficientes

de variacdo experimental (CVe), genético (CVg) e o coeficiente de correlagdo relativa (CVr),
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para cada uma das caracteristicas, com auxilio do programa Genes (CRUZ, 2007). Para a
analise de varidncia, foram realizadas andlises individuais e conjuntas para cada caracteristica.

As correlagdes fenotipicas, genotipicas e de ambiente, foram mensuradas a partir das
estimativas das variancias e covariancias fenotipicas, genotipicas e de ambiente entre os
caracteres dois a dois, sendo determinadas de acordo com Kempthorne (1966), com o auxilio
do programa Genes (CRUZ, 2007).

Para a classificacdo das correlagdes, foram adotados os intervalos propostos por
Carvalho et al. (2004), onde as intensidades sdo tidas como: perfeita (|r| = 1); fortissima (0,90
< |r| < 1); forte (0,60 < |r| < 0,90); média (0,30 < |r| < 0,60); fraca (0,00 < |r| < 0,30) e nula (r =
0).

5. RESULTADOS E DISCUSSAO

A analise de varidncia conjunta (Tabela 1) mostrou a existéncia de diferencas
significativas entre os acessos para todas as caracteristicas avaliadas. Essas diferencas
evidenciam a ocorréncia de variabilidade entre os acessos de cevada, o que ¢ desejado em
trabalhos de pré-melhoramento. Efeitos significativos de ambiente e para interagcdo gendtipo x
ambiente também foram constatados para todas as caracteristicas avaliadas (Tabela 1).

Esses efeitos ocorreram em grande parte devido a diferenca de altitude entre os
campos experimentais, que ¢ de aproximadamente 200 m, influenciando diretamente na
temperatura e favorecendo ambientes de climas mais amenos. Tais diferencas, contribuem
para o aumento da interagdo G x A e consequentemente para a maior variabilidade fenotipica
dos caracteres quantitativos, assim como relataram Molina-Cano et al. (1997) e Kaczmarek et
al. (1999).

No que se refere a acuracia seletiva, de acordo com Resende & Duarte (2007), para se
alcancar valores considerados ideais (90% ou mais), conforme preconizam Steel & Torrie
(1980), para uma inferéncia estatistica segura — os valores de F para cultivares devem ser
iguais ou superiores a 5,26. Nesse trabalho apenas o valor de F para interagdo G x A de
acamamento (4,7) foi inferior ao valor proposto por Resende e Duarte (2007), mostrando
elevada acuricia seletiva.

Outro parametro genético que indica precisdo experimental, ¢ o coeficiente de
variagdo experimental (CVe). A andlise do valor do CVe deve ser considerada de acordo com
as particularidades de cada caracteristica e cultura avaliadas (COSTA et al., 2002). Os valores
de CVe variaram de 1,39% para Ciclo a 6,93% para Acam, valores considerados baixos,

indicando um bom controle ambiental (Tabela 1).
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O CVr (coeficiente de variagdo relativa) ¢ representado pela razdo entre o CVg e o
CVe, de acordo com Vencovsky (1987), valores acima da unidade para coeficiente de
variagdo relativa indicam boas chances de ganhos com a aplicagdio de selecdo entre
populagdes, sugerindo que a caracteristica pode ser trabalhada com maior probabilidade de
ganhos genéticos no melhoramento, para experimentos com duas ou trés repetigdes.

Os valores de CVg foram superiores aos valores de CVe para todas as caracteristicas.
As caracteristicas com maior CVr foram grau de acamamento (6,23%), Ciclo (5,52%) e Rend
(4,55). O valor de CVr para grau de acamamento contrapdem o obtido por Amabile et al.
(2015) em condigdes irrigadas no Cerrado devido ao experimento ter sido conduzido com um
nimero menor de cultivares, € que por serem genotipos elite, provavelmente obtiveram menor
valor de CVr para essa caracteristica (0,54%), no entanto, os demais resultados de CVr
corroboram com os obtidos nesse trabalho como os valores de Ciclo (5,33%) e rendimento de
graos (2,72%).

A percentagem de variabilidade genética que ¢ transmitida dos pais para seus
descendentes ¢ obtida através da herdabilidade (h?) (LUSH, 1949). Os elevados rendimentos
desejados pelo melhorista, podem ser alcancados pela selecdo de caracteristicas que
contribuem para rendimento de graos que tenham alta herdabilidade e também alto ganho
genético. Consequentemente, os componentes de variancia e herdabilidade com os parametros
genéticos sdo importantes para a defini¢do de estratégias para maior eficiéncia do programa
de melhoramento. A h? em sentido amplo variou de 99,57% (Acam) a 97,91 % (PMS) (Tabela
1). Valores de alta magnitude para as mesmas caracteristicas também foram encontrados por
Addisu & Shumet (2015), acima de 84% em 18 acessos coletados na Etiopia e Yadav et al.
(2015) com h? variando de 62% a 84% em populagdes F1, F2 e dez cultivares indianas em
trabalho conduzido durante o inverno na India.

As correlagdes genotipicas fenotipicas e residuais obtidas nesse trabalho foram em
geral consideradas de baixa magnitude quando comparadas aos trabalhos realizados por
Amabile et al. (2015) e Sayd (2014), com correlagdes da ordem de 0,6 e 0,8 respectivamente.
As caracteristicas que tiveram maiores relagdes entre si foram classificagdo comercial de
primeira ¢ PMS (0,4) (Tabela 2), corroborando o que foi obtido por Amabile et al. (2015)
onde foi observado forte correlagdo entre Classl e PMS (0,6), o que facilita o processo de
avaliagdo das caracteristicas e também a sele¢do indireta. Pode-se verificar ainda, pelos
inexpressivos coeficientes de correlagdes genotipicos e fenotipicos entre a Altura e o Acam,
que ¢ possivel a selecdo de plantas altas e com uma adequada arquitetura que minimize o

acamamento (CECCARELLI et al., 1992).
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Na comparacdo entre médias para rendimento estimado de graos no CPAC, destaca-se
positivamente o gendtipo colombiano MCU 3484 PI 401962 com 6.508 kg ha’,
assemelhando-se ao desempenho da BRS 180 (6.142 kg ha™!) (Tabela 3). No ambiente SPM,
quatro gendtipos superam estatisticamente a testemunha BRS 180 (7.358 kg ha™!), valores
esses considerados de alta magnitude em relagdo as cultivares recomendadas para o Cerrado.
Sdo eles a cultivar afegd H HOR 2325/58 PI 329126 (9.187 kg ha'), os gendtipos
colombianos MCU 3816 PI 402294 (7.723 kg ha'') e MCU 3832 PI 402310 (7.694 kg ha'') e
a cultivar americana CI 08053 CUSTER (7.559 kg ha!) (Tabela 4). Em ambos os ambientes,
os genoétipos oriundos do continente americano mostraram maior potencial de Rend, quando
comparados aos genotipos dos demais continentes. Como exposto na literatura os genodtipos
hexasticos obtiveram os maiores valores para a caracteristica Rend.

Valores da ordem de 9.000 kg ha™! também foram relatados por Amabile et al. (2007b)
em linhagens introduzidas do CIMMYT no Cerrado brasileiro, no entanto, sem qualidade
malteira comprovada. Ainda, valores na ordem de cinco toneladas por hectare foram obtidos
por Sanchez et al. (2015) no Cerrado com as cultivares BRS Sampa, Manduri ¢ BRS 195
(5.848 kg ha'!, 5.449 kg ha! € 4.767 kg ha') que sdo recomendadas para regido do Cerrado.
Valores inferiores aos obtidos nesse trabalho também foram apresentados por Amabile et al.
(2013) em que a média da cultivar BRS Savanna foi de 5.908 kg ha™!, variando de 4.726 kg
ha! a 8.659 kg ha! em ensaios realizados em diferentes locais € anos no Cerrado brasileiro.
Portanto, existe ainda a possibilidade de ganhos em rendimentos de graos utilizando genotipos
do banco de germoplasma tanto sendo introduzidos como cultivar tanto utilizando em blocos
de cruzamento.

Para classificagdo comercial de graos, no ambiente SPM, 51 genotipos apresentaram-
se acima dos 80% (limite inferior desejado e utilizado pelo programa de melhoramento) para
classificagdo comercial de primeira, enquanto no ambiente CPAC apenas 13 genétipos. No
CPAC, as cultivares hexasticas marroquinas CI 09958 (87,6%) e CI 09959 (84,6%) e
iranianas CI 09962 (91,6%) e CI 09961 (85,3%) além de trés cultivares disticas, duas alemas
e uma proveniente da Republica Tcheca destacaram-se positivamente das demais (Tabela 3).
No SPM, 37 genoétipos assemelharam-se estatisticamente a testemunha BRS 180 (88,6%),
entre eles gendtipos hexasticos oriundos do Ird, Marrocos, USA, Colémbia, Chipre, Canada,
India, Russia e Tunisia e disticos com origem na Republica Tcheca e Dinamarca (Tabela 4).

Esses resultados evidenciam a diferente resposta dos gendtipos aos diferentes
ambientes. Contudo, a cultivar marroquina CI 09958 destacou-se em ambos os ambientes,

87,6% (CPAC) e 93,0% (SPM), mostrando alto potencial e maior estabilidade em relagdo aos
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outros acessos para essa caracteristica. Altos valores para classificagdo comercial de primeira
(acima de 80%) também foram relatados por Amabile et al. (2013) com 39 gendtipos elite de
duas e seis fileiras de graos avaliados em condigdes irrigadas no Cerrado e por Smith et al.
(2013) em sete cultivares de primavera adaptadas a regido centro-norte dos EUA, testadas por
seis anos em quatro locais diferentes.

A média dos acessos para PMS no CPAC (40,2 g) foi inferior ao SPM (46,4 g),
demonstrando assim a diferenga entre os ambientes. A cultivar iraniana CI 09962 obteve altos
valores nos dois ambientes com pesos de 57,0 g no CPAC, assemelhando-se estatisticamente
com a cultivar marroquina CI 09958 (58,0 g), e 62,6 g no SPM, nao diferindo estatisticamente
das cultivares etiopes CI 12918 (60,3 g) e CI 14041 (58,6 g) (Tabelas 3 e 4). Esses valores
demonstram a correlagdo positiva entre as caracteristicas Classl e PMS (Tabela 2), o que ¢
benéfico ao programa de melhoramento. Dentre os acessos que se destacaram para PMS,
apenas a cultivar CI 12918 apresentou rendimento de graos superior a 6.000 kg ha! em pelo
menos um ambiente, evidenciando a baixa correlagdo entre PMS e Rend. Outras duas
cultivares de duas fileiras de graos destacaram-se positivamente em ambos os ambientes,
foram a americana CI 02109 WHITE SMYRNA e a inglesa CI 09882 GONDAR (Tabelas 3 e
4).

Na literatura, Smith et al. (2013) apresentaram em sete cultivares cervejeiras
recentemente langadas, valores de PMS variando entre 56 g e 59 g, valores que sdo proéximos
aos dos gendtipos com maiores valores nesse trabalho. Mirosavljevi¢ et al. (2015) relataram
pequena variagdo entre os gendtipos e com média de 40,8 g entre 19 genotipos de cevada
cervejeira de inverno e duas fileiras de graos durante trés anos de avaliacdo na Sérvia. A
classificagdo de graos e o peso de mil sementes sdo caracteristicas de grande importancia para
a industria cervejeira, pois quanto maior o tamanho do grdo maior a por¢ao de amido e mais
quantidade de alcool € possivel gerar.

Para altura de plantas, os maiores acessos foram o americano CI 07255, egipcio CI
06147, colombiano CI 10016 RASPA e americano CI 14712 ORANGE LEMMA, todos
acima de 94 cm nos dois ambientes. A cultivar etiope E 3/416 PI 356495 obteve a menor
altura nos dois ambientes, 57,0 cm (CPAC) e 69,0 cm (SPM). O baixo porte desse genotipo o
torna uma opgao a ser explorada, ja que os programas de melhoramento genético t€ém predito
entre suas metas, a selecdo de plantas de baixo porte para que ndo ocorra acamamento
(AMABILE et al., 2015). Os acessos variaram de 99,0 cm (CI 07255) a 57,6 cm (E 3/416 PI
356495) no CPAC e de 103,0 cm (CI 07255) a 69,0 cm (E 3/416 PI 356495) no SPM, com

médias de 79,5 cm e 86,4 cm respectivamente (Tabelas 3 e 4).
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Os genotipos canadenses mostraram alturas acima de 84,0 cm em ambos os ambientes,
caracterizando-se genotipos de alto porte. Em contrapartida os genotipos sul americanos
mostraram grande variagdo, desde genotipos de baixo, médio e alto porte. Os grupos asiaticos,
europeus e africanos mostraram menores variagdes para essa caracteristica, sendo
caracterizados como genotipos de médio porte, exceto pelo gendtipo egipcio CI 06147
(Tabelas 3 ¢ 4).

O comportamento dos gendtipos em relacdo ao acamamento foi consideravelmente
maior no ambiente SPM na comparagdo com o ambiente CPAC. Tal comportamento se deve a
um microclima mais umido, e favorece um maior crescimento € consequentemente o
acamamento de plantas. Dentre os 113 acessos avaliados, 14 ndo acamaram no CPAC e oito
ndo acamaram no SPM. Ainda, no ambiente SPM, 87 gendtipos apresentaram acamamento
considerado elevado (acima de 0,0630), enquanto no CPAC 70, genétipos apresentaram alto
grau de acamamento (Tabelas 3 e 4).

Os valores de acamamento obtidos nesse trabalho foram superiores ao relatado por
Mirosavljevi¢ et al. (2015), que em ensaios conduzidos com cevada de inverno durante 3 anos
obtiveram média de acamamento de 28% e também por Smith et al. (2013) que obteve
acamamento da ordem de 25% para sete cultivares comercias nos EUA. Os gendtipos
colombianos MCU 3592 PI 402070, MCU 3576 PI 402054 ¢ MCU 3452 PI 401930 assim
como a testemunha BRS 180 destacaram-se positivamente ao ndo apresentarem acamamento
em ambos os ambientes. Nao foi observada tendéncia de agrupamento em relacdo aos paises
de origem e grau de acamamento (Tabelas 3 e 4).

Acamamento ¢ uma caracteristica que pode ser solucionada com a utilizacdo de
redutores de crescimento. No entanto, a busca por gendtipos de alta produtividade com o
colmo mais resistente proporciona ao produtor uma redu¢ao no custo de producdo e diminui o
risco de perdas de qualidade e na colheita.

Os genoétipos colombianos mostraram-se mais precoces que o demais para a
caracteristica Ciclo. Os gendtipos de menor valor foram MCU 3571 PI 402049, CI 13711
(49,3 dias) e MCU 3469 PI 401947 (49,6 dias) no SPM e os gendtipos MCU 3484 PI 401962
(50,3 dias) e MCU 3827 PI 402305 (51,0 dias) no CPAC, todos colombianos de seis fileiras
de graos (Tabelas 3 e 4). Os gen6tipos com maior rendimento de graos apresentaram ciclo de
espigamento em torno de 50 a 60 dias, valores de mesma magnitude aos obtidos pela cultivar
Savanna recomendada para o Cerrado por Amabile et al. (2013). Valores em torno de 55 dias
também foram obtidos em sete cultivares nos EUA em ensaios conduzidos durante seis anos

por Smith et al. (2013).
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A média dos gendtipos variou em 6 dias de um ambiente para o outro, SPM (55 dias) e
CPAC (61 dias), o que demonstra influéncia ambiental nessa caracteristica (Tabelas 3 e 4). As
médias para os dois ambientes sdo consideradas baixas quando comparados aos valores obtido
por Yadav et al. (2015) em ensaios conduzidos na India, onde os gendtipos indianos
apresentaram média de 75 dias, variando de 66 a 83 dias. Isso se deve a busca por genotipos
mais precoces para a utilizagdo no sistema irrigado pela importante vantagem que ¢ a

liberagdo antecipada de area para os cultivos de verdo no Cerrado brasileiro.

6. CONCLUSOES

Os acessos MCU 3832 PI 402310, MCU 3484 PI 401962, CI 08053 CUSTER, MCU
3634 PI 402112 e MCU 3816 PI 402294 mostram adaptabilidade ao Cerrado, medido por
rendimento de graos e classificacdo comercial de primeira.

A elevada herdabilidade possibilita altos ganhos de selecdo ainda que a selegdo
indireta ndo seja recomendada devido as baixas correlagdes genotipicas e fenotipicas.

A selecdo de acessos de cevada cervejeira com elevado rendimento e ciclo de
espigamento precoce possibilita obtencao de cultivares a partir de hibridagdes.

Os acessos colombianos mostram-se mais adaptados as condigdes de Cerrado.
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7. TABELAS

Tabela 1. Andlise de varidncia e parametros genéticos para rendimento estimado de
graos (Rend), classificagdo comercial de primeira (Classl), peso de mil sementes

(PMS), altura de plantas (Altura), acamamento de plantas (Acam), ciclo de maturacao

(Ciclo), avaliados em 113 acessos de cevada nos ambientes CPAC ¢ SPM.

Valores de F

FV G.L.
Rend Classl PMS  Altura Acam Ciclo
Blocos/Ambiente 4
Blocos 2
Blocos X Ambiente 2
Genotipo 112 125,7%* 69,0%*  48,0%* 91,5%*% 234, 4%*  17]2%*
Ambiente 1 15.887,0%*  1.238,9%* 627,5** 198,3**  64,4%*  3.7975%*
GXA 112 55,7%* 19,7%% 18,7%%  27,0%*%  4,7%* 53,5%*
Residuo 448
h?(%) 99,20 98,55 97,91 98,90 99,57 99,41
CVg 14,70 19,47 11,20 10,14 43,18 7,42
CVe 3,23 5,79 4,00 2,61 6,93 1,39
CVr 4,55 3,36 1,74 2,80 3,88 6,23

** Significativo a 1% de probabilidade pelo teste F; (CVe) coeficiente de variagdo ambiental; (CVg)

coeficiente de variagdo genético; (CVr) coeficiente de variagdo relativo; (h?) herdabilidade.
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Tabela 2. Coeficientes de correlagdo (fenotipico, genotipico e ambiental)
entre as caracteristicas rendimento estimado de graos (Rend), classificagdo
comercial de primeira (Classl), peso de mil sementes (PMS), altura de
plantas (Altura), acamamento de plantas (Acam), ciclo de maturagdo
(Ciclo) em 113 acessos de cevada nos ambientes CPAC e SPM.

Rend Classl PMS Altura Acam Ciclo

Rend
e 0,2858%*
Classl 1, 0.2889
r. 00166

rr -0,0739  0,3974**
PMS r, -0,0753 0,4028
r.  0,0200 0,1000

rr -0,0776 -0,1263  -0,1719
Altura r, -0,0790 -0,1290  -0,1747
r.  0,0637 0,0823 0,0029

rr -0,0249  -0,0241 0,1115 0,0910
Acam r, -0,0245 -0,0241 0,1127 0,0916

r. -0,0970  -0,0284 0,0214 0,0038

rr -0,3365**  -0,0139 0,1053 0,1013 -0,0153 -
Ciclo T= -0,3393 -0,0141 0,1064 0,1018 -0,0152 -

.. 0,0618 0,0057 0,0289 0,0402 -0,0288 -




Tabela 3. Médias dos 113 acessos de cevada das caracteristicas rendimento de graos (Rend),
classificagcdo comercial (Classl), peso de mil sementes (PMS), altura de plantas (Altura), grau
de acamamento (Acam) e ciclo de espigamento (Ciclo) no ambiente CPAC. Embrapa
Cerrados, Planaltina, DF.

Genotipo Origem Rend Classl] PMS Altura Acam? Ciclo Tipo Cor

2075C P1 371450 Sui¢a 5318,0c 26,0 0 33,6g 790 h 0 j 647 ¢ 6 creme
MCU 3592 P1 402070 Colombia  4087,0g 51,3 i 40,0e 8,0 ¢ 0 j 52,7 m 6 creme
MCU 3458 P1 401936 Colombia  44433f 253 o 36,6 f 643 n 0,0977a 540 | 6 creme
MCU 3576 P1 402054 Colombia  4520,3e¢ 12,0 q 31,6 g 900 ¢ O j 550 1 6 creme
MCU 3832 P1 402310 Colombia 58473b 42,6 1 333¢g 80,0 g 0 j 60,0 h 6 creme
MCU 3452 P1 401930 Colombia  3821,0g 61,6 g 350g 640 n 0 j 563 k 6 creme
H HOR 2325/58 P1 329126 Afeganistio  3586,6h 35,6 m 356 f 603 o O j 650 ¢ 6 creme
CI 15324 2260-85 Tunisia 3391,6h 58,6 h 363 f 69,3 1 0,044 h 650 ¢ 6 creme
MCU 3568 PI 402046 Colombia 5330,6c 443 k 33,0 g 70,0 10,0733d 52,0 m 6 creme

E 3/416 P1 356495 Etiopia 4814,6e 16,6 p 320g 576 p 0,1 a 61,7 g 6 creme

CI 15325 2244-87 Tunisia 4215,0f 40,6 1 37,0 f 78,3 h 0,0363h 64,7 ¢ 6 creme

CI 06450 OZIERY Polonia 3526,0h 33,0 n 283 h 83,6 f 0 j 603 h 6 creme

CI 14857 ELS 6402-441 Etiopia 19053j 51,0 i 366 f 780 h 0 j 680 b 6 creme
MCU 3721 P1402199 Colémbia 2845,61 51,6 i 34,0g 76,6 i 0,0543 g 63,7 f 6 creme
MCU 3571 PI 402049 Colombia  4735,0e 61,0 g 32,0 g 756 i 0,0983a 52,0 m 6 creme
CI 10018 RASPA PRECOZ 604 Colémbia 3484,0h 423 1 43,0c 74,0 j 0,0977 a 56,3 k 6 creme
CI 13069 IRBA MODA Etiopia 3421,3h 11,6 q 36,0 f 88,0 d 0,0977a 57,3 j 6 creme
CI11684 Afeganistaio  3381,0h 29,3 o 38,6 ¢ 77,3 i 0,0983a 680 b 6 creme

CI 15296 DJEBALI 2316-57 Tunisia 275961 46,3 k 416 d 85,0 e 0,0977a 66,0 d 6 creme
CI 07416 DANG - BARI 42 Coréia do Sul 1536,3j 53,3 i 33,0g 80,0 g 0,044 h 70,7 a 6 creme
GALOVER (C AN 1126)P1361636  Dinamarca  5609,3¢ 44,6 k 31,3 g 823 f 0,0983 a 62,3 g 2/6 creme
CI 10016 RASPA Colémbia 39423g 353 m323¢g 946 b 0,0543g 653 ¢ 6 creme
MCU 3883 P1 402361 Colombia  4318,0f 31,6 n 36,0 f 83,3 f 0,063 f 547 | 6 creme
MCU 3858 PI1 402336 Colombia  4030,0g 71,0 e 40,3d 823 f 0,044 h 58,7 i 6 creme
MCU 3656 P1 402134 Colombia  4374,0f 32,3 n 37,6 e 81,0 g 0,0993a 580 i 6 creme
CI 14712 ORANGE LEMMA EUA 4304,6f 26,0 o 27,6 h 94,0 b 0,0683 ¢ 59,0 i 2/6 creme
MCU 3719 P1 402197 Colombia  4235,0f 64,6 f 40,3d 79,0 h 0,0683 ¢ 65,7 d 6 creme
CI 13683 NUMAR EUA 5959,3b 31,6 n 44,6 ¢ 84,0 f 0,0983a 69,0 b 6 creme

CI 12920 Etiopia 4488,0f 53,0 i 40,6d 853 e 0,0977a 583 i 6 creme

MCU 3653 P1 402131 Colombia  4953,0d 61,0 g 38,6 e 90,0 ¢ 0,0983a 543 | 6 creme
CI106147 Egito 3866,6g 46,3 k 350 ¢g 97,3 a 0,0983a 67,0 ¢ 6 creme

CI 12916 Etiopia 3465,6h 52,6 i 393 e 94,0 b 0,0993a 65,7 d 6 creme

MCU 3780 PI 402258 Colombia  4307,0f 59,6 g 36,6 f 81,3 g 0,0543 g 64,7 ¢ 6 creme
CI06188 México 3790,3g 41,0 1 356 f 84,3 £ 0,0993a 673 ¢ 6 creme

MCU 3489 P1 401967 Colombia  4134,0f 68,0 f 40,3d 84,0 f 0,0683e 57,0 j 6 creme
CI 15560 QB 136-4-1 Canada 5733,0b 49,0 j 33,0 g 87,0 q 0,0983 a 65,0 ¢ 6 creme
CI 09959 Marrocos 4952,6d 84,6 b 450c 73,0 q 0,0543 g 57,3 j 6 creme

CI 15280 2728-25 Tunisia 3071,31 46,0 k 38,0 ¢ 81,0 g 0,0993 a 67,3 ¢ 2/6 creme

CI 10501 ATHENAIS S-50-34 Chipre 41573f 62,3 g 356 f 79,6 g 0,0977 a 580 i 6 creme
CI 13894 EUA 5823,0b 51,0 i 360f 76,0 i O j 60,3 h 6 creme

CI 12271 Ira 4064,0g 453 k 293 h 73,6 j 0,0483 g 66,7 ¢ 6 creme

MCU 3876 PI 402354 Colombia  3457,0h 32,6 n 43,6 ¢ 76,6 i 0,0683 ¢ 52,7 m 6 creme
MCU 3827 P1 402305 Colombia  4444,0f 63,3 g 41,0d 68,0 m 0,088 b 51,0 n 6 creme
CI 09958 Marrocos 3199,0h 87,6 b 580 a 76,0 i 0,0617 f 57,0 j 6 creme

MCU 3469 P1 401947 Colombia 5749,6b 75,0 d 44,0c 76,0 i 0,0407h 52,7 m 6 creme
MCU 3851 P1 402329 Colombia 5828,6b 70,6 e 383 ¢ 74,0 j 0,0993 a 63,7 f 6 creme
MCU 3816 PI 402294 Colombia 5067,6d 72,0 e 440c 743 j 0,088 b 543 1 6 creme
CI 13715 Colémbia 4284,6f 61,6 g 443 c 61,6 00,0983 a 553 k 6 creme

CI 10256 Japdo 3432,6h 67,0 f 46,0 c 63,3 n 0,0983a 523 m 6 creme

CI 06946 Ira 5234,6d 32,6 n 34,0g 84,0 f 0,0977 a 60,7 h 6 creme
CI07255 EUA 5245,6d 32,3 n 34,0g 99,0 a 0,0983 a 60,0 h 6 creme

BRS 180 Brasil 6142,0a 73,6 d 393e 84,0 f 0 j 590 i 6 creme

CI 15591 QB 139-1 Canada 4736,0e 623 g 353 f 86,0 e 0,0977a 57,7 j 6 creme
CI107607 India 41483f 38,0 m39,0e 69,0 10,0977 a 553 k 6 creme

MCU 3556 P1 402034 Colombia  34553h 71,6 e 42,0d 876 d 0 j 640 f 6 creme
CI07156 EUA 3830,3g 36,3 m386¢ 76,0 i 0,0993a 693 b 6 creme

CI 10078 ATLAS 57 EUA 5516,6c 85,0 b 43,0 c 856 e 0,0543g 68,7 b 6 creme




Continuagdo
CI 11493 FRUGHERSTE STANKAS
CI 09882 GONDAR
CI 12598
CI 10082 WEIBULL S 4468
CI 15565 QB 136-20
CI 14925 ELS 6402-512
2043C PI 371415
CI 09961
CI 08053 CUSTER
MCU 3461 P1 401939
MCU 3484 P1401962
CI 14031
CI 10017 RASPA COMUN 1085
CI 15279 2528-23
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MCU 3454 P1401932
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Ira
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Bulgaria
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EUA
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Canada
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EUA
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2943,01
4541,0e
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5111,0d
4656,6¢
4322,0F
5635,3¢
5136,3d
5767,6b
5065,6d
5128,3d
5147,3d
5237,6d
5337,6¢
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35,0
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48,0 b
413d
423d
446 ¢
41,0d
48,6 b
433 ¢
433 ¢
343 g
40,0 e
436 ¢
456 ¢
383 ¢
443 ¢
453 ¢
413d
46,0 ¢
40,3 d
40,6 d
36,0 f
57,0 a
39,6 ¢
483 b
48,6 b
47,6 b
48,6 b
35,6 f
450 ¢
40,6 d
41,0d
46,6 b
453 ¢
48,6 b
40,0 e
440 ¢
423d
39,6 ¢
39,6 ¢
40,6 d
446 ¢
39,0 ¢
446 ¢
38,6 ¢
40,6 d
50,0 b
383 ¢
333 ¢g
433 ¢
383 ¢
39,0 ¢
41,0d
423d
443 ¢
446 ¢
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70,3
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88,6
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73,0
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72,0
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59,6
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94,0
84,0
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m 0 j
f 0,0407 h
1 0,056 g
h 0,0977 a
f 0,0943 a
h 0,0993 a
m 0,0967 a
g 0,088 b
d 0,0993 a
c 0,088 b
e 0,0787 d
f 0,0603 f
h 0,0983 a
f 0,0977 a
e 0,0993 a
e 0,0933 a
b 0,0757 d
1 0,088 b
g 0,0517 g
d 0,0603 f
h 0,0763 d
f 0,085 b
1 0,063 f
j 0,0603 f
g 0,0977 a
g 0,0983 a
k 0,0423 h
i 0,0977 a
f 0,0977 a
o 0,063 f
g 0 j
e 0,0993 a
e 0,0983 a
j 0,0407 h
f 0,0577 g
i 0,02 i
h 0,084 ¢
j 0,0603 f
1 0,0387 h
j 0,088 b
h 0,0533 g
n 0,0983 a
b 0,096 a
f 0,088 b
d 0,0363 h
i 0,0983 a
f 0 j
h 0,088 b
g 0,096 a
d 0,0917 b
b 0,0993 a
¢ 0,0977 a
f 0,0993 a
1 0,0977 a
h 0,095 a
h 0,089 b

66,0
70,7
55,7
67,3
67,0
66,0
66,0
60,3
67,3
62,0
50,3
67,0
65,7
65,7
63,7
60,7
62,7
52,0
68,7
62,7
68,7
60,0
60,3
533
57,0
65,7
63,7
62,7
54,7
60,7
67,7
67,7
60,7
61,3
58,0
67,3
64,3
66,3
60,3
60,7
543
523
63,0
57,7
55,7
60,3
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58,7
60,3
60,0
59,7
58,7
63,3
61,0
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! Médias seguidas pela mesma letra na coluna ndo diferem estatisticamente pelo teste de Scott &

Knott a 1% de significancia.

2 Dados transformados em arco seno x” /100, onde x = ao valor, em %, do acamamento.



Tabela 4. Médias dos 113 acessos de cevada das caracteristicas rendimento de graos (Rend),
classificagdo comercial (Classl), peso de mil sementes (PMS), altura de plantas (Altura), grau
de acamamento (Acam) e ciclo de espigamento (Ciclo) no ambiente SPM. Embrapa Produtos
e Mercado, Riacho Fundo, DF.

Gendtipo Origem Rend Class] PMS Altura Acam? Ciclo Tipo Cor

2075C P1 371450 Suica 6009 i 70,6 c 46,0 ¢ 850 c0,0107¢ 51,0 i 6 creme
MCU 3592 P1 402070 Colombia 6468 ¢ 77,3 b33,3h 943 a0,0000 f 50,3 j 6 creme
MCU 3458 P1 401936 Colombia 5530 k 53,0 ¢48,0d 74,0 ¢0,1000 a 50,0 j 6 creme
MCU 3576 P1 402054 Colombia 5061 1 523 e46,0e 96,3 a0,0107¢e 49,6 ] 6 creme
MCU 3832 P1 402310 Colombia 7695 b 78,6 b 41,0 f 87,6 b0,0000 f 50,6 j 6 creme
MCU 3452 P1 401930 Colombia 7154 d 883 a51,0c 77,6 d0,0000 f 51,0 i 6 creme

H HOR 2325/58 PI1 329126 Afeganistaio 9187 a 78,3 b 43,6 f 74,3 ¢ 0,0000 f 53,0 h 6 creme
CI 15324 2260-85 Tunisia 5731 j 71,0 c463 e 77,3 d0,0720b 52,0 i 6 creme
MCU 3568 PI 402046 Colombia 7241 d 60,3 d423 f 83,0 ¢0,1000a 49,6 ] 6 creme

E 3/416 P1 356495 Etiopia 7082 ¢ 79,0 b393 g 69,0 €0,1000a 52,6 h 6 creme

CI 15325 2244-87 Tunisia 4784 m 70,3 c 473 ¢ 850 ¢0,0500d 50,0 j 6 creme

CI 06450 OZIERY Polonia 6272 h 67,0 ¢393 g 87,6 b0,0107¢e 50,6 j 6 creme

CI 14857 ELS 6402-441 Etiopia 5348 1 63,6 c 433 f 83,0 b0,0107¢e 56,6 f 6 creme
MCU 3721 P1 402199 Colombia 5583 k 90,3 a 53,0 c 86,0 ¢0,0670 ¢ 56,0 g 6 creme
MCU 3571 PI 402049 Colombia 6533 g 86,6 a443 f 850 c0,1000a 49,3 j 6 creme
CI 10018 RASPA PRECOZ 604 Colombia 6669 f 72,0 c 44,6 ¢ 843 ¢0,1000a 52,0 i 6 creme
CI 13069 IRBA MODA Etiopia 5304 1 40,6 e¢48,0d 91,0 b0,1000a 51,6 i 6 creme
CI 11684 Afeganistio 5219 1 67,6 ¢ 43,0 f 87,0 b0,1000a 58,0 ¢ 6 creme

CI 15296 DJEBALI 2316-57 Tunisia 53811 83,6 a54,0c 90,0 b0,1000 a 58,0 ¢ 6 creme
CI 07416 DANG - BARI 42 Coréiado Sul 3923 0 77,3 b323h 87,3 b0,0630¢c 583 ¢ 6 creme
GALOVER (CAN 1126) P1361636  Dinamarca 5815 j 81,0 b 36,6 g 90,0 b0,1000a 51,0 i 2/6 creme
CI 10016 RASPA Colémbia 4761 m 84,6 a 52,6 c 983 a0,0707b 533 h 6 creme
MCU 3883 P1 402361 Colombia 6138 h 69,3 c 463 ¢ 923 b0,0870a 543 h 6 creme
MCU 3858 PI1 402336 Colombia 6078 i 82,6 b453 ¢ 87,6 b0,0543 ¢ 54,0 h 6 creme
MCU 3656 P1 402134 Colombia 5025 1 47,0 e42,0 f 92,3 b0,1000 a 543 h 6 creme
CI 14712 ORANGE LEMMA EUA 4801 m 483 e42,6 f 97,6 a0,0830b 53,3 h 2/6 purple
MCU 3719 P1 402197 Colombia 6433 g 88,6 a52,6c 87,6 b0,0880a 55,0 g 6 creme
CI 13683 NUMAR EUA 7049 ¢ 76,0 b 456 e 89,3 b0,1000a 580 e 6 creme

CI 12920 Etiopia 6268 h 76,6 b 53,6 ¢ 90,0 b0,1000a 61,6 ¢ 6 creme

MCU 3653 P1 402131 Colombia 6533 g 74,0 b456 ¢ 963 a0,1000a 62,3 ¢ 6 creme
CI106147 Egito 4110 0 58,6 d 47,0 e 98,0 a0,1000a 63,6 b 6 creme

CI 12916 Etiopia 6256 h 68,0 c 46,6 ¢ 96,0 a0,1000a 62,0 ¢ 6 creme

MCU 3780 PI 402258 Colombia 6258 h 68,0 c 463 ¢ 87,6 b0,0777b 60,6 d 6 creme
CI06188 México 6234 h 80,6 b453¢ 91,3 b0,1000a 61,0 d 6 creme

MCU 3489 P1 401967 Colombia 6140 h 87,6 a463 ¢ 87,3 b0,1000a 55,6 g 6 creme
CI 15560 QB 136-4-1 Canada 6124 h 80,0 b 51,3 ¢ 84,0 ¢0,1000a 51,0 i 6 creme
CI 09959 Marrocos 6133 h 853 a51,0c 853 ¢0,0630c 61,0d 6 creme

CI 15280 2728-25 Tunisia 5133 1 76,3 b 46,0 e 853 ¢ 0,1000 a 63,6 b 2/6 creme

CI 10501 ATHENALIS S-50-34 Chipre 5695 j 89,3 a543c¢ 883 b0,1000a 56,6 f 6 creme
CI 13894 EUA 6191 h 76,6 b373 g 82,0 ¢0,0000 f 57,6 ¢ 6 creme

CI 12271 Ira 4146 0 68,0 c 41,6 f 83,0 ¢0,0707b 61,0 d 6 creme

MCU 3876 P1 402354 Colombia 5250 1 76,0 b 52,6 ¢ 850 ¢0,0817b 52,6 h 6 creme
MCU 3827 P1 402305 Colombia 5562 k 89,3 a 53,0 c 80,0 ¢0,1000a 50,3 j 6 creme
CI 09958 Marrocos 6559 g 93,0 a47,0e 82,3 ¢c0,0777b 56,0 g 6 creme

MCU 3469 P1 401947 Colombia 6722 f 85,6 a413 f 84,6 ¢0,0630c 49,6 j 6 creme
MCU 3851 PI1 402329 Colombia 6962 ¢ 87,6 a433 f 823 ¢0,1000a 58,0 ¢ 6 creme
MCU 3816 PI 402294 Colombia 7724 b 833 ad473e 84,6 ¢0,1000a 56,6 f 6 creme
CI 13715 Colémbia 6303 h 86,0 a52,0c 74,3 ¢0,1000a 550 g 6 creme

CI 10256 Japdo 4613 n 81,6 b553b 74,0 ¢0,1000a 53,0 h 6 creme

CI 06946 Ira 5822 j 79,0 b443 f 90,3 b0,1000a 55,6 g 6 creme
CI07255 EUA 5756 j 59,0 d 46,3 e 103,6 20,1000 a 49,6 ] 6 creme

BRS 180 Brasil 7358 ¢ 88,6 a42,6 f 850 ¢ 0,0107¢e 50,0 j 6 creme

CI 15591 QB 139-1 Canada 7286 d 81,3 b50,3d 92,3 b0,1000a 51,6 i 6 creme
CI107607 India 5729 j 650 ¢ 37,6 g 823 ¢0,1000a 53,3 h 6 creme

MCU 3556 P1 402034 Colombia 6336 h 78,0 b423 f 89,0 b0,0000 f 53,3 h 6 creme
CI07156 EUA 7037 ¢ 71,0 c 46,0 e 84,3 ¢ 0,1000 a 61,0 d 6 creme

CI 10078 ATLAS 57 EUA 5670 j 89,0 a 51,0 ¢ 92,0 b0,0827b 61,3 d 6 creme




Continuation...

CI 11493 FRUGHERSTE STANKAS Alemanha 5474 k 81,0 b48,3d 72,3 ¢0,0440d 57,0 f 2 creme
CI 09882 GONDAR Etiopia 5738 j 49,6 e¢57,0b 85,6 ¢0,0630 ¢ 60,6 d 6 creme
CI 12598 Etiopia 4538 n 64,3 c 51,0 c 84,3 c0,0743b 49,6 j 6 creme

CI 10082 WEIBULL S 4468 Suécia 5539 k 66,0 c45,0e 87,6 b0,1000a 63,6 b 2 creme
CI 15565 QB 136-20 Canada 6414 ¢ 88,3 a33,0h 90,0 b0,1000a 50,0 j 6 creme
CI 14925 ELS 6402-512 Etiopia 6358 ¢ 753 b44,0 f 87,6 b0,1000a 50,6 j 6 creme
2043C P1371415 Sui¢a 6460 ¢ 57,0 d 33,6 h 79,0 d0,1000a 53,0 h 6 creme
CI09961 Ira 6146 h 88,0 a 43,0 f 90,0 b0,1000a 54,0 h 6 creme

CI 08053 CUSTER EUA 7559 b 65,0 c 47,6 e 93,6 a0,1000a 57,6 ¢ 6 creme
MCU 3461 P1 401939 Colombia 6751 f 853 a47,0e 950 a0,1000a 51,0 i 6 creme
MCU 3484 P1 401962 Colombia 6930 ¢ 82,3 b36,6 g 88,0 b0,0917a 50,3 j 6 creme
CI 14031 Etiopia 6601 f 79,3 b51,6 ¢ 92,6 b0,0777b 60,0 d 6 creme

CI 10017 RASPA COMUN 1085 Colombia 5534 k 86,3 a 51,6 ¢ 83,0 ¢0,1000a 57,3 f 6 creme
CI 15279 2528-23 Tunisia 6233 h 65,6 c 48,6d 87,6 b0,1000a 556 g 6 creme

CI 15302 1356-33 Tunisia 5098 1 67,0 ¢33,3h 91,6 b0,1000a 56,0 g 6 creme
MCU 3454 P1401932 Colémbia 5117 1 853 a44,6e 89,3 b0,1000a 50,0 j 6 creme
CI 15580 QB 136-41 Canada 6152 h 70,3 ¢ 47,0 e 940 a0,0917a 50,3 j 6 creme
CI107772 india 5949 i 87,6 a453e 743 e¢0,0857a 550 ¢g 6 creme

CI 14041 Etiopia 5918 i 78,6 b 58,6a 87,6 b0,0543 ¢ 56,6 f 6 creme

MCU 3467 P1 401945 Colombia 4745 m 80,3 b52,0c 90,6 b0,0707b 50,3 j 6 creme
CI06109 VELVON EUA 5181 1 81,0 b53,0c 823 ¢0,0763b 60,3 d 6 creme
MCU 3478 P1 401956 Colombia 6054 i 86,0 a44,6 ¢ 86,0 c0,1000a 53,0 h 6 creme
CI109962 Ira 5758 j 87,6 a62,6a 763 d0,0817b 56,0 g 6 creme

MCU 3878 PI1 402356 Colombia 6233 h 77,0 b51,3 ¢ 84,6 ¢0,0683b 50,0 j 6 creme
CI 10697 Ira 4740 m 71,3 ¢ 53,6 ¢ 84,6 ¢ 0,1000a 50,3 j 6 creme

CI 15323 2222-79 Tunisia 5735 ] 84,6 a553b 856 ¢0,1000a 57,6 ¢ 6 creme
MCU 3750 PI 402228 Colombia 52051 843 a543c¢ 856 ¢0,0577¢ 583 ¢ 6 creme
CI12918 Etiopia 7207 d 77,0 b 60,3 a 87,6 b0,1000a 57,0 f 6 creme

MCU 3634 P1402112 Colémbia 7132 d 87,3 a466¢ 820 c0,1000a 51,0 i 6 creme
E 273/4 P1356414 Etiopia 6128 h 46,0 ¢ 52,0 c 76,6 d0,0707b 52,0 i 6 creme
CARINA PI 371632 Alemanha 6225 h 75,0 b49,3d 79,0 d0,0107 e 62,0 ¢ 2 creme
CI 15281 3102-16 Tunisia 4493 n 58,0 d45,6 e 92,0 b0,1000a 68,0 a 2/6 creme

CI 02109 WHITE SMYRNA EUA 5054 1 66,6 c 54,6 ¢ 87,6 b0,1000a 60,0 d 2 creme
MCU 3865 PI 402343 Colombia 7215 d 85,6 a 53,6 c 83,0 ¢0,0707b 580 ¢ 6 creme
CI 13704 Inglaterra 4152 0 80,6 b56,0b 90,0 b0,0733b 63,0 b 2 preta

CI 12367 BRANISOVICKY Republica Tcheca 5447 k 89,6 a 353 g 84,0 ¢ 0,0000 f 67,3 a 2 creme
CI 12262 Ira 4249 0 79,6 b356¢g 850 ¢0,1000a 683 a 6 creme

CI 10114 CARLSBERG II Dinamarca 4737 m 883 a450e 83,3 ¢0,0757b 68,0 a 2 creme
MCU 3852 P1 402330 Colombia 7360 ¢ 88,0 a47,0e 80,6 c0,0440d 573 f 6 creme
A HOR 55/61 P1327910 Bulgaria 6124 h 60,3 d 44,0 f 79,0 d0,1000 a 56,3 f 6 creme
CI 10140 Afeganistaio 4307 o 80,6 b 46,6 ¢ 87,6 b0,0777b 53,0 h 6 creme

MCU 3884 PI1 402362 Colombia 6226 h 84,6 a 46,6 ¢ 73,3 ¢0,1000a 50,3 j 6 creme
MCU 3778 P1 402256 Colombia 4424 n 73,6 b44,6 ¢ 956 a0,1000a 55,0 g 6 creme
CI 09952 Russia 6441 g 85,0 a483d 87,6 b0,0950a 553 g 6 creme

MCU 3448 P1 401926 Colombia 5757 j 71,6 ¢ 373 g 92,3 b0,0543 ¢ 53,0 h 6 creme
CI1 06244 EUA 5883 1 84,6 a450e 843 ¢0,1000a 52,6 h 6 creme

MCU 3449 P1401927 Colombia 6818 ¢ 90,3 a51,3c 84,6 ¢0,0000 f 50,3 j 6 creme
MCU 3654 P1402132 Colombia 7182 d 90,6 a 463 e 86,6 b0,1000a 50,6 ] 6 creme
CI 12068 MAZOWIECKI Polonia 6740 £ 72,3 c 41,6 f 86,6 b0,1000a 50,6 j 6 creme
MCU 3502 P1 401980 Colombia 6170 h 92,0 a456¢ 90,6 b0,1000a 50,6 j 6 creme
MCU 3870 PI 402348 Colombia 7347 ¢ 81,0 b42,0 f 97,6 20,1000 a 50,3 j 6 creme
CI 10071 WOLFE Canada 6068 i 81,0 b36,6 g 950 a0,1000a 50,3 j 6 creme
CI13711 Colombia 5690 j 79,3 b440 f 87,6 b0,1000a 493 j 6 creme

CI 10022 Colombia 6434 ¢ 75,6 b 36,6 g 823 c0,1000a 52,0 i 6 creme

CI 13824 ATLAS 68 EUA 6738 £ 74,6 b 52,6 c 83,6 ¢0,1000a 53,3 h 6 creme
MCU 3850 PI 402328 Colombia 5979 i 72,6 ¢ 516 ¢ 87,6 b0,0897 a 58,6 ¢ 6 creme

! Médias seguidas pela mesma letra na coluna ndo diferem estatisticamente pelo teste de Scott &
Knott a 1% de significancia.
2 Dados transformados em arco seno x” /100, onde x = ao valor, em %, do acamamento.
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CAPITULO II - PARAMETROS GENETICOS E CARACTERIZACAO
AGRONOMICA DE ACESSOS ELITE DE CEVADA SOB IRRIGACAO NO
CERRADO

1. RESUMO
Existe uma demanda por cultivares de cevada que atendam as exigéncias da industria de
malte, além de, uma busca por genotipos mais adaptados e estaveis em condicdo irrigada no
Cerrado. Neste trabalho, objetivou-se estimar os pardmetros genéticos avaliados em 69
genoétipos de cevada de diferentes paises de origem ao longo dos anos de 2012, 2013 e 2014
cultivados sob irrigagdo no Cerrado. Foram avaliadas seis caracteristicas agrondmicas:
rendimento estimado de graos, classificagdo comercial de primeira, peso de mil sementes,
altura de plantas, grau de acamamento e ciclo de espigamento. Foram realizadas analises de
variancia, teste de agrupamento de médias e as correlagdes fenotipicas, genotipicas e
ambientais entre as caracteristicas. Foram observados efeitos significativos de gendtipos (G),
anos (A) e também da interagdo G x A. Foram encontrados altos valores de herdabilidade em
sentido amplo (>86%) para todas as caracteristicas, permitindoganho por sele¢ao direta nessas
condi¢des experimentais. O acesso colombiano MCU 3634 PI 402112 sobressaiu-se aos
demais em relacdo as caracteristicas agronOmicas avaliadas. A estimac¢do de pardmetros
genéticos em diferentes anos mostrou boa acuracia e precisdo experimental, viabilizando a
selecdo de gendtipos com base nas avaliagdes fenotipicas. Foi possivel também, a selecdo de
gendtipos precoces com alto rendimento de grios e tamanho de grdos homogéneos, sendo
esse, fator decisivo na escolha de cultivares a serem utilizadas pela indistria e utilizadas em
sistemas de producdo no Cerrado. Devido a grande influéncia ambiental sobre o rendimento
de grios, sdo necessarios mais estudos a respeito dos componentes de produtividade em

cevada no Cerrado a fim de facilitar a sele¢do de genotipos mais produtivos.

Palavras-chave: Hordeum vulgare L., rendimento de gros, interagdo G x A, recursos

genéticos.



GENETIC PARAMETERS AND AGRONOMIC CHARACTERIZATION OF ELITE
BARLEY GENOTYPES UNDER IRRIGATION IN THE SAVANNA

2. ABSTRACT

There is a demand for barley cultivars suitable for the malt industry, as well genotypes
that are stable and better adapted under irrigation in the Cerrado. This study aimed at
estimating the genetic parameters assessing 69 barley genotypes from different
countries, from 2012 to 2014, under irrigation in the Cerrado. Six agronomic
characteristics were assessed: grain yield, plumpness kernel, thousand seeds weight,
plant height, degree of plant lodging and days to heading. The analyses of variance,
cluster test and phenotypic, genotypic and environmental correlations were performed.
Significant effects were observed for genotypes, years and for the interaction G x E.
High values of broad-sense heritability (>86%) were found for all the characteristics,
allowing direct selections. The Colombian accession MCU363P1402112 stood out
regarding the agronomic characteristics. A genotype selection based on the phenotypic
evaluations was possible due to good experimental accuracy and precision. Precocious
genotypes with high grain yield and homogeneous grain sizes were selected. Due to
the environmental influence on the grain yield, further studies concerning the
components of yield in this environment, are necessary to facilitate the selection of

more productive genotypes.

Key words: Hordeum vulgare L., yield, G x E interaction, genetic resources.



3. INTRODUCAO

A identificacdo de genotipos para compor os programas de melhoramento genético ¢
indispensavel para obtencdo de cultivares que atendam a demanda do setor produtivo com
relacdo as caracteristicas agrondmicas de interesse. A busca constante por estratégias de
selecdo e recombinagdo visando ao aumento de sua eficiéncia e dos ganhos genéticos torna-se
igualmente importante. De modo geral, os melhoristas buscam incorporar recursos genéticos
que tenham alelos favoraveis para caracteristicas agronomicas de interesse a fim de aumentar
a frequéncia dos mesmos em suas populagdes de melhoramento.

Visando auxiliar o programa de melhoramento de cevada a partir da selecdo de
gendtipos superiores € mais adaptados ao Cerrado sob condi¢do irrigada, a caracterizacao
agronoOmica de acessos do banco de germoplasma tem importancia fundamental,
proporcionando conhecer todo potencial produtivo além de outras caracteristicas agrondmicas
de interesse comercial (AMABILE, 2013).

As diferentes respostas dos genoétipos frente as mudangas das condi¢des ambientais
representam um problema para os agricultores e um grande desafio para os melhoristas. E de
interesse de ambos que as plantas cultivadas apresentem, além de alta produtividade, a
estabilidade tanto na qualidade como na produtividade em diferentes locais e no decorrer dos
anos. A alteracdo da performance relativa dos gendtipos em virtude de diferentes ambientes,
denomina-se interagdo genédtipo x ambiente (G x A) (BOREM; MIRANDA, 2005).

O planejamento e a conducdo dos experimentos, em programas de melhoramento, se
baseiam na interpretacdo das estimativas dos parametros genéticos que permitem inferir a
precisdo e acuracia experimental, a propor¢do da varidncia total devido as diferencas
genéticas e a predi¢do do ganho com a selecdo de plantas (CRUZ et al., 2004). A condugdo de
experimentos na selecdo de genotipos por pelo menos dois anos se faz necessaria para separar
o efeito ambiental na resposta dos genotipos. Esse efeito pode ser minimizado tanto por
acréscimo de locais, como também avaliar os gendtipos em diferentes anos.

O estudo da interagdo genotipo x ambiente ¢ fundamental e vem sendo realizado
sistematicamente dentro dos programas de melhoramento da cevada realizado na Embrapa e
parceiros e também em outros programas realizados em outros paises. Solonechnyi et al.
(2015) verificaram ocorréncia da interagdo G x A em relag@o a produtividade de graos de 17
gendtipos de cevada durante os anos de 2013 e 2014 em dois campos experimentais
localizados na Ucrania. Na Etiopia foram testados 64 gendtipos introduzidos de bancos de
germoplasma de cevada em trés campos experimentais, sendo observados interacdo G x A

para caracteristicas ligadas a produtividade (HAILU et al., 2015).



No Cerrado, Amabile et al. (2008) relataram em cevada a interagdo G x A, observando
a influéncia do efeito ambiental (ano) sobre o desempenho de BRS Deméter sob condi¢des
irrigadas. Amabile et al. (2015) estimou os pardmetros genéticos de 39 cultivares elite da
colegdo de trabalho da Embrapa. Contudo, estudos sobre esse tipo de interagdo em genotipos
introduzidos do banco de germoplasma, em diferentes anos, ndo foram realizados na regido
do Cerrado para a cultura, principalmente considerando a avaliagdo de grande niimero de
acessos elite. Neste trabalho, objetivou-se estimar pardmetros genéticos, fenotipicos e
ambientais e o comportamento agrondmico de 69 acessos de cevada de alta produtividade no

decorrer de trés anos, em sistema de produgao irrigado no Cerrado.

4. MATERIAL E METODOS

Foram avaliados 69 acessos elite de cevada, disticos e hexasticos, entre esses a
testemunha BRS 180, previamente selecionados para a alta produtividade, a partir de centenas
de acessos disponiveis no Banco de germoplasma da Embrapa Recursos Genéticos e
Biotecnologia. Os experimentos foram conduzidos entre os meses de maio e setembro dos
anos de 2012, 2013 e 2014 sob sistema de irrigagdo via pivd central, no Campo Experimental
da Embrapa Cerrados (CPAC), Planaltina-DF, situada a 15°35°30° de latitude Sul e
47°42°30”" de longitude Oeste, numa altitude de 1.007 m, num Latossolo Vermelho distrofico
tipico, argiloso.

O delineamento experimental utilizado foi o de Blocos ao Acaso com trés repeti¢des.
As parcelas foram de seis linhas de cinco metros de comprimento, espagadas 20 cm entre si,
com a area util de 4,8 m? para cada parcela, com uma densidade de 300 plantas por m?.

De acordo como a classificacdo de Koppen a area experimental foi classificada como
tropical estacional (AW), inserida no dominio morfoclimatico do Cerrado, (NIMER, 1989),
(Figura 1).

No sulco de semeadura e de acordo com os resultados das andlises quimica do solo
nos anos de 2012, 2013 e 2014 (Tabela 1), foram aplicados 16 kg ha! de N; 120 kg ha! de
P,0s; 64 kg ha'! de K;O; e 40 kg ha! de N por ocasido do surgimento da quinta folha
plenamente expandida (AMABILE et al., 2007).

Foram avaliadas seis caracteristicas agrondmicas: 1. Rend - rendimento estimado de
grios (kg ha'); 2. Classl- classificagdo comercial de primeira (%) de acordo com Brasil
(1996); 3. PMS - peso de mil sementes (g) (BRASIL, 2009); 4. Altura - altura de plantas (cm)
— média de trés plantas aleatdrias por parcela; 5. Acam - grau de acamamento (dados

transformados em arcsen X% 100!, onde x = ao valor, em %, do acamamento); 6. Ciclo —
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ciclo de espigamento (periodo da emergéncia até que 50% das espigas, da area util da parcela,
estivessem visiveis), em dias. As avalia¢des de altura de plantas, grau de acamamento e ciclo
de espigamento foram realizadas no campo experimental e as avaliagdes de rendimento de
graos, classificagdo comercial de primeira e PMS foram realizadas no Laboratério de
Sementes da Embrapa Cerrados.

Os dados obtidos foram submetidos a andlise de variancia e as médias agrupadas entre
si pelo teste de Scott-Knott a 1% de significancia. Os genoétipos foram ranqueados com
relagdo a caracteristica rendimento de graos para cada ambiente.

As estimativas da herdabilidade ao nivel de média (h?), dos coeficientes de variagdo
experimental (CVe), genético (CVg), e relativo (CVr) para cada uma das caracteristicas
analisadas, foram calculadas com o auxilio do programa Genes (CRUZ, 2013).

As correlagdes fenotipicas, genotipicas e de ambiente, foram mensuradas a partir das
estimativas das variancias e covariancias fenotipicas, genotipicas e de ambiente entre os
caracteres dois a dois, sendo determinadas de acordo com Kempthorne (1966), com o auxilio
do programa Genes (CRUZ, 2013).

Na classifica¢do das correlagdes, foram adotados os intervalos propostos por Carvalho
et al. (2004), onde as intensidades sdo tidas como: perfeita (|r| = 1); fortissima (0,90 < |r| < 1);

forte (0,60 < |r| < 0,90); média (0,30 < |r| < 0,60); fraca (0,00 < |r| < 0,30) e nula (r = 0).

5. RESULTADOS E DISCUSSAO

Os valores de F foram altamente significativos (p < 0,01) para genétipo (G), ambiente
- anos (A) e para a interagdo G x A para todas as caracteristicas, indicando os efeitos dos
diferentes acessos elite, dos diferentes anos e da interacdo nas caracteristicas agrondmicas
avaliadas. O efeito da interagdo G x A ¢ particularmente importante para mostrar as variagdes
no desempenho agrondmico dos acessos elite quando avaliados em diferentes anos.

Para todas as caracteristicas avaliadas, os valores de F estiveram acima de 5,26, valor
relatado por Steel e Torrie (1980) para que se faga uma inferéncia estatistica segura,
evidenciando uma acuracia seletiva elevada. Os valores de F para efeito de gendtipos
variaram de 7,6 (Rend) a 50,4 (PMS) mostrando a existéncia de diferencas entre as médias
dos acessos. Os valores de F para efeito do ambiente variou de 17,4 para Ciclo a 162,7 para
PMS e para interagdo G x A variou de 5,2 (Rend) a 24,5 (Altura) (Tabela 2). Os valores de F
para ambiente e para a interacdo G x A foram menores aos obtidos por Sayd et al. (2017),
para as mesmas caracteristicas, comparando 113 genétipos em dois locais. Dessa maneira,
podemos inferir que para as caracteristicas avaliadas nas condigdes irrigadas de Cerrado o
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fator local teve maior influéncia na variagdo fenotipica dos genotipos que o fator ano. Esses
resultados corroboram o que foi colocado por Borém & Miranda (2005), que a interagdo G x
A, na maioria das vezes, tem menor relevancia para caracteristicas monogénicas, locais mais
homogéneos e espécies perenes se comparadas as caracteristicas poligé€nicas, locais
heterogéneos e espécies anuais.

Segundo Robertson (1959), existem dois tipos de interagdo G x A, a simples ¢ a
complexa. A interacdo simples indica a presenca de genotipos adaptados a uma ampla faixa
de ambientes. A interagdo complexa indica a presenga de genotipos adaptados a ambientes
particulares. Para identificar a natureza da interagdo ¢ necessario que se realize andlises de
adaptabilidade e estabilidade em varios locais.

Altos valores de herdabilidade indicam, segundo o que preconiza Lush (1949), que a
selecdo direta pode ser utilizada com sucesso nessas condigdes experimentais. A
herdabilidade ¢ um dos parametros genéticos mais importantes para o trabalho do melhorista
na avaliacdo de uma caracteristica métrica e na selecdo dos individuos visando a obtengao dos
ganhos genéticos em espécies anuais como a cevada e também em outras culturas
(AMABILE & FALEIRO, 2014). Portanto, devido aos altos computos de h? obtidos nos
experimentos (Tabela 2), espera-se uma alta acurdcia seletiva, maximizando os ganhos
genéticos para os proximos ciclos de selecdo e recombinagdo. A estimativa da herdabilidade
(h?) indica também a confiabilidade com que o valor fenotipico representa o valor genotipico,
determinando a propor¢do do ganho obtido com a selegcdo para essas condi¢des especificas
(FALCONER, 1989). Valores de herdabilidade ampla de mesma magnitude foram obtidos
por Sayd et al. (2017) em 113 gendtipos elite de cevada em dois locais sob condigdes
irrigadas no Cerrado. Addisu e Shumet (2015) avaliando 36 cultivares etiopes também
reportaram altos valores de h? para caracteristicas quantitativas em cevada. Amabile & Faleiro
(2014) fizeram uma extensa revisdo sobre a herdabilidade em cevada, concluindo que para a
maioria das caracteristicas de interesse agrondmico os valores de h? sdo, em geral, elevados
(acima de 80%). A caracteristica rendimento de grdos, devido seu perfil quantitativo, ¢
reportada para a maioria das condi¢des experimentais com valores baixos de h? (DELOGU et
al., 1988; NADZIAK et al., 1994, PESARAKLU et al., 2016), porém dependendo da
populacdao de estudo e das condigdes experimentais podem apresentar elevados computos
(JALATA et al., 2011.; ADDISU & SHUMET, 2015).

Além da herdabilidade, outro importante parametro que indica a acurdcia experimental
¢ o coeficiente de variagdo genotipica (CVg) que quantifica a magnitude da variabilidade

genética presente nos gendtipos avaliados em diferentes tratamentos (RESENDE, 2002). E
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importante considerar a razdo CVg/CVe, representado por CVr (coeficiente de variagdo
relativa). Quando o valor do CVg ¢ superior ao CVe, significa que a contribui¢do genotipica ¢
maior que o efeito ambiental na expressdo fenotipica. Portanto, as condigdes de sele¢dao para
tal caracteristica ¢ favorecida em relagdo ao melhoramento. Valores de CVr foram superiores
a uma unidade para todas as caracteristicas, exceto para Rend. Esse valor ja era esperado
devido a maior variadncia ambiental na composi¢do da variancia fenotipica do Rend (Tabela 2.
Uma alternativa para uma eficiente selecdo de gendtipos para a caracteristica rendimento de
graos seria a selegdo indireta por meio de caracteristicas correlacionadas com a produtividade.
Experimentos conduzidos no Cerrado sob irrigagdo ja demonstraram condi¢des favoraveis a
selecdo (SAYD et al., 2017, AMABILE et al., 2015). Em ensaios conduzidos sob condic¢des
de sequeiro, os valores de CVr foram inferiores a uma unidade para caracteristicas
agronomicas de interesse em cevada (ADISSU & SHUMET, 2015; YADAV et al.,, 2015;
AHMADI et al., 2016).

Outro parametro que indica o correto controle ambiental nos experimentos ¢ o CVe.
As estimativas de CVe variaram de 2,34% (Ciclo) a 33,59% (Acam), sendo que, de acordo
com o critério de classificagdo de Pimentel-Gomes (1985), houve, quatro caracteristicas com
CVes considerados baixos (Class1, PMS, Altura e Ciclo), um foi considerado mediano (Rend)
e outro com CVe considerado alto (Acam). As magnitudes destes CVes sdo similares as
encontradas por outros autores (SAYD et al., 2017; AMABILE et al., 2015) e estdo dentro
dos valores aceitdveis na experimentagao agricola.

A principal caracteristica para cevada, assim como para grande parte das culturas, € o
rendimento. Os valores para rendimento de graos obtiveram maior variacdo no ano de 2014 e
2012, com CVe de 18,51% e 14,7%, respectivamente, enquanto em 2013 o CVe foi de 4,84%
(Tabelas 4, 5 e 6). O CVe conjunto apresentado na Tabela 2 mostra o valor de 14,02%. Sayd
et al. (2017) obtiveram baixo valor de CVe (3,97%) comparando 113 genotipos elite de
cevada em dois locais sob irrigagdo no Cerrado. Nesse caso, houve melhor controle ambiental
para se efetuar a sele¢do quando os gendtipos foram comparados no mesmo ano e em
diferentes locais.

Assim como para Rend, e por serem caracteristicas influenciadas pelo ambiente, as
caracteristicas Classificacdo comercial de primeira e Acam, mostraram valores elevados de
CVe (Tabela 2) quando comparados aos obtidos por Sayd et al. (2017). Esses valores
contrastantes indicaram como s3o necessarios trabalhos de levantamento de informagdes
acerca dos genoétipos em diferentes locais e, sobretudo em diferentes anos de cultivo. Estes

trabalhos sdo importantes para um conhecimento mais amplo de acessos elite e promissores
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de cevada em cultivo irrigado no Cerrado. Para as caracteristicas PMS, Altura e Ciclo, os
valores de CVe foram muito proximos aos obtidos por Sayd et al. (2017) e Sayd (2014) em
que parametros foram obtidos em diferentes locais.

As correlagdes genotipica, fenotipica e ambientais entre os caracteres avaliados foram
em sua grande parte ndo significativas e de baixa magnitude. Geralmente, a pleiotropia ou
estreita ligacdo génica sdo os dois principais motivos para as correlacdes de caracteristicas
genéticas e muitas vezes sao confundidas ao nivel dos genes (GARDNER & LATTA, 2007).
A correlagdo de maior intensidade foi entre PMS e Classificagdo comercial de primeira, o que
indica que quanto maior o tamanho dos graos maior serd o peso da massa de grdos. Uma
correlacdo negativa importante foi a de Ciclo x Rend em que se verifica a possibilidade da
obtencdo de gendtipos precoces € ao mesmo tempo de alta produtividade (Tabela 3).
Correlagdes fracas entre os caracteres agrondmicos, mas de mesmo sinal aos obtidos nesse
trabalho, foram encontrados por Gebere (2016) e Raham (2015). Outros trabalhos em
condicdes irrigadas de Cerrado encontraram correlagdes semelhantes as obtidas nesse trabalho
(AMABILE et al., 2015; SAYD et al., 2017).

As caracteristicas agronomicas avaliadas com base nas principais demandas dos
produtores e da industria foram uteis para verificar a estabilidade e a potencialidade dos
genoétipos ao longo de trés anos em condigdes irrigadas no Cerrado. Entre os gendtipos que
mais se mostraram produtivos (médias acima de 5.200 kg ha'!) e estaveis ao longo dos trés
anos de avaliacdo estdo trés gendtipos canadenses (CI 15560 QB 136-4-1, CI 15591 QB 139-
1 e CI 15580 QB 136-41), quatro colombianos (MCU 3634 PI 402112, MCU 3449 PI
401927, MCU 3870 PI 402348 e CI 10022), um etiope (CI 12918), um americano (CI 13683
NUMAR) e a testemunha brasileira BRS 180, todos genotipos hexasticos e de coloracao
creme. A testemunha BRS 180, cultivar adaptada as condi¢des de Cerrado obteve o maior
valor para rendimento de grdos (7.318 kg ha') (Tabela 6), no ano de 2014. Ainda essa
cultivar obteve altos computos de rendimento de graos nos outros anos, se posicionando em
primeiro lugar em 2014 e segundo lugar na soma de rankings no ano de 2013. No entanto, os
genotipos MCU 3634 PI 402112, CI 15580 QB 136-41 e CI 13683 NUMAR superaram ou
nao se diferenciaram estatisticamente da testemunha BRS 180 em todos os anos (Tabelas 4, 5
e 6), podendo ser selecionados como potenciais cultivares para o Cerrado. Valores dessa
magnitude apontam a potencialidade desses gendtipos como opgao as atuais cultivares que em
condigdes irrigadas no Cerrado atingem em média 6.000 kg ha! (AMABILE et al., 2017).

Para a caracteristica Classificagdo comercial de primeira, o valor utilizado pelo

programa de melhoramento da Embrapa Cerrados e o recomendado pelo MAPA ¢ >80%,
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(BRASIL, 1996). Sendo que, quanto maior o grdo maior a propor¢do de amido e
consequentemente maior rendimento de agucares na producdo de cerveja. Dentre os 69
gendtipos avaliados, 27 foram classificados acima de 80% em 2012, sendo que nos anos de
2013 e 2014, apenas 12 e cinco genotipos, respectivamente (Tabelas 4, 5 ¢ 6). As médias de
Classificagdo comercial de primeira ao longo dos trés anos apresentaram diferentes
desempenhos, sendo em 2012 (73,1%) a maior média, seguida dos anos 2013 (65,7%) e 2014
(61,9%). Amabile et al. (2017) relatou média de 83% para 39 gendtipos elite avaliados em
2009, valores esses buscados como meta na selegdo. Os genotipos mais promissores por sua
alta classificagdo e estabilidade foram os colombianos hexasticos MCU 3634 PI 402112,
MCU 3469 PI 401947 e MCU 3502 PI 401980 atingindo valores acima de 91% em 2012
(Tabelas 4, 5 ¢ 6).

Para a caracteristica peso de mil sementes (PMS) os gendtipos iranianos CI 0996, CI
09961 e o marroquino CI 09958 obtiveram os maiores pesos, com valores quase sempre
acima de 50 g. O gendtipo que apresentou menor valor também foi de origem iraniana (CI
06946) com peso variando de 33 g a 34 g nos 3 anos. As médias entre os anos ficaram
préoximas, sendo no ano de 2012, a de maior magnitude (45,1 g). No ano de 2013, foi
verificada a menor média (41,1 g), enquanto em 2014 a média foi de 43,3 g (Tabelas 4, 5 ¢ 6).
Sao reportadas grande variagdo em relagdo a essa caracteristica, valores entre 28 a 68 g foram
obtidas por Daba (2015) em 264 genoétipos de origem americana e etiope. Gebere (2016) em
64 gendtipos etiopes obteve variacao de 33,4 a 52,2. Dados com grande variacdo também
foram descritos por Amabile (2013) e Sayd et al. (2017) em cevada cervejeira no Cerrado.

A altura de plantas variou de 55,6 cm (H HOR 2325/58 PI 329126) a 96,0 cm (MCU
3870 PI 402348) (Tabelas 3 e 5). Os genoétipos que apresentaram maior altura em ambos os
ensaios foram de origem canadense e colombiano, com valores acima dos 80 cm. No ano de
2012, foi obtida a menor média, de 75,7 cm, seguido da obtida em 2013 com 77,0 cm ¢ em
2014 de 80,1 cm. Valores entre 70 e 80 cm s3o considerados ideais para as condigdes de
Cerrado irrigado, contribuindo assim, para o menor acamamento de plantas (AMABILE et al.,
2015). Em programas de melhoramento por todo o mundo sdo buscados genotipos com porte
baixo e maior resisténcia ao acamamento (ORDON et al., 2005). Nesse cenario, os valores de
altura de plantas obtidos nesse trabalho mostraram que a maioria dos acessos elite avaliados
sdo adequados ao sistema de cultivo no Cerrado.

As cultivares disticas alemds CARINA PI 371632 e CI 11493 FRUGHERSTE
STANKAS e os gendtipos hexasticos colombianos MCU 3832 PI 402310 e MCU 3452 PI

401930 mostraram-se altamente resistentes ao acamamento em todos os ensaios (Tabelas 4, 5
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e 6). Dentre os 69 genotipos avaliados, 28 obtiveram valores para grau de acamamento
menores que 30%. A selecdo de gendtipos mais baixos e mais resistentes ao acamamento
possibilita a diminuicdo no custo de producdo. Essa reducdo pode ser atribuida a nao
utilizagdo do redutor de crescimento no manejo da cultura. A caracteristica grau de
acamamento teve grande variagdo entre os ensaios, provavelmente devido a diferenca
climatica entre os anos avaliados. No ano de 2013, quando houve maior precipitagdo
pluviométrica, obteve-se o menor CVe e foi 0 ano em que os gendtipos apresentaram em geral
maior percentual de acamamento. Nos anos de 2012 e 2014, os valores de grau de
acamamento tiveram menor intensidade, possibilitando maior variacdo no desempenho dos
gendtipos. E importante ressaltar que a correlagio entre acamamento e rendimento de grios
foi de baixa intensidade e ndo significativa (Tabela 3), assim como observado por Amabile et
al. (2015). Este resultado indica a possibilidade de sele¢do de gendtipos com alto rendimento
e com baixo indice de acamamento.

A cevada no Cerrado tem sua viabilidade em grande parte vinculada ao sistema de
cultivo irrigado. Nesse cendrio, torna-se essencial a busca por geno6tipos mais precoces para
ciclo de espigamento, consequentemente sdo selecionados genotipos que fazem o uso mais
eficiente de dgua. No sistema irrigado a relevancia de gendtipos precoces também se da
devido ao viés econdmico, uma vez que a area irrigada ¢ liberada o mais rapidamente para o
cultivo subsequente. O gendtipo colombiano MCU 3634 PI 402112 foi um dos que
apresentaram menor Ciclo, variando de 51 a 55 dias durante os trés anos (Tabelas 4, 5 e 6).
Esse gendtipo além de precoce foi um dos que se destacou em relagdo a rendimento de graos,
colocando-se como um potencial gendtipo a ser selecionado para avaliacdes futuras e para
compor a base de cruzamentos do programa de melhoramento. Além deste gendtipo, outros
gendtipos colombianos também tiveram destaque com relagdo a precocidade.

As médias de Ciclo entre os anos foram muito préximas sendo de 57,6 dias em 2012,
60,3 dias em 2013 e 57,9 dias em 2014 (Tabelas 4, 5 e 6). Os genoétipos avaliados obtiveram
ciclo de espigamento de mesma magnitude aos valores encontrados por Amabile et al. (2015),
que reportou média de 59 dias para 39 genoétipos elite de cevada sob irrigagdo no Cerrado. Os
valores obtidos sdo considerados precoces principalmente quando comparado a variedades
palestinas que apresentaram ciclo de espigamento variando de 88 a 112 dias (SHTAYA et al.,
2015), 20 cultivares etiopes (74 a 100 dias) avaliadas por Ebrahim, et al. (2015) e de 65 a 92
dias observadas em 36 variedades etiopes (ADDISU & SHUMET, 2015) e ainda mais quando
comparamos com genotipos de inverno reportados atingindo a maturagdo em média de 180

dias (SAMERI, et al., 2006).
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6. CONCLUSOES

Os parametros genéticos obtidos para os 69 acessos elite de cevada avaliados em
sistema irrigado no Cerrado durante 3 anos sucessivos de cultivo demonstram adequada
precisdo e acurdcia experimental para a maioria das caracteristicas agronomicas.

Existe efeito da interagdo G x A para todas caracteristicas agrondmicas avaliadas,
evidenciando a importancia da avaliagdo dos acessos elite em diferentes anos e ambiente,
subsidiando a sele¢do de gendtipos mais adaptados e estaveis nas condi¢des do Cerrado.

O acesso colombiano MCU 3634 PI 402112 sobressaiu-se aos demais em relacao as
principais caracteristicas agronomicas avaliadas.

A selecdo de gendtipos precoces com alto rendimento e homogeneidade de grdos ¢
possivel, o que ¢ relevante pois agrega caracteristicas interessantes ao produtor dos sistemas
irrigados no Cerrado e também para industria cervejeira.

Devido a grande influéncia ambiental sobre o rendimento de grdos, ¢ necessaria a
avaliacdo dos gendtipos em diferentes ambientes e anos para subsidiar a selecdo dos

melhores, com adequada precisdo e acuracia experimental.
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7. TABELAS E FIGURAS

Tabela 1. Resultados da analise quimica do solo da area
experimental na profundidade de 0-10, 10-20, 20-30 e 30-40 cm
nos anos de 2012, 2013 e 2014. Embrapa Cerrados, Planaltina,

DF.
CPAC 2012
Profund. M.O. pH P K Al  H+Al Ca Mg
cm %  (4gua) mgdm?® = e cmole dm3--—-------

0-10 395 5,84 55,63 0,34 0,12 6,76 2,65 0,55
10-20 | 3,49 5,56 20,38 0,24 0,15 6,55 2,29 0,56
20-30 | 3,03 5,22 8,58 0,24 0,39 6,43 1,31 0,29
30-40 | 2,26 5,18 3,91 0,27 04 552 088 0,17

CPAC 2013
Profund. | M.O.  pH P K Al  H+Al Ca Mg
cm %  (4gua) mgdm?® = e cmole dm>--—-------

0-10 3,80 7,02 55,83 0,46 0,04 1,97 595 1,33
10-20 | 3,42 6,85 50,95 0,35 0,02 1,54 7,15 1,41
20-30 | 3,13 6,5 18,34 0,21 0,06 2,13 54 1,0
30-40 | 2,45 6,58 9,88 0,23 0,01 1,54 62 1,0

CPAC 2014
Profund. M.O. pH P K Al  H+Al Ca Mg
cm %  (4gua) mgdm?® = e cmole dm3--—-------

0-10 2,99 5,79 43,13 0,40 0,02 0,63 4,15 0,94
10-20 2,53 5,96 1,67 0,32 0,01 0,5 4,08 0,85
20-40 3,91 6,21 6,90 0,21 0,01 0,39 3,9 0,87

Profund.: profundidade do solo coletado; M.O: matéria organica; pH:
potencial Hidrogenionico; P: fosforo; K: Potassio; Al: Aluminio; H+Al:
Hidrogénio + Aluminio; Ca: Calcio; Mg: Magnésio.




Tabela 2. Analise de varidncia, média e pardmetros genéticos das
caracteristicas Rend - rendimento estimado de grdos (kg ha!), Class1
— classificagdo comercial de primeira (%), PMS — peso de mil
sementes (%), Altura — altura de plantas (cm), Acam — grau de
acamamento (%) e Ciclo — ciclo de espigamento (dias) avaliadas em
69 acessos de cevada durante os anos 2012, 2013 e 2014 na Embrapa
Cerrados, Planaltina, DF.

Valores de F
FV G.L.

Rend Classl PMS Altura Acam Ciclo

Genltipo 68  7,6%*% 32 7**  50,4%*%  43,0*%* 42 8*%* 68,3%*
Ambiente 2 91,5%* 83,1** 162,7** 76,0** 99,1** 17 4%*
GXA 136 5,2*%*  7.0%*  193%* 24 5% ] 1%* 24 4%%*
Residuo 408
Média 4636,5 66,5 43,2 77,6 41,6 58,6

Estimativas dos parametros genéticos

Estimadores Rend Classl PMS  Altura Acam Ciclo
h?(%) 86,96 96,94 98,01 97,67 97,60 98,53
CVg 12,06 18,51 9,31 9,15 7247 641
CVe 14,02 9,86 3,97 423 33,59 234
CVr 0,86 1,87 2,34 2,16 2,15 2,73

* Significativo a 5% de probabilidade; ** Significativo a 1% de probabilidade.
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Tabela 3. Coeficientes de correlagdo genotipica, fenotipica e ambiental entre os
caracteres de rendimento estimado de graos (Rend), classificagdo comercial de
primeira (Classl), peso de mil sementes (PMS), altura de plantas (Altura), grau de
acamamento de plantas (Acam) e ciclo de espigamento (Ciclo) em 69 acessos de
cevada durante os anos de 2012, 2013 ¢ 2014 na Embrapa Cerrados, Planaltina, DF.

Rend Classl PMS Altura Acam Ciclo

Rend

Ir 0.0614
Classl Iy 0,0566

Ta 0.1498

Ir -0,0402 0,5529%**
PMS Iy -0,0437 0.5656

Ta 0,0034 0,0636

It 0.0229 0.0082 -0,1282
Altura Iy 0,0205 0,0083 -0,1316

Ta 0,0734 0,0058 0,0270

It 0,2091 -0,3861** 0,0807 0,0124
Acam Tg 0.2124 -0,3942 -0,0834  0,0110

Ta 0.2416 -0,0967 0.0410 0.0712

e -0,3352*%*  _(,2879* -0,0766  0,1330 0,0901
Ciclo Ig -0,3573 -0,2912 -0,0775  0,1361  0,0937

Ta -0,1028 -0,1547 -0,0274  0,0177 -0,1024

* Significativo a 5% de probabilidade; ** Significativo a 1% de probabilidade.



Tabela 4. Médias, herdabilidades e coeficientes de variagdo das caracteristicas Rend -
rendimento estimado de grdos (kg ha'), Classl — classificagdo comercial de primeira (%),
PMS — peso de mil sementes (%), Altura — altura de plantas (cm), Acam — grau de
acamamento (%) e Ciclo — ciclo de espigamento (dias) em 69 gendtipos de cevada submetidos
ao teste de Scott-Knott a 1% no ano de 2012 na Embrapa Cerrados, Planaltina, DF.

'Rank Genotipo Rend Classl PMS Altura 3Acam Ciclo *TE PO
56 CI 13824 ATLAS 68 3339,3d 67 b 51 a 74,6 ¢ 0,080b64,3¢c 6 EUA
1 CI 10022 6807,3a 69 b45,5b 71,6 ¢ 0,100a553d 6 Colémbia
32 CI13711 4401,6 ¢ 81 a51,6a 76 ¢ 0,000d56,6d 6 Colémbia
40 CI 10071 WOLFE 4205,3¢c 85 a 42 ¢ 61,3 €0,000d 53 d 6 Canada
20 MCU 3870 PI 402348 5092 b 91 a47,1b 85 b0,055¢53,3d 6 Colombia
29 MCU 3502 PI 401980 4478,6 ¢ 93 a42,8¢c 853 b0,000d 53 d 6 Colémbia
47 CI 12068 MAZOWIECKI 3874,6 d 58 ¢38,3d 83,3 b0,000d 55 d 6 Pol6nia
8 MCU 3654 P1 402132 5340,6 b 91 a53,6a 72 c0,096a50,3¢e 6 Colombia
37 MCU 3449 P1 401927 4255,6¢c 64 ¢ 45 b 73 ¢c0,097a623¢c 6 Colombia
30 CI 06244 4465 ¢ 73 b47,5b 65,3 d0,098a54,6d 6 EUA
24 CI1 09952 4714,6 ¢ 75 b 53 a 853 b0,095a 57 d 6 Russia
34 MCU 3884 PI 402362 4324 ¢ 83 a43,6 ¢ 60,3 €0,000d54,6d 6 Coloémbia
65 MCU 3852 PI 402330 2220,6 ¢ 78 b38,5d 62 ¢0,000d 55 d 6 Colombia
62 CI 12367 BRANISOVKY 3096,3d 69 b45,5b 76,3 ¢ 0,000d67,3b 2 Republica Tcheca
35 MCU 3865 PI 402343 4321,3¢c 86 a47,3b 72 ¢ 0,091a53,6d 6 Colémbia
59 CARINA PI 371632 3231,6d 65 c44,5b 85,6 b0,000d 66,6b 2 Alemanha
15 MCU 3634 P1402112 5178 b 87 a50,5a 74,3 ¢ 0,000d51,3¢ 6 Coloémbia
6 CI 12918 5448,3b 82 a52,1a 81,3 b0,096a53,3d 6 Etiopia
61 MCU 3750 PI 402228 3151 d 84 a42,8¢c 72 ¢0,000d 50 ¢ 6 Colombia
43 CI 15323 2222-79 4118,6 ¢ 55 ¢46,6b 71 ¢ 0,097a66,6b 6 Tunisia
13 MCU 3878 PI1 402356 5240,6 b 75 b50,3a 76 ¢ 0,000d50,3¢e 6 Colombia
48 CI 09962 3831,3d 84 a53,3a 63,6 d0,000d65,3b 6 Irad
4 MCU 3478 P1 401956 5890,6 a 58 c42,8¢c 85 b0,053c51,3¢e 6 Colombia
57 CI106109 VELVON 3339,3d 75 b38,3d 85,3 b0,095a756a 6 EUA
54 CI 14041 3373,6d 71 b47,6b 93,6 a0,080b 66 b 6 Etiopia
45 C107772 4078 ¢ 70 b44,3¢ 76,3 c0,100a 51 e 6 India
17 CI 15580 QB 136-41 5167 b 85 a 43 ¢ 72,3 ¢c0,100a 58 ¢ 6 Canada
21 MCU 3454 P1 401932 5046,6 b 68 b41,5¢ 82,3 b0,081b52,6d 6 Coloémbia
58 CI 15279 2528-23 3251 d 45 d38,1d 66 d0,065¢67,3b 6 Tunisia
44  CI10017 RASPA COMUN 1085 4114,3¢ 38 d41,1c 85 b0,100a 64 ¢ 6 Colombia
50 CI 14031 3684 d 55 ¢ 46,8b 74,3 ¢ 0,000d67,3b 6 Etiopia
68 MCU 3484 PI1 401962 1198,6 ¢ 65 c 40,6 ¢ 73,3 ¢c0,000d48,6 f 6 Colombia
26 MCU 3461 PI 401939 4645,6 ¢ 83 a 45 b 86,3 b0,000d 51 ¢ 6 Colombia
46 CI 09961 4044,6 ¢ 79 aS54,1a 76,3 c0,078b56,3d 6 Irad
27 CI 14925 ELS 6402-512 4641,3¢c 61 c41,6 ¢ 74,6 c0,000d63,6¢c 6 Etiopia
51 CI 15565 QB 136-20 3673,6d 76 b43,3¢ 91 a0,000d62,3¢c 6 Canada
60 CI11493 FRUGHERSTE STANKAS3226,6d 75 b485b 75 ¢ 0,000d653b 2 Alemanha
49 CI 10078 ATLAS 57 3830,6d 76 b46,5b 82,6 b0,000d 66 b 6 EUA
33 MCU 3556 PI 402034 4362,3¢c 72 b45,3b 83,6 b0,000d63,3¢c 6 Colombia
14 CI15591 QB 139-1 5183 b 79 a285f 85 b0,058¢57,3d 6 Canada
63 C106946 3087,6d 22 d33,5¢ 83 b0,100a53,3d 6 Ira
12 CI 13715 5252 b 72 b42,6 ¢ 72,6 ¢ 0,055¢ 62,6 ¢ 6 Colémbia
53 MCU 3816 PI 402294 3544,6d 93 a50,3a 71,6 ¢ 0,000d 52 ¢ 6 Coloémbia
28 MCU 3851 PI 402329 4538,6 ¢ 83 a44,8b 73,3 ¢ 0,000d 63 ¢ 6 Coloémbia
2 MCU 3469 PI1 401947 6393 a 94 a433c¢c 75 ¢0,000d 48 f 6 Colombia
16 CI 09958 5176,3b 91 a51,1a 63,6 d0,000d60,6¢c 6 Marrocos




Continuagdo

41 MCU 3827 PI 402305 4167,3¢ 96 a52,5a 75,3 ¢ 0,000d51,6e 6 Coloémbia
67 CI 13894 1314 ¢ 64 c47,3b 92,6 a0,000d53,6d 6 EUA
39  CI10501 ATHENAIS S-50-34  4236,6 ¢ 84 a47,6b 58 ¢0,087b 55 d 6 Chipre
52 CI 09959 3555,3d 84 a53,8a 68 ¢0,000d 54 d 6 Marrocos
36 CI 15560 QB 136-4-1 4270 ¢ 72 b 43 ¢ 82,3 b0,096a62,3¢c 6 Canada
18 MCU 3489 P1401967 5164,3b 8 a 45 b 85,6 b0,000d50,3¢ 6 Coloémbia
38 CI 06188 42393 ¢ 43 d383d 74,3 c0,100a 63 ¢ 6 México
64 MCU 3653 P1 402131 22573e 86 a42,1c 61,3 ¢0,000d50,3¢ 6 Coloémbia
10 CI 12920 5272,3b 73 b51,1a 85,6 b0,100a53,3d 6 Etiopia
9 CI 13683 NUMAR 5285,6 b 40 d 36,8d 70,6 ¢ 0,000d 66 b 6 EUA
69 MCU 3719 PI1 402197 1154,6 ¢ 73 b45,6b 72,6 ¢ 0,000d64,6b 6 Coloémbia
66 MCU 3858 PI 402336 2201 e 74 b42,6 ¢ 80,6 b0,000d65,6b 6 Colombia
11 MCU 3883 PI 402361 5259,3b 69 b 45 b 73,6 ¢ 0,000d 54 d 6 Coloémbia
22 GALOVER (CAN1126)PI1361636 5039 b 76 b45,1b 84,6 b0,000d 55 d2e6 Dinamarca
3 CI 10018 RASPA PRECOZ 604 6171 a 81 a 41 ¢ 83,3 b0,100a53,6d 6 Colombia
31 MCU 3571 PI 402049 4460,6 c 90 a52,1a 75 ¢ 0,000d 48 f 6 Colémbia
42 MCU 3721 P1 402199 4130 ¢ 74 b44,1¢c 72 ¢0,000d63,3¢c 6 Colombia
23 E 3/416 PI 356495 5017 b 35 d423¢ 72 ¢0,100a553d 6 Etiopia
5 HHOR 2325/58 P1 329126 5597,6 b 41 d35,5d 55,6 ¢0,000d63,3¢ 6 Afeganistio
55 MCU 3452 PI 401930 3346 d 72 b 52 a 67,3 d0,000d54,6d 6 Colombia
25 MCU 3832 PI1 402310 4702,3¢c 83 a 44 ¢ 83 b0,000d62,6¢c 6 Colombia
7 MCU 3592 PI 402070 5364,3b 84 a 43 ¢ 73,3 ¢0,000d 46 f 6 Coloémbia
19 BRS 180 5104,6 b 86 a45,1b 61,3 €0,000d53,3d 6 Brasil

Média 4249,1 73,1 451 75,7 0,036 57,6

h? 90,0 90,9 938 96,8 97,3 97,2

(6)% 14,7 11 4.8 3,5 374 3,1

'Rank — Ranqueamento dos gendtipos em relagdo a caracteristica Rend.
2 TE - Tipo de espiga; 2PO — Pais de origem.
3 Dados transformados em arco seno x”* /100, onde x = ao valor, em %, do acamamento.

69



Tabela 5. Médias, herdabilidades e coeficientes de variagdo das caracteristicas Rend -
rendimento estimado de grdos (kg ha'), Classl — classificagdo comercial de primeira (%),
PMS — peso de mil sementes (%), Altura — altura de plantas (cm), Acam — grau de
acamamento (%) e Ciclo — ciclo de espigamento (dias) em 69 gendtipos de cevada submetidos
ao teste de Scott-Knott a 1% no ano de 2013 na Embrapa Cerrados, Planaltina, DF.

'Rank Genotipo Rend Classl PMS Altura 3Acam Ciclo “TE PO
47 CI 13824 ATLAS 68 43143¢ 75 d443 ¢ 79,0 £ 0,095a63,3d 6 EUA
17 CI 10022 5444,0b 70 e 42,3d 69,6 i1 0,098a58,6g 6 Colombia
14 CI 13711 5533,6b 73 d41,0d 84,0 d 0,099a59,6 f 6 Colémbia
19 CI10071 WOLFE 5337,6b 75 d39,0d 91,6 b 0,098a60,0f 6 Canada
20 MCU 3870 PI 402348 5237,6 ¢ 75 d38,3d 94,3 a 0,099a603f 6 Colombia
22 MCU 3502 PI 401980 51473 ¢ 82 ¢c43,3¢ 87,0 ¢ 0,091 b58,6g 6 Colombia
24 CI 12068 MAZOWIECKI 5128,3¢ 70 €33,3f 81,3 ¢ 0,096a60,6f 6 Poldnia
27 MCU 3654 PI 402132 5065,6 ¢ 80 ¢38,3d 79,0 f 0,088b54,31 6 Colémbia
9 MCU 3449 P1 401927 5767,6b 73 d50,0b 82,3 ¢ 0,000 g6l,6¢ 6 Colombia
23 CI 06244 5136,3¢ 71 e¢40,6d 76,0 g 0,098a60,3f 6 EUA
45 C109952 4322,0e 83 c44,6¢c 84,0 d 0,088b57,6g 6 Russia
25 MCU 3884 PI 402362 5111,0c 62 f44,6¢c 64,3 k 0,098a523) 6 Colombia
41 MCU 3852 PI 402330 4541,0d 75 d39,6d 69,6 1 0,039 f60,3f 6 Coloémbia
58 CI 12367 BRANISOVKY 3988,0e 53 h44,0c 78,6 f 0,084b64,3d 2 Republica Tcheca
32 MCU 3865 PI 402343 4939,6 ¢ 74 d45,3¢c 74,0 h 0,041 f61,3¢ 6 Coloémbia
56 CARINA PI 371632 4050,0 ¢ 85 b40,6d 80,0 f 0,000 g67,6b 2 Alemanha
3 MCU 3634 P1 402112 6031,6a 71 e 35,6 e 83,3 d0,098a54,61 6 Colombia
43 CI12918 4471,3d 83 c48,6b 76,0 g 0,098 2 62,6 6 Etiopia
39 MCU 3750 PI 402228 4634,0d 85 b47,6b 72,0 h 0,043 f63,6d 6 Colombia
63 CI 15323 2222-79 3636,0 f 71 ¢ 48,6b 79,6 f 0,098 a65,6¢c 6 Tunisia
50 MCU 3878 PI 402356 4234,6 ¢ 60 £39,6d 73,0 h 0,061d5331 6 Colombia
38 C109962 4671,0d 91 a57,0a 69,3 i 0,063d60,3f 6 Ird
15 MCU 3478 P1 401956 5524,6b 72 d36,0e 83,0 ¢ 0,085b60,0f 6 Colombia
29 CI06109 VELVON 4987,3¢ 71 ¢40,6d 79,3 f 0,078 c 68,6 a 6 EUA
64 CI 14041 3629,3f 69 ¢46,0c 80,0 f 0,052¢68,6a 6 Etiopia
28 C107772 5005,0c 62 £41,3d 69,0 i 0,088b52,0) 6 India
4 CI 15580 QB 136-41 5983,0a 74 d453¢ 95,0 a 0,075¢c62,6¢ 6 Canada
40 MCU 3454 P1 401932 4600,0d 72 d44,3 ¢ 85,0 ¢ 0,093a60,6 f 6 Colombia
18 CI 15279 2528-23 5430,0b 73 d45,6¢c 83,0 ¢ 0,098a65,6c 6 Tunisia
51  CI10017 RASPA COMUN 1085 4193,6 ¢ 71 € 43,6 ¢c 78,0 f 0,098 a 65,6 ¢ 6 Colombia
61 CI 14031 3719,0 f 57 g40,0d 83,6 d 0,061d67,0b 6 Etiopia
1 MCU 3484 PI 401962 6508,3a 72 d34,3e 86,0 ¢ 0,079¢ 50,3k 6 Colombia
62 MCU 3461 PI 401939 36443 f 68 ¢43,3¢ 91,0 b 0,088b62,0e 6 Colémbia
13 CI109961 5553,3b 86 b48,6b 80,0 f 0,088b60,3f 6 Ira
52 CI 14925 ELS 6402-512 4171,6 e 57 g44,6c 79,0 f 0,099 266,0c 6 Etiopia
33 CI 15565 QB 136-20 4861,3¢c 72 d42,3d 84,0 d 0,094a67,0b 6 Canada
37 CI 11493 FRUGHERSTE STANKAS 4728,0d 83 ¢ 49,0b 67,0 j 0,000 g66,0c 2 Alemanha
16 CI 10078 ATLAS 57 5516,6 b 86 b43,0c 85,6 ¢ 0,055¢68,6a 6 EUA
67 MCU 3556 PI1 402034 34553 f 72 d42,0d 87,6 ¢ 0,000g64,0d 6 Colombia
35 CI 15591 QB 139-1 4736,0d 63 f353¢e 86,0 ¢ 0,098a57,6g 6 Canada
21 CI 06946 5234,6 ¢ 33 j34,0f 84,0 d 0,098260,6f 6 Irad
48 CI 13715 4284,6 e 62 f443¢ 61,6 1 0,098a553i 6 Colombia
26 MCU 3816 PI 402294 5067,6 ¢ 72 d44,0c 74,3 h 0,088b 54,31 6 Colémbia
7 MCU 3851 PI 402329 5828,6b 71 ¢38,3d 74,0 h 0,099a63,6d 6 Colombia
10 MCU 3469 PI1 401947 5749,6b 75 d44,0c 76,0 g 0,041 £52,6] 6 Colombia




Continuagdo

68 C109958 3199,0 g 88 a58,0a 76,0 g 0,062d57,0h 6 Marrocos
44 MCU 3827 PI 402305 44440d 64 £41,0d 68,0 j 0,088b51,0k 6 Colombia
8 CI 13894 5823,0b 51 h36,0e 76,0 g 0,000 g60,3f 6 EUA
53 CI10501 ATHENAIS $-50-34 41573 e 63 £35,6e 79,6 f 0,098a58,0g 6 Chipre
31 CI 09959 4952,6 ¢ 85 b45,0c 73,0 n 0,055¢57,3g 6 Marrocos
11 CI 15560 QB 136-4-1 5733,0b 50 h 33,0 f 87,0 n 0,098a650c 6 Canada
54 MCU 3489 P1401967 4134,0e 69 e¢40,3d 84,0 d 0,068d57,0h 6 Coloémbia
60 CI06188 37903 f 42 i 35,6e 84,3 d 0,0992a67,3b 6 México
30 MCU 3653 P1 402131 4953,0c 62 f38,6d 90,0 b 0,098a5431 6 Colombia
42 CI 12920 4488,0d 54 h40,6d 85,3 ¢ 0,098a583g 6 Etiopia
5 CI 13683 NUMAR 5959,3a 32 j44,6¢c 84,0 d 0,098a69,0a 6 EUA
49 MCU 3719 PI1 402197 4235,0 e 65 ¢40,3d 79,0 f 0,068d65,6c 6 Colombia
57 MCU 3858 PI 402336 4030,0e 72 ¢40,3d 82,3 ¢ 0,045f58,6g 6 Colombia
46 MCU 3883 PI 402361 4318,0e 32 j 36,0e 83,3 d 0,063d54,61 6 Coloémbia
12 GALOVER (CAN1126) PI361636 5609,3b 45 1 31,3 f 82,3 ¢ 0,098a62,3¢2¢ Dinamarca
66  CI10018 RASPA PRECOZ 604 3484,0 f 43 i43,0c 74,0 h 0,098 a56,3h 6 Colombia
36 MCU 3571 PI 402049 4735,0d 62 £32,0f 75,6 g 0,098a52,0j 6 Colombia
69 MCU 3721 P1 402199 2845,6 ¢ 52 h34,0f 76,6 g 0,055e¢63,6d 6 Colémbia
34 E 3/416 P1 356495 4814,6d 17 k32,0 f 57,6 m 0,100 a 61,6 ¢ 6 Etiopia
65 HHOR 2325/58 P1 329126 3586,6 f 36 j 35,6 e 60,3 1 0,000g650c 6 Afeganistdo
59 MCU 3452 P1 401930 3821,0 f 62 £35,0e 64,0 k 0,000g56,3h 6 Colombia
6 MCU 3832 P1 402310 5847,3b 43 i 33,3f 80,0 f 0,000g60,0f 6 Colombia
55 MCU 3592 PI 402070 4087,0e 52 h40,0d 86,0 ¢ 0,000g52,6j 6 Colombia
2 BRS 180 62443 a 60 f38,6d 78,6 f 0,048e58,0g 6 Brasil

Média 4760,1 65,7 41,1 789 0,072 60,3

h? 97,3 994 96,3 99,8 99,1 99,2

Cv 4,8 29 43 1,2 9.4 1,1

'Rank — Ranqueamento dos gendtipos em relagdo a caracteristica Rend.
2 TE - Tipo de espiga; 2PO — Pais de origem.
3 Dados transformados em arco seno x” /100, onde x = ao valor, em %, do acamamento.
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Tabela 6. Médias, herdabilidades e coeficientes de variagdo das caracteristicas Rend -
rendimento estimado de grdos (kg ha'), Classl — classificagdo comercial de primeira (%),
PMS — peso de mil sementes (%), Altura — altura de plantas (cm), Acam — grau de
acamamento (%) e Ciclo — ciclo de espigamento (dias) em 69 gendtipos de cevada submetidos
ao teste de Scott-Knott a 1% no ano de 2014 na Embrapa Cerrados, Planaltina, DF.

'Rank Genotipo Rend Classl PMS Altura *Acam Ciclo *TE PO
12 CI 13824 ATLAS 68 5469,3a61,0b46,6 ¢ 82,3 b0,092a57,3d 6 EUA
25 CI 10022 5047,0b47,0¢ 39,01 81,0 b0,097a58,6d 6 Colémbia
44 CI 13711 4644,0062,5b554b 76,3 ¢ 0,026 c553¢ 6 Colombia
58 CI10071 WOLFE 4336,0b 72,02 36,2 ] 93,0 a0,032¢c61,3¢c 6 Canada
10 MCU 3870 PI 402348 5534,3a76,5a37,3j 96,0 a0,026c¢58,0d 6 Colombia
42 MCU 3502 PI 401980 4663,7b 81,5a40,3 1 84,6 b0,000c 60,0c 6 Colombia
47 CI 12068 MAZOWIECKI 4596,7b 57,0b 37,1 j 81,3 b0,066b58,0d 6 Polénia
31 MCU 3654 PI1 402132 4972,0b056,5b 443 f 75,6 c 0,018 c553¢ 6 Colombia
7 MCU 3449 PI1 401927 6073,7a72,0a51,4d 73,6 ¢0,013¢583d 6 Colombia
20 CI 06244 5213,7a64,5b40,51 77,0 ¢0,090a553¢ 6 EUA
29 CI1 09952 5012,3b 80,0 a 50,5d 84,0 b0,022¢59,3¢ 6 Russia
55 MCU 3884 PI 402362 4428,3b75,0a40,81 64,6 d0,018c61,0c 6 Colombia
9 MCU 3852 PI 402330 5716,0a71,5a41,9h 77,3 ¢ 0,000 c 62,0b 6 Colombia
51 CI 12367 BRANISOVKY 4530,7b61,0b36,4j 84,3 b 0,026 c 62,3b 2 Republica Tcheca
17 MCU 3865 PI 402343 5348,0 2 73,5a249,6d 74,6 ¢ 0,000c 52,6 f 6 Colombia
68 CARINA PI 371632 33353b72,5a42,1g 72,6 ¢0,000c 53,6 f 2 Alemanha
5 MCU 3634 P1 402112 6138,0a82,5a44,4f 91,0 a0,000c 55,0e 6 Colombia
8 CI12918 5932,3a62,0b50,5d 85,0 b0,091a58,0d 6 Etiopia
13 MCU 3750 PI 402228 5454,3a70,0a43,3g 93,0 a0,000c57,3d 6 Colombia
41 CI 15323 2222-79 4689,3b 46,5 ¢ 35,4k 73,0 ¢ 0,098 a57,3d 6 Tunisia
4 MCU 3878 PI1 402356 6382,0a 65,5b44,8 f 92,6 a0,000c57,3d 6 Colombia
67 CI1 09962 3478,0b 64,5b50,2d 78,3 ¢ 0,063b57,0d 6 Ird
45 MCU 3478 P1 401956 4616,0b59,5b 40,31 84,3 b0,026 ¢ 57,3d 6 Colombia
66 CI106109 VELVON 3492,0b43,0c 41,6 h 86,0 b 0,071 b57,3d 6 EUA
48 CI 14041 4587,0b53,5b40,9h 82,3 b0,036c¢57,3d 6 Etiopia
19 C107772 5250,0a42,5¢40,51 57,6 ¢0,082b58,6d 6 India
6 CI 15580 QB 136-41 6105,72a55,0b38,3j 95,0 a0,078b57,3d 6 Canada
57 MCU 3454 P1 401932 4342,0059,5b40,3 1 63,0 d0,048 ¢ 58,0d 6 Colombia
62 CI 15279 2528-23 3943,3b 38,0 ¢ 50,4d 64,0 d0,094a58,0d 6 Tunisia
34  CI10017 RASPA COMUN 1085 4877,7b35,0 ¢ 38,1 79,6 b0,085a59,3¢c 6 Colombia
64 CI 14031 3869,0b41,0c 43,1 g 84,3 b0,066b61,3¢c 6 Etiopia
56 MCU 3484 PI 401962 4426,7b 81,02 42,7¢g 78,0 c0,000c 59,3¢c 6 Colombia
33 MCU 3461 P1 401939 4898,3b 76,0 a 44,3 f 80,6 b0,000c 59,3¢c 6 Colombia
18 C109961 5252,3a57,5b52,5¢ 91,6 a0,032c¢58,0d 6 Ird
37 CI 14925 ELS 6402-512 4787,7b41,5¢c 40,31 94,0 a0,089a593¢c 6 Etiopia
11 CI 15565 QB 136-20 5487,3a66,0b38,2j 92,3 a0,040c59,6c 6 Canada
54 CI11493 FRUGHERSTE STANKAS 4452 3 b 68,5b 53,2 ¢ 81,0 b 0,026 ¢ 57,3d 2 Alemanha
65 CI10078 ATLAS 57 3515,0b74,5a41,2h 80,6 b0,068b64,6a 6 EUA
49 MCU 3556 PI 402034 4572,0b54,0b43,3 g 88,6 a0,040c 62,6b 6 Colombia
3 CI 15591 QB 139-1 6525,0a71,0a42,9¢g 90,3 a0,051c63,0b 6 Canada
61 CI1 06946 4087,3b31,5¢ 34,6k 93,3 a0,080b59,3¢c 6 Ird
52 CI 13715 4505,7b 74,52 40,6 i 82,0 b0,000c 59,3¢c 6 Colombia
27 MCU 3816 PI 402294 5039,0b 64,0 38,25 73,0 c0,055b54,3¢ 6 Colémbia
22 MCU 3851 PI 402329 5185,3a74,0a53,5¢ 85,6 b0,000c 62,6b 6 Colombia
46 MCU 3469 PI 401947 4598,3b73,5a239,91 80,0 b0,000c64,6a 6 Colombia
30 C109958 4984,7b71,5a45,8¢ 75,6 c0,063b58,6d 6 Marrocos




Continuagdo

69 MCU 3827 PI 402305 3291,3b79,5a58,7a 74,6 ¢ 0,000 ¢ 58,0d 6 Colombia
23 CI 13894 5052,3b33,5¢37,5j 853 b0,063b54,6¢ 6 EUA
39 CI 10501 ATHENAIS S-50-34  4710,7b 60,5b 44,2 f 55,6 ¢ 0,097 a56,6d 6 Chipre
36 CI1 09959 4862,3b 72,0 a43,4¢g 76,3 c 0,000 c 57,3d 6 Marrocos
2 CI 15560 QB 136-4-1 6627,3a59,0b43,3 ¢ 85,0 b0,092a57,3d 6 Canada
63 MCU 3489 PI 401967 3913,3b69,5a55,5b 87,3 b0,026c553¢ 6 Colombia
35 CI06188 4871,0b36,5c¢ 41,5h 86,0 b 0,097 a63,0b 6 México
28 MCU 3653 P1 402131 5025,7b68,0b43,7¢g 76,0 c0,071b59,3¢c 6 Colombia
50 CI 12920 4555,0b53,5b459¢ 72,0 c 0,091 a60,6c 6 Etiopia
21 CI 13683 NUMAR 5213,0a 40,5 c 46,7¢ 64,6 d0,078 b55,3¢ 6 EUA
53 MCU 3719 P1 402197 4470,7b75,5a44,2 f 79,3 c0,032c553¢e 6 Colombia
40 MCU 3858 PI 402336 4705,0b73,5a41,5h 78,0 ¢ 0,040 c 57,6d 6 Colombia
14 MCU 3883 PI 402361 5433,7a51,5b42,6 g 75,0 ¢ 0,026 ¢ 57,3d 6 Colombia
59 GALOVER (C AN 1126) P1361636 4280,7 b 29,5 ¢ 37,4 j 79,3 ¢ 0,000 c 52,6 f2 ¢ Dinamarca
15  CI10018 RASPA PRECOZ 604 5391,3a65,0b50,5d 80,0 b0,097a53,0f 6 Colémbia
24 MCU 3571 PI 402049 5049,3b 82,5a50,4d 77,6 ¢ 0,000c 52,6 f 6 Colombia
32 MCU 3721 PI1 402199 4929,0b 78,02 43,7g 75,3 ¢ 0,036 ¢ 53,0f 6 Colombia
38 E 3/416 PI 356495 4723,7b55,0b37,4j 94,3 a0,095a53,0f 6 Etiopia
43 HHOR 2325/58 PI 329126 4663,3b36,5¢ 32,61 67,0 d0,032¢57,3d 6 Afeganistiao
26 MCU 3452 P1 401930 5045,7b 74,5a40,51 76,6 ¢ 0,026 ¢ 56,0d 6 Colombia
60 MCU 3832 P1 402310 4249,3b57,0b37,5j 77,0 ¢ 0,000 ¢ 57,3d 6 Colémbia
16 MCU 3592 PI 402070 5353,3a64,5b49,9d 71,0 ¢ 0,032¢58,0d 6 Colombia
1 BRS 180 7318,7a76,5a40,51 83,0 b0,000c 61,0c 6 Brasil

Média 49004 61,9 434 80,1 0,043 57,9

h? 542 90,0 99,2 89,6 882 92,7

Cv 18,5 125 1,9 6,1 66,5 22

'Rank — Ranqueamento dos gendtipos em relagdo a caracteristica Rend.
2 TE - Tipo de espiga; 2PO — Pais de origem.

3 Dados transformados em arco seno x”* /100, onde x = ao valor, em %, do acamamento.
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Dados Climatolélogicos
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Tmin (°C) Tmed (°C) Tmax (°C) UmMin (%) UmMed (%) UmMax (%) WV (m s-1) Prec. (mm)

W 2012 14,6 20,8 28 31,8 55,6 78,8 2,2 20,3
m2013 14,3 20,7 27,8 34,8 60 83,7 2,1 70
m 2014 13,2 20,1 28 31,8 57,1 80 1,8 26,3

Figura 1. Dados climatologicos médios de Temperatura minima (Tmin), temperatura média (Tmed), temperatura maxima (Tmax), umidadade relativa do
ar minima (UmMin), umidadade relativa do ar média (UmMed), umidadade relativa do ar maxima (UmMax), velocidade do vento (VV) e precipitagao

pluviométrica (Prec.) anos de 2012, 2013 e 2014. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF.
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CAPITULO III - COMPARACAO DE iNDICES DE SELECAO PARAMETRICOS E
NAO PARAMETRICOS NO MELHORAMENTO GENETICO DA CEVADA
CERVEJEIRA SOB IRRIGACAO NO CERRADO

1. RESUMO
A selecdo simultanea de varias caracteristicas €, para algumas espécies, fundamental em um
programa de melhoramento genético. Selecionar geno6tipos ao mesmo tempo produtivos, com
qualidade industrial e com vantagens competitivas ao produtor ¢ a principal meta dos
programas de cevada, utilizando-se indices de selegdo. Objetivou-se comparar indices de
selecdo em 69 gendtipos de cevada cervejeira cultivada em cinco ambientes, visando ao
desenvolvimento de cultivares com alta produtividade, alta qualidade de grios e baixo
acamamento, além de maior estabilidade. Trés caracteristicas foram analisadas: rendimento
estimado de grdos (kg ha™!) - Rend; classificagdo comercial de primeira (%) - Class1; grau de
acamamento (%) - Acam. Outras trés caracteristicas secundarias também foram analisadas
para estimativas dos ganhos de selecdo indiretos: peso de mil sementes (PMS), altura de
plantas (Altura) e ciclo de espigamento (Ciclo). Os indices de selecdo utilizados foram Indice
Livre de Pesos e Parametros, Indice dos Ganhos Genéticos Desejados, Soma de Ranks e
indice da Distancia Genétipo-Idedtipo. Os quatro indices utilizados serviram de base para a
Selecdo Combinada. Os indices Livre de Pesos e Parametros e de Ganhos Desejados
obtiveram maiores ganhos de sele¢dao para uma ou duas caracteristicas de interesse, no entanto
ndo selecionaram gendtipos com ganhos expressivos para as trés caracteristicas
simultaneamente. Os indices de Soma de Ranks e Genotipo-Idedtipo selecionaram gendtipos
com ganhos intermediarios para as trés caracteristicas de interesse. Os indices de selecdo de
Soma de Ranks e Gendtipo-Ideotipo foram considerados mais interessantes para selecio
simultanea devido aos ganhos de selecdo de magnitude satisfatoria para as trés caracteristicas
de interesse. Com base na selecdo dos gendtipos em cada ambiente, utilizando os diferentes
indices de selecdo, verifica-se a possibilidade de selecdo dos gendtipos mais estaveis, ou seja,
os gendtipos com maior frequéncia de sele¢do nos diferentes ambientes através da selecao

combinada.

Palavras-chave: ganho de selecdo, indice de coincidéncia, Hordeum vulgare L.
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COMPARISON OF PARAMETRIC AND NON-PARAMETRIC SELECTION
INDICES IN GENETIC BREEDING OF MALTING BARLEY UNDER IRRIGATION
IN THE BRAZILIAN SAVANNA
ABSTRACT

The simultaneous selection of several traits is, for some species, fundamental in a
breeding program. Selecting genotypes that are at the same time productive, with industrial
quality, and with competitive advantages to the producer is the main goal of the barley
programs. Thus, the purpose of this work was to compare selection indices, in five
environments, two sites, in 3 years, among 69 barley genotypes, in order to obtain the
selection of the most stable genotypes Three characters were used in the selection: estimated
grain yield (kg ha!) - Rend; kernel plumpness (>2,5 mm) (%) — Class1; degree of lodging (%)
- Acam. Other three characters were used were used only to observe the indirect selection
gains: thousand seeds weight (PMS), plant height (Altura), and earing cycle (Ciclo). The
selection indices used were Weight-free and Parameter-free index, Desired Genetic Gain
index, Rank Sum and Genotype-Ideotype Distance index. The four indices used served as a
base for the Combined Selection. The Weight-free and Parameter-free and Desired Genetic
Gain indices obtained higher selection gains for the characters Classl, Acam, and Rend,
respectively; however, they did not select genotypes with significant gains for the other
characters. The Rank Sum and Genotype-Ideotype indices selected genotypes with
intermediate gains for the three characters of interest. The Weight-free and Parameter-free and
Desired Genetic Gain indices were not adequate to simultaneously select the three characters
of interest for barley. The Rank Sum and Genotype-Ideotype selection indices were
considered more interesting for simultaneous selection due to the selection gains of a
satisfactory magnitude for the three characters of interest. Based on the selection of genotypes
for each index within the environments, it was more efficient to select the most stable

materials, since they obtained a higher frequency of selection among the other indices.

Key words: selection gain, coincidence index, Hordeum vulgare L.



2. INTRODUCAO

A selegdo de gendtipos superiores tem alta complexidade devido ao fato dos caracteres
agrondmicos de maior relevancia econdmica serem de natureza quantitativa e correlacionados
entre si (NOGUEIRA et al., 2012). Os gendtipos promissores devem unir simultaneamente,
uma série de atributos favoraveis para elevar o rendimento e satisfazer as exigé€ncias do
mercado (CRUZ, 2013). Na cevada cervejeira, além da importancia do rendimento de graos, o
tamanho e a uniformidade dos grdos (classificagdo comercial de primeira) tém grande
influéncia na qualidade do produto final (AMABILE & FALEIRO, 2014). No entanto, a
selecdo de progénies superiores ¢, em geral, dificultada pelo fato de os caracteres de
importancia agrondmica, em sua maioria, apresentarem baixa herdabilidade e correlag@o entre
si.

Associar elevados rendimentos a alta classificagdo comercial de primeira ndo ¢ uma
tarefa simples; a baixa correlagdo genotipica e fenotipica entre essas caracteristicas (SAYD et
al., 2017; SAYD, 2014; AMABILE et al.,, 2015) diminui a eficiéncia do trabalho do
melhorista, sobretudo quando se pretende utilizar a selecdo indireta.

A selecdo simultdnea de um conjunto de caracteres de expressividade econdmica
aumenta a chance de éxito de um programa de melhoramento (REZENDE et al., 2014). Desse
modo, os indices de selecdo constituem técnicas multivariadas que associam as informagdes
relativas a vdrias caracteristicas de interesse agrondmico com as propriedades genéticas da
populacdo avaliada. Com os indices de selecdo, criam-se valores numéricos que funcionam
como uma caracteristica adicional, tedrica, resultante da combinagdo de determinadas
caracteristicas selecionadas pelo melhorista, sobre as quais se deseja realizar a selegdo
simultinea (CRUZ & CARNEIRO, 2006). Diferentes indices representam variadas
alternativas e metodologias de sele¢do nos programas de melhoramento, ¢ consequentemente
diferentes ganhos percentuais.

Existem diversas opgdes de indices de selecdao na literatura. O primeiro indice foi
proposto por Smith (1936) e Hazel (1943), ¢ um indice paramétrico onde se utiliza as matrizes
de varidncia e covariancia genotipica e fenotipica, contando ainda com a habilidade do
melhorista para definir os pesos econdomicos para cada caracteristica.

Outro indice baseado nos parametros genéticos foi proposto por Pesek e Baker (1969)
nomeado de “ganhos genéticos desejados” de caracteristicas individuais. Esse indice foi
proposto sem a necessidade de atribuir pesos econdmicos relativos no célculo dos indices de

selecdo. O indice obtido resultard em um ganho méximo para cada caracteristica, de acordo

80



com a importancia relativa assumida pelo melhorista na definicdo do ganho desejado, com a
limitacdo imposta pela constituicao fenotipica e genotipica da populagdo.

Existem indices ndo paramétricos onde ndo hé a necessidade de utilizar as matrizes de
variancia e covariancia para a obten¢do dos indices de selecdo. O indice proposto por Elston
(1963) pode ser aplicado tanto em fases iniciais de programas de melhoramento, quanto nas
etapas finais, por permitir a fixagdo de valores criticos, abaixo dos quais os genotipos sdo
descartados. O indice multiplicativo possibilita que sejam selecionados aproximadamente os
mesmos genotipos que seriam pelo emprego de indice linear, com a vantagem de prescindir
da atribui¢@o de pesos aos caracteres e de estimativas de variancias e covariancias, o que torna
sua aplicacdo mais facil, em relagdo aos indices lineares ou paramétricos (GARCIA, 1998).

Outro indice ndo paramétrico, a soma de rankings, proposto por Mulamba & Mock
(1978), consiste em classificar os genotipos em relagdo a cada um dos caracteres, em ordem
favoravel ao melhoramento (ranks), por meio da atribuicdo de valores absolutos mais
elevados aqueles de melhor desempenho. Em seguida, os valores atribuidos a cada
caracteristica sdo somados, para se obter a soma de ranking que mostra a classificacdo dos
genoétipos (CRUZ & CARNEIRO, 2006).

O indice genotipo-idedtipo (CRUZ, 2006), ndo paramétrico, ¢ obtido a partir das
médias fenotipicas ajustadas e as distancias euclidianas de cada individuo a um genotipo
ideal. Esses indices sdo posteriormente padronizados e ponderados pelos pesos atribuidos a
cada caracteristica. E possivel ainda, definir valores 6timos assim como o valor minimo ideal
para sele¢do de cada caracteristica.

Neste trabalho, utilizou-se dessas ferramentas, com o intuito de selecionar os
genoétipos de cevada cervejeira mais promissores para serem utilizados em blocos de
cruzamento ou mesmo como potenciais cultivares. No trabalho de sele¢do dos gendtipos
foram consideradas como caracteristicas principais a produtividade, qualidade dos graos e
resisténcia ao acamamento, comparando-se diferentes estratégias e indices de selecdo,
analisando os ganhos genéticos e a coincidéncia de selecdo dos genotipos nos diferentes

indices utilizados nos diferentes ambientes.

3. MATERIAL E METODOS
A selecdo foi baseada em cinco experimentos, conduzidos durante trés anos e dois
locais sob irrigagdo no Distrito Federal. Os locais sdo: Campo Experimental da Embrapa

Cerrados (CPAC), Planaltina-DF, com altitude de 1.007 m, num Latossolo Vermelho
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distréfico tipico, argiloso; e Campo Experimental da Embrapa Produtos e Mercado (SPM),
localizada no Recanto das Emas-DF, com altitude de 1.254 m, num Latossolo Vermelho
distréfico tipico, argiloso. Os experimentos foram nomeados como Ambl (CPAC em 2012),
Amb2 (CPAC em 2013), Amb3 (CPAC em 2014), Amb4 (SPM em 2013) e Amb5 (SPM em
2014).

Foram avaliados 69 genotipos de cevada (Tabela 1), utilizando um delineamento
experimental em Blocos ao Acaso com trés repetigdes. As parcelas foram de seis linhas de
cinco metros de comprimento, espagadas 20 cm entre si, com a area util de 4,8 m? para cada
parcela, com uma densidade de 300 plantas por m?. Trés caracteristicas foram utilizadas na
sele¢do: 1. Rendimento estimado de grdos (kg ha') - Rend; 2. Classificagdo comercial de
primeira (%) - Classl; 3. Grau de acamamento (%) - Acam. (valor de acamamento igual a
zero significa acamamento minimo ou inexistente, e contrariamente, quando igual a 100, o
acamamento ¢ maximo). Outras trés caracteristicas secundarias também foram analisadas para
estimativas dos ganhos de sele¢do indiretos: peso de mil sementes (PMS), altura de plantas
(Altura) e ciclo de espigamento (Ciclo).

Os caracteres rendimento de graos e classificacdo comercial de primeira utilizados na
sele¢do foram avaliados no sentido de acréscimo do carater, enquanto grau de acamamento foi
selecionada para decréscimo do carater, por ser uma caracteristica prejudicial a colheita e a
qualidade dos graos.

Primeiramente, foram selecionados os gendtipos com base numa combinacdo dos
indices de selecdo soma de rankings modificado (Mulamba e Mock, 1978) baseado apenas na
caracteristica rendimento estimado de graos nos cinco ambientes, juntamente ao indice de
sele¢do livre de pesos e parametros de Elston (1963), selecionando apenas genotipos com
mais de 70% para classificagdo comercial de primeira e menos de 30% para Acam, em pelo
menos 3 dos 5 ensaios. Este método foi chamado de Selegao Combinada (SC).

A Seleg¢ao Combinada foi comparada com quatro indices cléssicos de selecao em cada
ambiente: Indice Livre de Pesos e Pardmetros (ELSTON, 1963), indice dos Ganhos Genéticos
Desejados (PESEK & BAKER, 1971), Soma de Ranks (MULAMBA & MOCK, 1978) e
Indice da Distancia Genétipo-Idedtipo (CRUZ, 2006).

Para o indice livre de pesos e parametros de Elston, foram padronizados valores para
que fossem selecionados pelo menos 21 gendtipos em cada ensaio. Para rendimento estimado
de grios, foram selecionados gendtipos acima de 4.000 kg ha™!, com classificagdo comercial

acima de 64% e com nivel de acamamento abaixo de 77%.
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No Indice de Pesek e Baker (1971), os ganhos foram definidos com base no desvio
padrdo genotipico. Para a caracteristica Rend, devido sua maior importancia, foi atribuido o
dobro do desvio padrio genotipico (10,1%). O ganho desejado para as caracteristicas
classificagdo comercial de primeira (4,5%) e grau de acamamento (11,39%) foi o desvio
padrdo genotipico.

O indice de Mulamba e Mock (1978) hierarquiza os genoétipos, inicialmente, para cada
caracteristica, por meio da atribuicdo de valores absolutos mais elevados aqueles de melhor
desempenho. Os pesos econdmicos foram definidos atribuindo-se um peso maior para Rend,
seguindo a propor¢do para as caracteristicas Rend, Classl e Acam de 5-3-3, respectivamente.

O Indice da Distancia Genétipo-Ideétipo (IDGI), ndo paramétrico, foi obtido a partir
das médias fenotipicas ajustadas e as distancias euclidianas de cada individuo a um genotipo
ideal. Os valores do idedtipo sdo diferentes para cada ensaio, sendo o valor maximo ou
minimo de cada caracteristica definido como ideal. Foram também definidos valores minimos
(Rend e Class1) e maximos (Acam) desejaveis para cada caracteristica (Rend = 4.000 kg ha™!,
Classl = 60,0% e Acam = 50,0%). Os pesos econdmicos definidos foram os mesmos
utilizados para “soma de ranks”, sendo 5 para rendimento de grdos e 3 para Classl e 3 para
Acam.

Para cada indice de selegdo em cada ensaio foi obtido o indice de coincidéncia
(namero de genotipos selecionados que coincidem com a SC dividido pelo numero total de
gendtipos selecionados). Foram obtidos os indices de coincidéncia médio, sendo a média da
coincidéncia para cada indice e para cada ensaio. Foi obtida ainda a frequéncia em que cada
genoétipo foi selecionado por cada indice. A partir dessa frequéncia foi gerado um grafico de
frequéncia.

Todas as analises foram realizadas com o auxilio do Programa GENES (CRUZ, 2013).

4. RESULTADOS E DISCUSSAO

Comparacgao de indices de sele¢do entre ambientes
A comparacao dos ganhos de selecdo (GS) obtidos com os gendtipos selecionados por

meio dos diferentes indices de selecdo foi realizada para cada ambiente, selecionando 21
gendtipos dentre os 69, ou seja, com intensidade de sele¢ao de 30%.

No Ambl, CPAC 2012, o indice de sele¢do que propiciou o maior ganho de selegdo
(%) para rendimento de graos foi o indice dos ganhos desejados (PB) com 25,4%, seguido dos

indices de Mulamba e Mock (MM) com 19,2%, Genétipo-Idedtipo (GI) com 18,0% e Elston
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(14,2%) (Tabela 2). Os ganhos para rendimento de graos foram considerados altos para todos
os indices quando comparados aos demais ambientes. No entanto, o indice PB apesar de
possibilitar alto ganho para Rend, apresentou o menor GS para classificacdo comercial de
primeira (3,94%), ou seja, selecionou genotipos com baixa qualidade industrial. Os indices de
Elston e MM permitiram GS da ordem de 13% enquanto o indice GI um acréscimo de
11,28% para essa caracteristica.

A terceira caracteristica de interesse para a selecdo foi o acamamento (Acam). Dentre
os indices, o de Elston foi o que apresentou o maior ganho absoluto, sendo de -83,81%. A
sele¢do para essa caracteristica ¢ no sentido de eliminar o acamamento, que proporciona
maior eficiéncia na colheita e maior qualidade e sanidade aos graos. Os indices GI (-65,2%) e
MM (-38,7%) também apresentaram ganhos desejaveis, selecionando genotipos com menor
indice de Acam. O indice PB proporcionou GS de 14,0% (Tabela 2), o Gnico em que o0s
geno6tipos selecionados apesar de serem os mais produtivos, apresentaram aumento no nivel
de acamamento.

A selecgdo indireta ocasionou ganhos negativos para Ciclo, variando de -5% a -6% para
todos os indices (Tabela 2). Esses ganhos sdo considerados desejaveis, uma vez que levaram a
selecdo de genotipos mais precoces, o0 que € uma vantagem no sistema de produgdo irrigado
do Cerrado.

A herdabilidade (h?) em sentido amplo foi superior a 90% para todas as caracteristicas
no Ambl, fator este que favorece a sele¢do direta para cada carater (Tabela 2). Valores de
herdabilidade acima de 90% para as caracteristicas as agrondmicas rendimento de graos e
classificagdo comercial de primeira também foram reportados por Amabile et al. (2013),
relatando ainda baixa h? para grau de acamamento (42%).

No Amb2, CPAC 2013, apesar dos maiores valores para herdabilidade ampla, os GS
(%) para rendimento de grdos e para grau de acamamento foram menores aos obtidos no
Ambl. Isso demonstra a diferenca de comportamento genotipico em relagdo a mudanga de
ano agricola.

Assim como no Amb1, no Amb2 o indice PB foi o que propiciou o maior ganho para
rendimento de graos com 19,41%. Os indices MM e GI apresentaram GS de 13% seguido do
indice de Elston com 4,8%. Para classificagdo comercial de primeira, os GS mostraram-se
satisfatorios para os gendtipos selecionados pelos indices de Elston (18,0%), MM (13,6%) e

GI (11,8%). Ja para o indice PB, o ganho foi negativo de -1,3%, o que acarreta em gendtipos
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com graos menores € consequentemente menor teor de extrato, o que gera prejuizo financeiro
para a industria cervejeira.

Novamente como no Ambl, no Amb2 o indice de Elston mostrou-se mais interessante
para grau de acamamento (GS = -35,9%), porém com ganhos préximos aos possibilitados
pelos indices MM (-31,0%) e GI (-28,2%). Os gendtipos selecionados pelo indice PB
obtiveram acréscimo de grau de acamamento em 6,2% (Tabela 2).

Contrariamente as altas herdabilidades dos ambientes 1 ¢ 2, no Amb3 (CPAC 2014) a
h? para rendimento de grios foi de 52,2%. Esse baixo valor de h? contribuiu para que os GS
para rendimento de grdos fossem consideravelmente inferiores aos demais ambientes. Os
ganhos de selecdo foram de 9,5% nos gendtipos selecionados pelo indice PB, 7,4% para MM,
7,1% para GI e 3,9% para o indice de Elston (Tabela 2).

No Amb3, para a caracteristica classificagdo comercial de primeira, o indice de Elston
possibilitou o maior GS (20%), quando comparado a todos os ambientes e todos os indices de
selecdo. Os demais indices proporcionaram ganhos positivos de 15,1% para MM, 11,9% para
GI e 6,8% para PB (Tabela 2).

Foram selecionados, por meio dos indices de selecdao, gendtipos com altos ganhos de
selecdo para grau de acamamento (pelo menos -50,0%), exceto ao utilizar o indice PB (-
11,8%). Assim como nos outros ambientes, o indice de Elston foi o que apresentou os
genotipos com maior ganho (-76,2%) para essa caracteristica (Tabela 2).

Analisando as demais caracteristicas ndo utilizadas na selecdo, os genotipos
selecionados por todos os indices, apresentaram acréscimo em relagdo a média dos genotipos
variando de 1,8% a 3,8% para Altura e de 1,75% a 4,6% para PMS. Para a caracteristica Ciclo
nao houve acréscimo acima de 1% (Tabela 2).

No amb4, SPM 2013, os ganhos de selecdo foram menores aos obtidos no Amb2,
CPAC 2013, para todos os indices de selecdo em relacdo as caracteristicas rendimento de
graos e classificacdo comercial de primeira. O indice PB, assim como nos demais ambientes,
foi o que propiciou maior ganho para rendimento de graos (12,6%). Os baixos ganhos para
classificagdo comercial de primeira nesse ambiente t€ém influéncia direta do menor valor de
herdabilidade (74,9%) quando comparado aos demais ambientes. O indice com maior ganho
de selegdo para classificacdo comercial de primeira foi o GI com 2,5% (Tabelal).

Para a caracteristica grau de acamamento no Amb4, o indice de Elston, assim como

nos demais ambientes, selecionou os genotipos com maior GS (-71,2%). Os indices MM e GI
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apresentaram ganhos negativos de -27,9% e -22,6% respectivamente. O indice PB apesar de
ter tido ganho negativo (-7,4%), o que ¢ esperado, foi de pequena magnitude.

O indice que demonstrou os ganhos de selecao mais adequados de acordo com os
objetivos do programa de melhoramento para esse ambiente foi o de MM, com ganhos de
selecdo de 10,63%; 2,06% e -27,93% para Rend, Classl e Acam, respectivamente.

Os GS obtidos para rendimento de gridos no Amb5, SPM 2014, foram de baixa
magnitude e baixa amplitude entre os indices variando de 4,9% para Elston a 8,1% para PB.
Assim como no Amb3, CPAC 2014, a herdabilidade foi baixa (54,2%), o que influenciou
obter ganhos de sele¢do abaixo dos 10% (Tabela 2).

O indice de PB apresentou genétipos com decréscimo de 1% para classificagdo
comercial de primeira, enquanto os demais indices, acréscimo de pelo menos 5%. Ainda, o
indice de MM, nio apresentou ganho de selegao em relacdo a caracteristica Acam. Os demais
indices proporcionaram ganhos negativos de pelo menos 55%.

Em uma andlise geral dos ganhos de selecdo médios, o indice de PB demonstrou os
melhores resultados para a caracteristica Rend, com baixa eficiéncia na selecdo de gendtipos
para classificacdo comercial de primeira e algumas vezes com prejuizo na selecdo em relagao
a acamamento. Diferentemente ao indice PB, o indice de Elston obteve os melhores resultados
para classificacdo comercial de primeira e Acam, porém com menor eficiéncia na sele¢do de
gendtipos para Rend.

Os indices de selecio MM e GI foram os que possibilitaram os ganhos de sele¢do mais
adequados em relagdo as trés caracteristicas de interesse simultaneamente (Tabela 2). Os
ganhos de selecao foram intermediarios em comparagdo aos demais indices, no entanto, as
trés caracteristicas apresentaram ganhos significativos. Esses ganhos tornam esses indices
mais interessantes do ponto de vista agrondmico e para fins de melhoramento no uso da
selecdo simultanea de caracteristicas dos genotipos.

Foram obtidos ganhos de selecdo negativos para o ciclo de espigamento (Ciclo), e
também para o peso de mil sementes (PMS) (Tabela 3). O PMS ¢é um carater que contribui
para o aumento do rendimento de graos (RASMUSSON, 1987), entretanto, para os genotipos
selecionados, o PMS nio afetou significativamente esta caracteristica.

Dados relacionados aos ganhos de selecdo obtidos por indices de selecdo para
caracteres agrondmicos em cevada sdo raros na literatura. Recentemente, Amabile et al.,
(2013) utilizou indice de Elston em 30 gendtipos elite de cevada sob irrigagdo, e relatou

anhos de 14,0% para rendimento de graos e -42,0% para Acam. No entanto, os ganhos para
g
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classificagdo comercial de primeira foram praticamente nulos (0,45%). Nesse caso, o ganho
nulo ndo representou um entrave, uma vez que a selecdo ocorreu em gendtipos elite com a
média da populagdo X0 (média da populacdo original) igual a 85% para classificacao
comercial de primeira, valor dentro dos padrdes desejados para cevada cervejeira (>80%)

(BRASIL, 1996).

Selecdo Combinada
Os genotipos selecionados (21) através da SC s3o em sua maioria de origem

colombiana (18), os outros trés gendtipos sdo de origem brasileira (a cultivar recomendada
para o Cerrado BRS 180), de origem canadense e de origem russa. Todos os gendtipos tém
espiga com seis fileiras de graos e com a cariopse de coloracdo creme. Os ganhos de selegdo
médios na SC para Rend, Classl e Acam foram 4,39%, 8,16% e -39,96%, respectivamente
(Tabela 2).

Apesar dos ganhos de selecdo ndo terem sido os maiores quando comparados aos dos
indices de selecdo utilizados, os gendtipos selecionados apresentam maior estabilidade em
relacdo as caracteristicas utilizadas na selecdo. Tal fato se deu porque a SC foi baseada nos
cinco ambientes, diminuindo a influéncia ambiental na sele¢cao dos melhores gendtipos. Maior
estabilidade na selecdo ¢ demonstrada pelo grafico de frequéncia, uma vez que dos 21
genoétipos selecionados, 18 estdo entre os que mais foram selecionados pelos outros quatro
indices (Figura 1). A Tabela 4 apresenta o nimero de genotipos selecionados pelos indices
simultaneamente nos diversos ambientes. Fica evidente a dificuldade em se obter um nimero
comum de genotipos que foram selecionados nos cinco ambientes utilizados, uma vez que
apenas trés gendtipos foram selecionados nos cinco ambientes.

Dos 21 genotipos da SC, 18 foram selecionados em pelo menos trés ambientes e 11
foram selecionados em pelo menos quatro ambientes. Comparativamente, com base nos
quatro indices de sele¢do utilizados, foram selecionados de 15 a 19 gendtipos em pelo menos
trés ambientes, totalizando 28 gendtipos diferentes (Tabela 4).

O genoétipo que mais foi selecionado foi a cultivar brasileira BRS 180, que foi
selecionada 18 vezes das 20 possiveis. Outros dois genotipos destacaram-se dos demais por
serem mais estaveis, e foram selecionados 16 vezes pelos indices de selegdo empregados nos
cinco ambientes, foram os genotipos MCU 3634 PI 402112 e MCU 3851 PI 402329, ambos
com média de rendimento de grios acima dos 6.000 kg ha'! e classificagio comercial de

primeira acima de 78,9% (Tabela 1).
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Os genotipos selecionados obtiveram médias de rendimento de graos de 5.611 kg ha'!,
classificagdo comercial de primeira de 77,9% e grau de acamamento de 30,8% (Tabela 3).
Esses valores estdo muito proximos aos valores considerados ideais para o sistema de
produgdo irrigado no Cerrado (AMABILE & FALEIRO, 2014) e superiores aos valores
médios obtidos em cevada nua em condigdes irrigadas por Sayd et al., (2015). A média de
rendimento de grios para os ambientes 4 e¢ 5 (acima de 6.700 kg ha') sio valores
considerados muito altos visto que sdo médias de 21 gendtipos, e que a produtividade média
do Estado do Parana (estado de maior produtividade) estd em torno de 4.000 kg ha!
(CONAB, 2016). O nivel de grau de acamamento préoximo ao limite aceitavel (30%) ocorreu
principalmente devido ao ano de 2013, em que o alto nivel de acamamento nos ambientes 2 e

4 contribuiram para o incremento nos niveis dessa caracteristica na média dos gen6tipos.

Indice de coincidéncia
A selegdo combinada ¢ a combinacao dos indices de selegdo de Mulamba e Mock com

o indice de Elston. Portanto gendtipos com acamamento superior a 30% e classificagdo
comercial de primeira inferior a 70% em 3 ambientes foram descartados, possibilitando obter
altos ganhos de selecdo para essas caracteristicas.

O Amb3 foi 0 ambiente em que ocorreu maior coincidéncia entre a SC e a sele¢do dos
demais indices, exceto com o indice de PB. Isso foi ocasionado devido aos altos ganhos de
selecdo para classificagdo comercial de primeira e grau de acamamento que foram possiveis
obter nesse ambiente, o que vai de encontro com a selegdo de PB que obteve alto desempenho
na selecdo para Rend. Nao aleatoriamente, o indice de Elston apresentou coincidéncia de
76%, visto sua eficiéncia para selecdo de gendtipos para esses caracteres (Tabela 5).

No Ambiente 2, obteve-se a menor média de coincidéncia com a SC entre os
ambientes, provavelmente devido aos baixos ganhos de sele¢do em relacdo a grau de
acamamento obtidas nesse ambiente por todos os indices de sele¢do quando comparados aos
demais ambientes (Tabela 5).

O indice de selecdo genotipo-ideodtipo foi o que maior coincidéncia (0,61) apresentou
com a SC (Tabela 5). Assim como o indice de MM, o indice GI possibilitou ganhos
intermediarios para as trés caracteristicas de interesse. Esta maior coincidéncia entre o Gl e a
SC ¢ bastante interessante para o melhoramento da cevada cervejeira, uma vez que ganhos
intermediarios em todas as caracteristicas de interesse resultam em gendtipos mais atrativos

tanto para o produtor quanto para a industria cervejeira.
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5. CONCLUSOES

Os indices de Livre de Pesos e Parametros e de Ganhos Desejados ndo se mostram
adequados para selecionar simultaneamente as caracteristicas rendimento de graos,
classificagdo comercial de primeira e auséncia de acamamento nas condigdes de cultivo
irrigado.

Os indices de selegdo de Mulamba e Mock e da Distancia Gendtipo-Ideodtipo
mostraram-se efetivos na selecdo simultdnea devido aos ganhos de selecdo de magnitude
satisfatoria para as trés caracteristicas de interesse.

Com base na selecdo dos genotipos em cada ambiente, utilizando os diferentes indices
de selecdo, verifica-se a possibilidade de selecdo de gendtipos estdveis com maior frequéncia

de selecdo nos diferentes ambientes através da selegdo combinada.
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6. TABELAS E FIGURAS

Tabela 1. Média de rendimento estimado de grios (Rend - kg ha'), classificagdo
comercial de primeira (Classl - %) e acamamento (Acam - %) e pais de origem
(Origem) e numero de fileira de graos por espiga (NFG) de 69 genoétipos cevada
avaliados em cinco ambientes. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF.

Genotipos Rend Classl Acam  Origem NFG

1 CI 13824 ATLAS 68 50495 69,9 62,7 EUA 6
2 CI 10022 56624 656 97,7 Colombia 6
3 CI 13711 51066 72,5 343 Colémbia 6
4 CI 10071 WOLFE 5012,7 76,1 23 Canadé 6
5% MCU 3870 PI 402348 55943 794 463 Colémbia 6
6* MCU 3502 PI 401980 5286,7 855 173 Colémbia 6
7 CI 12068 MAZOWIECKI 51145 64 32,7 Polénia 6
8 MCU 3654 PI 402132 57325 79,9 63 Colémbia 6
o MCU 3449 PI 401927 61849 73,8 403 Colémbia 6
10 CI 06244 53851 76 75,7 EUA 6
11* CI 09952 54173 81 43,7 Rissia 6
12% MCU 3884 PI 402362 52855 77,9 433 Colémbia 6
13% MCU 3852 PI 402330 5536,1 74,9 24 Colémbia 6
14 CI 12367 BRANISOVICKY 50347 783 23,5 Republica 2

Tcheca

15% MCU 3865 PI 402343 56945 78,8 30,7 Colémbia 6
16 CARINA PI 371632 47041 76,7 213 Alemanha 2
17* MCU 3634 PI 402112 6109 83,5 343 Colémbia 6
18 CI 12918 s642,1 77,1 923 Etiépia 6
19% MCU 3750 PI 402228 5151,7 788 25 Colémbia 6
20 CI 15323 2222-79 48405 652 96,7 Tunisia 6
21 MCU 3878 PI 402356 58243 70,6 253 Colémbia 6
22 CI 09962 44135 79 49 Ird 6
23 MCU 3478 PI 401956 56751 68 53,3 Colémbia 6
24 CI 06109 VELVON 4407,7 683 64,7 EUA 6
25 CI 14041 45243 73 41,7 Etiépia 6
26 C1 07772 54194 67,9 74,7 India 6
27 CI 15580 QB 136-41 6020,7 70,8 56,3 Canadé 6
28 MCU 3454 PI 401932 5138 69 43 Colémbia 6
29 CI 15279 2528-23 48563 59,6 77 Tunisia 6
30 CI10017 RASPACOMUN 1085 47996 58,3 92,7 Colémbia 6
31 CI 14031 48008 59,9 297 Etiépia 6
32% MCU 3484 PI 401962 51237 76 21,7 Colémbia 6
33 MCU 3461 PI 401939 53856 773 36 Colémbia 6
34 CI09961 52989 76,5 643 Ird 6
35 CI 14925 ELS 6402-512 52257 60,5 64,7 Etiépia 6
36* CI 15565 QB 136-20 53254 78,7 397 Canadé 6
37 CL 11493 FRUGHERSTE 46883 78,7 25 Alemanha 2

STANKAS




38
39
40
41
42%
43
44*
45%
46
47
48
49
50
51
52%
53
54
55
56
57
58
59
60
61
62%*
63
64
65
66*
67*
68*
69*

Continuagao
CI 10078 ATLAS 57
MCU 3556 PI 402034
CI 15591 QB 139-1

CI 06946

CI 13715
MCU 3816 PI 402294
MCU 3851 PI1 402329
MCU 3469 PI 401947

CI 09958
MCU 3827 PI 402305

CI 13894

CI 10501 ATHENAIS S-50-34

CI 09959
CI 15560 QB 136-4-1
MCU 3489 P1 401967
CI 06188
MCU 3653 P1 402131
CI 12920
CI 13683 NUMAR
MCU 3719 P1 402197
MCU 3858 PI1 402336
MCU 3883 PI 402361

GALOVER (C A N 1126) P1 361636
CI 10018 RASPA PRECOZ 604

MCU 3571 PI 402049
MCU 3721 P1 402199
E 3/416 PI 356495

H HOR 2325/58 P1 329126

MCU 3452 P1 401930

MCU 3832 P1 402310

MCU 3592 PI 402070
BRS 180

4907,7
4958,7
5926,4
4596,6
5621,1
5369
6009,1
6150,3
5319,7
4636,9
4984,7
4529
4970,2
5835
5275
4998,3
4785,8
5402,8
6039
4253,6
4561,1
5454,5
5130,8
5422,1
5422,9
4681,9
5653
5846,4
5311,5
5758,7
5506,3
6688,1

80,9
68,9
74,3
45,2
73,4
80,7
78,9
79,9
85,2
83,9
58,9
75,9
82,3
67,1
78,3
56,1
76,1
66,8
49,4
78,4
73,4
58,3
59,8
67,1
81,6
72,3
52,8
52,9
73,1
69,6
71,5
79,9

24
213
70
89,3
313
53,3
43,7
22
33
413
32,7
87,3
22
84
32,7
91,7
023
77
42
38
36
313
34
88,3
44
12,7
69,3
22
273
20
34
53

EUA
Colombia
Canada
Ird
Colombia
Colombia
Colombia
Colombia
Marrocos
Colombia
EUA
Chipre
Marrocos
Canada
Colombia
México
Colombia
Etiopia
EUA
Colombia
Colombia
Colombia
Dinamarca
Colombia
Colombia
Colombia
Etiopia
Afeganistao
Colombia
Colombia
Colombia

Brasil

[=) o) e N e e NN NN e e N« e e N« e e N > W) W) Ui e) e NN N

[o) NN e N e N« e e NN e N e N ¢

[o)}

*Genotipos selecionados pela Sele¢do Combinada.
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Tabela 2. Estimativas de ganhos com a sele¢do (GS%), herdabilidade em sentido amplo (h?) e média dos 69
genotipos (X0) obtidos para as caracteristicas Rend - rendimento estimado de grdos (kg ha'), Classl —
classificagdo comercial de primeira (%), PMS — peso de mil sementes (%), Altura — altura de plantas (cm), Acam
— grau de acamamento (%) e Ciclo — ciclo de espigamento (dias) por meio de cinco indices de sele¢do em cinco
experimentos no Distrito Federal, nos anos agricolas de 2012/2013/2014. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF.

GS (%) GS
Ambl | h> | X0 |Elston PB___MM _GI__ SC ||[Amb4| h> | X0 | Elston PB MM __ GI __ SC
Rend [90,074.249] 1427 2544 192 18,00 2,37 | | Rend |98,41[6.399| 2,17 12,63 10,63 843 5,09
Class1 [90,97 | 72,6 | 13,80 3,94 13,03 11,28 11,40 | |Classl|74,99| 82,4 | 093 046 2,06 2,58 3,03
PMS [93,89] 451 | 0,85 -120 1,56 -021 0,42 || PMS |97.58| 46,8 | -038 -1,11 -223 -134 -3.42
Altura [96,82| 75,7 | 022 -0,26 2,18 1,71 -0,23 | | Altura |92,18] 85,7 | -2,19 -091 023 1,1  -020
Acam |97,30 | 32,1 |-83,81 14,00 -38,76 -65,26 -50,09| | Acam |98,91 | 71,9 | -71,28 -7,4 -27,93 -22,69 -12,42
Ciclo |97,28| 57,6 | -5,95 -525 -6,81 -592 -559 || Ciclo |98,48| 54,4 | 148 -2,69 -2,06 -1,68 -3,44
GS GS
Amb2| h> | X0 |Elston PB___MM _GI__ SC | |Amb5| h> | X0 |Elston PB MM _ Idedtipo  SC
Rend [97,30(4.760| 4,87 19,41 13,66 13,04 537 || Rend [54,23]6.083| 492 815 6,05 682 621
Classl |99,46 | 65,1 | 18,08 -1,3 13,69 11,87 591 | |Classl|95,56] 77,0 | 7,78 -1 534 504 3,11
PMS (96,39 41,1 | 566 -3.46 3,5 2,68 -1,01 || PMS |99,55| 40,8 | -0,21 3,03 0,72 2,16 045
Altura |99,83| 77,0 | -1,34 3,02 -0,31 -1,5 2,07 | | Altura [88,35| 923 | 1,12 -132 043 022 3,11
Acam |99,11| 62,6 |-35,99 6,25 -31,09 -28,2 -15,81| | Acam |81,49| 41,2 |-60,91 -56,35 -0,25 -55,72 -41,11
Ciclo |99,29| 60,3 | 0,18 0,57 -0,78 047 -3,93 | | Ciclo |92,88] 55,1 | 0,58 1,52 -0,06 -0,06 0,29
GS GS
Amb3| h> | X0 |Elston PB___MM _GI _ SC Média | X0 [Elston PB MM Gl SC
Rend [54,29(4.900] 3,98 9,56 745 7,12 2,90 Rend |5.278] 6,04 15,04 11,40 10,68 4,39
Classl [90,01 | 61,9 | 20,02 6,86 151 11,96 1736 || Classl | 71,8 | 12,12 1,79 9,84 855 8,16
PMS (9922|434 | 1,75 46 2,83 3,93 243 PMS |434 | 1,53 037 128 144 -0,23
Altura [89,64] 80,2 | 1,8 3,54 2,79 38 143 Altura | 82,2 ]-0,17 0,81 1,06 1,07 1,24
Acam | 88,22 | 30,3 |-76,22 -11,83 -63,53 -53,83 -80,37| | Acam | 47,6 |-65,64 -11,07 -32,31 -4514  -39,96
Ciclo 92,77 58,0 | 0,51 02 0  -0,43 0,89 Ciclo |57,1|-0,64 -121 -1,94 -1,52  -2,36

*Elston: Indice de Elston (1963); PB: Indice de Pesek e Baker (1969); MM: Indice de Mulamba e Mock (1978); GI: Indice da distancia Genétipo-Idedtipo (2006); SC:
Sele¢do Combinada

**Rend: rendimento estimado de grios (kg ha); Classl: classificagio comercial de primeira (%); PMS: peso de mil sementes (g); Altura: altura de plantas (cm); Acam:
acamamento de plantas (%); Ciclo: ciclo de espigamento (dias)



Tabela 3. Média dos 21 gendtipos selecionados por meio da Selegdo Combinada (SC)
para as caracteristicas Rend - rendimento estimado de grdos (kg ha'), Classl —
classificacdo comercial de primeira (%), PMS — peso de mil sementes (%), Altura — altura
de plantas (cm), Acam — grau de acamamento (%) e Ciclo — ciclo de espigamento (dias).
Embrapa Cerrados, Planaltina, DF.

Local\caracteristica Rend Class1 PMS Altura Acam Ciclo
Ambl1 4.360,9 81,7 453 75,5 15,6 54,3
Amb2 5.022,7 69,0 40,7 78,6 52,6 57,9
Amb3 5.161,9 73,8 445 81,4 2,7 58,5
Amb4 6.730,7 85,8 45,1 85,6 62,9 52,5
Amb5 6.780,3 79,5 41,0 95,5 20,4 55,2
X0* 5.278 71,8 43,4 82,2 47,6 57,1
Média 5.611,3 77,9 433 83,3 30,8 55,7
* X0: Média dos 69 gendtipos
Tabela 4. Numero de genotipos selecionados pelos indices de selecao
simultaneamente nos ambientes.
Elston PB MM GI NGS™
1 ambiente 49 50 52 48 64
Numero de gen6tipos 3 ambientes| 32 32 25 30 48
_ selecionados 757t T 19 15 17 18 28
simultaneamente em
pelo menos: 4 ambientes 5 7 7 7 13
5 ambientes 0 1 1 2 3

*Elston: Indice de Elston (1963); PB: Indice de Pesck e Baker (1969); MM: Indice de Mulamba e Mock (1978); GI: Indice da

distancia Genotipo-Idedtipo (2006);

**NGS: Numero total de gendtipos selecionados

Tabela 5. Indice de coincidéncia entre os indices de selecdo e a Selecdo
Combinada. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF.

Local\Indice de

selecio Elston PB MM GI Média
Amb1 0,62 0,33 0,57 0,62 0,536

Amb2 0,38 0,38 0,48 0,48 0,429

Amb3 0,76 0,52 0,71 0,62 0,655

Amb4 0,43 0,57 0,62 0,62 0,560

Amb5 0,67 0,62 0,48 0,71 0,619

Média 0,571 0,486 0,571 0,610

*Elston: inQice de Elston (1963); PB: Indice de Pesek ¢ Baker (1969); MM: Indice de Mulamba ¢ Mock
(1978); GI: Indice da distancia Genotipo-Ideotipo (2006); SC: Selegao Combinada



Figura 1. Gréfico de frequéncia de selecao dos 69 genotipos de cevada através de quatro indices de selecdo em cinco ambientes. Embrapa

Cerrados, Planaltina, DF.
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CAPITULO IV - DIVERSIDADE GENETICA MOLECULAR E AGRONOMICA
ENTRE GENOTIPOS DE CEVADA SOB IRRIGACAO NO CERRADO

1. RESUMO

O objetivo deste trabalho foi caracterizar e quantificar a variabilidade genética
de 29 gendtipos elite de cevada oriundos da selecdo de genotipos do banco de
germoplasma da Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia, com base no
desempenho agronoémico sob irrigacdo no Cerrado. O estudo da variabilidade foi
realizado utilizando marcadores moleculares RAPD, ISSR e SSR além de caracteristicas
agronOmicas quantitativas avaliadas em dois ambientes no Cerrado: Rend - rendimento
estimado de graos; Classl- classificacdo comercial de primeira; PMS - peso de mil
sementes; Altura - altura de plantas; Acam - grau de acamamento; Ciclo — ciclo de
espigamento. Os polimorfismos dos marcadores foram de 91% (RAPD), 51,46% (ISSR)
e 85% (SSR). Houve correlagdo significativa entre as distancias obtidas em marcadores
RAPD e SSR e entre as distancias obtidas em caracteristicas agrondmicas e marcadores
ISSR. Nao ocorreu tendéncia de agrupamento dos gendtipos em relagdo ao pais de
origem e tipo de espiga. Foi detectada a existéncia de variabilidade entre os genoétipos,
evidenciando a possibilidade de ganhos com a sele¢do em populagdes segregantes
devido a possibilidade de complementariedade génica por meio de cruzamentos. As
baixas correlagdes entre as distancias genéticas demonstram a importancia da analise de
diferentes tipos de marcadores moleculares e de caracteristicas agrondmicas para

realizacdo de estudos mais completos sobre variabilidade genética em cevada.

Palavras-chave: Variabilidade genética, marcadores moleculares, recursos genéticos,
ISSR.

97



MOLECULAR AND AGRONOMIC GENETIC DIVERSITY BETWEEN
BARLEY GENOTYPES UNDER IRRIGATION IN THE BRAZILIAN
SAVANNA

2. ABSTRACT
The aim of this work was to characterize and quantify the genetic variability of 29 elite
barley genotypes from a selection from the bank of Embrapa Recursos Genéticos e
Biotecnologia based on agronomic performance under irrigation in the Cerrado. The
variability study was carried out using RAPD, ISSR and SSR molecular markers and
the quantitative agronomic traits were evaluated in two environments in the Cerrado:
Rend - estimated yield of grains; Classl - plumpness kernel; PMS - thousand seed
weight; Altura — plant height; Acam - degree of lodging; Ciclo — days to heading. The
polymorphisms of marker were 91% (RAPD), 51.46% (ISSR) and 85% (SSR). There
was a significant correlation between distances obtained based on RAPD and SSR
markers and between agronomic characteristics and ISSR markers. There was no trend
of clustering in relation to the country of origin and the type of spike. The existence of
variability was detected among the genotypes, evidencing the opportunity of gains with
a selection in segregating populations due to the possibility of gene complementarity
through crosses. The low correlations between genetic distances demonstrated the
importance of the analysis of different types of molecular markers and agronomic

characteristics to carry out more complete studies of genetic variability.

Key words: Genetic variability, molecular markers, genetic resources, ISSR.
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3. INTRODUCAO

A cevada (Hordeum vulgare L.) ¢ a planta domesticada que possui uma das
bases genéticas mais diversas dentre os cereais (BAIK & ULLRICH, 2008). No entanto,
nos ultimos 100 anos, as linhagens melhoradas praticamente substituiram totalmente as
variedades locais, resultando em menor diversidade. Intimeras cultivares de cevada
foram desenvolvidas através de esforgos extensivos de melhoramento de plantas com
parametros rigorosos de selecdo. Hibridagdes visando a obtencdo de novas cultivares,
normalmente, sdo realizados utilizando cultivares adaptadas, cruzadas com linhagens
obtidas por cruzamentos entre parentais elite, o que pode acarretar em redugdo da
variabilidade genética. Embora a criacdo de cultivares seja baseada majoritariamente em
germoplasma elite, algumas caracteristicas especificas podem ser incorporadas a partir
de cruzamentos de cevadas selvagens/variedades locais através da técnica do
retrocruzamento (NEVO, 1992).

Na busca por incorporar genétipos de alta performance com alta variabilidade
aos programas de melhoramento, as andlises de diversidade genética sdo ferramentas
que podem ser utilizadas para identificar a variabilidade genética existente dentre um
grupo de gendtipos; facilitar a identificagdo de linhagens a serem utilizadas na obtengao
de variedades hibridas ou populacdes segregantes superiores; evitar o uso de
germoplasma muito proéximos geneticamente, prevenindo a ocorréncia do estreitamento
genético; além de poder ajudar na introgressdo de genes/alelos desejaveis de fontes de
germoplasma diversos em germoplasma elite (SINGH & SINGH, 2015).

Isto posto, a compreensdo dos recursos genéticos torna-se essencial para garantir
um continuo ganho com sele¢do de genotipos superiores aos existentes, possibilitando
cada vez mais o desenvolvimento de cultivares estaveis, produtivas e de alta qualidade
industrial via programas de melhoramento genético. A andlise de variabilidade genética
¢ a base para o desenvolvimento dos programas de melhoramento e pode ser realizada,
utilizando dados qualitativos e/ou quantitativos assim como dados moleculares.

A andlise molecular ¢ obtida a partir de marcadores moleculares. Dentre os
varios tipos existentes, a op¢ao por um deles ou por varios pode ser norteada por alguns
fatores, como o objetivo do estudo, disponibilidade de infraestrutura, equipe treinada,
recursos financeiros e do nivel de conhecimento de genética molecular da espécie a ser
estudada. Cada tipo de marcador molecular apresenta vantagens e desvantagens

relacionadas a reproducibilidade, custo e nivel de informagdo fornecida por loco,
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podendo ser dominante (ndo diferencia alelos por loco) ou codominante (diferencia
alelos por loco). Entre os marcadores moleculares dominantes, pode-se citar o AFLP
(Amplified Fragment Length Polymorphism), ISSR (Inter Simple Sequence Repeats) e
RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA). As isoenzimas, RFLP (Restriction
Fragment Length Polymorphism) e SSR (Simple Sequence Repeats), dentre outros,
compdem o grupo dos marcadores do tipo codominante (FALEIRO, 2007).

Para o estudo da diversidade em caracteres quantitativos, podem ser estimadas
as distancias entre os gendtipos por meio de coeficientes como a distancia euclidiana,
distancia euclidiana média, distancia euclidiana padronizada, distancia euclidiana média
padronizada, quadrado da distancia euclidiana, quadrado da distancia euclidiana
padronizada, distancia generalizada de Mahalanobis D2 e Mahalanobis padronizada
(CRUZ, 20006) e o coeficiente de Pearson (VICINI, 2005).

Estudos conjuntos de diversidade genética em cevada, tanto de caracteristicas
agrondmicas, quanto a nivel molecular tém sido realizados ao longo das tltimas décadas
(HAMZA et al, 2004; ESHGHI & AKHUNDOVA, 2010; KARIM et al., 2010). A
Embrapa possui um programa de melhoramento genético da cevada e os estudos sobre a
diversidade genética de recursos genéticos e genoétipos elite tem contribuido para o
avanco dos ciclos de selecdo e recombinacdo. Amabile et al. (2013) estudaram a
diversidade genética molecular, agrondmica e de qualidade malteira de 30 gendtipos
elite de cevada em condigdes irrigadas no Cerrado, separando em grupos genotipos
disticos e hexasticos e também de acordo com a origem. A partir desse trabalho, foi
verificada a necessidade de ampliar a base genética do programa de melhoramento
genético de cevada para o Cerrado na Embrapa.

O objetivo desse trabalho foi avaliar e comparar a diversidade genética desses 29
gendtipos de cevada com base em trés tipos de marcadores moleculares e caracteristicas
agrondmicas quantitativas avaliadas em dois ambientes experimentais irrigados no
Cerrado, a partir de 435 acessos do banco de germoplasma da Embrapa Recursos

Genéticos e Biotecnologia.

4. MATERIAL E METODOS

Os estudos de variabilidade genética (com base em dados moleculares e
agronomicos) foram realizados com 29 gendtipos elite de cevada cervejeira,
selecionados a partir de 435 acessos e cultivares de cevada do banco de germoplasma da

Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia, analisados por Monteiro (2012). Dentre
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os gendtipos elite cinco sdo cultivares adaptadas as condi¢des do Cerrado utilizadas
como testemunhas (Tabela 1). Selecdes, baseadas em comparagdes locais (SAYD et al.,
2017) e temporais (ao longo dos anos de 2012, 2013 e 2014), auxiliadas pelo uso de
quatro indices de sele¢do em cinco experimentos foram realizadas para obter os
gendtipos elite. As andlises de diversidade genética foram feitas com base em dados
quantitativos de seis caracteristicas agronomicas e trés marcadores moleculares, dois
dominantes (ISSR e RAPD) e um codominante (SSR). As andlises moleculares foram
realizadas no Laboratério de Genética e Biologia Molecular da Embrapa Cerrados,

Planaltina-DF.

Marcadores moleculares

Foram extraidas amostras de DNA gendmico de cada planta selecionada a partir
do tecido foliar em plantas com 25 dias apds a semeadura utilizando o método do
CTAB, com modificagcdes (FALEIRO et al., 2003). Foi realizada a maceragdo dos
tecidos foliares mecanicamente com auxilio do nitrogénio liquido e em seguida foram
acrescentados 800 pL de um tampao composto de agua Milli-Q, CTAB 7%, NaCl 5M,
EDTA (0,5M), Tris-HCI (pH 8,0) 1M, PVP 40 (sélido) e B Mercaptoetanol. Logo apos,
as amostras ficaram em banho-maria (65 °C) por uma hora. Ao retirar as amostras do
banho-maria, as amostras passaram pelo processo de desproteinizagdo, adicionando 700
uL de solugdo cloroférmio: alcool isoamilico (24:1); sendo agitadas e colocadas na
centrifuga a 14.000 rpm durante dez minutos, para em seguida ser retirado o
sobrenadante, e entdo, o sobrenadante foi colocado em microtubos de dois mL. Foram
incluidos ao sobrenadante, 700 puL de isopropanol (5 °C), invertendo-se os microtubos
para promover a precipitagdo do DNA. Os tubos foram acondicionados refrigerados a -
20 °C durante 2 horas, ¢ entdo centrifugados a 14.000 rpm, por dez minutos,
removendo-se o sobrenadante.

Foram realizadas a limpeza dos pellets formados utilizando 300 pL de etanol
(70%) e logo em seguida secos em local escuro. Depois de secos, os pellets foram
ressuspendidos em 150 pL de dgua Milli-Q, adicionados RNAse na concentracdo de 40
uL/mL. A quantificagdo do DNA foi estimada através da espectrofotometria a 260 nm
(A260), sendo analisada também a relacdo A260/A280 para a avaliacdo da pureza e da
qualidade da amostra (SAMBROOCK et al., 1989). As amostras de DNA de cada
acesso foram diluidas para 10ng/uL para RAPD e 5Sng/uL para ISSR e SSR.
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A amplificacdes realizadas para o marcador RAPD foram feitas em um volume
total de 13 pL para cada genoétipo, contendo 10 puL de solucdo tampao, contendo Tris-
HCI 10 mM (pH 8,3); 50 mM de KCI; 3 mM de MgCly; 100 uM de cada um dos
desoxiribonucleotidios (dATP, dTTP, dGTP e dCTP); 0,4 uM de um iniciador (Operon
Technologies Inc., Alameda, CA, EUA), uma unidade da enzima 7Tag polimerase e,
aproximadamente, 3 pL. de DNA (15 ng). Foram utilizados sete primers decameros:
OPD (04, 07 e 19), OPE (20) e OPF (1, 14 e 20). As amplificagdes foram efetuadas em
termociclador programado para 40 ciclos, cada um constituido pela seguinte sequéncia:
15 segundos a 94 °C, 30 segundos a 35 °C e 90 segundos a 72 °C. Apos os 40 ciclos, foi
feita uma etapa de extensdo final de seis minutos a 72 °C, e finalmente, a temperatura
foi reduzida para 4 °C.

Para marcadores ISSR, o DNA foi amplificado utilizando-se oito primers (ISSR-
2, ISSR-3, ISSR-4, ISSR-5, ISSR-8, ISSR-13, ISSR-14 ¢ ISSR-15) e a seguinte reagao:
20 ng de DNA gendmico, 1 unidade de Tag DNA polimerase, 0,3 uM de primer em
solugdo de 13 pl contendo Tris-HCI 10 mM (pH 8,3), KCI 50 mM, MgCl, 3 mM, 100
uM de cada um dos desoxiribonucleotidios (dATP, dTTP, dGTP e dCTP). As
amplificacdes foram efetuadas em termociclador programado por 5 minutos a 94 °C, 35
ciclos cada um constituido pela seguinte sequencia: 40 segundos a 94 °C, 40 segundos a
48 °C e 1 minuto a 72 °C. Apos os 35 ciclos, foi feita uma etapa de extensdo final de
dois minutos a 72 °C, e finalmente, a temperatura foi reduzida para 4 °C.

Para obten¢do dos marcadores SSR, o DNA foi amplificado utilizando sete
primers (MAG 149, GB371, BMAC624, MAG210, MAG13, GB318 e VI3GEIIl) e o
programa de 30 ciclos de 30 segundos a 94 °C, 30 segundos a 65-56 °C e 5 segundos a
72 °C. A temperatura de anelamento comegou a 65 °C e foi decaindo 0,3 °C a cada
ciclo, seguindo-se trés ciclos com anelamento a 56 °C.

Apds as amplificacdes para obtengdo dos marcadores RAPD, ISSR e SSR,
adicionou-se a cada amostra, 3 pl de uma mistura de azul de bromofenol (0,25%) e
glicerol (60%) em agua. Essas amostras foram aplicadas em gel de agarose (1,2%) para
RAPD e ISSR e gel de agarose (3,0%) para SSR, corado com brometo de etidio,
submerso em tampao TBE (Tris-Borato 90 mM, EDTA 1 mM) para serem submetidos a

eletroforese. Apds a eletroforese, os géis foram fotografados sob luz ultravioleta.

Dados Agronémicos

102



Dois experimentos foram conduzidos sob irrigacdo via pivd central de maio a
setembro de 2015. O experimento 1 foi conduzido no Campo Experimental da Embrapa
Cerrados (CPAC), Planaltina-DF, numa altitude de 1.007 m, num Latossolo Vermelho
distrofico tipico, argiloso. O experimento 2 foi implantado no Campo Experimental da
Embrapa Produtos e Mercado (SPM), Recanto das Emas-DF, em uma altitude de 1.254
m, num Latossolo Vermelho distréfico tipico, argiloso.

O delineamento experimental foi o de Blocos ao Acaso com quatro repetigdes.
As parcelas foram de seis linhas de cinco metros de comprimento, espagadas 20 cm
entre si, com a area 1til de 4,8 m? para cada parcela, com uma densidade de 300 plantas
por m?.

Foram avaliadas seis caracteristicas: 1. Rend - rendimento estimado de grdos (kg ha');
2. Classl- classificacdo comercial de primeira (>2,5 mm) em % (BRASIL, 1996); 3.
PMS - peso de mil sementes (g) (BRASIL, 2009); 4. Altura - altura de plantas (cm)
(média de trés plantas por parcela); 5. Acam - grau de acamamento (dados
transformados em arcsen X%° 100!, onde x = ao valor, em %, do acamamento); 6. Ciclo
— ciclo de espigamento (periodo da emergéncia até que 50% das espigas, da area util da

parcela, estivessem visiveis), em dias.

Andlise dos dados obtidos

A partir dos dados obtidos pelos marcadores RAPD e ISSR foram geradas
matrizes de dados bindrios e com a ajuda do Programa Genes (CRUZ, 2013) foram
estimadas as dissimilaridades genéticas entre os acessos, utilizando o coeficiente de
similaridade de Nei & Li (1979). No caso dos marcadores SSR, as dissimilaridades
genéticas foram calculadas com auxilio do Programa Genes, baseando-se na seguinte
formula:

DGij = 1- (NLC/NTL) sendo: DGij = Distancia genética entre os acessos i ¢ j;
NLC = Numero de Locos Coincidentes; NTL = Numero Total de locos.

O NLC ¢ o somatério das coincidéncias alélicas de cada loco analisado, sendo
que cada coincidéncia pode assumir o valor 1 (dois alelos coincidentes); 0,5 (um alelo
coincidente) e 0 (nenhum alelo coincidente) para encontros (0 1) e (1 0).

Os dados das caracteristicas agrondmicas avaliadas foram submetidos a anélise
variancia. A dissimilaridade genética foi estimada, entre todos os pares de gendtipos,
utilizando a distancia generalizada de Mahalanobis (D j;) nos dois ambientes (CPAC e

SPM) (CRUZ et al., 2004).
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Para as andlises de agrupamento, as matrizes de dissimilaridades genéticas
obtidas com base em cada marcador molecular e caracteristicas agrondmicas de cada
ambiente foram padronizadas, ou seja, as distdncias genéticas foram ajustadas em
valores em que a maior distancia foi considerada 100 e as demais foram proporcionais a
ela. A partir de cada matriz de dissimilaridade padronizada, foram realizadas analises de
agrupamento pelo método hierdrquico aglomerativo da média aritmética ndo ponderada
entre pares (UPGMA) por meio de dendrograma, e a dispersdo grafica baseada em
escalas multidimensionais usando o método das coordenadas principais, com auxilio do
Programa SAS (SAS INSTITUTE Inc.,1989) e Statistica (STATSOFT Inc, 1999).

Os valores de dissimilaridade genética obtidas em marcadores moleculares
(RAPD, ISSR e SSR) e caracteristicas agronomicas avaliadas nos dois locais (CPAC e
SPM) foram correlacionadas, com base no coeficiente de correlacao de Pearson, com o
auxilio do programa Genes (CRUZ, 2013).

Para os dados agrondmicos, a contribui¢cdo relativa dos caracteres avaliados
quanto a diversidade genética foi mensurada empregando-se o método de Singh

(SINGH, 1981), com o auxilio do programa Genes (CRUZ, 2013).

5. RESULTADOS E DISCUSSAO

Foram obtidos 67 marcadores RAPD, sendo que 91% foram polimérficos. Os
niveis de polimorfismo observados nos marcadores RAPD, foram considerados
elevados, e de mesma magnitude aos reportados por Giancarla et al. (2012) de 91% e
Olgun et al. (2015) de 93%. O dendrograma baseado nos marcadores RAPD (Figura 1),
separou os gendtipos em cinco grupos distintos. Os genétipos oriundos da selecdo por
alto desempenho agrondmico ficaram em sua maioria distribuidos nos grupos 1 ¢ 2. O
grupo 3, formado por nove genoétipos, agrupou os quatro gendtipos escolhidos como
genitores, além de outros quatro genotipos colombianos e a testemunha distica BRS
195. As testemunhas distribuiram-se em diferentes grupos de similaridade.

Os genotipos mais dissimilares entre si foram os colombianos MCU 3634 PI
402112 e MCU 3469 PI 401947 (100). Os genoétipos de maior similaridade foram os
genitores CI 09958 com MCU 3827 PI 402305 (19,78) e entre os colombianos MCU
3851 P1 402329 e MCU 3469 P1401947 (22,41).

Através da distribuicdo grafica dos genotipos (Figura 1), é possivel visualizar
que nao houve tendéncia de agrupamento dos gendtipos por origem geografica. No

entanto, as testemunhas e os gendtipos selecionados como genitores estdo posicionados
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no terceiro e quarto quadrantes. Os gendtipos mostraram-se distribuidos espacadamente
por todo o gréfico. Esses resultados demonstram existéncia de alta variabilidade entre os
genoétipos selecionados. Do ponto de vista do melhoramento genético, ¢ interessante a
utilizagdo em blocos de cruzamento dos genotipos mais promissores agronomicamente
e ao mesmo tempo distantes geneticamente, para que haja complementariedade génica
passivel de ser selecionada em populagdes segregantes.

As analises dos marcadores moleculares ISSR geraram 70 bandas das quais 36
(51,46%) foram polimorficas, valores considerados baixos para cevada se comparado
aos trabalhos publicados por Olgun et al. (2015) com 85% em 12 genoétipos de cevada
disticas e hexéasticas e Giancarla et al. (2012) com 89% em 19 gendtipos de cevada de
diferentes origens, porém de maior magnitude ao obtido por El-Awady et al. (2012) em
seis genotipos de cevada locais da Arabia Saudita (30%).

Os 29 genoétipos avaliados se estabeleceram em trés grupos distintos no
dendrograma gerado a partir dos marcadores ISSR (Figura 2). O primeiro grupamento
foi composto por 14 gendtipos, dentre os quais estdo as cinco testemunhas, sete
genoétipos colombianos de 6 fileiras de graos e dois genotipos selecionados como
genitores, um de origem marroquina e outro de origem americana. As menores
distancias genéticas ocorreram entre o gendtipo colombiano MCU 3592 PI 402070 e a
cultivar BRS Sampa (12,74), as cultivares disticas BRS 195 ¢ BRS Deméter (16,42) e
entre o genotipo MCU 3592 PI 402070 e a cultivar hexastica BRS 180 (17,60). As
maiores distdncias ocorreram entre o genotipo selecionado como genitor de origem
afegd H HOR 2325/58 PI 329126 e os genotipo colombianos MCU 3870 PI 402348
(100) e MCU 3502 PI 401980 (97,7). A maior dissimilaridade genética do gendtipo
afegdo provavelmente se explica por ser o unico gendtipo de origem asiatica dentre os
29. O grafico de dispersdo (Figura 2) mostra tendéncia de agrupamento das testemunhas
(gendtipos 21 a 25) no primeiro quadrante. Os genoétipos (1 ao 20), selecionados por
alto desempenho agrondmico, encontram-se posicionados espagadamente no segundo
quadrante, o que representa variabilidade entre eles. O gendtipo de origem afegd H
HOR 2325/58 PI 329126 ficou isolado no terceiro quadrante.

O estudo de diversidade dos marcadores microssatélites (SSR) foi realizado
utilizando sete pares de primers, dos quais seis foram polimorficos (85%). O conteudo
de informacao polimoérfica (PIC) variou de 0,07 (BMAC624) a 0,52 (MAG149), com
uma média de 0,22. Os valores de PIC observados sdo considerados baixos quando

comparados com o valor médio de 0,57 (0,07 a 0,86) de 34 marcadores SSR relatados
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por Ferreira et al. (2016) em 64 cultivares de cevada na regido sul do Brasil e com os
valores de 0,28 a 0,98 de 12 marcadores em 25 gendtipos de cevada indianos,
reportados por Chourasia et al. (2016).

O dendrograma (Figura 3) representativo das distancias genéticas dos
marcadores SSR separam os genétipos em sete grupos de similaridade. O primeiro
grupo foi composto por seis genotipos colombianos e um gendtipo americano
selecionado como genitor CI 13683 NUMAR. O segundo grupo foi formado por 15
genoétipos, dentre os quais estdo quatro testemunhas e dois genitores. Os genotipos mais
proximos geneticamente (15 - MCU 3469 PI 401947 e 25 - BRS SAVANNA)
encontram-se nesses dois primeiros grupos, com valores iguais a 0. Esse fato pode ser
explicado devido ao pequeno numero de locos analisados e também pela baixa
resolucdo existente no uso de gel de agarose na eletroforese e fotodocumentagdo, o que
dificulta a diferenciacdo dos alelos com pequenas diferengas de tamanho. Os grupos 3, 4
e 5 foram formados por gendtipos colombianos hexdsticos, enquanto os grupamentos 6
e 7 foram formados por apenas um gendtipo cada, sendo eles os que apresentaram a
maior distdncia genética em relagdo aos demais. O grupo 6 foi formado pela cultivar
distica BRS Sampa, e o grupo 7 pelo genotipo russo CI 09952.

O grafico de dispersdo obtido a partir das dissimilaridades genéticas dos
genoétipos estimadas com marcadores SSR (Figura 3) mostra maior distribui¢do dos
gendtipos pelo grafico em comparagdo a Figura 1B. Existe tendéncia de agrupamento
dos genotipos do grupo 2 na regido central do gréafico, agrupando junto as testemunhas o
gendtipo afegdo H HOR 2325/58 PI 329126, comportamento contrario ao observado
nos marcadores ISSR.

As distancias originais das matrizes baseadas nos marcadores mostram que o0s
marcadores SSR e RAPD detectaram maior variabilidade se comparado o marcador
ISSR. As dissimilaridades genéticas média obtidas com base em SSR e RAPD foram de
0,46 e 0,40, respectivamente enquanto a obtida com base em ISSR foi apenas de 0,14.
Russell et al. (1997), utilizando marcadores RAPD em 18 genoétipos de cevada de
diferentes paises europeus, relataram dissimilaridade média de 0,52. Em outro trabalho,
30 acessos americanos apresentaram dissimilaridade genética média de 0,68 (PILLEN
et al., 2000). Em uma avaliag¢do de 21 genotipos de cevada nua no Cerrado oriundos de
diferentes continentes e utilizando marcadores RAPD, a dissimilaridade genética média
foi de 0,28 (SAYD et al., 2015). Também em condigdes irrigadas de Cerrado, Amabile

et al. (2014), analisando 39 genoétipos elite cevada utilizando marcadores RAPD,

106



relataram dissimilaridade genética média de 0,18. Neste cendrio, os valores de
dissimilaridade genética obtidos neste trabalho, demonstraram que os genotipos
avaliados possuem grau de variabilidade consideravel, apesar de possuirem, em sua
maioria, origem colombiana e terem sido selecionados para as mesmas caracteristicas
agrondmicas.

As distancias genéticas com base nas caracteristicas agrondmicas avaliadas em
dois ambientes SPM e CPAC foram também utilizadas para as analises de agrupamento
e dispersdo grafica (Figura 4 e 5).

Apesar da correlacdo existente entre as distancias genéticas agrondmicas nos
dois ambientes (Tabela 2), os gendtipos elite ficaram distribuidos de maneira diferente
nos dendrogramas e graficos de dispersdo. No ambiente CPAC houve concentracido dos
genoétipos a direita do grafico (Figura 4). No SPM os gendétipos ficaram distribuidos
uniformemente ao centro do grafico (Figura 5). Em ambos os casos, o gendtipo afegio,
H HOR 2325/58 PI 329126, ficou afastado dos demais, assim como ocorreu nho
marcador ISSR. Em ambos os graficos, as testemunhas ficaram muito proximas,
principalmente devido ao alto desempenho agrondémico apresentado para classificagdo
comercial de primeira ¢ Rend.

A andlise de agrupamento obtida com base nas caracteristicas agronomicas
avaliadas no CPAC (Figura 4) mostra a formagdo de trés grupos de similaridade com
ponto de corte a 11,28. Dos 29 genoétipos avaliados, 25 ficaram situados no grupo I com
distancia média de 8,69. Os genotipos deste grupo apresentaram, em geral, rendimento
de grios acima de 3.500 kg ha'! e classificagdo comercial de primeira acima de 70%.

No grupo II estabeleceram-se os genotipos MCU 3484 PI 401962, MCU 3571 PI
402049 e CI 13683 NUMAR, com distancia média de 15,96. Eles se diferenciaram dos
demais principalmente pelos baixos valores de classifica¢do comercial de primeira
(<55%) e de Rend.

No grupo III, o genotipo afegdo H HOR 2325/58 PI 329126, foi o que obteve os
menores valores para rendimento de graos e classificagdo comercial de primeira, e,
portanto, se agrupando isoladamente dos demais gendtipos com distdncia média de
61,95.

Tanto no CPAC como no SPM ndo houve tendéncia de agrupamento de
genotipos disticos ou hexasticos, opondo ao que foi observado por Amabile et al. (2017)
em 39 gendtipos elite de cevada cervejeira no Cerrado. No SPM, o dendrograma foi

estruturado em quatro grupos, considerando a média das distancias (19,27) como ponto
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de corte. As cultivares BRS 195 e BRS Sampa foram os genotipos mais proximos e se
agruparam dentro do primeiro grupo. Esse fato pode ser explicado por a BRS Sampa ser
filha da BRS 195 e terem desempenhos agrondémicos muito préximos (Figura 5). O
grupo I teve média de 15,61 e englobou 19 dos 29 genétipos. O grupo se caracterizou
por apresentar elevados valores de Rend, Classl e altura.

O grupo II apresentou distancia média de 24,10 e contém trés gendtipos (MCU
3571 PI 402049, MCU 3852 PI 402330 e a testemunha distica BRS Deméter). A
principal caracteristica desse grupo ¢ o pequeno grau de acamamento, associado aos
baixos valores de classificagdo comercial de primeira e Rend, além de ciclo precoce de
aproximadamente 51 dias.

O grupo III com distdncia média de 24,67 (BRS Savanna, MCU 3489 PI
401967, MCU 3489 PI 401947, MCU 3634 PI 402112 ¢ MCU 3865 PI 402343),
apresentou genotipos altamente produtivos, com rendimento de graos acima de 8.000 kg
ha'!, classifica¢do comercial de primeira variando de 70% a 78% e PMS proximos a
42g.

No grupo IV, o genétipo H HOR 2325/58 PI 329126 novamente foi o mais
distante, porém ficou agrupado ao genotipo americano CI 13683 NUMAR. Eles
obtiveram rendimento de grdos por volta de 5.000 kg ha’!, classificagdo comercial de
primeira abaixo de 70%, com elevado grau de acamamento e ciclo de espigamento
precoce.

Pelo fato dos gendtipos terem passado por alto grau de selecdo para
caracteristicas agrondmicas, era esperado maior agrupamento agrondmico em
comparac¢do aos dados moleculares. Esse fato pode ser benéfico para o melhoramento,
uma vez que encontramos genétipos com alto potencial produtivo e que ainda possuem
variabilidade genética e que podem ser exploradas através de cruzamentos,
proporcionando considerdveis ganhos de selecao.

As caracteristicas que mais influenciaram a diversidade para o ensaio no CPAC
foi classificagdo comercial de primeira, contribuindo com 55,01% da variabilidade total.
O peso de mil sementes contribuiu com 18,51% e rendimento de graos com 12,27. No
SPM, a caracteristica rendimento de graos foi a que mais contribuiu (44,47%), seguidas
de classificagdo comercial de primeira (17,06), ACAM (16,53) e Ciclo (12,10%)
(Tabela 3). Em experimento sob irrigacdo no Cerrado, Amabile et al. (2017) reportaram
maiores contribui¢des para Ciclo, PMS e Rend. Caracteristicas muito influenciadas pelo

ambiente como acamamento, pode ter influéncia direta na diferenca entre os
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agrupamentos dos locais. Isso reforga a ideia de que ¢ necessario o estudo em mais de
um experimento para determinar a variabilidade genética em dados agronomicos.

As andlises das correlagdes entre as distancias padronizadas foram significativas
(p < 0,01) entre a distancia molecular ISSR e as distdncias agrondmicas no SPM e
CPAC, entre as distancias agronomicas SPM e CPAC e entre as distancias moleculares
SSR e RAPD (Tabela 2). Dentre as correlagdes significativas, a de maior magnitude foi
observada entre as distancias agrondmicas SPM e CPAC (0,3764). A de menor computo
foi entre as distdncias moleculares SSR ¢ RAPD (0,1536). Correlagdes significativas
entre RAPD e SSR ja foram reportadas por Faleiro et al. (2001) em caracterizacao de
variedades clonais de Theobroma cacao, Garcia et al. (2004) em linhagens de milho e
Uptmoor et al. (2003) em acessos sul africanos de sorgo (Sorghum bicolor). Garcia et
al. (2004) reportaram que a correlacao entre RAPD e SSR (r = 0,33) foram as menores
entre os quatro tipos de marcadores testados em linhagens de milho. Correlacdo de
baixa intensidade (0,113) também foi observada por Hou et al. (2005) entre os
marcadores ISSR e RAPD em cevada do oeste da China, corroborando com a
correlacdo de baixa magnitude e ndo significativa obtida nesse trabalho (Tabela 2).
Amabile et al. (2013) ndo encontraram correlagdes significativas entre distancias
baseadas em caracteres moleculares (RAPD), morfo-agronomicos e de qualidade. Essa
falta de correlagdo também pode ocorrer entre diferentes ambientes, o que dificulta o
trabalho do melhorista e mostra a necessidade do uso complementar de diferentes
grupos de caracteristicas no processo de sele¢ao de genitores (PIEPHO & WILLIAMS,
2006).

6. CONCLUSOES

E observada a existéncia de variabilidade genética entre os gendtipos elite
selecionados em ambiente irrigado no Cerrado verificado em trés marcadores
moleculares, assim como em caracteristicas agronémicas,

As baixas correlagdes entre as distancias genéticas obtidas em diferentes tipos de
marcadores moleculares e caracteristicas agrondmicas avaliadas em locais diversos
demonstram a importdncia da andlise complementar do marcador molecular/

agrondmico em estudos mais completos da variabilidade genética.
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7. TABELAS E FIGURAS

Tabela 1. Genotipos de cevada utilizados para
estudo de diversidade genética, pais de origem
(Origem) e numero de fileira de graos (NFQG).

Embrapa Cerrados, Planaltina, DF.

Genotipos Origem  NFG

1 MCU 3870 P1 402348 Colombia 6
2 MCU 3502 P1401980 Colombia 6
3 MCU 3449 P1401927 Colombia 6
4 CI 09952 Russia 6
5 MCU 3884 P1 402362 Colombia 6
6 MCU 3852 P1402330 Colombia 6
7 MCU 3865 P1402343 Colombia 6
8 MCU 3634 P1402112 Colombia 6
9 MCU 3750 P1 402228 Colombia 6
10 MCU 3484 P1401962 Colombia 6
11 MCU 3461 P1401939 Colombia 6
12 CI 15565 QB 136-20 Canada 6
13 CI 13715 Colombia 6
14 MCU 3851 P1402329 Colombia 6
15 MCU 3469 P1401947 Colombia 6
16 MCU 3489 P1401967 Colombia 6
17 MCU 3571 P1402049 Colombia 6
18 MCU 3452 P1401930 Colombia 6
19 MCU 3832 P1402310 Colombia 6
20 MCU 3592 P1402070 Colombia 6
21* BRS 180 Brasil 6
22% BRS 195 Brasil 2
23* BRS DEMETER Brasil 2
24* BRS SAMPA Brasil 2
25% BRS SAVANNA Brasil 6
26 CI1 09958 Marrocos 6
27 MCU 3827 P1402305 Colombia 6
28 CI 13683 NUMAR EUA 6
6

29 HHOR 2325/58 P1329126 Afeganistdo

*Genotipos utilizados como testemunhas
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Tabela 2. Correlagdes entre as distancias genéticas entre 29 gendtipos
elite de cevada obtidas a partir de trés marcadores moleculares (ISSR,
SSR e RAPD) e caracteristicas agrondmicas avaliadas em dois
ambientes (CPAC e SPM). Embrapa Cerrados, Planaltina, DF.

Marcadores ISSR SSR RAPD SPM
ISSR

SSR -0.0427

RAPD -0.0158 0.1536**

SPM 0.2093**  0.0213 0.0561

CPAC 0.3535**  -0.0459 0.0459  0.3764**




Tabela 3. Contribui¢do Relativa para a Diversidade Genética, utilizando o método de Singh
para as caracteristicas rendimento estimado de graos (Rend), classificacio comercial de
primeira (Classl), peso de mil sementes (PMS), altura de plantas (Altura) grau de
acamamento (Acam) e ciclo de espigamento (Ciclo) avaliadas em dois ambientes (CPAC e
SPM). Embrapa Cerrados, Planaltina, DF.

SINGH (%)

CPAC SPM
Rend 12,27 44,47
Classl 55,01 17,06
PMS 18,51 3,99
Altura 1,87 5,85
Acam 0,97 16,53
Ciclo 1,14 12,10
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