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RESUMO: Objetivando avaliar a divergéncia genética de genotipos de girassol provenientes
da EMBRAPA/SOJA, foram conduzidos e avaliados 19 gendtipos na darea experimental
pertencente a EMPAER de Cdceres-MT, utilizando o delineamento experimental de blocos
casualizados com quatro repeti¢oes, avaliando cinco caracteristicas. Os dados foram
submetidos, a andlise de varidncia e ao teste de Tukey (a 5% de probabilidade), a

divergéncia genética foi estimada a partir da distincia generalizada de Mahalanobis (D) e

pelo método de agrupamento de Tocher e de UPGMA, utilizando o recurso computacional
Genes. A andlise de variancia revelou diferengas significativas a 1% de probabilidade entre
0s genotipos para a maioria das caracteristicas avaliadas. Os gendtipos HLT 5002 e EXP
1452 foram os mais dissimilares, enquanto que os HELIO 358 e BRS-GIRA 26 apresentaram
maior similaridade. Os caracteres altura de planta e florescimento contribuiram com 68% da
divergéncia genética, entre os genotipos analisados. Os métodos de agrupamento de Tocher e
UPGMA foram eficientes e semelhantes na representagdo da distancia morfologica entre os
genotipos avaliados. As trés primeiras Variaveis Canonicas foram suficientes para explicar
cerca de 89,04% da variagdo total observada. Logo, os resultados obtidos poderdo
proporcionar avangos tecnologicos para o melhoramento genético da cultura do girassol.

PALAVRAS-CHAVE: Helianthus annuus L. melhoramento de plantas. variabilidade genética.

GENETIC DIVERGENCE BETWEEN GENOTYPES OF SUNFLOWER

ABSTRACT: Objetivando avaliar a divergéncia genética de 19 gendtipos de girassol
provenientes da EMBRAPA/SOJA, foram conduzidos e avaliados na drea experimental
pertencente a EMPAER de Caceres — MT, utilizando o delineamento experimental de blocos
casualizados com quatro repeti¢oes, avaliando cinco caracteristicas. Data were subjected to
analysis of variance and Tukey test (5% probability), the genetic divergence was estimated
from the generalized Mahalanobis distance (D..) and by the Tocher method and UPGMA,

using the computational resource Genes. The analysis of variance revealed significant
differences at 1% probability among the genotypes for most evaluated characteristics. The
genotypes HLT 5002 and EXP 1452 were dissimilar, while the genotypes HELIO 358 and
BRS-TURN 26 had higher similarity. The characters plant height and beginning of flowering
contributed to 68% of the genetic divergence among 19 sunflower genotypes. The Tocher and
UPGMA cluster analysis were efficient and similar in the representation of morphological
distance between the genotypes evaluated. The first three canonical variables were sufficient
to explain around 89.04% of the total variation showerd. Therefore, the results obtained may
afford technological advances for genetic improvement of the sunflower cultivation.
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INTRODUCAO

O girassol (Helianthus annuus L) é uma Asteraceae de ampla adaptabilidade a
diferentes condigdes edafoclimaticas (Ungaro, 1981). A sua crescente demanda estd associada
a extragdo de 6leo de excelente qualidade para consumo humano, fabricacdo de racdo animal
e matéria-prima para a producdo de biodiesel. A cultura é considerada uma importante
alternativa econdmica em sistemas de rotagdo, consdrcio e sucessao de cultivos nas regides
produtoras de graos (Porto et al., 2007).

Embora, seja uma cultura em expansao, hé a necessidade de adequa-la aos diferentes
sistemas de producdo das principais culturas de graos do Brasil, sendo imprescindiveis os
esfor¢cos dos programas de melhoramento genético para o desenvolvimento de genotipos que
apresentem, simultaneamente, alto teor de oleo, ciclo precoce, porte reduzido, resisténcia a
fatores bidticos e abidticos, além de alto potencial produtivo (Oliveira et al., 2005; Porto et
al., 2007). Neste sentido, pesquisas em melhoramento genético estdo sendo realizadas para
obtencao e avaliacdo de gendtipos sob aspectos importantes no processo produtivo (Messetti e
Padovani, 2004).

A estimativa da divergéncia genética entre diferentes gendtipos de girassol vem sendo
estudada, com a finalidade de selecionar genitores para a formagdo de hibridos ou ainda na
formag¢do de novas populagdes segregantes, oriundas do intercruzamento de gendtipos
divergentes com caracteristicas agrondmicas complementares (Manjula et al., 2001;
Miljanovic et al., 2000; Subrahmanyan et al., 2003; Rao et al., 2004; Amorin et al., 2007).

De acordo com Barelli et al. (2009), estudos sobre divergéncia genética sdo de grande
importancia em programas de melhoramento, por fornecerem parametros para a identificagao
de genitores que, quando cruzados, possibilitam maior efeito heterdtico na progénie e maior
probabilidade de recuperar gendtipos superiores nas geragdes segregantes, além de facilitarem
o conhecimento da base genética da populagao.

Para determinar quao distante geneticamente uma populagdo ou gendtipo ¢ de outra ¢é
necessario a utilizagdo de métodos biométricos, onde se quantifica ou se estima a heterose,
que sdo analisados pela estatistica multivariada permitindo unificar multiplas informagdes de
um conjunto de caracteres (Sudré et al., 2005). Neste contexto, varios métodos podem ser
utilizados, dentre eles estdo a distdncia generalizada de Mahalanobis, a qual leva em
consideragdo as varidncias e covariancias residuais existentes entre as caracteristicas
mensuradas (Cruz e Carneiro, 2003) e o método de agrupamento e/ou dispersdo grafica. Os

métodos de agrupamento buscam separar um grupo original de observagdes em varios
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subgrupos, de forma a obter homogeneidade dentro e heterogeneidade entre os subgrupos.
Dentre estes métodos, os hierarquicos e os de otimizagdo sdo empregados em grande escala
pelos melhoristas de plantas (Bertan et al., 2006).

Portanto, objetivou-se no presente trabalho quantificar a variabilidade genética
disponivel em diferentes genotipos de girassol e identificar quais caracteristicas

morfoagrondmicas, dentre as avaliadas, contribuem significativamente para essa divergéncia.

MATERIAL E METODOS
O experimento foi instalado no Centro de Pesquisa e Extensdo de Céaceres — MT, da
Empresa Mato-grossense de Pesquisa e Extensdo Rural (EMPAER). Foram avaliados 19
genotipos de girassol oriundos da EMBRAPA/SOJA, os quais fazem parte do programa de
Melhoramento genético de girassol EMBRAPA/SOJA (Tabela 1).

Tabela 1 - Genotipos de girassol identificados quanto & empresa obtentora e pais de origem
(Céceres-MT, 2008)

Genotipo Empresa Origem
1 EXP 1452 Seminium Argentina
2 ZENIT Sembras Brasil
3 SEM 8§22 Sembras Brasil
4 EXP 1450 Seminium Argentina
5 NEON Sembras Brasil
6 AGROBEL 960 Seminium Argentina
7 M 734 Dow Agroscience Argentina
8 HELIO 358 Helianthus Brasil Brasil
9 HLT 5004 Helianthus Brasil Brasil
10 V 20041 Advanta Argentina
11 HLT 5002 Helianthus Brasil Brasil
12 HLS 07 Helianthus Brasil Brasil
13 TRITON MAX Sembras Brasil
14 Embrapa 122 Embrapa Brasil
15 BRS-GIRA 26 Embrapa Brasil
16 MG 100 Dow Agroscience Argentina
17 NTO 3.0 Dow Agroscience Argentina
18 HLE 15 Helianthus Brasil Brasil
19 Paraiso 33 Nidera Brasil

Cada genotipo foi semeado em uma parcela de quatro linhas de 6,0m de comprimento
espacadas de 0,70m e com 4area util de duas linhas centrais, eliminando-se 0,50m de cada

extremidade da parcela. A distancia entre plantas foi de 0,30m, totalizando 21 covas por linha.
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A densidade da semeadura foi trés sementes por cova, totalizando uma populagdo média de
45.000 plantas por hectares.

A adubagio de plantio foi realizada no sulco, com 260 kg ha™, da formula 4-30-16 (10
kg ha™ de N, 80 kg ha de PO, 40 kg ha™' de K,0) e 2 kg ha™ de Boro. A adubagio de

cobertura foi realizada 32 dias apos a emergéncia das plantas, com 200 kg ha™' de sulfato de
amonio. Fez-se o desbaste 15 dias apos a emergéncia das plantas, deixando 21 plantas por
linha. Os demais tratos culturais foram realizados para o bom andamento do experimento.

O delineamento experimental utilizado foi o de blocos casualizados com quatro
repetigdes e dezenove tratamentos. Os caracteres morfologicos mensuradas neste experimento
foram: florescimento (FL, em dias): 50% das plantas na parcela apresentam pétalas amarelas;
Maturagdo fisiologica (MF, em dias): quando 90% das plantas da parcela apresentam
capitulos em bracteas de coloragdo entre amarelo e castanho (30% de umidade nos aquénios);
Altura de plantas (AP, em cm): medida da base do solo até a inser¢do do capitulo, em dez
plantas competitivas da parcela util; Curvatura do caule (CC): segundo critérios de Castiglioni
et al., (1994) segue-se uma escala de 1- nenhuma curvatura até 7 — totalmente curvado.
Avaliagao visual realizada na maturagao fisioldgica; Didmetro de Caule (DC, em cm): obtido
através da média de 20% das plantas competitivas na area 1til da parcela medida no ponto de
maturagao fisiologica.

Os dados dos caracteres morfologicos foram submetidos a andlise de variancia
utilizando o teste de F, a comparacdo das médias pelo teste de Tukey. A divergéncia genética
entre os genotipos foi estimada a partir da distincia generalizada de Mahalanobis (D), o
agrupamento pelo método de otimizacdo de Tocher e por meio de analises de Variaveis
Candnicas, utilizando o recurso computacional Genes (Cruz, 2013) e o método de

Agrupamento Médio Entre Grupos (UPGMA), pelo programa computacional R.

RESULTADOS E DISCUSSAO
Os resultados da variancia para as cinco caracteristicas avaliadas (Tabela 2), foram
detectadas diferencas significativas (P<0,01) para a maioria das caracteristicas avaliadas,
exceto para didmetro do caule (DC), este fato indica que, pelo menos, um dos genotipos difere
significativamente dos demais em relagdo as caracteristicas avaliadas, evidenciando a
existéncia de variabilidade genética entre os gendtipos avaliados.
O coeficiente de variacdo experimental foi de baixa magnitude e oscilou entre 8,18%

para florescimento (FL) a 11,63% para DC. Amorim et al., (2007) avaliando a divergéncia
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genética em girassol constataram valores semelhantes para o coeficiente de variagdo que

oscilou de 2,76 a 25,85% para estas mesmas caracteristicas avaliadas.

Tabela 2 - Valores e significancias dos Quadrados Médios (QM) e coeficientes percentuais
da variag¢do experimental, com base na média das parcelas para as cinco caracteristicas, em 19
gendtipos de girassol (Caceres-MT, 2008)

Quadrados Médios"

F GL

v FL MF AP CC DC
Blocos 3 15,31 77,91 56,37 0,39 18,64
Tratamentos 18 113,58** 59,19%* 978,61*%* 1,47%* 3,52
Residuo 54 18,76 15,27 83,49 0,35 3,31
Média - 52,97 93.97 133,20 4,67 15,66
CV (%) - 8,18 4,16 6,86 12,72 11,63

" FL: Florescimento (dias); MF: Maturagio Fisiologica (dias); AP: Altura de Planta (cm); CC: Curvatura do
Caule (escala de 1 — nenhuma curvatura até 7 — totalmente curvado); DC: Didmetro do Capitulo (cm).

** * significativos respectivamente nos niveis de 1% e 5% de probabilidade, pelo teste F.

™S ndo significativo, pelo teste F.

Diante das médias dos 19 genotipos em relagdo as cinco caracteristicas avaliadas e o
resultado do teste de comparagdo de médias pelo teste de Tukey (Tabela 3), pode-se inferir
que houve diferenca significativa entre as médias de quatro caracteristicas, exceto para DC.

Para o carater FL, o gendtipo V 20041, em valor absoluto (60 dias) foi o que
apresentou o maior periodo para o florescimento, porem ndo diferiu estatisticamente dos
demais gendtipos. Os gendtipos EXP 1452 e o HLE 15, em valor absoluto com FL de 43,50 e
45,00 dias, respectivamente, foram mais precoces, ndo diferindo estatisticamente de outros
genotipos.

Quanto a maturagdo fisiolégica (MF), os genotipos mais precoces foram HLE 15 e
Embrapa 122, apresentando valor absoluto de maturagdo de 86,5 e 89,5 dias, respectivamente.
e 0 genotipo mais tardio foi o EXP 1450, pro apresentar maturagao fisiologica de 103 dias. As
médias do gendtipo Embrapa 122 (considerado precoce), para FL e MF estdo dentro do
intervalo apresentado no ensaio conduzido pela Embrapa Soja na cidade de Céaceres-MT em
2006 (Embrapa, 2007). Fator que fortalece a indicacdo deste genotipo quanto ao seu potencial
de precocidade.

De acordo com Oliveira et al. (2005) os programas brasileiros buscam selecionar
gendtipos precoces, visando aproveitar a entressafra das grandes culturas, fato ainda pouco
explorado na Argentina, onde o girassol ¢ cultivado como cultura principal e seu ciclo varia

de médio a tardio. A sele¢do nesses dois ambientes distintos pode ter contribuido para a
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separacgdo, em diferentes grupos, dos genotipos pertencentes aos programas de melhoramento

brasileiros e argentinos.

Tabela 3 - Analise comparativa de médias, pelo teste Tukey, dos 19 genétipos de girassol em
relacdo as quatro caracteristicas significativas avaliadas (Caceres-MT, 2008)

Genotipo FL (dias) MF (dias) AP (cm) CC(-7)
EXP 1452 43,50 e 92,75 bed 113,75 ef 4,00 be
ZENIT 47,50 bede 91,75 bed 117,00 def 5,50 ab
SRM 822 54,50 abcde 91,00 bed 134,83 bede 4,00 be
EXP 1450 55,00 abcd 103,00 a 138,75 bed 3,75¢
NEON 59,25 a 97,25 abc 135,25 bede 5,00 abc
AGROBEL 960 51,50 abcde 92,25 bed 120,33 de 4,75 abc
M 734 53,25 abcde 97,75 abc 128,66 cde 5,50 ab
HELIO 358 47,75 bede 92,75 bed 134,08 bede 5,00 abc
HLT 5004 57,25 abc 92,25 bed 153,83 ab 4,75 abc
V 20041 60,00 a 93,00 abcd 164,33 a 4,50 abc
HLT 5002 55,75 abed 96,00 abcd 93,66 f 4,00 be
HLS 07 58,75 ab 93,25 abcd 139,91 bed 4,75 abc
TRITON MAX 58,00 abc 100,00 ab 135,00 bede 4,00 bc
Embrapa 122 50,00 abcde 89,50 cd 129,58 cde 5,25 abc
BRS-GIRA 26 47,25 cde 90,50 bed 138,66 bed 5,00 abc
MG 100 58,75 ab 94,25 abcd 150,91 abc 4,25 abc
NTO 3.0 56,25 abcd 96,00 abcd 144,66 abc 5,00 abc
HLE 15 45,00 de 86,50 d 130,49 bede 5,75 a
Paraiso 33 47,25 cde 95,75 abcd 127,16 cde 4,00 be

* Médias seguidas de mesma letra ndo diferem estatisticamente a 5% de probabilidade pelo teste Tukey.

Para a caracteristica altura de planta (AP), com média de 133,2 cm, apresentando valor
absoluto de variando entre 164,33 cm e 93,66 cm para os gendtipos V20041 ¢ HLT 5004,
respectivamente. Essa média esta proxima da observada por Amorim et al. (2007) de 123 cm
para essa caracteristica. Pires et al. (2007) afirmam que uma maior altura de plantas reflete em
maior nivel de acamamento e quebramento de colmo. Além disso, no processo de colheita
mecanizada, capitulos de plantas mais baixas, acamadas ou quebradas tendem a passar por
baixo da plataforma sem entrar no processo de trilha e plantas muito altas acabam sendo
jogadas para fora da plataforma apos o corte, aumentando as perdas relacionadas a colheita.

De acordo com Castiglioni et al. (1994) a curvatura do caule apresenta sete
classificagdes, variando de plantas com caule reto e capitulos voltados para cima (1) a plantas
com caule quebrado com capitulo aderido ou se desprendendo do caule (7). Neste trabalho a
média de classificacdo obtida foi de 4,67 cm. Este valor ¢ favoravel, segundo o autor, uma vez
que as plantas com classificagdo intermediaria (inclinagdo média) sdo as mais desejadas, por

apresentarem menor risco de danos provocados por passaros e pela dificuldade de escoamento
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de 4gua dos capitulos, como ocorre com as plantas de classificagdo 1 ou de perdas de capitulo
durante a colheita mecanizada, com maior propensao de acontecer na classificacio 7.

A auséncia de diferengas significativas para a caracteristica DC pode ser devido ao
fato dos gendtipos apresentarem um valor padronizado entre as médias dessa caracteristica.
Segundo Vieira (2005), a reducdo de luminosidade, a temperatura e o fotoperiodo sdo os
principais fatores que afetam o didmetro de capitulos. Como todos os genotipos foram
expostos as mesmas condi¢des ambientais, € ndo ocorrendo oscilagdes bruscas para estas
variaveis durante o periodo de realizagdo do experimento, ndo se observou grandes diferencas
para os valores de didmetro do capitulo.

Para as cinco caracteristicas avaliadas, os gendtipos mais dissimilares foram o 10 (V
20041) e 11 (HLT 5002), por apresentarem o maximo de distdncia, com valor da Distancia
Generalizada de Mahalanobis de D’ (72,56). A menor magnitude de distancia foi
apresentada pelos gendtipos 08 (HELIO 358) e 15 (BRS-GIRA 26), em virtude do valor de
D’ (0,73), comportando-se como os mais similares. Dentre as maiores distincias
apresentadas de cada genoétipo verificou-se que o genotipo 01 (EXP 1452) apresentou, em
relacdo a formagdo de pares dissimilares com os demais gendtipos, cinco entre as dez
possibilidades de formacdo de pares, e o genotipo 04 (EXP 1450) apresentou trés
possibilidades entre as dez. Para as combinagdes mais similares entre todos os genotipos, um
deles participa em mais de uma combinacdo, o gendtipo 08 (Helio 358) que participa em
combinag¢des com os genotipos 15 (BRS-GIRA 26), 14 (Embrapa 122) e 18 (HLE 15).

De acordo com Maluf et al. (1983), a utilizagdo de medidas de dissimilaridade
genética como preditoras do valor do hibrido no inicio de programas de melhoramento, onde
se dispde de um grande nimero de gendtipos, ¢ uma ferramenta util, pois a escolha de
progenitores para hibridacdo, ao invés de aleatdria, poderia ser realizada por meio de um
estudo de diversidade genética limitando-se os cruzamentos apenas entre as combinagdes
mais promissoras, com economia de tempo ¢ mao de obra. Utilizando genétipos dissimilares,
apresentando médias altas para caracteristicas complementante e distintas entre si.

O método de agrupamento de Tocher possibilitou a divisdo dos 19 genotipos em
quatro grupos distintos. O grupo I reuniu o maior nimero de genétipos (HELIO 358, BRS-
GIRA 26, Embrapa 122, HLE 15, ZENIT, Paraiso 33, M 734, SEM 822 ¢ AGROBEL 960). O
grupo II reuniu oito gendtipos (HLS 07, NTO 3.0, MG 100, HLT 5004, EXP 1450, V 20041,
NEON e TRITON MAX). Para ambos os grupos, sugere-se 0s genotipos reunidos em cada

grupo fazem parte de um mesmo grupo heterotico. Para os grupos III e IV, ambos foram
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constituidos apenas por um genétipo cada, sendo o EXP 1452 e HLT 5002, respectivamente,
comprovando a dissimilaridade destes dois gendtipos ja evidenciada na distdncia generalizada
de Mahalanobis.

A comparagdo das médias, obtidas pelo teste Tukey, para as caracteristicas FL. e MF,
foram concordantes com os grupos gerados pelo método de agrupamento de Tocher,
permitem inferir sobre diferencas entre os grupos (Tabelas 3). No grupo I e III, estdo
presentes gendtipos com intervalos entre o FL e a MF menores, classificados como precoces,
enquanto que no grupo II estdo inclusos apenas genotipos mais tardios. Além disso, em valor
absoluto, os gendtipos mais precoces como o HLE 15 e Embrapa 122 s3o de origem
brasileira, enquanto que os genotipos mais tardios (V 20041 ¢ EXP 1450) sdo de origem
argentina.

Resultados diferentes ao deste trabalho foram observados por Rigon et al. (2012)
avaliando a dissimilaridade genética entre cultivares de girassol em diferentes localidades por
meio de caracteres quantitativos, observaram que o agrupamento de Tocher,
independentemente do ambiente, obteve a formagdo de trés grupos, demonstrando bom grau
de diversidade genética. Silva et al. (2011) avaliando a distancia genética em 24 genotipos de
girassol no municipio de Augusto Pestana-RS, observaram que o método de grupamento de
Tocher possibilitou a distribuicdo dos genotipos de girassol avaliados em cinco grupos
distintos.

O resultado obtido na andlise de agrupamento (UPGMA) mostrou a formacao de trés
grupos distintos (Figura 1). O grupo I agrega apenas o gendtipo LHT 5002, o qual mostrou a
maior distancia entre os genotipos, equiparando-se ao método de Tocher que também isolou
este genotipo em um grupo distinto dos demais. O Grupo II formado pelos gendtipos SEM
822, ZENIT, AGROBEL 960, HLE 15, Embrapa 122, HELIO 358, BRS-GIRA 26, EXP 1452
e Paraiso 33. J4 o Grupo III é formado pelos genotipos V20041, HLT 5004, MG 100, EXP
1450, TRITON MAX, M 734, NEON, HLS 07 e NTO 3.0.

O dendrograma de UPGMA foi concordante com as distancias de Mahalanobis, onde
os genotipos 08 (HELIO 358) e 15 (BRS-GIRA 26) sdao os mais similares, e os genotipos
mais dissimilares sao HLT 5002 e EXP 1452, sendo que o gendtipo HLT 5002 pertence ao
Grupo I e o gendtipo EXP 1452 pertence ao Grupo I1.
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Figura 1 - Dendrograma obtido a partir de cinco caracteres agrondomicos, avaliados em 19
genotipos de girassol, com base na distancia de Mahalanobis (Caceres, 2008).

Vogt et al. (2012) estimando a divergéncia fenotipica entre 17 genotipos de girassol no
municipio de Papanduva-SC, observaram a formagdo de trés grupos pelo método de
UPGMA. Silva et al. (2011) avaliando a distdncia genética em 24 gendtipos de girassol no
municipio de Augusto Pestana-RS, observaram que o método de grupamento de UPGMA
agruparam os genotipos em cinco grupos distintos.

A avaliagdo da diversidade genética, utilizando a técnica de andlise de Variaveis
Candnicas (Tabela 4) indicou que as trés primeiras Varidveis Canonicas explicam cerca de
89,04% da variagdo total (61,55% para a primeira, 15,97% para a segunda e 11,5% para a

terceira).

Tabela 4 - Estimativas de autovalores (A;) correspondentes as percentagens de variacao,
explicadas pelas varidveis canonicas (VC;), e coeficientes de ponderagdo (autovetores) de
cinco caracteristicas, avaliadas em 19 gendtipos de girassol (Céceres - MT, 2008)

V(G Autovalores Autovetores associados

Ai Acumulado (%) FL MF AP cC DC
VClI 61,55 61,55 0,117 0,095 0,106 -0,135 0,156
VC2 1597 77,53 0,055 0,097 -0,031 -1,047 0,012
VC3 11,50 89,04 0,100 0,120 -0,027 1,388 -0,226
VC4 8,38 97,42 -0,176 0,204 0,034 0,168 -0,194
VC5 2,57 100,0 -0,004 0,708 -0,005 0,378 0,476

""FL: Florescimento (dias); MF: Maturagio Fisiologica (dias); AP: Altura de Planta (cm); CC: Curvatura do
Caule (escala de 1 — nenhuma curvatura até 7 — totalmente curvado); DC: Diametro do Capitulo (cm).

Resultados semelhantes forma observados por Coimbra et al. (2009) avaliando o

desempenho produtivo e a divergéncia genética de 14 cultivares de girassol na regido de
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Palmas, observaram que as trés primeiras varaveis canonicas explicaram 84,24% da variagao
total. Entretanto diferem do trabalho realizado por Vogt et al. (2010) onde estimando a
divergéncia genética entre 17 cultivares de girassol com base em caracteres morfologicos e
fisiol6égicos municipio de Papanduva-SC, observaram que apenas duas foram suficientes para
representar 83,90% da variancia genética dos cultivares.

A visualizagdo da dispersdo grafica (Figura 2) mostra a existéncia de divergéncia
genotipica entre os 19 gendtipos de girassol para os cinco caracteres avaliados. No grupo 1,

foram agrupados os gendtipos 11 (HLT 5002) e 02 (ZENIT).
20.5 4+

15.5

14.5

13.5

12.5

11.5

10.5
26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36

vC1i

Figura 2 - Dispersao grafica dos escores, em relagdo aos dois eixos representativos das trés
primeiras Varidveis Candnicas (VC1, VC2 e VC3), obtidas de cinco caracteristicas avaliadas
em 19 genotipos de girassol (Caceres-MT, 2008).

O grupo II agregou-se apenas o gendtipo 01 (EXP 1452). O grupo III foi formado
pelos genodtipos 18 (HLE 15), 06 (Agrobel 960), 14 (Embrapa 122), 19 (Paraiso 33), 08
(HELIO 358), 15 (BRS-GIRA 26) e 03 (SRM 822). No grupo IV, os gendtipos 07 (M734) e 5
(NEON). O grupo V formado pelos genoétipos 13 (TRITON MAX), 12 (HLS 07), 04 (EXP
1450), 17 (NTO 3.0), 16 (MG 100) e 09 (HLT 5004). E no grupo VI, foi agrupado apenas o
genotipo 10 (V20041). Diante dos dados, pode-se constatar que entre os 19 gendtipos

avaliados existe ampla divergéncia genética e que estes resultados sdo parcialmente

Journal of Agronomic Sciences, Umuarama, v.7,n.1, p.1-13,2018.



11

concordantes com os apresentados pelos Métodos de Otimizagdo de Tocher e Hierarquico
UPGMA.

A andlise para estimar a contribuicdo relativa de cada caracteristica para a expressao
da divergéncia genética, segundo critério de Singh (1981) baseado na Distancia Generalizada
de Mahalanobis indicou que os caracteres AP (47,65%) e FL (21,33%), foram os que mais
contribuiram para a divergéncia total entre os 19 gendtipos de girassol (68,98%), enquanto
que os caracteres Curvatura do caule (CC) e MF contribuiram com valores proéximos, sendo
13,44% e 13,20%, respectivamente. Por outro lado, a caracteristica DC mostrou-se pouco
expressiva na discrimina¢ao da divergéncia genética (4,35%), o que pode estar relacionado
com o fato da caracteristica ndo apresentar variabilidade genética. Segundo Amorim et al.
(2007) por meio das altas herdabilidades infere-se pela facilidade na selecdo para os
caracteres AP, FL, MF e CC.

Através dos resultados apresentados ¢ possivel identificar gendtipos com
caracteristicas agronomicas complementares e divergentes que podem ser utilizados em
esquemas de hibridagdo e/ou selecdo com o objetivo de incorporar as caracteristicas
favoraveis de cada parental em uma mesma populacdo ou mesmo obter novas linhagens, a
partir desses genotipos, disponibilizando nova variabilidade aos programas de melhoramento
genético da cultura. Cruzamentos entre os genotipos HLT 5002 x EXP 1452; EXP 1450 x
HLT 5004; EXP 1452 x SEM 822; EXP 1452 x ZENIT podem ser promissores para
incremento de variabilidade genética. De acordo com Amorim e Souza (2005) a extragdo de
linhagens a partir de variedades melhoradas e/ou hibridos simples comerciais ¢ uma
alternativa viavel, no caso dos hibridos, ainda é possivel contar com uma grande propor¢ao de

locos favoraveis ja fixados.

CONCLUSOES
Os genotipos HLT 5002 e EXP 1452 foram os mais dissimilares, enquanto que os
gendtipos HELIO 358 e BRS-GIRA 26 comportaram-se como os mais similares. Para os
caracteres altura de planta e florescimento, os mesmos contribuiram com cerca de 68% da
divergéncia genética observada entre os 19 gendtipos de girassol.
Os métodos de agrupamento de Tocher e UPGMA foram eficientes e semelhantes na

representacdo da distdncia morfoldgica entre os genotipos avaliados.
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