) POSSIBILIDADES
E NEPEX

ENCONTRO DE ENSINO,
PESQUISA E EXTENSAO

11° ENEPE UFGD - 8° EPEX UEMS

NO MUNDO DO TRABAI.HO

CARACTERIZACAO MORFOLOGICA DE LINHAGENS S2 DE MILHO  PIPOCA
VISANDO A SELECAO DE GENITORES PARA CRUZAMENTOS DIA LELICOS.

Everson Rader (everson_rader@hotmail.com); Priscila Carvalho Da  Silva
(carvalhopris@hotmail.com); Caroline Gabbi (carol_gbbi@hotmail.com); Vander Berres
(vanderberresl0@gmail.com); Leonardo Garahi Lopes I¢oglopes10@gmail.com); Liliam
Silvia Candido (lilamcandido@ufgd.edu.br)

Nos programas de melhoramento genético de milhocpimjue objetiva o desenvolvimento de
hibridos é fundamental o conhecimento da divergégenética entre os genotipos da populacéo de
estudo. Por meio de diferentes técnicas de amélitevariada é possivel estimar a distancia geaétic
entre os gendtipos e assim, auxiliar a escolhgeoiores para cruzamentos e obtencgéo de hibridos
com caracteristicas desejaveis. O objetivo desgbalino foi estimar a divergéncia genética baseada
em medidas de dissimilaridade, aferida por caresterorfoagronémicos de progénies S2 de milho
pipoca, visando a selecdo de genitores para glzam programa de melhoramento genético. O
experimento foi conduzido na Fazenda Experimeradliversidade Federal da Grande Dourados,
em Dourados, MS, na safra 2016-2017. Foram avalialgrogénies S2 no delineamento de blocos
casualizados, com trés repeticdes, sendo avalibflasracteristicas. No estudo multivariado de
divergéncia genética foram utilizados os métodosagieipamento de Tocher e hierarquico da
distancia média (UPGMA) e a andlise baseada enawasi canodnicas, todos fundamentados na
distancia generalizada de Mahalanobis, como medeladissimilaridade. Houve diferencas
significativas entre as progénies para as caratitars florescimento feminino, florescimento
masculino, altura de plantas, diametro de colmolif@idade, nimero de plantas acamadas e
quebradas e capacidade de expansdo. Pelo métodiinmieacdo de Tocher, foram formados 9
grupos, destacando trés grupos que apresentaramprogénie cada, sendo elas 14, 11 e 2,
respectivamente. Assim, essas progénies foramiasiaargentes de acordo com essa metodologia,
pois foram agrupadas de forma unitaria. Ja pelado&igia das variaveis canbnicas e o método de
UPGMA as progénies foram agrupadas em 7 grupastoist Os métodos de otimizacdo de Tocher
e variaveis candnicas foram concordantes em rekagdogénie 11 como uma das mais divergentes.
No método de Tocher, a progénie 2 foi agrupadaded unitaria e comparando com o método de
variaveis canodnicas, essa progénie pode ser coadadeomo uma das mais divergentes. Por meio
do agrupamento UPGMA foi evidenciado resultadosilaies ao apresentado pelo método de
otimizacdo de Tocher, diferenciando-se somenteetsigdo as progénies 11 e 2 que formaram um
grupo isolado no método de Tocher, e passaramoapoi@r dois diferentes grupos pelo método
UPGMA. Por essa metodologia destaca-se o agrupardanprogénie 14 de forma unitaria, sendo
considerada uma das mais divergentes. E possineluioque os métodos de agrupamentos foram
similares entre si, concordando parcialmente ngposipdo dos agrupamentos. As progénies 2, 11 e
14 se apresentaram como as mais divergentes sriztfepaogénies estudadas, podendo ser utilizadas
como genitores em possiveis cruzamentos futur@sqgiaencao de hibridos de milho pipoca.
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