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RESUMO

SILVA, Karla Jorge da, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, fevereiro de 2016.
Diversidade genética entre linhagens de sorgo granifero utilizando descritores
morfoagronémicos e marcadores moleculare©rientador: Aluizio Borém de Oliveira.
Coorientadores: Cicero Beserra de Menezes e Leonardo Duarte Pimentel.

O estudo da diversidade genética é fundamental, pois permite a identificacdo de genitores
apropriados que podem ser usados para obtencdo de uma populagdo com maior
variabilidade genética e consequentemente, com melhores possibilidades de combinacdes
alélicas. Neste sentido, objetivou-se com este trabalho avaliar a variabilidade fenotipica e a
diversidade genética de 160 linhagens elites de sorgo granifero, visando a utilizacdo destas
linhagens no desenvolvimento de futuros hibridos e populagées melhoradas. Conduziu-se
um experimento de campo para avaliar 23 descritores morfoagrondmicos, em
delineamento com blocos incompletos, com duas repeticées. Adicionalmente, realizou-se a
extracdo de DNA e as linhagens foram genotipadas com 29.649 marcadores SNPs, por
meio da técnica de GB&énotyping by sequencingds dados morfoagronémicos foram
analisados com base em modelos mistos. As analises de diversidade foram realizadas para
os dados morfoagronémicos e moleculares, a partir de uma matriz de distancias, formando-
se agrupamentos das linhagens através do métoNeigkbor-Joining Foram realizadas
andlises de desequilibrio de ligagcdo, de estrutura populacional e de componentes principais
para os dados moleculares. Paralelamente, avaliou-se 55 hibridos, para estimativas de
correlagBes entre as distancias genéticas dos parentais e rendimento de grdos de seus
hibridos. Os resultados indicaram que: os caracteres morfoagronémicos foram menos
informativos do que os moleculares. Considerarfde 10,2, foi estimada a distancia
variando 100 a 800 kb entre pares de marcadores, sendo considerado um decaimento lento.
A analise populacional indicou a existéncia provavel de duas subpopulacdes nas linhagens.
O agrupamento das linhagens com os dados genotipicos apresentaram-se mais coerentes de
acordo com as caracteristicas dos progenitores; e apesar da baixa variabilidade genética,
houve divergéncia genética entre os grupos de linhagens mantenedoras e restauradoras.
Conclui-se que os materiais avaliados possuem base genética proxima, 0 que sugere a
necessidade de ampliar a diversidade genética do programa de melhoramento de sorgo

granifero para aumentar a probabilidade de obtencao de hibridos superiores.
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ABSTRACT

SILVA, Karla Jorge da, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, February, Géhétic
diversity between grain sorghum inbred lines using morpho-agronomic descriptors

and molecular markers. Advisor: Aluizio Borém de OliveiraCo-advisers: Cicero
Beserra de Menezes and Leonardo Duarte Pimentel.

The study of genetic diversity is essential because it enables the identification of
appropriate genitors for obtaining a population with greater genetic variability and more
possibility of combinationsThis study aimed to evaluate the phenotypic variability and
genetic diversity of 160 grain sorghum elite inbred lines, seeking to use these for
development of future hybrid and improved plant populations. An experiment was carried
out in order to evaluate the 23 morpho-agronomic descriptors in a design of incomplete
blocks with two replications. Additionally, DNA extraction was performed and genotyped
with 29,649 SNPs markers by GBS technique (Genotyping by sequencing).The diversity
analyses were performed based on morph-agronomic and molecular markers data,
obtaining a distance matrix and formictustersof inbred lines through the Neighbor-
Joining method. Analyses of population structure and main components for the molecular
data were performed. In parallel, 55 hybrids were evaluated to estimate the correlations
between genetic distances of genitors and the performance of their hybrids regarding grain
yield. The results indicated that: the morpho-agronomic traits were less informative than
the molecular ones. Considering r2 ~ 0.2, was estimated the distance 100-800 kb between
markers pairs, what is considered a slow decay. The population analysis indicated the
probable existence of two subpopulations in the lines. The grouping of lines with the
genotypic data was more consistent according to the characteristics of the progenitors;
despite the low genetic variability, there was genetic divergence between groups of
maintainers and restorers lines. It was concluded that the evaluated materials have similar
genetic basis, which suggests the need to increase the genetic diversity of sorghum

breeding program to increase the likelihood of obtaining superior hybrids.



1 INTRODUCAO

O sorgo Borghum bicolor(L.) Moench] é uma graminea de origem africana,
introduzida no Brasil pelos escravos. Porém sé no inicio do século XX comecou a ter
importancia econdmica no pais. As plantas de sorgo desenvolveram mecanismos de
adaptacdo para algumas condi¢cdes ambientais, mostrando grande variabilidade genética
para tolerancia a diversos estresses abidticos (TUINSAtRA, 1997). E uma planta de
metabolismo C4 com elevada capacidade fotossintética, sensivel ao fotoperiodo, com
florescimento em dias curtos. A maior parte dos gendtipos de sorgo necessita de
temperaturas superiores a 21°C para um bom crescimento e desenvolvimento
(MAGALHAES, 2003).

O sorgo granifero possui vantagem adaptativa, principalmente resisténcia a seca,
guando comparado a outros cereais, 0 que viabiliza sua producdo em ambientes adversos
as outras culturas. Isso porque 0 sorgo tem mecanismos bioquimicos e morfologicos
adaptados as condicdes de clima quente e seco. Logo, tem-se observado a ampliacao das
areas cultivadas em regiées com pouca ou erratica distribuicdo de chuvas, como a savana
africana e o cerrado brasileiro, neste caso, principalmente nas condi¢cdes de cultivo em 22
safra (SANTOSet al, 2005). Entretanto, a produtividade de sorgo nestes ambientes é
baixa e o potencial produtivo da cultura precisa ser melhor explorado, o que sugere a
necessidade de investimentos no melhoramento genético da espécie.

A caracterizacdo das linhagens geralmente revela particularidades de interesse para
os melhoristas (SINGH, 1991). Existem dificuldades em relacdo a selecdo de gendtipos e a
exploracdo do germoplasma, devido & heranca complexa e pouco conhecida de
determinadas caracteristicas, necessitando de aumento no tempo de desenvolvimento de
novas cultivares (SOUZA, 2001). Desta forma, a exploracdo do germoplasma é importante
para a distincdo de genoétipos superiores a serem utilizados dentro do programa de
melhoramento e envolve a caracterizacao fenotipica, estudos de diversidade genética e
determinacao do grau de relacdo entre genaotipos.

A utilizacdo de recursos genéticos com o intuito de solucionar problemas
relacionados a producdo € bastante laboriosa, pois h4 pouco conhecimento de como
caracteristicas e fatores ambientais podem interagir afetgmeidoamancedos genotipos
(COOPER & BYTH, 1996). A maior parte das variaveis de interesse econdmico pode ser
caracterizada pela heranca complexa e acentuada influéncia ambiental, o que interfere no

desempenho de acessos quando avaliados em diferentes locais (RODRIGIVEZD08)



e, portanto, influencia na estruturacdo dos grupos distintos detectados na caracterizacao
(HOOGERHEIDE, 2009).

O estudo da distancia genética entre cultivares contribui no programa de
melhoramento para o direcionamento de hibrida¢des, conhecimento do germoplasma
disponivel e organizacdo dos recursos genéticos para aplicacdbes no melhoramento de
plantas. O uso de marcadores genéticos como ferramenta na caracterizacdo de diversos
gendtipos e na selecdo indireta tem contribuido para o direcionamento das pesquisas no
melhoramento de plantas. E importante utilizar marcadores moleculares que sejam simples,
rapidos, demandem uma pequena quantidade de DNA, sejam polimorficos e distribuidos
por todo o genoma do individuo. Atualmente, os marcadores SNPs sdo uma ferramenta
poderosa para se estudar a distancia genética em muitas espécies, inclusive o sorgo.

A estimativa do desempeniper sedas linhagens, normalmente é a medida de mais
facil afericdo, porém, o direcionamento de combinacdes nos cruzamentos a@m bas
somente no comportamento médio dos caracteres pode ocasionar dificuldades. Assim o
conhecimento do germoplasma disponivel em termos de desempenho morfoagronémico,
capacidade de combinacdo e dissimilaridade genética é primordial. Desta forma, é
imprescindivel que o melhorista possua materiais com consideravel variabilidade genética
para que obtenha melhores possibilidades de combinacfes superiores durante o andamento
do programa de melhoramento genético (FERH, 1987).

Varios métodos estdo disponiveis para avaliar a divergéncia genética em
populacdes de plantas, diferenciando-se na habilidade em detectar diferencas entre
genotipos. Apesar da variedade de métodos e da extensa colecdo mundial de sorgo, menos
de 3% dos acessos sao utilizados em programas de melhoramento (SANAIOZD05).

E necessario ampliar as informacdes sobre diversidade genética do sorgo granifero,
permitindo com o avanc¢o dos estudos a identificacdo de possiveis genitores ou, até mesmo,
de gendtipos com caracteristicas superiores (DAHLBER#S, 1996).

Neste contexto, objetivou-se com este trabalho avaliar a diversidade genética com
base em descritores morfoagronédmicos e em marcadores moleculares em linhagens elites
de [Sorghum bicolor(L.) Moench] pertencentes ao programa de melhoramento de sorgo
granifero da Embrapa Milho e Sorgo, visando a utilizacdo destes gendtipos em futuros

trabalhos de desenvolvimento de hibridos e popula¢des melhoradas.



2 REVISAO DE LITERATURA

2.1 A cultura do sorgo

A Africa Oriental é considerada como o centro de origem do s&gugtium bicolor
(L.) Moench], embora tenha sido constatada grande variabilidade do sorgo cultivado e
selvagem no Noroeste da Africa. A cultura foi difundida por toda a Africa, pelas rotas de
comércio do oriente médio, chegou a india e posteriormente & China. Na América do
Norte, chegou provavelmente em 1857, nos Estados Unidos, pelos escravos e, depois,
chegou a América Latina e a Australia (SANT&Sl., 2005).

O sorgo selvagem néao € indicado para agricultura atual, mas sim como base para a
formacado de novos germoplasmas, pois apresentam caracteristicas indesejaveis para o
cultivo do sorgo granifero, como: altura elevada, dificuldade na colheita, suscetiveis ao
vento e ainda com maturacdo tardia (VANDERLIP, 1979). Os cultivares utilizados
atualmente sao resultados da intervencdo humana, que melhorou a cultura para atender as
necessidades agricolas, nutricionais e econdmicas, 0 que a tornou de grande importancia
global, sendo atualmente um dos cereais mais cultivados no mundo, adaptados ao cultivo
de regides aridas e semiaridas (DUARTE, 2010).

Nos Estados Unidos foi desenvolvido o Programa de conversdo de sorgo, o qual
tinha como objetivo converter linhagens exoéticas de sorgo tropicais sensiveis ao
fotoperiodo em linhagens insensiveis, sendo adequadas para programas de melhoramento
nos EUA, permitindo a diversificacdo de germoplasma disponivel (STEPHENS
1967). O programa de conversao de sorgo teve grande impacto no melhoramento dessa
cultura, pois atualmente é dificil encontrar hibridos de sorgo cultivados que nédo tenham
germoplasma convertido em seu pedigree.

O sorgo € uma espécie diploide com 2n = 20 cromossomos (SART&S2005),
pertencente a familiBoaceaautdgama, com taxa de fecundacgéo cruzada variando entre 2
a 10% em condicdes normais, resposta fotoperiddica de dias curtos e altas taxas
fotossintéticas (PAUL, 1990). O sistema radicular € constituido por raizes seminais e
adventicias, apresenta colmo ereto, com folhas alternadas e entrend superior denominado
pedunculo. A inflorescéncia (panicula) pode ser compacta, semi-aberta ou aberta. Os
racemos encontram as espiguetas aos pares, sendo uma séssil hermafrodita e uma
pedicelada estaminada (SANTGS al, 2005). O génerdgsorghumé muito diverso,

incluindo espécies cultivadas e espontaneas (SCHERTZ, 1988). O sorgo é dividido em



cinco racas morfoldgicas basicas (bicolor, caudatum, durra, guinea e kafir) e em outras dez

racas intermediarias, que sdo combinacdes entre as racas basicas.

2.2 Importancia do sorgo

O sorgo apresenta diferentes finalidades para seu cultivo, sendo classificado em
sorgo granifero, silageiro, sacarino, biomassa, pastejo e vassoura (RIBAS, 2003). O sorgo
granifero por apresenta porte baixo, € adequado a colheita mecanizada, possui grande
rendimento de grdos e € o mais cultivado. Para sorgo silageiro as plantas devem ser altas e
com boas qualidades bromatolégicas, com elevada producdo de massa verde e de graos
(SANTOS et al, 2005). O sorgo sacarino deve ser alto e de colmo suculento com alta
concentracdo de acucares fermentesciveis e 0 sorgo biomassa deve apresentar
caracteristicas lignocelulésicas adequadas para fins energéticos. O sorgo pastejo é
caracterizado pela formacdo rapida de pastagem e por apresentar boas qualidades
bromatoldgicas, neste caso utilizam-se hibridos interespecificos. Por fim, o sorgo vassoura
€ explorado pela agricultura familiar e suas plantas devem possuir paniculas com raquis
longas para a confeccéo de vassouras (RODRIGUES, 2010).

O sorgo granifero posiciona-se em quinto lugar entre os cereais mais plantados no
mundo, apds o trigo, arroz, milho e cevada (FAO, 2014). Segundo BahiaeFikilo
(2008), a expanséao da producéo de sorgo granifero no Brasil ocorreu com o crescimento da
area plantada nas regides Sudeste e Centro Oeste na safrinha. O plantio normalmente é
realizado apos a safra da soja, como cultura de sucessédo. Portanto € essencial o estudo para
producdo de novos hibridos produtivos e adaptados as diversas regifes do pais. O sorgo
granifero apresenta grande potencial para safrinha permitindo maior flexibilidade na
implantacéo da cultura.

O sorgo pode ser cultivado em areas sujeitas a seca e/ou altas temperaturas, onde a
produtividade de outros cereais ndo é muito viavel economicamente. Essa cultura responde
positivamente ao uso de tecnologia ndo sendo obrigatoriamente uma planta rastica,
entretanto tolerante. Desta forma, os rendimentos abaixo da média encontrado em regides
produtoras no Brasil podem ser justificados ao pouco conhecimento das respostas
fisiologicas das cultivares aos fatores ambientais, manejo, distribuicéo irregular da chuva
em algumas regides e baixa utilizagao de fertilizantes e corretivos (MENEZES, 2015).

No Brasil a area cultivada com sorgo foi de 702 mil hectares, cuja producao de gréos

alcancou 1,92 milhdes de toneladas na safra 2014/2015. Estes valores foram ligeiramente



inferiores aos da safra anterior (2012/2013), cuja producdo atingiu 2,30 milhdes de
toneladas de gréaos colhidos em 806,4 mil hectares (CONAB, 2015).

O sorgo é a base alimentar para mais de 500 milh6es de pessoas em mais de 30
paises, principalmente nas na¢des em desenvolvimento e com problemas de déficit hidrico,
como Africa e Asia, onde o cereal chega a compor 70% do consumo caldrico diario,
evidenciando importante papel deste grédos na seguranca alimentar (MUTISSYA, 2009).
Porém, em muitas regides o0 sorgo ainda é cultivado como cultura marginal. Na América
Central, Asia, Africa, China e RuUssia, os grdos de sorgo séo utilizados para a alimentagéo
humana, sendo empregados oathernativa ao milho na intitulada “cesta basica de graos
forrageiros” (triticale, farelo de arroz, fécula de mandioca e trigo). Enquanto que na
América do Norte e Sul, Europa e Austrdlia sua producdo é destinada principalmente a
producdo de racbes (RODRIGUES, 2010). A utilizacdo do sorgo na alimentacdo animal

proporciona beneficios, como reducédo de custos da racéo, sem perdas nutricionais.

2.3 Melhoramento Genético de sorgo granifero

O melhoramento de sorgo € obtido com a introducdo de materiais genéticos e
metodologias utilizadas para as plantas autbgamas. Normalmente se utilizam as técnicas de
melhoramento de autégamas em sorgo a partir de uma populacdo originaria de um
cruzamento biparental, conduzido manualmente (SANEDSL, 2005). No sorgo é
possivel a exploracdo da recombinacao entre individuos de forma intensa, podendo, assim,
explorar variabilidade gerada em varios métodos de melhoramento de plantas alogamas,
como a macho esterilidade.

Os programas de melhoramento do sorgo granifero tém como objetivo alta
produtividade de grdos, sendo que as caracteristicas exploradas séo: tolerancia ao déficit
hidrico; resisténcia ao acamamento e ao quebramento; auséncia de tanino nos graos; porte
entre 1,0 m e 1,5 m; ciclo precoce a médio; resisténcia as doencas predominantes na regiao
de plantio. As cultivares desenvolvidas, além de serem produtivas, também deve apresentar
estabilidade quanto as variagbes ambientais e responsivas as melhorias no .ambiente
Devido a estrutura e aos mecanismos naturais de polinizacdo do sorgo, a execuc¢do do
cruzamento controlado entre dois individuos € dificil devido a dificuldade em se realizar a
emasculacao. Contudo, a exploracdo comercial de hibridos se tornou possivel a partir de
1954, com a descoberta do sistema de madeolidade genético-citoplasmatica
(STEPHENS & HOLLAND, 1954).



Para realizar o melhoramento visando a obtencédo de hibridos simples, baseando-se
no sistema de macho esterilidade citoplasmatica e/ou genética, sdo utilizadas, pelo menos,
trés diferentes linhagens para obtencdo de um hibrido simples: linhagens R (com alelos
dominantes para restauracdo da fertilidade e citoplasma normal) e outro constituido de
linhagens A (com alelos recessivos para restauracdo da fertilidade e citoplasma estéril),
juntamente com linhagens B (com alelos recessivos para restauracdo da fertilidade e
citoplasma normal). Estes servem como grupos heteréticos na auséncia de informagfes a
cerca da diversidade genética. Os esforcos para determinar grupos heteréticos em sorgo
ndo sao bem sucedidos, pois nao € possivel delinear claramente os padrdes, por isso ha
necessidade de pesquisas que envolvam esses efeitos heteroticos, de acordo com as
combinacgdes hibridas, para que seja possivel revelar um padrdo de interacées de acordo
com os dados moleculares, e que tragam respostas diferenciadas entre os membros dos

grupos e entre grupos distintos.

2.4 Diversidade genética

O sucesso do pré-melhoramento, melhoramento ou da conservacdo de espécies é
dependente do conhecimento da variabilidade da espécie estudada, proporcionando
avancos nas pesquisas de diversidade genética (CRUZ, 2011). Desta forma, € possivel
complementar as informagcbes em relacdo ao material de estudo e, consequentemente,
aumentar a base de conhecimento genético (SANS@E 2005).

Para visualizacdo da distancia genética, € realizada a analise de agrupamento,
baseada em técnicas de analise multivariada cujo objetivo principal é agrupar individuos
com base nas caracteristicas semelhantes, de modo que os individuos sédo reunidos em um
mesmaocluster Em termos gerais, dois métodos de agrupamento séo utilizados: com base
nos métodos de distancia, nos quais uma matriz de distancia é analisada pelo algoritmo de
agrupamento resultando em representacdes graficas (dendrograma ou arvore filogenética)
ou por métodos baseados em maxima verossimilhanca ou Bayesianos (MOHAMMADI,
2003).

Os avancgos das técnicas moleculares tém permitido acessar a variabilidade genética
em varias espécies cultivadas, revelando a diversidade disponivel em bancos de
germoplasma e em programas de melhoramento, mostrando com detalhamento e sem
efeitos causados pelo ambiente, ou seja, sdo indicadores da distancia genética entre

acessos, por causa da sua neutralidade na selecdo, sao utilizados para auxiliar nas



atividades de manutencéo, caracterizacdo, avaliagdo de germoplasma, conservacdo dos
recursos genéticos e aplicacées no melhoramento de plantas (BINMECK002).

Diferentes sistemas de marcadores de DNA tém sido empregados para estudar os
padrdes de diversidade genética entre acessos de sorgo, como(8if8SIR Sequence
Repeats)(RAKSHIT et al, 2012; WANG et al, 2009; RAMU et al, 2013) e os
marcadores SNP$ingle Nucleotide PolymorphistJELSONet al.,2011).

O custo do sequenciamento reduziu significativamente, apés o desenvolvimento da
segunda geragao de sequenciamento (do ingd&s,generation sequencingNGS), sendo
utilizado para genotipagem em larga escala e desenvolvimento de marcadores moleculares
(WETTERSTRAND, 2014). A plataforma de genotipagem por sequenciamento (do inglés,
Genotyping-by-SequencingsBS) € um procedimento NGS que pode ser empregado para
identificar polimorfismos em uma populacdo. Os polimorfismos ocorrem devido a
alteracfes de nucleotideos, como excluséo, duplicacdo, inversdo e/ou insercao, transicao e
transversdo (ELSHIREt al.,2011).

O desequilibrio de ligacdo - DL (do ingl@gmkage disequilibrium)no genoma,
representa a associacao ndo aleatéria entre alelos de diferentes locos em uma populacao
(GUPTA et al., 2005). As analises de ligacdo sdo comumente conduzidas em populacdes
experimentais obtidas a partir de cruzamentos controlados, como as populacdes biparentais
(FLINT-GARCIA et al, 2003). Sendo que o decaimento do DL mostra o quao diverso
encontram-se os dados ou genoétipos analisados, oferecendo base para o estudo da
diversidade. O DL ndo necessariamente resulta de ligacdo fisica, ja que varios fatores
podem causa-lo, como: deriva genética, selecdo, epistasia e a propria estrutura
populacional (YUet al.,2006).

As populacdes exibem um complexo padréo de subdivisbes (estrutura populacional)

e parentesco que podem ser estimados através dos marcadores. Este € um ponto essencial
para a analise de diversidade, uma vez que um determinado marcador pode ser afetado por
um conjunto de efeitos correlatos do restante do genoma (HOFFMAN, 2013).

Desta forma, as estimativas de dissimilaridade auxiliam o melhorista, pois
guantificam e informam sobre o grau de parentesco entre pares de acessos, contribuindo
para a compreensdo das diferencas genéticas, realizando a identificacdo dos melhores
genotipos a serem utilizados e de possiveis duplicatas nos bancos de germoplasma, o que
aumenta o trabalho do curador e reduz o espaco disponivel para conservacdo de outras
amostras, sem contribuir para o enriquecimento da variabilidade genética (VAN HINTUM

& VISSEN, 1995). Desta forma, permite a identificacdo de genitores adequados para



obtencdo de uma populacdo com maior variabilidade genética e com maior possibilidade
de combinacdes que aumente o desempenho dos hibridos, como possivel formacdo de
grupos heteroticos (CRUZ, 2003).

3 MATERIAL E METODOS

Foram avaliadas 109 linhagens restauradoras e 51 linhagens mantenedoras de sorgo
granifero  (ANEXO), que fazem parte do grupo de linhagens do programa de
melhoramento de sorgo granifero da Embrapa Milho e Sorgo, em Sete -1MGoas
partir de avaliagbes morfoagronémicas e genotipicas.

Os dados foram estudados por diversos métodos: desequilibrio de ligagéo, estrutura
populacional, componentes principais e agrupamentbdl@ighbor-Joining.

Adicionalmente, a distancia genética estimada para algumas linhagens foram
comparados com 55 hibridos gerados a partir das linhagens em avaliacdo, a fim de se

comprovar a existéncia de variabilidade na populagcao estudada.

3.1 Avaliacéo fenotipica das linhagens de sorgo granifero

Para avaliacdo fenotipica foi conduzido um experimento de campo na area
experimental da Embrapa Milho e Sorgo, localizada em Sete lagoas, regido central de
Minas Gerais, latitude Sul9°27°57” e longitude Oeste 44°14°49”, clima tropical de
altitude, com verdes quentes e chuvosos e invernos secos. As parcelas experimentais foram
constituidas por 1 fileira de 5 m, com espacamento de 0,50 m entre fileiras, em
delineamento com blocos incompletos, com duas repeticoes.

Algumas caracteristicas foram baseadas nas “Instru¢des Para Execugdo dos Ensaios
de Distinguibilidade, Homogeneidade e Estabilidade de Cultivares de s®ogghlim
bicolor (L.) Moench]”. As caracteristicas avaliadas foram de acordo com 0s descritores
minimos de sorgo proposto pelo Ministério da Agricultura, Pecuéria e Abastecimento
(MAPA, 1997), sendo eles:

1. Largura da 3lamina foliar a partir da folha bandeira: curta, média e Lengg;

2. Comprimento da®8amina foliar a partir da folha bandeira: curta, média e lorQE;

3. Forma e extensédo do pedunculo: visivel acima da folha bandeira, medida na maturidade
fisiol6gica, em cm, entre a ligula da folha bandeira e a base da panifja

4. Diametro do colmo, medido de 15 a 20 cm do sdBiP;



5. Comprimento da raquis principal da panicula, medido da base da panicula ao apice da
raquis— CRC,;

6. Comprimento da ramificagdo primaria da panieuERM,;

7. Altura de plantas: medido o comprimento entre o colo da planta e o apice da panicula no
momento da maturacéao fisiologicaLT;

8. Florescimento: numero de dias decorridos desde o plantio até o florescimento de 50%
das plantas da unidade experimentBgL,;

9. Peso de panicula: peso de todas as paniculas da parcela experifBntal

10.Peso de grao: colhidos os graos da parcela e, subsequentemente, mensurada a umidade
dessas, para posterior correcdo para a umidade de P&

11.Indice de colheita de paniculas: relagcdo entre o peso de grios e o peso de paniculas
ICP;

12.Peso de 1000 grédos em gramas, ajustado a 13 % de umiddte

13. Cor da planta, realizado no florescimento: palha, vermelha, pGrfLita

14.Forma da panicula: ramos primarios eretos, ramos primarios pendentes, eliptica, oval,
tipo vassoura FP;

15. Densidade da panicula: muito aberta, aberta, semi-aberta, semi-compacta, cempacta
DP;

16. Comprimento da Gluma: porcentagem da cariopse coberta pela-gl0@a

17.Pigmentacdo do coledptilo pela antocianina: presenca e auséiiija

18.Pigmentacdo da nervura central a partir da folha bandeira: branca ou incolor;
esverdeada, amarela, marrerN;

19.Presenca da arista na lempresenca e auséneial,;

20. Presenca de perfilhamento: ausente (sem perfilhos), baixa (1 a 3 perfilhos), alta (mais
de 3 perfilhos)- PE;

21.Presenca de testa: presenca e ausérieiE;

22.Presenca de tanino: observado visualmente através da presenca dgtesenca e
auséncia- PT;

23. Cor purpura no pericarpopresenca e auséneidCUP.
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3.1.1 Andlise estatistica dos dados fenotipicos

Os dados morfoagronomicos foram analisados com base em modelos mistos
(HENDERSON, 1984), e o modelo estatistico foi estabelecido de acordo com o
delineamento experimental, com o auxilio do software GenStat (PAYHEE 2012).

O modelo matematico proposto foi:

Yijk = u+ Gi + Bj + Pegjy + eijic

em quey;; € o valor fenotipico observado para o gendtjpw blocoj, na parceld; u €
a média geralG; = g;(i=1,..,ny), t;(i =n4q,..,ngx ny) , €M queg; € o efeito
aleatdrio do gendtipg n, € numero de gendtipas, é o efeito fixo da testemunlan, é
0 numero de testemunhdg; é o efeito fixo do blocg(j = 1e 2); Py € efeito aleatorio
da parcela& dentro do blocg, e;;; corresponde ao erro experimental associadg,a

O teste de Wald (WALD, 1943) foi utilizado para estimar a significancia dos
efeitos fixos. O teste da razdo de verossimilhangas (do ihgtéshood Ratio TestELRT)
(NEYMAN & PEARSON, 1928) para estimar a significancia dos efeitos aleatorios,
realizado a partir da diferenca entredasiancegpara os modelos com e sem o efeito a ser
testado, o qual apresenta distribuicdo qui-quadrado com 1 grau de liberdade (NELDER
WEDDERBURN, 1972).

A férmula para LRT € a seguinte:

LRT = -2 x [Log 22|

L(6)

em que, L(60), refere-se ao valor da fungcédo de verossimilhanca resultante para o modelo
reduzido, €.(8) ao valor da fungéo de verossimilhanca de acordo com o modelo completo
da funcéo de verossimilhanga. Os componentes de variancia foram determinados de acordo
com a metodologia REMLRestricted Maximum Likelihop@ para cada caracter avaliado

foi obtida a média BLUPBest Linear Unbiesead Predictip(HENDERSON, 1949). Para

o calculo do coeficiente de variacdo e da herdabilidade, foram usadas as seguintes

expressoes:

2
cV = (—V"XZR) % 100 B2 = G

2 1
2 ,0%
GG+T

onde,o?,, equivale a variancia residud, a média geralg a variancia genéticar:ao
namero de repeticoes.
Para calcular o coeficiente de correlagad”darson(PEARSON, 1896), com base

nas médias BLUP, utilizou-se a fungdorr do pacoteHmisc,do software R (R CORE
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TEAM, 2014), a fim de investigar a possibilidade de caracteristicas fortemente
correlacionadas entre si.

Além da correlacédo foi feita uma analise de componentes principais com o auxilio
do software Genes (CRUZ, 2013), com a finalidade de sintetizar as caracteristicas
estudadas, por poucas variaveis, as quais seriam uma combinacao linear das mesmas.

Ressalta-se que para analise de diversidade foi realizada a padronizacédo dos dados,

de acordo com a férmula:
- XX
ij — S

em queZ;; éo valor daj-ésima caracteristica padronizado paftaesimo individuo;X;; €

Z ZU ~(0,1),

o valor da j-ésima caracteristica; € a média dg- ésima caracteristica$; é o desvio-

padréo dg-ésima caracteristica.
3.1.2 Diversidade genética dos dados fenotipicos

Para o estudo da diversidade foi gerada a matriz de dissimilaridade entre as
linhagens, a partir da distancia Euclidiana média (CLIFFORD & STEPHENSON, 1975),
utilizando as funcdescalee euclidean respectivamente no software R. A partir da matriz
de distancias, o agrupamento foi realizado pelo métdeighbor-Joining,usando o
programa PowerMarker (LIU & MUSE, 2005) e MEGAS5 (TAMUR& al, 2011). A
arvore foi desenhada utilizando o pacgigreeexistente no software R (R CORE TEAM,
2014).

O método deNeighbor-Joining € proposto para a elaboracdo de arvores
filogenéticas sem raiz. A técnica tem como objetivo identificar pares de vizinhos
(neighbor$ unidos por um né interno. Portanto, foi efetuada a separacdo dos materiais em
grupos de acordo com o0s nés das arvores e a divisdo em subgrupos para facilitar a
interpretagdo a respeito do posicionamento dos materiais envolvidos.

3.2 Avaliacéo genotipica de linhagens de sorgo granifero

3.2.1 Obtencéo dos dados genotipicos

O DNA foi extraido de uma planta, utilizando o procedimento padréo do Laborat6rio

de Biologia Molecular da Embrapa Milho e Sorgo para extracdo de DNA de folhas.
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Inicialmente foi adicionado um volume de 1000 mL de tamp&do CTAB 2% contendo 2% de
B-mercaptoetanol em, aproximadamente, 500 mg do p6é do material vegetal. A mistura foi
mantida em banho-maria a 65°C por 30 minutos, com homogeneizacdo a cada 15 minutos.
Em seguida, foi feita lavagem 700 mL de solucédo de cloroférmio-octanol (24:1), com
homogeneizacédo constante por 25 minutos. O material foi centrifugado a 14.000 rpm por
10 minutos e o sobrenadante transferido para novo microtubo, onde foram adicionados 800
mL de isopropanol mantido a -20°C. Os microtubos foram mantidos nessa temperatura por
uma hora, realizando centrifugacdo a 14.000 rpm por 10 minutos. Foi retirado o
sobrenadante e o precipitado lavado com 300 mL de etanol 70% gelado. Os tubos foram
novamente centrifugados por 3 minutos a 14.000 rpm, descartou-se o sobrenadante e o
isopropanol foi retirado em centrifuga a vacuo por cinco minutos ou até evaporacao de
todo liquido. Os precipitados foram ressuspensos em 80 mL de tampéo TE (Tris-HCI 10
mM; EDTA 1 mM, pH 8,0) contendo 0,2 de RNase. As amostras foram incubadas em
banho-maria por 30 minutos, a temperatura de 37°C (LANA, 2010).

ApOs extragdo, a qualidade das amostras foi verificada por meio de gel de agarose a
1% e a quantificacdo do DNA foi realizada pelo método QUBIT. Além disso, realizou-se
clivagem de 10% das amostras com a enzima de restricdo Hind Ill. O DNA coletado das
linhagens em avaliacéo foi encaminhado para o IBEti{ute for Genomic Diversifyda
Universidade de Cornell, onde foi realizada a genotipagem com base na técnica de GBS
(ELSHIREet al, 2011).

A metodologia GBS fundamenta-se na reducdo da complexidade gendémica e ligacéo
de adaptadores ao DNA, contido na amostra. Inicialmente o material genético total é
clivado com diferentes combinacBes de enzimas de restricdo especificas. Apos clivagem,
em cada amostra de DNA sao inseridos adaptadores com sequéncias indexadoras
(barcode$ que possibilitam rastrear as sequéncias geradas para cada ambsiieode
termina com uma sequéncia indexadora de 4 a 8 pb, seguida de 4 pb com o formato de
cadeia simples expostas no extremo 3’, cadeia essa complementar, por ser gerada pelo
corte da enzima de restricdo. Além disso, adaptadores comuns, 0s quais sao equivalentes
para todas as amostras, sdo incluidos no composto de digestdo/ligacdo. As amostras séo
digeridas com uma enzima de restricdo adequada para o material genético em pesquisa,
permitindo que os adaptadores se liguem as extremidades dos fragmentos de restricéo, pela
ligase. Em seguida, a ligase € desativada, através de aquecimenimoel sontendo o0s
fragmentos de DNA gendmico ligados aos adaptadores, chamadagsdé formado e

purificado por meio de um kit comercial. A amplificacdo dos fragmentos digeridos € feita
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por meio de uma reacdo de PCR, na qual s&o utilizados dois iniciadores com sequéncias
complementares aos adaptadores ligados. Subsequente, 0 compags® grurificado e a
quantificacdo de uma amostra desta mistura, em uma estacado automatica de eletroforese é
realizada, para que o tamanho dos fragmentos seja mensurado e a viabilidade da amostra
definida (ELSHIREet al, 2011). As amostras (bibliotecas) obtidas de todo processo
mencionado anteriormente, sdo utilizadas para o sequenciamento lllumina (lllumina, Inc.,
San Diego, CA).

3.2.2 Processamento dos dados moleculares

Os dados moleculares oriundos da genotipagem via GBS foram submetidos aos
seguintes critérios de filtragem: > 5% de frequéncia do alelo menos frequente (MAF,
Minor Allele Frequencye < 20% de dados perdidos no software TASSEL versdo 5.1.0
(BRADBURY et al, 2007). De um total de 86.342 marcadores polimorficos, apos
filtragem restaram 29.649 marcadores SNPs para a realizacdo das analises de diversidade

genética.

3.2.3 Andlise do desequilibrio de ligacao

A andlise de desequilibrio de ligacédo (DL) foi calculada para cada cromossomo no
software TASSEL 5.2.3 (BRADBURYet al, 2007) utilizando janela deslizante de 50
SNPs. Para a plotagem dos graficos com as curvas de decaimentos do desequilibrio de
ligac&o por cromossomo, foi utilizado um modelo n&o linear tehdomo resposta (eixo
y) e a distancia em pares de base como preditor (eixo x) associadootionplot para
cada cromossomo, e da mesma forma, reunindo a média de todos 0s cromossomos,
utilizando o pacoteioplot, disponivel no software R (R CORE TEAM, 2014).

3.2.4 Diversidade genética dos dados genotipicos

3.2.4.1 Estrutura populacional

A analise da estrutura populacional foi realizada com o auxilio do programa
STRUCTURE (PRITCHARD, 2000) corburn4n de 10.000 e 100.000 iteracbes Monte
Carlo via Cadeia de Markov (MCMC). Foram testados valores de k de 1 a 10, com 10

simulagbes independentes para cada agrupamento. O numero de subpopulagbes foi
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definido com base na probabilidade log e pela taxa de mudanca ndk dmitee os

sucessivos valores #teconforme o método de Evanabal.,(2005).

3.2.4.2 Componentes principais

Andlise de componentes principais (PCA) foi realizada pelo software TASSEL
versdo 5.1.0 (BRADBURYet al, 2007) e para plotagem grafica adosawo pacote
ggplot2do software R (R CORE TEAM, 2014).

3.2.4.3 Agrupamento porNeighbor-Joining

Com o intuito de averiguar as relacdes genéticas entre as linhagens, as estimativas
da distancia foram calculadas a partir da matriz de dissimilaridade, essa medida leva em
consideracao o numero de alelos idénticos por estado (IBS) (POWHEILL.2010), essa
matriz foi gerada no software TASSEL versao 5.1.0 (BRADBUR4L, 2007). A partir
da matriz de dissimilaridade foi realizado o agrupamento das linhagens por meio do
métodoNeighbor-Joining(SAITOU & NEI, 1987) no programa PowerMarker (LIU &
MUSE, 2005) e MEGA5 (TAMURAet al, 2011). A arvore foi desenhada utilizando o
pacoteggtreeexistente no software R (R CORE TEAM, 2014).

3.3 Avaliacédo dos hibridos

Foram avaliados 55 hibridos experimentais, oriundos das linhagens que estao sendo
avaliadas neste estudo de diversidade. O experimento foi instalado na Embrapa Milho e
Sorgo em Sete Lagoas, em 2015, no delineamento de blocos ao acaso, com duas repeticdoes
e parcelas constituidas por 4 linhas de 5 m de comprimento. Foram utilizadas duas
testemunhas comerciais 1G100 e BRS 330.

O coeficiente de correlacéo Bearson(PEARSON, 1896), foi calculado com base
na média das repeticbes dos hibridos, utilizando a fung@o do pacoteHmisc, do
software R (R CORE TEAM, 2014).
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 Anélise dados morfoagronémicos

Os resultados da anadlise estatistica para 23 caracteristicas morfoagronémicas
avaliadas em 160 linhagens de sorgo granifero sdo apresentados na Tabela 1. Verificou-se
variancia genética significativa entre as linhagens para a maioria das caracteristicas
avaliadas, exceto para forma da panicula (FP) e comprimento da gluma (CG). Ja o efeito
dos blocos foi considerado néo significativo, mostrando uma homogeneidade na é&rea

experimental.

Tabela 1.Componentes de variancia, herdabilidade, coeficiente de variacdo (CV), média,
significancia dos efeitos, para as caracteristicas avaliadas em linhagens de sorgo granifero,
na Embrapa Milho e Sorgo, 2014.

SIGNIFICANCIA

COMPONENTES DE VARIANCIA

Caracter Bloco  Tratamento Gi Ejj CcVv Média h?
LF NS ” 0,6 1,2 19,3 8,2 0,5
CF NS ” 32,1 26,8 12,5 60,6 0,7
EP NS ” 15.2 9,0 24,9 10,0 0,8
CD NS ” 7,7 11,2 9,7 21,2 0,6

CRC NS ” 7,5 52 11,2 20,4 0,7
CRM NS ” 1,7 2,8 16,3 5,9 0,6
ALT ** ” 788,4 46,2 23,9 1,06 0,8
FL NS ” 18,9 22,5 4,1 84,1 0,6
PP NS ” 151,56 259,72 31,3 7,4 0,6
PG * ” 209,34 362,19 33,5 3,3 0,6
PM NS ” 7,0 14,5 28,0 16,8 0,5
ICP NS ” 0,0 0,0 17,4 0,6 0,6
CP NS ” 0,3 0,2 15,8 1,9 0,7
FP * NS 0,0 1,0 18,2 1,9 0,0
DP NS ” 0,4 15 32,1 2,9 0,2
CG NS NS 0,1 0,5 16,3 1,8 0,2
PA NS ” 0,1 0,1 19,3 1,3 0,4
PN NS . 0,2 0,1 24,9 1,6 0,6
AL ” ” 0,1 0,0 20,3 1,0 0,8
PE NS . 0,1 0,3 25,9 6,2 0,2
PTE NS ” 0,0 0,0 22,6 0,1 0,4
PT NS ” 0,0 0,0 12,9 1,9 0,4
CUP * ” 0,1 0,1 27,5 1,2 0,5

LF: Largura da 8lamina foliar a partir da folha bandeira; CF: Comprimento®darina foliar a partir da folha bandeira;
CP: comprimento do peddnculo; CD: Diametro do colmo; CRC: Comprimentaqdés principal da panicula; CRM:
Comprimento da raquis primaria; ALT: Altura; FL: Florescimento; PG: Pesgraas, em kg.hf ICP: indice de
colheita de Panicula; PM: Peso de Mil grdos; CP: Planta Cor; FP: Pafuicuts DP: Panicula Densidade; CG:
Comprimento da gluma; PA: Pigmentacdo do coledptilo pela antocidPNtaPigmentacdo da nervura central; AL:
Panicula presenca de arista na lema; PE: Capacidade de perfilhdid#ht®resenca de testa; PT: Presenca de tanino;
CUP: Cor purpura do pericarpd3",”; nédo significativo e significativo a 5 e 1% de probabilidade geigmmente pelo
Teste de Wald. &S para os efeitos aleatérios indica que o componente de varianciai s@mificativo de acordo com

o Teste da raz&o de verossimilhangas.

Para a maioria das caracteristicas, o coeficiente de variagdo foi satisfatorio, em

torno de 20%, evidenciando controle das causas de variacdo ambiental, porém alguns CVs
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de caracteristicas importantes para o sorgo granifero foram considerados altos, que podem
ser explicados pela natureza quantitativa desses caracteres, e pela influéncia dos efeitos
ambientais adversos ou favoraveis. As estimativas da herdabilldadeatiaram entre 0,2

a0,8.

4.1.1 Correlagdo entre os dados morfoagrondmicos

As correlagcbes medem o grau de associacdo entre duas variaveis e geralmente sao
utilizadas por permitir a selecdo para uma caracteristica de heranca complexa, por meio de
outra caracteristica correlacionada e de mais facil mensuragéo (CARVAL&(O2004).

No que se refere a andlise de correlagdo observou-se que apenas as caracteristicas
peso de panicula e peso de grao apresentaram alta correlacéo (0,9), o peso de panicula foi
eliminado devido a alta correlacdo. Algumas variaveis foram consideradas fortemente
correlacionadas como: florescimento e peso de panicula (0,7), florescimento e peso de gréo
(0,6), peso de grao e indice de colheita de grédo (0,6), altura e peso de panicula (0,60) e
comprimento da raquis principal e comprimento da raquis primaria (0,6). As correlacdes
consideradas medianas foram: peso de gréo e largura da folha (0,40), diametro do colmo e
comprimento da folha (0,40), florescimento e altura (0,4) e peso de panicula e indice de
colheita de plantas (0,4). Ressalta-se que estas caracteristicas foram significativas a 5% de
probabilidade (Tabela 2).



17

Tabela 2. Estimativa dos coeficientes de correlacdo de Pearson (abaixo da diagonal), p-valor associadstianatida de correlacéo

(acima da diagonal), para 23 caracteristicas morfoagrondmicas avaliadas em campo na Embrapa Milho e Sorgo.
LF CF CP CD CRC CRM ALT FL PP PG ICP PM CP FP DP CG PE PA PN AL PTE PT CUP

LF 1 o0 02 01 03 02 00 0O OO O6 O7 OO 04 03 01 09 09 00 00 03 03 05
CF 03 1 00 00 00 012 02 07 05 01 01 0O6 04 01 O1 01 00O O1 04 08 01 01
CP 02 00 o2 03 o7 01 02 00 00 00 05 01 01 06 04 01 02 01 01 01 02 01
cb 04 04 01 o0 o000 00 00 04 OO O6 04 02 00 09 05 00 05 00 03 04 01 10
CRC 00 03 01 03 o0 10 00 00 OO 04 03 01 O5 06 O7 03 03 01 06 07 09 01
CRM 00 02 00 01 0,6 05 00 04 06 04 06 06 01 08 02 00 04 04 01 08 01 00
ALT -01 02 01 -04 00 -01 o0 00 04 00 03 04 03 02 07 03 10 00 01 02 01 01
FL 01 01 01 03 03 02 04 00 00 00 04 03 01 01 05 O7 04 00 08 03 00 00
PP 03 01 01 00 03 02 05 07 00 o0 03 01 08 05 05 02 01 02 02 01 08 0,8
PG 04 02 02 01 03 02 01 06 09 00 01 06 05 02 03 08 01 01 01 05 01 09
icp 02 00 03 00 00 00 02 02 04 06 o1 08 01 01 03 08 01 04 01 10 08 0,7
PMv 01 00 -01 012 00 ©00 01 01 01 01 -01 01 01 04 03 06 01 08 07 01 0,7 0,7
cp 00 02 00 012 00 ©O01 01 00 00 00 00 01 03 01 06 04 02 00 03 01 06 02
FP -01 00 00 00 00 00 ©01 00 -01 -01 00 01 O1 02 10 01 05 04 05 03 04 05
op 00 012 00 00 00 01 00 -01 -01 OO O1 -01 -0,1 O1 01 01 05 02 01 10 08 01
¢c¢ 01 00 01 012 01 02 01 01 00 00 00 OO0 00 00 -01 04 03 04 05 04 06 01
PE -01 -01 00 01 00O 00 00 00 00 OO0 OO0 00 00 -01 -01 OO0 o7 02 00 07 04 01
PA -01 -01 01 00 -0 -01 O01 00 0O -01 00 O01 01 01 -01 -01 -01 06 03 07 01 0,0
PN -0,2 -03 01 -02 -0 -012 02 01 00 -01 00 -083 -03 01 00 -012 0,1 -0,1 01 06 03 03
AL -02 00 -01 01 OO O00 00 -01 -01 -01 00 O1 01 01 00 02 00 01 0,0 07 08 0,8
pTE 00 O1 -02 01 02 01 ©O01 02 02 02 01 00 O1 -01 00 00 00 03 -01 -01 00 01
pT 01 01 02 01 00 -01 -01 -0,2 -0,2 02 -01 01 -01 00 00 01 00 -03 01 01 -1,0 0,0

cup 01 01 -01 00 0,0 0,1 01 04 04 04 02 -01 01 00 00 00 -01 03 -0,2 00 0,7 0,2
LF: Largura da 3lamina foliar a partir da folha bandeira; CF: Comprimento dar8ina foliar a partir da folha bandeira; CP: comprimento dorprdd; CD: Diametro do colmo;
CRC: Comprimento da raquis principal da panicula; CRM: Comprimento da réiguésia; ALT: Altura; FL: Florescimento; PP: Peso de panicula; PG: Peg@ds, em kg.hg ICP:
indice de colheita de panicula; PM: Peso de mil gréos; CP: Cor da piént&orma da Panicula; DP: Densidade da Panicula; CG: Comprimegtontlg PE: Capacidade de
perfilhamento; PA: Pigmentacdo do coledptilo pela antocianina; PNeRtggéio da nervura central; AL: Panicula presenca de arista na ledmd@rB3enca de testa; PT: Presenca de
tanino; CUP: Cor purpura do pericarpo.
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4.1.2 Diversidade baseada em dados morfoagronémicos

A caracterizagdo morfoagrondmica possibilitou a identificacdo de descritores que
podem ser utilizados na discriminacéo das linhagens. Dentre os 23 caracteres utilizados, algun:
sdo mais importantes para o melhoramento genético do sorgo granifero, principalmente com
relacdo a qualidade e quantidade de gréos, como: peso de graos, altura, florescimeni®, presen
de tanino e capacidade de perfilhamento.

Os resultados dos caracteres morfoagronémicos com a respectiva classe e frequéncie
de cada caracteristica avaliada sdo apresentados na Tabela 3. Houve pouca varialbbdidade pa
altura de plantas, pois mais de 90% das linhagens foram classificadas com altura inferior a 180
cm, as poucas linhagens classificadas com altura superior a 180 cm representam linhagens d
programa de sorgo forrageiro. Mais de 80% das linhagens apresentaram o florescimento tardio.
variando em 66 a 75 dias. Apenas 15% das linhagens obtiveram presenca de tanino e alt

capacidade de perfilhamento e menos de 20% exibiram alta producéo de gréos.
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Tabela 3. Caracteres morfoagrondmicos selecionados, classes fenotipicas e frequéncia de cadz:
caracteristica avaliada em 160 linhagens de sorgo granifero.

Carater Classe Frequéncia (%)
1-Largura da 3lamina foliar partir da folha bandeira (cm)  1-Curta 3,1
2-Média 37,5
3-Longa 59,4
2-Comp. da 3lamina foliar partir da folha bandeira (cm) 1-Curta 30,0
2-Média 59,4
3-Longa 10,6
3-Forma e extensédo do pedunculo 1-Alongado (2 a 10 cm) 9,4
2-Muito alongado (> 10 cm) 89,4
3-Recurvado (pescoco de gans 1,3
4-Diametro do colmo 1- Pouco alongado (< 2 cm) 0,0
2- Alongado (de 2 a 6 cm) 0,0
3-Muito alongado (>10 cm) 100,0
5-Comprimento da raquis principal da panicula 1-Curto (3a 6 cm) 0,0
2-Médio (6,1 a 12 cm) 0,0
3-Longo (12,1 a 24 cm) 1,3
4-Muito longo (> 24 cm) 98,8
6-Comprimento da ramificagdo priméaria da panicula 1-Muito curto (< 3 cm) 0,0
2-Curto (3a 6 cm) 78,1
3-Médio (6,1 a 12 cm) 21,9
4-Longo (12,1 a 24 cm) 0,0
7-Altura Total 1-Muito baixa (< 80 cm) 13,1
2-Baixa (81 a120 cm) 63,8
3-Média (121 a170 cm) 20,0
4-Alta (171 a240 cm) 1.3
5-Muito alta (> 241 cm) 1,9
8-Dias de emergéncia até o florescimento 1-Média (56 a 65 dias) 13,1
2-Tardia (66 a 75 dias) 81,3
3-Muito tardia (> 75 dias) 5,6
9-Peso de Panicula (g) 1-Baixo 40,0
2-Médio 36,9
3-Alto 23,1
10-Peso de grao () 1- Baixo 43,1
2-Médio 37,5
3-Alto 19,4
11-indice de Colheita 1-Baixo 10,6
2-Médio 75,6
3-Alto 13,8
12-Peso de 1000 graos em gramas 1-Menos que 14 g 0,0
2-Entre 15 e 219 100,0
3-Maior que 22 g 0,0
13-Cor da planta 1-Palha 10,6
2-Vermelha 37,5
3-Parpura 51,9
14-Forma da panicula 1-Ramos primarios eretos 11,9
2-Ramos primarios pendentes 42,5
3-Eliptica 23,8
4-Semi-compacta 18,8
5-Semi-aberta 3,1
6-Tipo vassoura 0,0

Continua...
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...Continuacgéo

Tabela 3 Caracteres morfoagronémicos selecionados, classes fenotipicas e frequéncia
caracteristica avaliada em 160 linhagens de sorgo granifero.

Carater Classe re?(;)e)znma
15-Densidade da panicula 1-Muito aberta 18,8
2-Aberta 17,5
3-Semi-aberta 18,8
4-Semieompacta 31,3
5-Compacta 13,8
16-Comprimento da Gluma 1- Até 25% 25,0
2- Até 50% 66,3
3-Até 75% 50
4-Totalmente coberta 3,1
5-Gluma maior que cariopse 0,6
17-Pigmentacéo do coledptilo pela antocianina 1-Ausente 81,3
2-Presente 18,8
18-Pigmentac&o da nervura central a partir da folha bandeira 1-Branca 25,0
2-Esverdeada 67,5
3-Amarela 7,5
4-Marrom 0,0
19-Presenca e comprimento da arista na lema 1- Ausente 94,4
2- Presente 5,6
20-Capacidade de perfilhamento 1-Ausente 37,5
2-Baixo 48,8
3-Alto 13,8
21-Presenca de testa 1-Ausente 95,6
2-Presente 5,0
22-Presenca de Tanino 1-Presente 15,0
2-Ausente 85,0
23-Cor pUrpura no pericarpo 1-Ausente 90,6
2-Presente 9,4

Deve-se destacar que algumas caracteristicas sdo de heranca monogénica oL
oligogénica, sendo relacionadas com um ou poucos genes e divididas na analise de diversidad
como caracteristicas qualitativas, como aquelas correlacionadas a pigmentacdo. Enquantc
outras sdo de heranca poligénica, sendo agrupadas em quantitativas, como caracteristica
producdo de gréos. Desta forma, com base no coeficiente de variacdo, nos componentes d
variancia e na andlise de correlacdo, as caracteristicas de menor importanciaspaia de
diversidade foram: largura e comprimento da 32 lamina foliar, diametro do colmo, peso da
panicula, peso de mil grdos, comprimento da gluma, forma e densidade da panicula. Assim
essas caracteristicas nao foram utilizadas para o estudo da diversidade morfoagronémica.

No agrupamento de dados fenotipicos ndo ha preocupacdo com um numero 6timo de
grupos, uma vez que a ramificacdo de acordo com as caracteristicas obtidas na arvore é mai
interessante. Por meio de uma verificagdo da arvore € possivel visualizar pontos de alta
mudanca de nivel e constatar a existéncia de grupos principais, que se subdividem em varios
subgrupos (CRUZt al, 2011).
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A Figura 1 representa a arvore filogenética baseada nas caracteristicas qualitativas (cor
da planta, pigmentacdo do coledptilo pela antocianina, pigmentacdo da nervura central a partir
da folha bandeira, presenca e comprimento da arista na lema, capacidade de perfilhamento

presenca de testa, presenca de tagouy parpura no pericarpo).
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Figura 1. Agrupamento das 160 linhagens avaliadas na Embrapa Milho e Sorgo de acordo com
o método deNeighbor-Joining considerando caracteristicas qualitativas. Os grupos 1, 2 e 3
foram os que se destacaram devido a maior nimero de caracteristicas semelhantes entre «

linhagens.

A partir dessa figura foi possivel destacar os agrupamentos 1, 2, 3. No grupo 1, 85% dos
materiais sao restauradores, dos quais 88% séao linhagens melhoradas do programa de sorg
granifero da Embrapa Milho e Sorgo, sendo que a maioria dessas linhagens tem em set
pedigree as linhagerBR005 e BR012. As linhagens apresentaram de acordo com os dados

fenotipicos presenca de tanino no grdo, pigmentacdo purpura do pericarpo, auséncia de



22

pigmentacao do coleoptilo, auséncia de arista na lema e pigmentacdo branca da nervura centre
a partir da folha bandeira. O grupo 2 é composto, principalmente, por linhagens introduzidas,

gque apresentam baixa capacidade de perfilhamento, variando entre 1 a 3 perfilhos por planta
auséncia de arista e tanino, cor branca da nervura central, auséncia de pigmentacao d
coleoptilo pela antocianina, cor da planta vermelha. O grupo 3 é formado por linhagens B e R,
apresentando cor da planta vermelha, auséncia de arista e tanino, cor purpura do pericarpo

nervura central branca.

A Figura 2 apresenta a arvore de acordo com os dados quantitativosQ8para
caracteristicas (diametro do colmo, extensédo do pedunculo, comprimento da raquis principal da
panicula, comprimento da ramificacdo primaria da panicula, altura total, florescimento, peso de
gréo, indice de colheita). O grupo 1 é formado por linhagens restauradoras (85%) e
mantenedoras (15%), sendo a maioria linhagens melhoradas, apresentando semelhanca n:
caracteristicas, como indice de colheita com média igual a 0,6, florescimento variando entre 75
a 84 dias e altura na faixa de 95 a 117 cm, a qual pode ser considerada baixagiia dop
sorgo granifero. O grupo 2 é formado basicamente por linhagens restauradoras, apresentand
semelhanca nas caracteristicas: largura e comprimentd l@mida foliar a partir da folha
bandeira mediano, curto comprimento da raquis principal da panicula (entre 3 a 6 cm) e
extensdo do pedunculo alongada. O grupo 3 é bastante diverso apresentando linhagens R e |
introduzidas e melhoradas. Este grupo apresentou poucas caracteristicas semelhantes, apena:
comprimento da raquis primaria variando entre 5,1 a 6,6 cm, diametro do colmo entre 18,9 a
19,1 cm e florescimento foi considerado precoce, na faixa de 81 a 89 dias. J4 o grupo 4, em
grande parte possui linhagens oriundas de cruzamentos com ATF54, que é utilizada no
melhoramento com outras linhagens, como a Tx623, Tx644, Tx645 e ARG-1, sendo estas de
bastante interesse, devido a média de altura variando entre 80 a 120 cm e extensdo d

pedunculo variando entre alongado e muito alongado.
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Figura 2. Agrupamento das 160 linhagens avaliadas na Embrapa Milho e Sorgo de acordo com
o método déNeighbor-Joining considerando caracteristicas quantitativas. Os grupos 1, 2,3 e 4
foram os que se destacaram devido a maior nimero de caracteristicas semelhantes entre e

linhagens.

A representacdo grafica da andlise de agrupamento pode ter por base a hipétese d:
inexisténcia de um padrdo uniforme de distribuicdo dos gendétipos, uma vez que para um alto
ajuste entre as distancias originais e as observadas nas representacdes graficas, ser
indispensavel que as linhagens ligadas em um mesmo grupo apresentassem alta
homogeneidade entre si e heterogeneidade com os gendtipos dos demais grupos formados. Iss
nao foi observado no trabalho, pois 0 agrupamento nao foi eficiente, em razdo do acumulo de
erros a cada agrupamento formado. A auséncia de agrupamentos fortes (homogéneos) entre si
heterogéneos com os demais foi também comprovada pela similaridade apresentada pela:

linhagens, nos dados qualitativos a dissimilaridade varia entre 0,02 a 3,18 e nos quantitativos

essa variacao ocorre entre 0,13 a 3,55.
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Portanto, torna necessaria a analise diversidade genotipica para avaliar 0 quanto as
linhagens sdo geneticamente diferenciadas, separando assim os grupos B e R, linhagen

melhoradas e introduzidas de maneira eficiente.

4.3 Andlises dos dados genotipicos

O critério de filtragem para MAF pode variar de acordo com o tamanho amostral, mas
limites entre 1 e 5% sao comuns (ZIEGLERal, 2008). Neste estudo foi utilizado o limiar
maior para dados perdidos, assim as linhagens e amostras, com baixa qualidade ou pouc
informativo, foram eliminadas no respectivo conjunto de dados, resultando em um conjunto de
dados mais confiavel. A genotipagem de sorgo granifero baseada em 160 linhagens identificou
86.342 marcadores polimérficos (SNPs), apés filtragem dos dados restaram 29.649 marcadores

4. 3.1 Desequilibrio de ligagéo (DL)

Uma das formas de estudar a diversidade genética de uma populacdo € através de
estimativas de desequilibrio de ligacdo (DL), que mostra a associa¢do nao aleatéria de alelos d
locos diferentes. O decaimento do desequilibrio de ligacdo foi calculado entre pares de
marcadores ao longo dos 10 cromossomos, considerando as 160 linhagens de sorgo?Para um
de aproximadamente 0,2, foi estimada uma distancia variando 100 a 800 kb entre pares de
marcadores, sendo considerado um decaimento lento (Figura 4). A Tabela 4 detalha a relacac
entre f e a distancia fisica ao longo de todos os 10 cromossomos, cofmugdio de 0,37

para todos 0s cromossomos.
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Figura 4. Distribuicdo do desequilibrio de ligacdo em funcéo da distancia entre pares de SNPs
(Violin Plot) e desequilibrio médio por cromossomo (linhas coloridas) e geral (linha preta) no
painel de diversidade genética de 160 linhagens de sorgo granifero, usando 29.649 marcadore
SNPs.

Tabela 4.Distribuicdo do desequilibrio de ligagdo em funcdo da distancia entre pares de SNPs
e desequilibrio médio dos 10 cromossomos de sorgo granifero.

C';T:;Top;eriz Ccri Cr2 Cr3 Cr4 C5 Cr6 Cr7 Cr8 Cr9 Crio
<1kb 081 081 08 08 078 078 077 080 077 077
1kb 054 054 054 057 053 054 052 053 054 054
1-10 kb 043 041 039 045 037 037 042 036 039 039
10100kb 029 027 025 028 026 026 024 020 024 021

100-1000 kb 0,18 0,17 0,12 0,19 0,17 0,17 0,17 0,2 0,17 0,24
1000kb-10 Mb 0,08 0,08 0,07 008 007 005 0,11 0,08 0,04 0,17
Média 039 038 037 040 036 036 037 036 0,36 0,38

Cr. = Cromossomo.

Como as linhagens restauradoras (R) e mantenedoras (B) sdo importantes para a
producédo de hibridos de sorgo, o DL foi avaliado separadamente dentro de cada grupo dessa
linhagens. Nas figuras 5 e 6 encontram-se o decaimento do desequilibrio de ligacaaQ@ra as
linhagens R e para 51 linhagens B, em funcdo da distancia fisica ao longo de todos os 10
cromossomos, respectivamente. Nota-se que a queda do desequilibrio para as linhagens R fc
similar ao encontrado na populacdo completa, enquanto que a queda do desequilibrio foi mais
lenta entre as 51 linhagens mantenedoras, ndo atingindo valores @e2r comparados aos

valores obtidos de uma populacéo de linhagens de sorgo.
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Figura 5. Distribuicdo do desequilibrio de ligacdo em funcdo da distancia entre pares de SNPs
(Violin Plot) e desequilibrio médio por cromossomo (linhas coloridas) e geral (linha preta) de
109 linhagens restauradoras de sorgo granifero, usando 29.649 marcadores SNPs.
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Figura 6. Distribuicdo do desequilibrio de ligacdo em funcdo da distancia entre pares de SNPs
(Violin Plot) e desequilibrio médio por cromossomo (linhas coloridas) e geral (linha preta) de
51 linhagens mantenedoras de sorgo granifero, usando 29.649 SNPs.

Verifica-se que o tamanho dos blocos de ligacdo das linhagens R, com decaimento a
aproximadamente?r~ 0,2, variou de 100 kb-1 Mb (Tabela 5), sendo superior ao conjunto

completo de dados (Tabela 4). No entanto, para as linhagens mantenedoras, nao foi possive
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observar o limite de decaimento de DL de 10,2, indicando que as linhagens B sdo menos

diversas em relacéo as R.

Tabela 5. Distribuicdo do desequilibrio de ligacdo em funcéo da distancia entre pares de SNPs
e desequilibrio médio dos 10 cromossomos em 109 linhagens restauradoras (R) e 51
mantenedoras (B) de sorgo granifero.

_ <1kb 1kb 1-10 kb 10-100 kb 1001000 kb 1000 kb-10 Mb
Faixa para

célculoderz R B R B R B R B R B R B
Cr.1 0,71 0,82 0,70 082 051 0,70 0,35 0,53 0,25 040 0,13 0,28

Cr.2 081 086 0,67 073 042 049 0,36 0,48 0,23 038 0,17 0,26
Cr. 3 080 081 066 0,74 053 069 0,36 0,54 0,21 035 0,16 0,29
Cr. 4 0,72 0,84 0,70 083 055 0,68 0,39 0,58 0,19 034 0,16 0,29
Cr.5 0,70 081 0,712 082 039 053 0,32 0,46 0,21 037 0,16 0,35
Cr.6 085 09 069 086 05 0,65 0,3 0,61 0,23 045 0,25 0,34
Cr. 7 0,70 0,74 065 0,75 044 064 0,36 0,48 0,19 036 0,14 0,32
Cr. 8 0,78 0,79 063 0,78 052 0,68 0,26 0,36 0,17 0,26 0,18 0,36

Cr.9 0,78 091 063 0,79 052 0,67 0,26 0,54 0,17 043 0,18 0,39
Cr.10 0,76 085 061 0,74 038 055 0,32 0,55 0,19 039 0,15 0,35
Média 0,76 0,84 0,67 0,79 048 063 0,33 0,51 0,20 037 0,17 0,32

Cr. = Cromossomo.

Comparando o decaimento do desequilibrio de cada cromossomo apresentados
graficamente (Figura 5 e 6) e a Tabela 5, verifica-se que os valores maximospaealds
linhagens R (0,85) e B (0,96), estdo concordantes. Contudo, apesar dessa correlacdo a
linhagens R apresentam um Dhais rapido em relacdo as linhagens B, para uma mesma
distancia entre marcadores e em todos os marcadores. Isto indica que, com o uso de linhager
mantenedoras, a segregacdo ocorre em blocos maiores, resultando em um maior nimero d
genes. Esse comportamento pode ser ocasionado por diversos fatores, como menor diversidac
genética entre as linhagens e tamanho reduzido dos individuos da populacdo amostrados.

Parte das diferencas do desequilibrio de ligacdo entre as linhagens B e R pode ser
explicada pela variabilidade normalmente existente dentro destes dois grupos. A obtencéo de
linhagens B € mais demorada que a obtencdo de linhagens R, devido a necessidade d
esterilizacdo para tornar esta linhagem B macho estéril. Por ser um processo vagaroso ¢
trabalhoso, diferente da linhagem R, que tem somente que autofecundar até a uniformizacao d
linhagem, os programas de melhoramento desenvolvem menos linhagens B, e
consequentemente menos cruzamentos entre linhagens B, tornando-as menos diversas.

O decaimento meédio de DL em comparagédo com estudos anteriores que utilizaram GBS

em sorgo foi considerado lento (Moreasal, 2013; Leiseet al, 2014), porém estas pesquisas
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foram realizadas com linhagens ndo melhoradas. Em trabalhos com outros marcadores, 17-
linhagens de sorgo genotipadas com 1122 marcadores DArTs, Betiahe2012) indicaram

que paraZmenor que 0,2 o decaimento ocorre entre 100 kb até 1Mb. Assim, o decaimento do

DL obtido entre as 160 linhagens de sorgo esta similar ao obtido por Bouchet (2012). Esses
resultados sdo esperados uma vez as linhagens avaliadas no presente trabalho pertencem

programa de melhoramento, com menor variabilidade genética em comparacdo a acessos d
banco de germoplasma. Em contraste, PACEI, (2015) em um conjunto diversificado de

384 linhagens de milho obteve um DL em torno de 10 kb, para valorés-de,2. Isto pode

ser justificado pelo fato do milho ser de polinizacéo aberta, consequentemente apresenta maio
taxa de recombinagao.

Alguns aspectos podem justificar o lento decaimento do DL das linhagens elites de
sorgo que foram avaliadas. Um deles é o fato das linhagens estarem em geracdes avancadas |
programa de melhoramento, e a selecédo artificial reduz a variabilidade genética, alterando as
frequéncias alélicas e com isso criando grandes blocos em desequilibrio de ligagdo (TAKANO-
KAI et al, 2009). Outro ponto importante é o tamanho populacional, que foi restrito a 160
linhagens, contribuindo para estender o decaimento do desequilibrio de ligacdo. Como 0 sorga
€ uma espécie autdgama com taxa de alogamia, o processo de endogamia pode resulte
naturalmente em diminuicdo da diversidade genética, devido a eliminacdo de alelos deletérios
juntamente com alelos favoraveis em desequilibrio de ligacado (H¥ETEN 2006).

O decaimento do DL das linhagens foi lento, o que denota a necessidade de aumentar &
diversidade. Muitas das linhagens ainda possuem grande pakackigroundgenético de
quando foram introduzidas no programa de melhoramento, como das linhagedsr@Cirh
conversion e Tx (Texas A&M) que foram selecionadas apenas quanto a uniformidade e
adaptacao as condicfes brasileiras. A Embrapa possui mais de 7000 acessos de sorgo no s
Banco de Germoplasma, o qual pode ser uma boa fonte de variabilidade para ser explorada pel

programa de melhoramento de sorgo granifero.

4.3.2 Estrutura populacional

A andlise da estrutura populacional, utilizando o critério proposto por EVABINGD
(2005), determinou o valor 6timo de k=2 (FIGURA 7a), indicando a existéncia mais provavel
de duas subpopulagdes no painel de linhagens de sorgo. As duas subpopulacdes foran

compativeis com a divisdo das linhagens em restauradoras e mantenedoras (FIGURA 7b).
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No entanto, algumas linhagens ndo foram compativeis com o agrupamento em dois
subgrupos, como por exemplo, as linhagens restauradoras, SC1080_R, Tx2903 R, SC673_R
9618158xBR012*SC566-14-103-2-1-1 R, que possuem grande parte do genoma
compartilhado com linhagens mantenedoras B, e 0 mesmo aconteceu com algumas linhagens |

(ATF54A*ATF54B*TX623BXATF54-6-1-64-C-1-B, ATF54A*ATF54B*TX623BXATF54 6-
1-596-C-B e ATF54A*ATF54B*TX623Bx ATF54B*6-1-61-C-1-B) que possuem o genoma
compartilhado com as linhagens R. Estas linhagens que possuem alta porcentagem de
germoplasma compartilhado devem ser trabalhadas de forma diferente ou até mesmo
descartadas, pois dificlmente mostrardo heterose ao serem cruzadas com o0 outro grupo. De
forma geral, a figura mostra uma nitida separacao dos grupos B e R, revelando existir dois
grupos distintos, sendo que a porcentagem de genoma compartilhado é baixa. A utilizagdo dc
STRUCTURE para inferir a ascendéncia genética e permitir a correcdo para estrutura de

populacao foi amplamente empregada para o sorgo em outros trabalhos ¢CAISR008;
BROWN et al.,2008; CANIATOet a.2014).
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FIGURA 7. a) Valores dAK para cada k, calculado de acordo com o proposto por EVANNO

et al. (2005) para 10 simula¢des no programa. b) Estimativa da estrutura populacional baseada

em 29.649 marcadores SNPs, os dois padrbes sao identificados por cores diferentes: azul (10
linhagens restauradoras) e vermelha (51 linhagens mantenedoras).



30

4.3.3 Diversidade baseada em dados genotipicos

4.3.3.1 Analise de componentes principais

A analise de componentes principais explicou 26% da variacdo total entre os dois
principais eixos, sendo 19% e 7% no primeiro e segundo componentes, respectivamente
(Figura 8). O primeiro componente (eixo X) dividiu as linhagens entre R e B, e 0 segundo
componente (eixo Y) separou as linhagens entre introduzidas e melhoradas. Assim, podemos
subdividir as linhagens avaliadas em quatro quadrantes, sendo que no quadrante | foram
agrupadas as linhagens R melhoradas, no quadrante Il estdo representadas preferencialmente
linhagens R introduzidas, no quadrante lll, as linhagens B introduzidas e no quadrante IV estao
concentradas a maioria das linhagens B melhoradas. No quadrante IV ha predominancia de

linhagens oriundas do cruzamento com a ATF54, com excecdo de trés que se localizam no

quadrante I.
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Figura 8. Andlise de PCA baseada em 29.649 marcadores SNPs para 160 linhagens, quatrc
grupos principais foram delineados: I-Linhagens R, melhoradas; Il -Linhagens R, introduzidas;
[ll-Linhagens B, introduzidas; IV-Linhagens B, melhoradas.
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A andlise de PCA é amplamente utilizada e sua aplicacdo fundamentada na literatura,
seu resultado pode refletir mais especificamente o relacionamento familiar, conforme relatado
por PRICEet al, (2010). Assim, no presente caso, a simplificacdo dos dados de marcadores
pela PCA pode ter provocado uma perda de informacgfes relevantes, quando comparado ao
resultados do software STRUCTURE.

4.3.3.2 Agrupamento porNeighbor-Joining

A dissimilaridade baseada na distancia euclidiana média foi usada para gerar a matriz de
distancia genética, baseada no conjunto completo do genoma, de 29.649 marcadores. A arvor
filogenética foi realizada para melhor visualizacdo dos grupos formados. O agrupamento
usando o conjunto filtrado de SNPs obteve a média genética de dissimilaridade entre os pare:
das linhagens de 0,33, variando de um minimo 0,012 a um maximo de 0,46.

A arvore filogenética agrupou as linhagens em dois grupos principais (FIGURA 9), que
consiste em linhagens restauradoras (circulo azul) e linhagens mantenedoras (circulo
vermelho), com algumas poucas linhagens B dentro do grupo R e vice-versa. Dentro desses
grupos observaram-se duas subdivisées: Linhagens melhoradas do Programa da Embrap
Milho e Sorgo que estdo em geracfes avancadas (I e IV - linha rosa) e linhagensidasoduz
dos Estados Unidos e/ou ICRISAT (Il e Il - linha verde). Os componentes da PCA
apresentaram certa concordancia com os grupos |, Il, Il e IV formados na arvore filogenética.
Os grupos principais (R e B) também foram semelhantes aos resultados do software
STRUCTURE, mostrando concordancia das analises realizadas e comprovando a existéncia dt

variabilidade genética, por diferentes metodologias, dentro do painel.
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Figura 9. Agrupamento das 160 linhagens avaliadas na Embrapa Milho e Sorgo de acordo com
o método deNeighbor-Joining considerando os dados de 29.649 marcadores SNPs. Quatro
grupos principais foram delineados: | - Linhagens R, melhoradas; Il- Linhagens R,
introduzidas; IlI- Linhagens B, introduzidas; IV- Linhagens B, melhoradas. I-A, I-Ee I-
subdivisdes do grupo .

O método de agrupamento com dados moleculares é bastante eficiente no arranjo do
agrupamento dos materiais envolvidos na formacdo da arvore, sendo concordante com @
conhecimento da genealogia das linhagens. O grupo | foi formado por varias subdivisées,
porém a maioria das linhagens foi originada dos cruzamentos BR0O05 x SC748, ATF54 x
TX623 e BR012 x SC566, compativeis com o agrupamento | obtido por componentes
principais, como linhagens R e melhoradas. O grupo foi subdividido em IA, IB e IC para

melhor explicacdo das caracteristicas comuns de cada subgrupo. A maioria das linhagens qu
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formam o subgrupo IA possuem em seu pedigree as linhagens derivadas do cruzamento BROO!
x SC748, as quais sdo linhagens com excelente rendimento de graos e tolerancia a antracnose.

No subgrupo 1B, mais de 90% das linhagens possuem em seu pedigree a linhagens
SC566, que foi usado no programa para incorporacao de tolerancia ao aluminio nas linhagens
em que participa. O subgrupo IC destacou-se por apresentar linhagens utilizadas pelo program:
de sorgo forrageiro, com excecao da linhagem 201439 049R, que é de sorgo granifero. Esse
materiais de sorgo forrageiro apresentam caracteristicas diferenciadas, como o porte alto que
produz grande quantidade de massa verde. Os grupos Il e lll sdo formados essencialmente pc
linhagens introduzidas R e B, respectivamente, incluindo linhagens oriundas de diversos paises
Os dois acessos que se diferenciam do grupo Il foram obtidos de cruzamentos entre ATF54 x
TX623, apresentando semelhanca com o grupo IV, que foram derivados principalmente dos
cruzamentos entre ATF54 x ARG1, AT54 x Tx623. Os hibridos oriundos dessas linhagens
apresentam alta eficiéncia na utilizacéo de fésforo e a linhagem ATF54 apreseaiteitokeo
aluminio, o que sugere que as linhagens do grupo V podem ser utilizadas para a formacao de
hibridos que serdo destinados a diferentes nichos de mercado.

A falta de informacdo das linhagens quanto ao seu ambiente original dificulta o
entendimento da relacédo entre os grupos identificados. Quando as linhagens sao estudadas se
0 conhecimento da origem pode ocasionar equivoco ao estudo (THOME@GIM2009). A
disponibilidade de informacdes poderia permitir a investigacdo de maneira mais profunda das

relacdes entre as variedades e o seu contexto original.

4.4 Distancia genética e hibridos

A Tabela 6 apresenta 55 hibridos que estdo sendo testados no programa de
melhoramento, estes hibridos sdo formados pelas linhagens que foram avaliadas com dado
moleculares e fenotipicos neste trabalho.

Os valores de dissimilaridade oriundos dos dados moleculares foram comparados com a
caracteristica de produtividade de gréos, a fim de comprovar a existéncia de variabilidade na
populacado em estudo.

As estimativas de divergéncia genética entre linhagens, por meio de marcadores
moleculares, contribuem para diminuir esforcos de polinizacdes manuais, possibilitando a
obtencéo de grupos heteroticos e direcionam 0s cruzamentos na tentativa de se obter hibrido
com alta performance (LABORD# al., 2005).
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Tabela 6 Linhagens utilizadas na formacédo de 55 hibridos, com os valores de distancia genética da
combinacédo entre as duas linhagens da formacao hibrida e producéo de gréos (PROD) dos hibridos.

HIBRIDOS PROD D
GENITOR 1 GENITOR 2 (ton.hab)

CMSXS_210 9503062_R 10,84 0,41
ATF54A*ATF54B*TX623BXATF54B-6-1-240-C-1 9618158 R 10,20 0,41
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-207-C-1 SC 1080 10,16 0,26
ATF54A*ATF54B*TX623BXATF54B-6-1-240-C-1 BRO12*BRO12RXCMSXS225-2_R 9,30 0,39
ATF54A*ATF54B*TX623BXATF54B-6-1-240-C-1 9910032_R 9,68 0,39
ATF54A*ATF54B*TX623BXATF54B6-1-596-C 9910032_R 9,44 0,37
N_130 9503062_R 8,84 0,40
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-240-C-1 CMSXS 180R 8,80 0,27
ATF54A*ATF54B*TX623BXATF54B-6-1-240-C-1 9503062_R 8,60 0,40
ATF54B*Tx623BXATF54B-6-1206-1-1-3-1 BRO12*BRO12RXCMSXS225-2_R 8,60 0,39
ATF54A * {ATF54B * [(TX623B*ATF54B)6-1]}-64-C-1 SC 1080 8,32 0,39
ATF54B*Tx623BXATF54B-6-1206-1-1-3-1 9503062_R 8,32 0,41
A 8911 BR 012R(BR 012R x SC566) 8,16 0,30
ATF54A*ATF54B*TX623BXATF54B6-1-596-C 9503062_R 8,08 0,16
CMSXS_230 9503062_R 8,04 0,40
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-207-C-1 CMSXS 180R 8,00 0,26
ATF54A*ATF54B*TX623BXATF54B6-1-596-C 9618158 R 7,84 0,23
A 803 RTx 2903 7,60 0,28
CMSXS_27 9618158 R 7,48 0,40
CMSXS_217 9910032_R 7,48 0,35
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-61-C-1 RTx 2903 7,44 0,37
A 8911 SC 1080 7,36 0,35
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-186-C SC 1080 6,80 0,27
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-186-C RTx 2903 6,64 0,36
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-240-C-1 9503062 6,60 0,40
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-61-C-1 SC 1080 6,56 0,39
A 8911 CMSXS 180R 6,00 0,35
A 8902 BR 012R(BR 012R x SC566) 5,76 0,32
A 8911 RTx2907 5,72 0,32
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-240-C-1 CMSXS 201 5,72 0,43
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-240-C-1 RTx 2903 5,68 0,38
CMSXS 210A (BR 013A) CMSXS 201 5,64 0,44
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-61-C-1 CMSXS 180R 5,44 0,39
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-240-C-1 9910032 5,24 0,39
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-207-C-1 RTx 2903 5,12 0,37
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-240-C-1 BR 012R (CMSXS 225)2 5,08 0,39
A 803 SC 1080 5,04 0,31
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-240-C-1 SC 1080 5,04 0,27
A 8911 RTx 2903 4,96 0,30
A 8911 SC1155 4,84 0,38
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-64-C-1 RTx 2903 4,72 0,37
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-64-C-1 CMSXS 201 4,56 0,34
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-596-C CMSXS 180 R 4,52 0,39
A 803 BR 012R(BR 012R x SC566) 4,48 0,32
A 8902 SC 1080 4,48 0,38
TX 6362 9618116 4,36 0,33
A 8911 Tx2741 4,32 0,32
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-186-C CMSXS 180R 4,24 0,27
A 8902 RTx 2903 3,92 0,29
A 803 CMSXS 180R 3,68 0,33
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-596-C SC 1080 3,60 0,39
A 8911 9618116 3,56 0,31
A 8902 CMSXS 180R 3,04 0,31
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-596-C RTx 2903 2,96 0,37
ATF54A * {ATF54B * [(Tx623B*ATF54B)6-1]}-596-C-1 CMSXS 201 2,28 0,34

IG100 6.40 -

BR 330 8,80 -
Média 6,40 0,35

r 0,09

D = distancia; r = correlacdo; PROD = producéo de graos.
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O valor médio de distancia genética entre as linhagens que formam os hibridos
comerciais e experimentais da Embrapa foi de 0,35, superior a média global das 160 linhagens
avaliadas (0,33), confirmando a baixa distancia genética entre os hibridos. Deve-se destaca
que o processo de obtencdo da linhagem macho estéril (sistema A, B e R mencionado
anteriormente) aumenta o tempo de obtencéo da linhagem B, o que reduz a capacidade d
combinagéo geral de muitas linhagens.

Os marcadores moleculares séo eficientes na avaliacdo da diversidade genética entre
linhagens e na determinacédo de possiveis grupos heterdticos entre elas. Porém, a correlaca
entre divergéncia genética e o comportamento do hibrido nédo € consistente, 0 que mostra qus
andlises de divergéncia genética de linhagens nem sempre sdo Uteis para predizer
desempenho dos hibridos obtidos (BARBO&Al.,2003).

O hibrido com menor distancia genética (0,16) é formado pelas linhagens,
ATF54A*ATF54B*TX623BXATF54B6-1-596-C e 9503062 R, sendo abaixo da média geral
(0,35). Os dois hibridos que se destacaram foram o CMSXS 210 x 9503062 R e
ATF54A*ATF54B*TX623BXATF54B-6-1-240-C-19 x 9618158 R por serem 0s mais
produtivos, 5,42 e 5,10 ton:harespectivamente em relagdo a média geral (6,40 tHn.ba
detém o maior valor de distancia (0,41). Tais resultados sugerem que 0 cruzamento entre
linhagens mais divergentes pode gerar hibridos com maiores niveis de produtiddade.
correlacdo entre medidas de dissimilaridade por SNPs e a caracteristica de medyéas

foi de 0,09, sendo considerado baixa, explicada pela diferenca de escala das medidas adotada:
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5 CONCLUSAO

Os caracteres morfoagronémicos foram menos informativos, ja os dados moleculares
apresentaram-se mais coerentes com 0s cruzamentos envolvidos na formacéo dos materiais. N
entanto, dados morfoagrondmicas e moleculares, para a caracterizacdo das linhagens, devel
ser consideradas como complementares por permitirem um melhor direcionamento de
cruzamentos entre linhagens divergentes.

Os dados de marcadores moleculares revelam a existéncia de divergéncia genética entre
os grupos de linhagens B e R, mostrando que as linhagens R possuem uma base genética me
ampla do que as linhagens B, cujo desenvolvimento envolve menor pressao na reproducao.

As linhagens avaliadas apresentaram baixa diversidade genética, o que torna necessari
0 aumento da variabilidade, seja pela insercdo de novos acessos do banco de germoplasma c

pelo cruzamento entre as linhagens B e R.
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7 ANEXO

TABELA SUPLEMENTAR 1. 160 linhagens de sorgo granifero do programa de
melhoramento da Embrapa Milho e Sorgo.

Codificacéo Linhagens Grupo

201439 001 R 0025378 R Linhagens melhoradas Embrapa |
201439 002 R 0025410 R Linhagens melhoradas Embrapa |
201439 003 R 0025530 R Linhagens melhoradas Embrapa |
201439 004 R 9503010 R Linhagens melhoradas Embrapa |
201439 005 R 9503014 R Linhagens melhoradas Embrad&
201439 006 R 9503015 R Linhagens melhoradas Embrapa |
201439 _007_R 1425427 R Linhagens melhoradas Embrapa |
201439 008 R 9503017_R Linhagens melhoradas Embrapa M
201439 009 R 9503026_R Linhagens melhoradas Embrapa |
201439_010_R 1425432 _R Linhagens melhoradas Embrapa M
201439 011 R 9503061 R Linhagens melhoradas Embrapa |
201439 012 R 9503062_R Linhagens melhoradas Embrapa M
201439 013 R 9503063 R Linhagens melhoradas Embrapa M
201439 014 R 9503066_R Linhagens melhoradas Embrapa M
201439 015 R 9503068 R Linhagens melhoradas Embrapa |
201439 016 R 9503074 _R Linhagens melhoradas Embrapa |
201439 017 R 9503077_R Linhagens melhoradas Embrapa |
201439 018 R 9503079 _R Linhagens melhoradas Embrapa M
201439 019 R 9503084 R Linhagens melhoradas Embrapa M
201439 020 R 9503086_R Linhagens melhoradas Embrapa M
201439 021_R 9618116 R Linhagens melhoradas Embrapa N
201439 022 R 9618154 R Linhagens melhoradas Embrapa |
201439 023 R 9618158 R Linhagens melhoradas Embrapa I
201439 024 R 9910032_R Linhagens melhoradas Embrapa M
201439 025 R 9910296 R Linhagens introduzidas
201439 026 R CMSXS103_R Linhagens introduzidas
201439 _027_R CMSXS108_R Linhagens introduzidas
201439 028 R TX2903_R Linhagens introduzidas
201439 029 R CMSXS118 R Linhagens melhoradas Embrapa |

201439_030_R
201439 031_R
201439_032_R
201439 _033_R

TX430RxBR012(SC5684)5-1-11_R

CMSXS124_R
CMSXS125_R

(BRP13R)3181-3-1-11_R

Linhagens melhoradas Embrapa M
Linhagens melhoradas Embrapa M
Linhagens introduzidas
Linhagens melhoradas Embrapa N

201439 034 R CMSXS135 R Linhagens melhoradas Embrapa |
201439_035 R 1425449 R Linhagens melhoradas Embrapa N
201439 036 R CMSXS149 R Linhagens introduzidas
201439 037_R CMSXS150 R Linhagens introduzidas
201439 038 R CMSXS151 R Linhagens introduzidas
201439 039 R CMSXS153_R Linhagens introduzidas
201439 040 R CMSXS158 R Linhagens melhoradas Embrapa |
201439 041 R CMSXS163 R Linhagens melhoradas Embrapa |
201439 042 R CMSXS184_R Linhagens melhoradas Embrapa M

Continua...
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...Continuacéo
TABELA SUPLEMENTAR 1. 160 linhagens de sorgo granifero do programa
melhoramento da Embrapa Milho e Sorgo.

Codificacéo

Linhagens

Grupo

201439_043_R
201439_044_R
201439 045 R
201439 046_R
201439 047 R
201439_048_R
201439_049 R
201439_050_R
201439 051 R
201439 052_R
201439 053_R
201439_054_R
201439_055_R
201439_056_R
201439 _057_R
201439 058_R
201439 059 R
201439_060_R
201439_061_R
201439_062_R
201439 063_R
201439 064_R
201439 _065_R
201439_066_R
201439_067_R
201439_068_R
201439_069 R
201439_070_R
201439 071R
201439 072_R
201439 073_R
201439_074_R
201439 _075 R
201439 076_R
201439 077_R
201439_078_R
201439 079 R
201439_080_R
201439 _081_R
201439 _082_R

CMSXS189 R
CMSXS201_R
CMSXS208_R
CMSXS209 R
CMSXS213_R
CMSXS226_R
CMSXS227 R

BRO12(BRO12RXCMSXS225)- R
BRO12(BRO12RXSC566) R
BRO12_R
CMSXS180 R
RTx2907_R
SC103_R
SC1080_R
SC110_R
SC1154 R
SC1155_R
SC1158 R
SC1328 R
SC135 R
SC51_R
SC6_R
SC673_R
SC702_R
SC964_R
TAM2552_R
TX2783_R
TX2862_R
TX2896_R
TX2904 R
TX433_R
TX2741_R
9503062xBR0O12(SC5664)4-2-1_R
9618158xBR012(SC5664)10-1-1_R
9618158xBR012(SC5664)-22-1-1_R
9910032xBR012(SC549)-62-R
9910032xBR012(SC5664)11-3-1_R
9910032xBR012(SC5664)181-1_R
9910032xBR012(SC5664)-9-12_R
9910032xBR012(SC5664)93-1-1_R

Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens melhoradas Embrapa |
Linhagens melhoradas Embrapa |
Linhagens melhoradas Embrapa |
Linhagens melhoradas Embrapa M
Linhagens melhoradas Embrapa M
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzias
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens melhoradas Embrapa N
Linhagens melhoradas Embrapa N
Linhagens melhoradas Embrapa N
Linhagens melhoradas Embrapa |
Linhagens melhoradas Embrapa |
Linhagens melhoradas Embrapa |
Linhagens melhoradas Embrapa N
Linhagens melhoradas Embrapa !

201439 _083 R
201439_084_R
201439_085_R

201439_086_R
201439 087 R

CMSXS180RXBR012(SC549)8-1-1_R
CMSXS180RxBR012(SC5664)1041-1 R
CMSXS182RxBR012(SC549)-3-1-R

CMSXS182RxBR012(SC5664)1061-1_R
TX430RxBR012(SC549)081-1 R

Linhagens melhoradas Embrapa N
Linhagens melhoradas Embrapa |
Linhagens melhoradas Embrapa I

Linhagens melhoradas Embrapa |
Linhagens melhoradas Embrapa N

Continua...
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...Continuacéo

TABELA SUPLEMENTAR 1. 160 linhagens de sorgo granifero do programa
melhoramento da Embrapa Milho e Sorgo.

Codificacéo

Linhagens

Grupo

201439_088_R
201439 089 R
201439 090 R
201439_091_R
201439_092_R
201439_093_R
201439 094 R
201439 095 R
201439 096_R
201439_097_R
201439_098_R
201439_99 R
201439 100 R

201439 _101_B
201439 _102_B

201439 _103_B
201439 _104_B
201439 _105_B

201439 _106_B
201439_107_B
201439_108_B

201439_109_B

201439 _110_B
201439 111 B
201439 112 B
201439 113 B
201439 _114 B
201439 _115 B
201439 116 _B
201439 117 B
201439 118 B
201439 119 B
201439_120 B
201439 _121 B
201439 122 B
201439 _123 B
201439 _124 B
201439 _125 B
201439 _126_B
201439 _127 B

TX430RxBR012(SC56@4)4-1-1_R
(9930002xBRO05R)1-4-8-1-3-14-R
(9930002xBRO05R)1-4-8-1-2-14-R
(9930002XBRO05R)1-4-8-1-3-14-R
9929020 R
9929026 R
(9929048x182)1-26-1-1-1-21_R
(9929044x005)1-21-3-2-1-11_R
(9929048*182)1-283-2-1-11_R
(9929044*005)1-1:0-5-2-2-21_R
9929036_R
9618158xBR012(SC5664)-103-2-1-1_R
CMSXS182RxBR012(SC5664)129-1-1-1_R
{ATF54B((TX623BXATF54B)6-
1)_RCIF1}x(BTX644(A807)]-1-4-1tB
{ATF54B((TX623BXATF54B)6-
1)_RCIF1}x(BTX644_(A807)]t8-3-3-1B
{ATF54B((TX623BXATF54B)6-

1) RC1F1}x(BTX644(A807))185-2-1B
CMSXS205B
{ATF54B((TX623BXATF54B)6-
1)_RC1F1}x(BTx644_(A807)R1-3-4-1B
{ATF54B((TX623BXATF54B)6-
1)_RCIF1}x(BTX644_(A807)R1-5-8-1B
{ATF54B((TX623BXATF54B)6-
1)RCIF1}x(BTx644_(A807)p2-1-1-1B
{BTX645(B803)}x{(TX623BXATF54B)6-1-C-2-
4-1}]-1-9-2-1B
{BTX645(B803)}x{(TX623BXATF54B)6-1-C-2-
4-1}]-2-2-5-1B
{ATF54(ATF54xARG-1_F1)}10-4-2-1B
{ATF54(ATF54xARG-1_F1)}-111-2-1B
{ATF54(ATF54xARG-1_F1)}11-2-2-12B
{ATF54(ATF54xARG-1_F1)}-1-2-4-11B
{ATF54(ATF54xARG-1_F1)}-1-6-1-12B
{ATF54(ATF54XARG-1_F1)}-2-2-2-12B
{ATF54(ATF54xARG-1_F1)}-2-7-1-13B
{ATF54(ATF54xARG-1_F1)}-3-2-21B
{ATF54(ATF54xARG-1_F1)}-3-5-21B
{ATF54(ATF54xARG-1_F1)}-410-1-1-2B
{ATF54(ATF54xARG-1_F1)}-4-4-31B
{ATF54(ATF54xARG-1_F1)}-4-9-31B
{ATF54(ATF54xARG-1_F1)}-510-3-1B
{ATF54(ATF54xARG-1_F1)}-6-8-11B
{ATF54(ATF54xARG-1_F1)}-8-4-11B
{ATF54(ATF54xARG-1_F1)}-9-2-1-12B
{ATF54(ATF54xARG-1_F1)}-9-5-21B
{ATF54B[(Tx623BXATF54B)6-1]}-206-1-1-31B

Linhagens melhoradas Embrapa M
Linhagens melhoradas Embrapa M
Linhagens melhoradas Embrapa M
Linhagens melhoradas Embrapa |
Linhagens melhoradas Embrapa |
Linhagens melhoradas Embrapa |
Linhagens melhoradas Embrapa M
Linhagens melhoradas Embrapa M
Linhagens melhoradas Embrapa M
Linhagens melhoradas Embrapa M
Linhagens melhoradas Embrapa M
Linhagens melhoradas Embrapa M
Linhagens melhoradas Embrapa I

Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54

Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens introduzidas

Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54

Linhagens oriundas da ATF54

Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54

Continua...
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TABELA SUPLEMENTAR 1.

160 linhagens de

melhoramento da Embrapa Milho e Sorgo.
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sorgo granifero do programa

Codificacéo Linhagens Grupo
201439 128 B A803B Linhagens introduzidas
201439 129 B A8902B Linhagens introduzidas
201439 130_B A8911B Linhagens introduzidas
201439 131 B ATF_54B Linhagens oriundas da ATF54
201439 132 B ATF_8B Linhagens oriundas da ATF54

201439 _133_B
201439 _134 B
201439 135 B

201439 _136_B
201439 _137_B
201439 138 B

201439 139 B

201439 _140_B

201439 141 B
201439 _142 B
201439 _143_B
201439 _144 B
201439 145 B
201439 _146_B
201439 147 B
201439 _148_B
201439 _149 B
201439 _150_B
201439 _151 B
201439 _152 R
201439 153 R
201439 _154_R
201439 _155 R
201439 _156_R
201439 _157 R
201439 _158 R
201439 _159 R
201439_160_R

ATF54A{ATF54B[(TX623BXATF54B)6-1]}-186-

C-B

ATF54A{ATF54B_[(TX623BXATF54B)6-1]}-

207-C-1B

ATF54A{ATF54B[(TX623BXATF54B)6-1]}-240

C-1B

ATF54A{ATF54B[(TX623BXATF54B)6-1]}-263

C-1B
ARG1B

ATF54A{ATF54B[(TX623BXATF54B)6-1]}-596-
C-B

ATF54A{ATF54B[(TX623BXATF54B)6-1]}-61-

C-1-B

ATF54A{ATF54B[(TX623BXATF54B)6-1]}-64-

C-1-B
CMSXS222B
BROO7B
(TX623BXAT54B)6-1-C-2-2-1-1-B
CMSXS_210B
CMSXS_217B
CMSXS_230B
IS_10662B
N_130B
TX3203B
TX_614B
TX_636B
9910032xBR012(SC5664)-2-2-11R
9618158xBR012(SC5664)-8-1-11R
CMSXS182xBR012(SC5664)-7-1-11R
CMSXS180xBR012(SC5664)-95-1-2-1R
TX430xBR012(SC54954-1-1-1R
9910032xBR012(SC5664)106-2-1-1R
CMSXS182xBR012(SC5664)-94-1-2-1R
9618158xBR012(SC5664)100-1-1-1R
TX430xBR012(SC566:4)27-1-1R

Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54

Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens introduzidas

Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens oriundas da ATF54

Linhagens oriundas da ATF54

Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens introduzidas
Linhagens oriundas da ATF54
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens introduzidas
Linhagens melhoradas Embrapa M
Linhagens melhoradas Embrapa N
Linhagens melhoradas Embrapa M
Linhagens melhoradas Embrapa M
Linhagens melhoradas Embrapa M
Linhagens melhoradas Embrapa N
Linhagens melhoradas Embrapa N
Linhagens melhoradas Embrapa N
Linhagens melhoradas Embrapa |




