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Resumo — O objetivo deste trabalho foi avaliar o efeito da dissimilaridade genética, aferida por caracteres
morfoldgicos e marcadores moleculares, sobre a heterose e heterobeltiose em hibridos de aveia. Foram utilizados
cinco genitores cruzados na forma dialélica, tendo sido desconsiderados os hibridos reciprocos. N&o houve
relacao linear entre as medidas de dissimilaridade genética utilizadas, possivelmente em virtude da representacao
parcial e insuficiente do genoma, quando utilizados dados morfolégicos, pela falta de ligagdo entre os genes
controladores dos caracteres mensurados e os marcadores usados, ou pelo fato de as regides cromossémicas,
acessadas pelos marcadores, possuirem diferencas nas suas contribuicfes para desempenho e heterose da F,.
Além disso, as medidas realizadas por meio de caracteres morfologicos e marcadores moleculares ndo revelam
associagao significativa com desempenho, heterose e heterobeltiose dos hibridos, para rendimento de gréos.

Termos para indexagdo: Avena sativa, dissimilaridade, aveia-branca, marcadores moleculares.

Genetic distance and its association with heterosis
and performance of hybrids on oat

Abstract — The objective of this work was to assess genetic dissimilarity effect, as determined by morphological
traits and molecular markers, on heterosis and heterobeltiosis in oat hybrids. Five parent lines were crossed in a
diallelic design, disregarding reciprocal hybrids. No linear relationship among means of genetic dissimilarity was
established, possibly due to: an incomplete genomic description, when morphological data were analyzed;
absence of linkage among genes controlling the measured characters and markers employed; or the fact that the
different chromosome regions, accessed by the markers, showed differences in their contributions to performance
and heterosis of F,. Furthermore, regarding grain yield, both measurements determined by morphological traits
and molecular markers do not show significant relationship with hybrids performance, heterosis or heterobeltiosis.

Index terms: Avena sativa, dissimilarity, white oats, molecular markers.

Introducéo

As informagdes sobre a dissimilaridade genética
assumem grande importancia, por possibilitar a previsdo
do desempenho de hibridos empregados comercialmente
(Kumar, 1999). Os varios passos envolvidos no
desenvolvimento de hibridos, como a realiza¢do de
numerosos cruzamentos e a selecdo de combinagdes
com desempenho superior, podem ser facilitados,
reduzindo o trabalho e os custos associados. Segundo
Galanopoulou-Sendouca & Roupakias (1999), nas
culturas em que as sementes hibridas ndo podem ser
utilizadas diretamente, a heterose na geragdo F; é
importante, quando o rendimento da F; revelar correlagdo

com rendimentos de bulks de geracdes mais avancadas.
Com isso, os melhoristas podem avaliar um determinado
namero de hibridos F; e concentrar seus esforgos
naqueles mais promissores, dos quais podem ser
selecionadas constitui¢des genéticas superiores. Kumar
(1999) afirma que a heterose pode ser estimada antes
da realizacdo dos cruzamentos, o que reduz
consideravelmente o nimero de cruzamentos a serem
executados e as progénies a serem avaliadas.

Varios trabalhos foram conduzidos no sentido de se
averiguarem relacdes de dissimilaridade genética entre
0s genitores com heterose na geracdo F;. De acordo
com Schut et al. (1997), diferentes caracteres de plan-
tas séo fontes de informagé&o de dissimilaridade que es-
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tdo, ou podem estar, disponiveis para qualquer grupo de
gendtipos. Tais caracteres podem ser divididos em qua-
tro grupos: agrondémicos, morfoldgicos, bioquimicos (por
exemplo, isoenzimas) e marcadores moleculares (DNA).
As diferencas entre gendtipos, em relacdo a quaisquer
destes caracteres, revelam informagdes sobre as rela-
cOes genéticas entre as constituicdes estudadas.

Duas medidas de dissimilaridade genética tém sido
amplamente utilizadas, quando existem dados agrond-
micos ou morfolégicos: a distancia euclidiana entre os
pontos que representam os genotipos em um plano e a
distancia generalizada de Mahalanobis — extenséo da
distancia euclidiana, que leva em consideracéo as cor-
relagcdes residuais entre os caracteres. No caso de
isoenzimas e marcadores moleculares, em que ha dis-
ponibilidade de dados binérios, uma medida de
dissimilaridade comumente empregada é a de Nei & Li
(Schutetal., 1997).

A heterose em aveia pode estar positivamente asso-
ciada a distancia genética baseada em caracteres
morfoldgicos dos genitores (Jenkins, 1969). Em estudos
com esta planta, Cowen (1985) encontrou correlactes
baixas e negativas entre duas medidas de dissimilaridade
genética, com heterose para rendimento de graos. Além
disso, 0 mesmo autor relatou que, em cruzamentos en-
tre genitores mais relacionados, ocorre uma tendéncia
de expressar heterose para rendimento de gréos.

Com o desenvolvimento das técnicas de marcadores
moleculares, o polimorfismo de DNA pode ser empre-
gado para acessar a dissimilaridade genética. Varios
trabalhos tém buscado correlacionar a dissimilaridade
genética, quantificada por marcadores de DNA, com o
desempenho dos hibridos; contudo, os resultados reve-
lam discrepancias (Kumar, 1999). Smith et al. (1990)
observaram, em milho, relagdo entre distancia genética
dos genitores e desempenho da F3, quando o tamanho
da amostra e 0 nimero de marcadores usados para ana-
lise foram simultaneamente ampliados. Stuber et al.
(1992) encontraram, também em milho, relag&o signifi-
cativa entre heterozigosidade dos genitores e rendimen-
to dos hibridos, quando o nimero de linhas genitoras
endogamicas era aumentado. Em estudos de Lanzaet al.
(1997), o rendimento de gréos de milho evidenciou cor-
relagdo com distadncias genéticas baseadas em
marcadores RAPD. Barbosa-Neto et al. (1996) nédo
conseguiram estabelecer qualquer relacdo entre distan-
cia genética baseada em marcadores e o desempenho
dos hibridos de trigo.
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O objetivo deste trabalho foi avaliar o efeito da
dissimilaridade genética, aferida por caracteres
morfoldgicos e marcadores moleculares, sobre a
heterose e heterobeltiose em hibridos de aveia.

Material e Métodos

O experimento foi instalado na area experimental do
Centro de Gendmica e Fitomelhoramento da Universi-
dade Federal de Pelotas, no Municipio de Capédo do
Ledo, RS, em 2002. A adubacdo e o controle
fitossanitario foram realizados de acordo com as reco-
mendac0es para a cultura (Comissao Brasileira de Pes-
quisa de Aveia, 2003).

Cinco gendtipos de aveia foram cruzados de forma
dialélica, sem a realiza¢do dos cruzamentos reciprocos.
Os genitores foram escolhidos com base no rendimento
de grdos, nos caracteres agronémicos de interesse e na
divergéncia morfologica apresentada. Os cinco
gendtipos, seguidos do ano de langamento e suas res-
pectivas genealogias, foram: UPF 16, 1993, Coronado/
X1799-2//Sel11 Passo Fundo///X3530-40; UPF 18, 1999,
UPF 8550238 x UPF 12; UFRGS 7, 1986, X1205 x
FLA 1093; UFRGS 17, 1996, Cor2/Ctz3/Pendek/
ME1563//76-29/76-23/75-28/C1833; URPel 95/015;
UFRGS 881920 x UFRGS 884021-1. As sementes hi-
bridas foram obtidas durante a estagdo fria de 2001, em
casa de vegetacgdo, por meio de hibridacdes artificiais.

Os hibridos F; e os genitores foram cultivados em
parcelas, com delineamento completamente casualizado,
com trés repeticGes. Cada parcela experimental foi com-
posta de dez plantas, cultivadas em uma linha de 3 m de
comprimento, com espacamento de 0,3 m entre plantas
e entre linhas. Foram avaliados, em plantas individuais e
na panicula principal, os caracteres: ciclo vegetativo, em
dias, da emergéncia até a exposi¢do total da panicula
principal; estatura de plantas, em centimetros, da super-
ficie do solo até a extremidade superior da panicula;
ciclo reprodutivo, em dias, do florescimento até a
maturacao de colheita; nimero de paniculas por planta;
namero de grdos por panicula; e massa de panicula, de
grdos por panicula, de 1.000 grdos e de gréos por par-
cela, em gramas, com base em todas as paniculas da
planta. As demais paniculas da planta foram trilhadas,
fornecendo a estimativa do rendimento de gréos (RG).
Os dados foram utilizados para estimar a heterose, a
heterobeltiose e a dissimilaridade genética baseada em
dados morfoldgicos.
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A heterose foi obtida em relacdo a média dos
F - MG
MG
e ao genitor superior, denominada de heterobeltiose:

_E-GS

*  GS
em que: Hpyp € a estimativa da heterose, em relagdo a
média dos genitores; F, ¢ a média do hibrido; MG € a
média dos genitores; Hys € a estimativa da heterobeltiose;
e GS é a média do genitor superior.

A dissimilaridade genética, entre os genitores, foi es-
timada pelo uso da distancia generalizada de Mahalanobis
(D?), a partir das médias dos genétipos e da matriz de
covariancia residual, de acordo com Cruz & Regazzi
(1997). No agrupamento dos genotipos, foi empregado
0 método hierarquico do vizinho mais préximo, para a
formacgdo do dendrograma, com auxilio do programa
computacional Genes (Cruz, 2001). Para a verificacdo
do ajuste, entre a matriz de similaridade e o dendrograma
obtido, foi calculado o coeficiente de correlacéo
cofenética (r) (Sokal & Rohlf, 1962), com auxilio do
programa computacional NTSYS (Rohlf, 1989).

O DNA gendmico utilizado na quantificacéo da simi-
laridade genética, entre os cinco genotipos, com base
em marcadores moleculares, foi extraido de acordo com
Saghai-Maroof et al. (1984). Os reagentes e procedi-
mentos, requeridos para a técnica de AFLP (polimorfismo
de comprimentos de fragmentos amplificados), foram
obtidos da Life Technologies Inc. Foram empregadas
cinco combinagdes de oligonucleotideos iniciadores (Cy:
E-ACC/M-CAA,; C,: E-FACC/M-CAG; C3: E-ACC/
M-CTC; C4: EFAGC/M-CAA,; Cs: E-AGC/M-CTC;
em que C; é a i-ésima combinagdo de iniciadores;
E: EcoRI e M: Msel).

Os fragmentos amplificados foram separados,
eletroforeticamente, em gel desnaturante de
poliacrilamida (6%), a poténcia constante de 60 W, por
uma hora e 40 minutos. Para a visualiza¢do dos frag-
mentos amplificados e separados eletroforeticamente,
foi empregada a coloragdo com nitrato de prata, de acor-
do com Creste et al. (2001).

As bandas geradas pela técnica de AFLP foram clas-
sificadas como presente (1) e ausente (0), para os dife-
rentes genitores. A similaridade genética (SG) foi esti-
mada de acordo com Nei & Li (1979):

Sgij = 2Nij/(Ni + N;),
em que: Njj € o nimero de bandas presentes em ambos
0s genotipos i e j; Ni é o nimero de bandas presentes

genitores: H, & = 100

100,

no genotipo i; e N; € o nimero de bandas presentes no
genotipo j. Subtraido o valor de SG da unidade (1 - SG),
foi obtida a dissimilaridade genética e, com base nesta
matriz, foi construido um dendrograma, pelo método de
agrupamento UPGMA. Além do coeficiente de corre-
lacdo cofenética, o teste de Mantel (Mantel, 1967), que
compara duas matrizes de distancias genéticas (ry), foi
realizado com auxilio do programa computacional
NTSYS (Rohlf, 1989).

A estabilidade estatistica das estimativas de
dissimilaridade genética pode ser influenciada pela
amostragem (Efron & Tibshirani, 1993). Assim, a esta-
bilidade dos agrupamentos foi cancelada pela analise de
bootstrap (teste da consisténcia dos agrupamentos, por
meio de diversas repeti¢des), com 500 replica¢es, uti-
lizando-se o programa computacional Winboot (Yap &
Nelson, 1996).

O coeficiente de correlagdo de Pearson entre
dissimilaridade genética, heterose, heterobeltiose e
desempenho dos hibridos, para os diferentes caracteres,
com significancia testada pelo teste t, foi estimado com
utilizacdo do programa computacional Genes (Cruz, 2001).

Resultados e Discussao

As médias e amplitudes de variacdo para desempe-
nho, heterose e heterobeltiose estao incluidas na Tabela 1.
O grau de heterose variou entre os caracteres avalia-
dos. A maior heterose média foi revelada na massa de

Tabela 1. Médias e amplitude de variacdo do desempenho,
heterose e heterobeltiose, dos principais caracteres de impor-
tancia agronémica dos hibridos Fy, resultantes do cruzamen-
to dialélico parcial entre cinco genitores, em aveia®.

Carater Desempenho Heterose (%) Heterobeltiose (%)
Média Amplitude Média Amplitude Média Amplitude
EST 99,1 82,0-112,0 6,1 -2,1-16,8 12,8  -1,9-294
CV 99,3 96,0-101,0 -2,1 -52-(-)0,6 1,2 -1,5-64
CR 38,1 34,0-43,0 4,5 -1,8-143 -0,9  -8,5-13,6
NPP 7,0 5,090 -5,3 -21,4-21,6  -22,6 -36,3—(-)7,2
PP 55 4674 554 28,8-89,7 30,8 5,8-67,5
NGP 136,2 112,0-178,0 33,9  84-759 19,3 4,1-40,3
PGP 4,7  3,9-6,5 55,5 33,5-1053 352 1,7-79,3
PMG 35,1 29,0-40,0 15,1 4,1-287 4,8 -8,4-20,3
RG 190,3 135,0-330,0 53,0 11,9-153,1 254 -13,2-56,4

(MEST: estatura de plantas, em cm; CV: ciclo vegetativo, em dias;
CR: ciclo reprodutivo, em dias; NPP: nimero de paniculas por planta;
PP: massa de panicula, em g; NGP: numero de grdos por panicula;
PGP: massa de grdos por panicula, em g; PMG: massa de 1.000 gréos,
em g; e RG: rendimento de gréos da parcela, em g.
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graos por panicula (PGP, 55,5%), seguida pela massa
de panicula (PP, 55,4%) e rendimento de graos
(RG, 53%). Resultados semelhantes foram observados
em experimentos realizados em trés locais e composto
de oito cruzamentos, em que a heterose para RG variou
de 19,5 a 50,6% (Cowen & Frey, 1987), e concordam
com aqueles obtidos por Petr & Frey (1967), em que a
heterose para RG em 15 cruzamentos, avaliada em planta
espagada, variou de 18 a 56%.

Os valores elevados de heterose para RG sdo ocasi-
onados, principalmente, pelos efeitos génicos ndo
aditivos, como revelado na analise dialélica, em que fo-
ram de maior magnitude, comparados aos efeitos aditivos
dos genes. Este fato pode revelar dificuldades para se-
lecdo de plantas nas geragdes segregantes precoces,
uma vez que os efeitos ndo aditivos podem ser perdidos
durante o processo de condugdo a homozigose. Entre-
tanto, Cruz & Regazzi (1997) afirmam que, em espéci-
es autdégamas, combinacdes que expressam elevada
heterose em F; oferecem maior probabilidade de res-
gate de individuos superiores nas geragoes segregantes.

Para heterobeltiose, 0s maiores valores também fo-
ram evidenciados pelos mesmos caracteres (Tabela 1).
Foi observada heterose negativa para numero de
paniculas por planta (NPP) e ciclo vegetativo (CV),
enquanto os valores de heterobeltiose foram negativos
para NPP e ciclo reprodutivo (CR). A heterose para
CV foi negativa em todos os cruzamentos, tendo varia-
do de -5,2 a -0,6%; entretanto, quando o CV foi compa-
rado ao melhor genitor (heterobeltiose), mostrou que,
para pelo menos um cruzamento, foi mais elevado que o
do genitor mais precoce. O CV, seguido pelo CR, exibiu
baixa heterose e pequena amplitude de variacdo de
heterose, 0 que indica que 0s genes que controlam estes
dois caracteres sdo similares nos diferentes genétipos,

A)
UPF 18
URPel 95/015
UPF 16
UFRGS 17
UFRGS 7
r T T T 1
0 25 50 75 100

e ndo ocorre distribuicdo de alelos dominantes entre eles,
conforme sugerem Morgan et al. (1989).

Na analise molecular, a utilizagao de cinco combina-
¢Oes de oligonucleotideos iniciadores gerou um total de
250 bandas, das quais 189 (75,6%) revelaram
polimorfismo, pela técnica de AFLP. As combinagdes
Cs, C4 e Cy evidenciaram 0 maior nimero de marcadores
polimorficos, 54, 52 e 43, respectivamente. Por outro
lado, C4, C; e C3 evidenciaram a maior quantidade de
bandas monomorficas, 18, 17 e 16, respectivamente. Isto
demonstra que 78,8% dos marcadores polimorficos fo-
ram gerados por apenas trés combinagdes de iniciado-
res (Cz, C4 e Cy), 0 que evidencia o potencial dos
marcadores AFLP em acessar a variabilidade genética
existente entre 0s genotipos estudados.

A dissimilaridade genética entre os genitores foi esti-
mada com dados morfoldgicos e marcadores
moleculares. Na primeira, foram empregados o0s nove
caracteres mencionados anteriormente. Na segunda, a
dissimilaridade genética entre os genitores foi estimada
com o uso de 189 bandas polimorficas. As matrizes de
dissimilaridade genética foram empregadas para a for-
macdo dos dendrogramas. A analise de agrupamento
baseada na dissimilaridade genética morfol6gica mos-
trou comportamento diferenciado daquela baseada em
marcadores moleculares (Figura 1). A correlacdo
cofenética foi de 0,77 e 0,76 para dissimilaridade gené-
tica (dg) e dissimilaridade morfol6gica (dm), respecti-
vamente. Assim, 0s dendrogramas possibilitaram ilus-
trar graficamente 77 e 76% das matrizes de dg e dm,
respectivamente, evidenciando que as inferéncias po-
dem ser feitas com base neles. Conseqlientemente, as
matrizes de dissimilaridade foram omitidas.

A Figura 1 A revela que os genotipos estdo reunidos
em dois grupos. O principal constituido por UPF 18,

B)
UFRGS T | 635
urr1s | 40.6
UFRGS 17 317
URPel 95/015
UPF 16
] ] ] ] 1
0,43 0,45 0,47 0,49 0,51

Figura 1. Dendrogramas da analise de agrupamento de cinco gendtipos de aveia, obtidos pelo método hierarquico do vizinho
mais proximo, utilizando-se a distancia de Mahalanobis com base em dados morfologicos, com nove caracteres (A), e pelo
método UPGMA com base em dados moleculares de 189 bandas AFLP (B).
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URPel 95/015, UPF 16 e UFRGS 17, que pode ser sub-
divido em dois subgrupos formados por UPF 18 +
URPel 95/015 e UPF 16 + UFRGS 17. O segundo gru-
po foi formado apenas por UFRGS 7. A Figura1l B
mostra que 0s gendtipos mais proximos geneticamente
foram UFRGS 7 e UPF 18, evidenciando uma grande
discrepancia quando comparado com dm, uma vez que
na Figura 1 A eles foram os mais dissimilares.
A auséncia de concordancia das distancias genéticas
entre os genitores, apresentada pelos dendrogramas, foi
confirmada pela auséncia de correlagéo (rm =-0,12)
entre as duas matrizes de dissimilaridade. Esses resul-
tados concordam com os obtidos em cevada, em que
Schut et al. (1997) mostraram que a dissimilaridade ge-
nética, baseada em caracteres morfoldgicos, ndo reve-
lou relagdo com a dissimilaridade genética baseada em
marcadores AFLP.

As distor¢Ges podem ser decorrentes dos seguintes
fatores: limitado nimero de caracteres morfoldgicos
avaliados; pequena variacdo entre esses caracteres;
limitado numero de genes responsaveis pela
manifestagdo desses caracteres; e a possibilidade de
efeitos epistaticos entre esses genes. Provavelmente,
os dois primeiros fatores s&o mais importantes para este
conjunto de dados, uma vez que apenas nove caracteres
morfolégicos foram utilizados na anélise de
dissimilaridade. Resultados semelhantes foram obtidos
por Souza & Sorrells (1991) em aveia, em que 0s autores
levantam a hipdtese de que essa baixa correlacdo se
justificaria pela parcial e insuficiente representacdo do
genoma, quando séo utilizados dados morfoldgicos. Como
todos 0s geno6tipos testados neste trabalho sdo gendtipos
elites, cuja selecdo nos diferentes programas de
melhoramento buscou gendtipos precoces, de baixa
estatura e mais produtivos, possivelmente tiveram a
variabilidade genética reduzida entre os genitores.

Pela analise de bootstrap, apenas o grupo formado
pelas cultivares UFRGS 7 e UFP 18 apresentou eleva-
da consisténcia (62,2%) (Figura 1 B), apontando para o
fato de estas cultivares formarem o agrupamento mais
consistente.

A Tabela 2 mostra a correlacdo entre adm e o
desempenho, a heterose e a heterobeltiose dos hibridos.
Os coeficientes de correlagdo da dm com o desempenho
dos hibridos e a heterobeltiose ndo foram significativos.
Em relacdo a heterose, a dm esteve correlacionada com
CR, NPP, massa de 1.000 grdos (PMG) e numero de
grdos por panicula (NGP), sendo que para os trés
primeiros, a correlagéo foi negativa, uma indicagéo de

que um aumento na distancia genética entre os genitores
vem acompanhado de reduco da heterose. E importante
observar que a dm n&o revelou associacao significativa
como RG.

Para Falconer (1960), a ocorréncia de heterose em Fy,
para um carater quantitativo, depende da seguinte rela-

Gd0: H = Yd;Y2,

1
em que: d; € o desvio do heterozigoto da média dos
genitores homozigotos, relacionado aos efeitos da
dominancia no i-ésimo loco; e Y; é a diferenca de fre-
qliéncia alélica entre duas constitui¢des genéticas no i-
ésimo loco. Assim, Ghaderi et al. (1984) citaram trés
situacBes que podem ocorrer na relagdo entre a dm,
baseada em D?, e a heterose: associa¢do positiva, nula
e negativa.

Para que a associagdo positiva, em um conjunto de
cruzamentos, possa ocorrer, € necessario: que exista
dominancia — e que esta aumente em magnitude a me-
dida que os genitores forem mais dissimilares — e que 0s
genitores sejam diferentes na freqiiéncia dos alelos que
controlam o caréter, e que esta diferenca seja intensifi-
cada quando a distancia entre os genitores aumentar.
Para caracteres quantitativos, nas espécies em que a
autofecundacao é responsavel pela reproducdo, os efeitos
heteré6ticos dependem do nimero de alelos contrastantes
e dos efeitos da dominéncia. Entretanto, para que haja

Tabela 2. Coeficientes de correlacdo entre desempenho (DES),
heterose (HET) e heterobeltiose (HBT) e dissimilaridade
genética, medida por meio de caracteres morfolégicos e
marcadores moleculares, dos hibridos F;, resultantes do
cruzamento dialélico parcial entre cinco genitores de aveia(®.

Carater Caracteres morfologicos Marcadores moleculares

DES HET HTB DES HET HTB

EST -0,20 -0,29 -0,22 0,02 -0,64 -0,90%*
Ccv -0,01 -0,25 -0,47 -0,27 -0,62 -0,03
CR -0,39 -0,68*  -0,53 0,65% 0,40 0,31
NPP 0,52 -0,63*  -0,34 0,15 0,24 0,27
PP 0,04 0,19 0,12 0,48 0,63* 0,72
NGP 0,22 0,62* 0,43 -0,17 0,23 0,18
PGP 0,09 0,35 0,25 0,53 0,65* 0,77
PMG -0,24 -0,77%  -0,47 0,86* 0,31 0,52
RG 0,44 0,28 0,22 0,49 0,44 0,28

(MEST: estatura de plantas, em cm; CV: ciclo vegetativo, em dias;
CR: ciclo reprodutivo, em dias; NPP: nimero de paniculas por planta;
PP: massa de panicula, em g; NGP: numero de grdos por panicula;
PGP: massa de grdos por panicula, em g; PMG: massa de 1.000 gréos,
em g; e RG: rendimento de grdos da parcela, em g. "Significativo a 5%
de probabilidade, pelo teste t.
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uma relacéo linear entre a dm e a heterose, seus com-
ponentes, isolados ou em combinacdo, devem respon-
der linearmente a variagdo de D2.

A auséncia de correlagdo pode ser atribuida a efeitos
aditivos dos caracteres (d = 0) ou a identidade entre os
genes que controlam o carater nos diferentes genitores
(Y% =0), e a expressdo da heterose imprevisivel e ao
acaso, nos cruzamentos. A primeira situacéo poderia ser
esperada para NPP, PMG, NGP e PP, em que, de acordo
com a analise dialélica para estes caracteres (Lorencetti,
2004), houve maior contribuicdo dos efeitos de
capacidade geral de combinacdo, ou seja, grande
participacao dos efeitos génicos aditivos. Entretanto, uma
andlise dos efeitos heterdticos, em cruzamentos individuais,
mostrou que a Gltima situacdo prevaleceu nesses dados,
evidenciando que a heterose pode ter resultado da
presenca de genes complementares entre determinados
genitores. Ainda de acordo com Ghaderi et al. (1984), os
efeitos negativos e positivos da dominancia, num sistema
bidirecional, podem resultar em valor nulo (d = 0) dos
efeitos heterdticos em certos cruzamentos.

Heteroses para CR, NPP e PMG mostraram corre-
lagdo negativa com a dm. Em quase todos os cruzamen-
tos, os efeitos heterdticos (amplitude) e CV e NPP fo-
ram negativos, evidenciando a hipétese de dominancia
de genes que favorecem a precocidade e 0 menor nu-
mero de afilhos férteis por planta (d negativa).

E importante observar que a associa¢o nio signifi-
cativa da dm com a heterose, para 0 RG, pode ser ques-
tionada de um ponto de vista compensatorio entre com-
ponentes de rendimento; ou seja, a associacao negativa
da heterose para NPP (-0,63) e PMG (-0,77) e positiva
para NGP (0,62) com a dm parece conduzir a um efeito
compensatorio entre os componentes do rendimento, o
que pode ter resultado na auséncia de correlagdo entre
a dm e a heterose para 0 RG.

A Tabela 2 mostra a correlacdo da dg com o desem-
penho, a heterose e a heterobeltiose da F;. Os resultados
revelam que a dg esteve associada, positivamente, com
0 desempenho de CR e PMG, com a heterose e a
heterobeltiose de PP e NGP, e negativamente associa-
da com a heterose de estatura de plantas (EST) e de
CV e com a heterobeltiose de EST. Para 0 RG, apesar
de uma estimativa moderada de correlagéo entre a
heterose e a dg (0,49), ndo foi detectada significancia,
sendo semelhante ao valor da correlagdo encontrado
paraa dm e a heterose para 0 RG (0,44). Os dados ain-
da revelaram auséncia de concordancia entre as corre-
lagbes baseadas na dm e na dg (Tabela2) com o de-
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sempenho dos hibridos, a heterose e a heterobeltiose.
Neste caso, o acréscimo da dg néo foi seguido linear-
mente pela elevacdo dos valores da heterose.

Kwon et al. (2002), em estudos com arroz, sugerem
que a baixa correlagdo entre a dg e o desempenho da F;
pode ocorrer em virtude de: os gendtipos avaliados
apresentarem baixa dissimilaridade genética, pela
presséo de selecdo exercida no mesmo sentido que para
ciclo curto, estatura baixa, maior massa de 1.000 graos
e maior massa de panicula; falta de ligacdo entre genes
que controlam os caracteres mensurados e 0s
marcadores usados para estimar a dg; as regides
cromossdmicas acessadas pelos marcadores terem
diferencas nas suas contribui¢fes para o desempenho e
a heterose da F;. Neste estudo, houve dificuldades de
predicdo do desempenho e da heterose da F; a partir
da dg, no conjunto de genitores testados. Este fato é
relevante, principalmente se a heterose dos hibridos
desses genitores estiver associada com desempenho
médio de bulks de geracfes avangadas — neste caso, ha
uma indicag&o de ineficiéncia do uso da dissimilaridade
na escolha dos genitores para compor os blocos de
cruzamentos, revelando a necessidade da realizagéo de
cruzamentos dialélicos para esta finalidade, em aveia.

O numero de genotipos utilizados foi baixo, resultan-
do em apenas dez combinages hibridas. Dessa forma,
os valores dos coeficientes de correlagéo, para eviden-
ciar significancia, devem ser elevados, uma vez que 0
namero de graus de liberdade é reduzido, indicando a
necessidade de se testarem mais genotipos em combi-
nagdes hibridas, para confirmar tais resultados.

Zhang et al. (1994) trabalharam com oito linhas eli-
tes de arroz, para determinar as relacdes entre a
heterozigosidade, o desempenho e a heterose. Esses es-
tudos revelaram que a correlacdo entre a heterose e a
heterozigosidade especifica (baseada em marcadores
positivos, ou seja, significativamente associada com o
carater) foi elevada e que pode ser Util para a predi¢do
da heterose.

Assim, vérios autores, ao trabalhar com diferentes
culturas, sugerem que marcadores positivos, em lugar
de marcadores que acessam 0 genoma e ndo mostram
associacdo significante com o carater, podem ser Uteis
para predizer os resultados (Moser et al., 1994).
Os dados destes experimentos conduzem aos mesmos
resultados, e mostram que os marcadores utilizados (em
acesso aleatorio ao genoma) podem nao apresentar uti-
lidade aos programas de melhoramento, na predigéo do
desempenho e da heterose, em cruzamentos de aveia.
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Conclusoes

1. As medidas de dissimilaridade genética em aveia,
realizadas por meio de caracteres morfoldgicos e
marcadores moleculares, ndo se correlacionam.

2. As medidas de dissimilaridade genética, para ren-
dimento de gréos, ndo revelam associa¢cdo com a
heterose e a heterobeltiose dos hibridos.
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