UNIVERSIDADE DE BRASILIA

‘. " FACULDADE DE AGRONOMIA E MEDICINA VETERINARIA

PROGRAMA DE POS-GRADUACAO EM AGRONOMIA

CARACTERIZACAO MOLECULAR, MORFOAGRONOMICA E DE
QUALIDADE DE GRAOS DE GENOTIPOS ELITE DE CEVADA
IRRIGADA NO CERRADO

RENATO FERNANDO AMABILE

TESE DE DOUTORADO EM AGRONOMIA

BRASILIA/DF
MARCO0/2013



N

UNIVERSIDADE DE BRASILIA
FACULDADE DE AGRONOMIA E MEDICINA VETERINARIA
PROGRAMA DE POS-GRADUACAO EM AGRONOMIA

CARACTERIZACAO MOLECULAR, MORFOAGRONOMICA E DE
QUALIDADE DE GRAOS DE GENOTIPOS ELITE DE CEVADA
IRRIGADA NO CERRADO

RENATO FERNANDO AMABILE

ORIENTADOR: FABIO GELAPE FALEIRO
CO-ORIENTADOR: JOSE RICARDO PEIXOTO

TESE DE DOUTORADO EM AGRONOMIA

PUBLICACAO: 10/2013

BRASILIA/DF
MARCO0/2013

i



w

UNIVERSIDADE DE BRASILIA
FACULDADE DE AGRONOMIA E MEDICINA VETERINARIA
PROGRAMA DE POS-GRADUACAO EM AGRONOMIA

CARACTERIZACAO MOLECULAR, MORFOAGRONOMICA E DE
QUALIDADE DE GRAOS DE GENOTIPOS ELITE DE CEVADA
IRRIGADA NO CERRADO

RENATO FERNANDO AMABILE

TESE DE DOUTORADO SUBMETIDA AO PROGRAMA DE POS-GRADUACAO
EM AGRONOMIA DA FACULDADE DE AGRONOMIA E MEDICINA
VETERINARIA DA UNIVERSIDADE DE BRASILIA, COMO PARTE DOS
REQUISITOS NECESSARIOS A OBTENCAO DO GRAU DE DOUTOR EM
AGRONOMIA, LINHA DE PESQUISA EM MELHORAMENTO VEGETAL.

APROVADA POR:

Fabio  Gelape  Faleiro, D.Sc., Embrapa Cerrados, CPF:  739.634.706-82,
fabio.faleiro@embrapa.br (Orientador)

Eduardo  Alano  Vieira, D.Sc., Embrapa Cerrados, CPF: 999.533.669-34,
eduardo.alano@embrapa.br (Examinador externo)

Keize Pereira Junqueira, D.Sc., Embrapa Produtos e Mercado, CPF: 717.667.741-72,
keize.junqueira@embrapa.br (Examinadora externa)

Marcelo Fagioli, D.Sc., Universidade de Brasilia, CPF: 729.409.306-78, mfagioli@unb.br
(Examinador interno)

Walter Quadros Ribeiro Junior, Ph. D., Embrapa Cerrados, CPF: 906.075.388-72,
walter.quadros@embrapa.br (Examinador externo)

BRASILIA/DF, 13 de marco de 2013.

il



FICHA CATALOGRAFICA

A479¢c  Amabile, Renato Fernando.
Caracterizagdo molecular, morfoagrondmica e de
qualidade de graos de genotipos elite de cevada irrigada
no Cerrado / Renato Fernando Amabile. — Brasilia, 2013.
220 p. :il.
Orientagdo de Fabio Gelape Faleiro; co-orientagdo de
José Ricardo Peixoto.
Tese (Doutorado) — Universidade de Brasilia / Faculdade
de Agronomia e Medicina Veterinaria, 2013.

1. Hordeum vulgare L. 2. Diversidade genética.
3. Qualidade malteira. 4. Herdabilidade. 5. Parametro
genético. 6. Correlacdo genética. 1. Faleiro, Fébio
Gelape. II. Peixoto, Jos¢ Ricardo. III. Titulo.

633.16 CDD 21

Catalogacdo na fonte: Marilaine Schaun Pelufé (CRB 1/2045)

REFERENCIA BIBLIOGRAFICA

AMABILE, R. F. Caracterizacao molecular, morfoagronomica e de qualidade de graos
de genotipos elite de cevada irrigada no Cerrado. Brasilia: Faculdade de Agronomia e
Medicina Veterinaria, Universidade de Brasilia, 2013, 220 p. Tese de Doutorado.

CESSAO DE DIREITOS

NOME DO AUTOR: Renato Fernando Amabile
TITULO DA TESE DE DOUTORADQO: Caracterizagdo molecular, morfoagronémica e de

qualidade de graos de gendtipos elite de cevada irrigada no Cerrado.
GRAU: Doutor ANO: 2013

E concedida & Universidade de Brasilia permissio para reproduzir copias desta tese de
doutorado para Unica e exclusivamente propdsitos académicos e cientificos. O autor reserva
para si os outros direitos autorais, de publicacao. Nenhuma parte desta tese de doutorado pode
ser reproduzida sem a autorizagao por escrito do autor. Citagdes sdao estimuladas, desde que
citada a fonte.

Renato Fernando Amabile

CPF: 239.382.421-91

renato.amabile@embrapa.br

v



A DEUS,
OFERECO.

Aos meus Guias,
MINHA ETERNA GRATIDAO.

A Laura e a minha familia,
DEDICO.



AGRADECIMENTOS

A Deus, por tudo que me deu na vida e por sempre estar presente nos seus degraus,
cuidando do seu filho. Deus, muito obrigado!

A minha familia, aqui e ali, pelo incessante apoio e compreensdo neste meu caminho.
Obrigado papai e mamae! Obrigado Laura, meus filhos Rafael e Sofia ¢ minha irma Paula.

Ao Orientador e amigo Fabio Faleiro Gelape pela sua amizade sincera, atengdo, pelos
profundos ensinamentos adquiridos, pelas palavras encorajadoras e inestimavel orientagao.
Muito obrigado, meu amigo, pelo incansavel incentivo e dedicacdo dispensada!

Ao co-orientador, amigo e grande mestre Professor José Ricardo, pela doutrina
académica ministrada, absoluta amizade construida, pelas muitas e verdadeiras oportunidades
oferecidas e conhecimentos transmitidos. Obrigado, Prof. Z¢ Ricardo!

Ao meu amigo eterno e irmao Amilton da Silva Pires, pela amizade incondicional,
pois sem ele esta tese nao existiria. Nao tenho palavras a agradecer vocé€, meu irmao!

Ao meu grande amigo Walmir Dantas, pela amizade eterna e divina!

Aos amigos, para a vida toda, Vitor Monteiro e Ricardo Sayd, pela ajuda, paciéncia,
imprescindiveis sugestdes ao longo dos anos de convivéncia e, principalmente, pela nossa
amizade. Muito obrigado, meus amigos!

Aos amigos Arminda Carvalho, Leide Andrade, Solange Andrade, Eduardo Alano,
Flavio Capettini ¢ Walter Quadros pelas criticas, sugestdes, corregdes, apoio sincero e
amizade prestada. Obrigado pelas amizades!

As bibliotecarias Marilaine Pelufe, Paloma Oliveira e Shirley Araujo pela incessante
ajuda nas revisoes das referéncias bibliograficas e nos ensinamentos ofertados; e também a
Maria da Conceicdo Aratijo pelo apoio constante junto a biblioteca da Embrapa Cerrados.

Ao Levi Botelho, Antonio Oliveira, Walduir Siqueira e Pedro Cruz pelo valioso apoio
durante e apos a conducdo dos ensaios de campo e generosidade de sempre.

A toda equipe do Laboratério de Genética e Biologia Molecular da Embrapa Cerrados
e, em especial ao Jodo Batista dos Santos e, aos amigos Bernardo Coutinho de Almeida e Jodo
Gilberto Alves Villela pela ajuda com as analises dos marcadores genético-moleculares.

A Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria - EMBRAPA e, em especial, a
Embrapa Cerrados pela possibilidade da realizagdo deste treinamento.

A Universidade de Brasilia, através da Faculdade de Agronomia e Medicina
Veterindria, pela acolhida amiga durante o curso.

Ao Santos Futebol Clube pelas alegrias e emo¢des vividas!

vi



A Malteria do Vale, em especial a Rosana Ferrari ¢ Céassio Ciulla, pelas analises de
micromalteio e orientagdo nas interpretacdes desses dados.

Aos demais professores do Programa de P6s-Graduagdo da Agronomia da UnB pelos
conhecimentos compartilhados.

A banca, nos nomes da Keize, Fagioli, Alano, Walter e Fabio, pelas sugestdes e tempo
que dispuseram para melhora-Ila.

A todos aqueles que, de alguma forma, colaboraram para a realizagao deste trabalho.

Muito obrigado!

vii



SUMARIO

Lo RESUMO Lttt ettt e ettt e e et e e nabe e e nabee e 1
20 ABSTRACT ettt et et e ettt e sttt e et e et e et e e nabeeeeaae 3
3. INTRODUGAO ...ttt ettt 5
4. REVISAO BIBLIOGRAFICA ..o 7
A1 A COVAGA....cciiiiie ettt e e et e e e e tb e e e e e b e eeeeetbraeeeetaaaaeaanes 7
4.2 O CITAQO ...ttt ettt e e ettt e e ettt e e e e sttt eeeeestaeeeeesssbaeeeasssseaeeesnsssaeeeasssaeeannes 9
4.3 Potencialidades da cevada no Cerrado .........cc.evveieeeiiiiiiiiiiiiiieeee e 12
4.4 Breve historico da cevada no Brasil € no Cerrado .........cccvvveveeiiiiiiiiiiiiiiieeeeeeeeee, 13
4.5 Situagdes mundial e brasileira...................cc 14
4.6 A pesquisa da Cevada irrigada no Cerrado brasileiro com enfoque no melhoramento
Fo0S] 111 (oo U SUPR PP 15
4.7 Variabilidade genética da cevada ...........ccoeveuiiiiiiieeiiiiiiiiiiiceee et 20
4.8 Aspectos da interferéncia ambiental sobre caracteres de cevada..........cccceeeeeeeennnnneenn. 23
4.9 Analises multivariadas no estudo da diversidade e do melhoramento genético ............ 24
4.10 Genética quantitativa aplicada a caracterizacdo de recursos genéticos € ao
melhoramento genético da Cevada ...........ccevveeiiiiiiiiiiiee e 29
4.11 Marcadores moleculares aplicados a caracterizagdo de recursos genéticos € ao
melhoramento genético de Cevada ...........cevviieiiiiiiiiiiiee e 39
4.12 Indicadores MAtCIIOS .....c.ceieiieiiiiiiiiiee e e et e e e e e e e e e e e e e e e e ensnaeeeeas 43
GUT2.1 EXITALO .ceeeeee e 46
4T2.2 PIOLEING oo 47
4.12.3 B-gIUCANAS. ....cciiieiiiiiiee e et e e e e e e e e e e et e e e e e e e et aaaeaeaeananraaaes 48
4.12.4 Indice de KOIDACK .......uvuiieieieieiie e 49
4.12.5 NItrog€Nni0 SOIIVEL.....ciiiiiiiiiiiiiiiee et e e e e e eaaaeeeeas 50
4.12.6 Tndice de HATONE ...t 50
4.12.7 VISCOSIAAAE .....eeiiiiiiiiiee e ettt e e e e e ettt e e e e e e e e eataaraeeeeeeeeenssnsaeeeas 51
4.12.8 Friabilidade. .........ovvviiiiiiiiieiiieeee et e e e e aeaeas 51
4.12.9 COT APOS TEIVUIA ....vvviiiiieeeeeciiiiieee e e e e ettt e e e e ettt e e e e e e e e e eataaeeeeeeeeeesnsssseeeens 52
5. OBJETIVO GERAL ....ooiiiiiiie ettt ettt e e et e e e e eanbeeeeeeaes 53
6. OBJETIVOS ESPECIFICOS ..ot 53
7. REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS ..ot 54
CAPITULO I - VARIABILIDADE GENETICA DE ACESSOS ELITE DE CEVADA PARA
SISTEMAS IRRIGADOS NO CERRADO COM BASE EM MARCADORES RAPD........ 81
LT RESUMO ...ttt ettt e e ettt e e ettt e e e ettt e e e e ennbeeeeennnsaeaeas 82
L2 ABSTRACT .ttt ettt e e ettt e e ettt e e e et te e e e nnbeeeeeennsaeeeas 83
L3 INTRODUQGAO ...ttt 84
1.4 MATERIAL E METODOS ......coooouitmtimiitiriineiciesi it 86
1.5 RESULTADOS E DISCUSSAO ..ottt 88
1.6 CONCLUSOES .....coutiiiiiitiieitie ettt 91
1.7 TABELAS E FIGURAS . ..ottt ettt e 92
1.8 REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS ......cooviiiriiriiiiriineieieeiseieesesie oo 98



CAPITULO II - CARACTERIZACAO E VARIABILIDADE GENETICA DE ACESSOS
DE CEVADA COM BASE EM CARACTERES DE QUALIDADE INDUSTRIAL
MALTEIRA AVALIADAS EM SISTEMA DE PRODUCAO IRRIGADO NO

CERRADO. ..ot ettt ettt ettt ettt enne 102
2L RESUMO.... .ottt ettt ettt 103
2.2 ABSTRACT ..ottt ettt ettt 104
23 INTRODUGAO ... ettt ettt 105
2.4 MATERIAL E METODOS .....o.oteteeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeee et et es e e 107
2.5 RESULTADOS E DISCUSSAO ...ttt 109
2.6 CONCLUSOES ...ttt et ettt ettt 118
2.7 TABELAS E FIGURAS . ...ttt et ettt en e 119
2.8 REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS .....veeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeee et eeas 127

CAPITULO 1II - VARIABILIDADE GENETICA DE ACESSOS ELITE DE CEVADA
COM BASE EM CARACTERISTICAS MORFOAGRONOMICAS AVALIADAS EM

SISTEMA DE PRODUCAO IRRIGADO NO CERRADO .........ccceeveverreiecreeieieeenen 135
BT RESUMO ... et 136
B2 ABSTRACT ..ot 137
3.3 INTRODUGAO ...t 138
3.4 MATERIAL E METODOS ........oomiiiiiiiieeeeeeeeeeee e, 140
3.5 RESULTADOS E DISCUSSAO ........oiieieieeeieeeeeeceeeeeeee et 142
3.6 CONCLUSOES ...ttt 150
3. 7TABELAS E FIGURAS ... e 151
3.8 REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS ......c.coooiuiiiieeeeieeceeieeeeeeeeee e, 159

CAPITULO IV - ESTIMATIVAS DE PARAMETROS GENETICOS, CORRELACOES
FENOTIPICAS, GENOTIPICAS E AMBIENTAIS EM CEVADA IRRIGADA NO

CERRADO ...ttt ettt ettt e e eeeaees 167
A1 RESUMO..... oo e ettt et ettt et ettt et et en e 168
B.2 ABSTRACT .o ettt ettt ettt ettt ettt et en e 169
43 INTRODUGAO ..ottt ettt 170
4.4 MATERIAL E METODOS ..ottt ettt ettt ettt eeeeeeeeeeeaeeeeeeseaeens 172
4.5 RESULTADOS E DISCUSSAO ...ttt 175
4.6 CONCLUSOES ..ottt et 182
4.7 TABELAS E FIGURAS . ... vttt ettt ettt ettt ee et er et ee e 183
4.8 REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS ...ttt 186

CAPITULO V - DIVERSIDADE GENETICA DE CEVADA IRRIGADA NO CERRADO
BASEADA EM DADOS MOLECULARES, QUANTITATIVOS E QUALIDADE

MALTETIRA ...ttt ettt ettt ettt 192
ST RESUMO. ...t ettt e 193
5.2 ABSTRACT ...ttt ettt enee 194
53 INTRODUGCAO ...ttt 195
5.4 MATERIAL E METODOS .......veeeeeeeeeeeeeeeeeeee e e eneeas 196
5.5 RESULTADOS E DISCUSSAO .....ooiiiteeeeeeeeeeeee et 199
5.6 CONCLUSOES ...ttt ettt ettt 204
5.7 TABELAS E FIGURAS. ..ottt ettt 205

X



5.8 REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS ..ot oo, 208
CAPITULO VI - BRS SAVANNA: NOVA CULTIVAR DE CEVADA HEXASTICA

MALTEIRA PARA SISTEMAS DE PRODUCAO IRRIGADOS NO CERRADO............. 211
6.1 RESUMON.......oiuieeeeeeeeeeeeeeeeeeee ettt ettt ettt e e s s seeerenenas 212
6.2 ABSTRACT ...ttt ettt ettt et eteeeeeeee e e s seserenenas 213
6.3 INTRODUGAO ...t ee 214
6.4 ORIGEM DA CULTIVAR E DESENVOLVIMENTO ......c.oovoteieeeeeeeeeeeeerereeerennn, 215
6.5 PERFORMANCE ..ottt ettt s e s s e erenenas 215
6.6 OUTRAS CARACTERISTICAS ...ttt seeerene e 216
6.7 PRODUCAO DE SEMENTES ......oouiuitteteteeeeeeeeeeee et etee e s seseeeneneeas 217
6.8 TABELAS E FIGURAS......cv oottt ettt e s seeeseneeas 218
6.9 REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS ...ttt ereneeas 220



1. RESUMO

A versatilidade da cevada (Hordeum vulgare L.) em adaptar-se a diversos ambientes € a sua
importancia econdmica proporcionou sua introducdo no Cerrado, como cultura irrigada de
inverno, na década de 70. Contudo, o éxito da sua inser¢do dentro do sistema de producio no
Cerrado necessita de estudos continuos e direcionados ao desenvolvimento de cultivares mais
produtivas, com maior qualidade malteira e mais adaptadas. A caracterizagdo e avaliagdo dos
recursos genéticos da cevada, mediante caracterizacdo agrondmica e de qualidade e aliando o
emprego de técnicas moleculares ¢ a base do sucesso dos programas de melhoramento
genético. Neste trabalho, objetivou-se gerar informag¢des moleculares, morfoagronomicas e de
qualidade de graos, por meio da caracterizacdo de genoétipos elite de cevada irrigada e de
estimativas de parametros genéticos, visando explorar mais eficientemente a variabilidade
genética existente e permitir o desenvolvimento de variedades mais produtivas, com maior
qualidade malteira e adaptadas a diferentes condigdes edafoclimdticas sob irrigagdo no
Cerrado. Conduziu-se o ensaio na area experimental da Embrapa Cerrados, Planaltina, DF,
situada a 15°35°30”" de latitude Sul e 47°42°30°" de longitude Oeste, numa altitude de 1.007
m, sob sistema de irrigagdo convencional. Foram avaliados 39 gendtipos elite de cevada,
hexastica e distica, provenientes da Colecao de Trabalho da Embrapa Cerrados, de origens
diversas, adotando-se o delineamento experimental de blocos ao acaso, com quatro repetigdes.
A variabilidade genética foi estimada utilizando 12 caracteres morfoagronomicos
quantitativos, 10 caracteres de qualidade malteira e com base em 160 marcadores moleculares
RAPD. Foram obtidos 160 marcadores RAPD, dos quais 141 (88,12%) foram polimodrficos
encontrando-se elevada variabilidade genética, passivel de ser utilizada no melhoramento
genético. Observou-se a existéncia de variabilidade genética entre os genotipos de cevada
avaliados para caracteres qualitativos malteiros, sendo que os caracteres qualitativos que mais
contribuiram para a divergéncia genética foram o nitrogénio solivel e P-glucanas. A
dissimilaridade genética de acessos elite de cevada com base em caracteristicas
morfoagrondmicas foi estimada com base na distancia generalizada de Mahalanobis e as
analises de agrupamento foram realizadas utilizando como critério o método do UPGMA e o
método das coordenadas principais. Foram observadas diferencas altamente significativas
entre os genotipos para todas as caracteristicas avaliadas. As caracteristicas que mais
contribuiram para a variabilidade foram a area foliar da folha bandeira e o espigamento,
enquanto o teor de proteina e 0 acamamento foram as que menos contribuiram. Foi verificada
uma tendéncia de agrupamento dos materiais disticos e hexasticos. As correlacdes genotipicas

encontradas foram, para todos os caracteres, em valores absolutos, superiores as suas



correspondentes correlagdes fenotipicas e ambientais. Houve grande contribui¢cdo dos fatores
genéticos na expressao dos caracteres e a acuracia seletiva foi alta para todos os caracteres. As
elevadas magnitudes dos coeficientes de variacdo genética e das estimativas da herdabilidade
ampla indicaram a existéncia de variabilidade genética apontando a possibilidade de obterem-
se ganhos genéticos com a sele¢@o para todos os caracteres. As distancias genéticas estimadas
com base em marcadores moleculares, caracteristicas quantitativas e qualitativas foram
fracamente correlacionadas, evidenciando a complementaridade dos diferentes grupos de
caracteristicas no estudo da diversidade genética. A utilizacdo de indices de selecdo e a
analise da dispersdo grafica dos genotipos permitiram a selecdo de genodtipos promissores €
indicagdo de cruzamentos para maximizar efeitos heterdticos e complementaridade génica no
programa de melhoramento genético da cevada irrigada no Cerrado. Como resultado
finalistico desse trabalho, foi selecionada a BRS Savanna, para o cultivo em Goias, Minas

Gerais e do Distrito Federal.

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

genéticos, melhoramento genético.



2. ABSTRACT

The economic importance of barley (Hordeum vulgare L.) and its versatility to adapt to
diverse environments afforded its introduction in the Savanna in the 70s as an irrigated winter
crop. However, the success of the integration of barley within the production system in the
Savanna requires continuous research and directed the development of more productive
cultivars with higher malt quality and better adapted to the environment. The agronomical and
quality characterization and evaluation of genetic resources of barley combining the use of
molecular techniques is the basis for success of breeding programs. This work aimed to
generate agronomic, grain quality and molecular information, through the characterization
and the estimation of genetic parameters using a collection of elite genotypes. This
information would allow to explore more efficiently the genetic variability and to enable the
development of more productive varieties with higher malt quality and adapted to different
soil and climatic conditions under irrigation in the Savanna. The experiments were conducted
at the Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, Brazil, located at 15°35'30" S latitude, 47°42'30" E
longitude and 1.007 m located at 15°35'30", under conventional sprinkling irrigation system.
Thirty-nine elite, two and six-rowed barley genotypes from a Working Collection of Embrapa
Cerrados from various origins, were evaluated, in a randomized complete block design with
four replications. Genetic variability was estimated using 12 quantitative morphological
characteristics, 10 parameters of malt quality and based on 160 RAPD markers. From thel160
RAPD markers, 141 (88.12%) were polymorphic indicating high genetic variability, which
can be used in breeding. It was observed that there is genetic variability for the malting
qualitative traits among the barley genotypes evaluated, and the qualitative traits that
contributed the most to the genetic diversity were soluble nitrogen and B-glucans. The genetic
diversity of elite barley accessions based on agro-morphological traits was estimated based on
the Mahalanobis distance and cluster analyses were performed using as criteria the UPGMA
method and the method of principal coordinates. Highly significant differences were found
among the genotypes for all traits evaluated. The traits that most contributed to the variability
were the flag leaf area and silking, while the protein content and lodging were the traits that
contributed the least. A cluster tendency of two and six-rowed samples was observed. The
genotypic correlations found for all traits were greater than their corresponding phenotypic
and environmental correlations. A significant influence of genetic factors on the traits
expression was observed and it could be concluded that the phenotypic expression is
decreased depending on the environment conditions. The selection accuracy was rated high

for all traits. The high values found in the estimation of the coefficients of genetic variation



and broad sense heritability indicated the existence of large genetic variability, allowing the
possibility of obtaining genetic gains through the selection for all characters. The genetic
distances estimated by molecular markers on quantitative and qualitative traits were weakly
correlated, showing the complementarily of different groups of features in the study of genetic
diversity. The use of selection indices and graphical analysis of the dispersion of genotypes
allowed the selection of promising genotypes and directing crosses to maximize
complementarily and heterosis effects on a genetic breeding program of irrigated barley in the
Savanna. As a result of this advanced work the variety Savanna BRS was selected for

cultivation in the Brazilian States of Goias, Minas Gerais and Federal District.

Key words: Hordeum vulgare L., variability, genetic resources, genetic parameters, crop

breeding.



3. INTRODUCAO

O sistema de producdo agricola do Cerrado tem agregado inovagdes tecnoldgicas
provenientes das necessidades crescentes de diversificagdo de cultivos, tanto em condig¢des de
sequeiro como irrigado. Espécies anteriormente consideradas inaptas ou marginais estdo
plenamente adaptadas a regido, como a soja, o trigo, o girassol, a quinoa, entre outras - hoje
uma realidade na regido. O sucesso da introdu¢ao dessas novas espécies foi possivel devido as
pesquisas que visaram a sua adaptacdo ao ambiente muito distinto dos seus centros de origem.
Boa parte dessas pesquisas foi embasada no melhoramento genético voltado a introducdo e a
adaptacao de gendtipos para promover o crescimento, o desenvolvimento e a sustentabilidade
agricola da cultura.

A cultura da cevada (Hordeum vulgare L.) — quarto cereal mais semeado no mundo
(FAOSTAT, 2012) — tem se mostrado com alto potencial para integrar sistemas de producao
na regidao. O mercado consumidor demanda graos de cevada para alimentacdo animal (7%),
para a producgdo de malte (86%) e outros fins (7%) (MINELLA et al., 2007). A demanda por
essa commodity € crescente € a producao nas regides tradicionais, como nos estados do Sul,
esta longe de atender as necessidades do mercado, cujo déficit € suprido com importagdes que
oneram a balanca comercial nacional. Resultados de pesquisa indicam que o Cerrado tem
potencial para suprir essa demanda por graos de cevada, dando oportunidade e oferta ao
negocio agricola, de forma a incluir novas oportunidades comerciais (AMABILE et al.,
2007a).

Na busca por mais opgdes de rotagdo de culturas no Cerrado, a cevada tem se
mostrado uma alternativa competitiva para compor os sistemas irrigados cuja area ¢ estimada
em 478 mil hectares (LIMA et al., 2009), contemplando os aspectos de sustentabilidade e
competitividade que norteiam os principios da economicidade.

Essa cultura, devido as suas caracteristicas fisiologicas, necessita de temperaturas do
ar amenas e solos corrigidos, condigdes geralmente presentes nos cultivos de inverno no
Cerrado, sob irrigacdo (AMABILE et al., 2007a). Entretanto, sua inser¢do no sistema agricola
em questdo requer estudos direcionados a sua adaptacdo a esse ambiente, na busca de
estratégias agronomicas que visem explorar, com maior eficiéncia, a produgdo dessa cultura.

O volume de informagdes sobre a tecnologia de producdo da cevada no Cerrado exige,
ainda, estudos em diversas areas de conhecimento técnico-cientifico, principalmente, em
relagdo ao melhoramento vegetal. Cultivares de melhor qualidade industrial e agrondmica,

mais produtivas e adaptadas ao sistema irrigado (ciclo, resisténcia ao acamamento e teor de



proteina dos griaos adequado) sdo demandas prementes, tanto no que concerne a inovagao
tecnologica quanto na busca dos produtores.

Nesse contexto, a caracterizacdo dos recursos genéticos, com vistas a utilizagdo em
programas de melhoramento genético, tem contribuido significativamente para os principais
ganhos qualitativos e quantitativos da agricultura brasileira. Por isso, torna-se fundamental
mais conhecimento sobre os recursos genéticos de cevada, sobretudo considerando genotipos
elite com boas caracteristicas agrondmicas desenvolvidos em programas de melhoramento
genético de varias regides do mundo. Neste trabalho, as agdes de pesquisa e desenvolvimento
visaram a caracterizagdo e ao estudo da diversidade genética de gendtipos elite de cevada por
meio de marcadores moleculares, caracteres quantitativos e de qualidade malteira. Como
consequéncia, as informagdes obtidas vao contribuir para os programas de avaliacdo, sele¢ao
e melhoramento genético da cevada, possibilitando o desenvolvimento de materiais genéticos
que atendam as exigéncias do sistema produtivo irrigado do Cerrado, fixando a cevada como

alternativa agrondmica e econdmica para essa regiao.



4. REVISAO BIBLIOGRAFICA
4.1 A Cevada

A cevada (Hordeum vulgare L.) ¢ uma graminea pertencente a familia Poaceae, da
tribo Triticeae ¢ do género Hordeum, sendo constituida pelas subespécies Hordeum vulgare
L. ssp. spontaneum (C. Koch) Thell e Hordeum vulgare ssp. vulgare L. O género Hordeum &
formado por 32 espécies, incluindo diploides, tetraploides e hexaploides, com sete
cromossomas basicos (BOTHMER et al, 1995). Esse género contém espécies anuais,
perenes, autdgamas e aldgamas largamente distribuidas em areas temperadas, mas que
também se encontram em regides subtropicais, articas e subdrticas, desde o nivel do mar a
mais de 4.500 m de altitude (BOTHMER, 1991; BOTHMER et al., 1995) e ¢ considerado o
cereal em cultivo mais antigo do mundo (BOREM, 2009).

A H. vulgare L. originou-se de uma forma ancestral da cevada selvagem distica, a
subespécie spontaneum, sendo considerada como uma espécie que teve uma rapida evolugao
em relagdo as demais (SMITH, 1995). Unica espécie cultivada do género, ela é diploide (2n =
14 cromossomos), cleistogdmica, hermafrodita e preferencialmente autégama (REID &
WIEBE, 1979). A alogamia pode ocorrer quando a planta ¢ exposta a temperaturas mais
amenas do ar, umidade do ar adequada e muita luminosidade (GILES, 1989; ABDEL-GHANI
et al., 2004).

Discriminam-se, por sua vez, duas covariedades da H. vulgare L.: a distichum, de duas
fileiras de graos ou distica; e a vulgare, de seis fileiras de graos ou hexastica, sendo esta forma
resultante de mutagdes das espiguetas laterais da covariedade distica (BOTHMER &
JACOBSEN, 1985). Nas hexasticas, todas as flores de cada n6 do raquis sdo férteis, enquanto
nas disticas somente a flor da espigueta central ¢ fértil, e as laterais sdo estéreis.

Achados arqueoldgicos recuperados no Oriente Médio (regido do Crescente Fértil -
“Fertile Crescent”), mais precisamente nos sitios de Bus Mordeh fase de Ali Kosh, perto de
Deh Luran, no Ira, e em Tell Mureybat, na Siria, evidenciam que a espécie foi domesticada ha
cerca de 7.900 a.C., sendo esta uma cevada distica (HARLAN, 1979; ZOHARY & HOPF
2001; DIAMOND, 2008). Sementes de cevada selvagem foram encontradas em campos pré-
historicos da costa sudoeste do Mar da Galileia, em Israel, datados de 23 mil anos (NADEL et
al., 2004). Por volta de 6.000 a.C. aparecem relatos da cevada hexastica e de cevada nua (cujo
grao nao ¢ aderido a palea e a lema) (SMITH, 1995). Segundo Covas (1949), a cevada
hexastica resultou de mutacdo na fertilidade das espiguetas laterais da cevada distica. Vavilov
(1951, 1957) (apud HARLAN, 1979) descreveu dois centros de origem da cevada: um centro

principal compreendendo a peninsula da Asia Menor, Siria, Palestina, a antiga Transjordania e
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Mesopotamia e areas adjacentes do oeste do Ird e um centro secundario, abrangendo o norte
da Africa, a Etiopia e a China e outro na Asia (“Hither Asia”). Entretanto, centros de
diversidade para Hordeum, com base em areas que contém o maior numero de espécies, sao
encontrados em quatro areas do globo terrestre: o sudoeste da Asia, a Asia Central, oeste da
América do Norte e sul da América do Sul, recebendo, esta, o maior nimero de espécies
nativas (BOTHMER et al., 1995).

A cevada ¢ uma planta herbacea de ciclo anual, com altura variavel e raiz capilar,
seminal e permanente. O colmo ¢ cilindrico com internddios ocos, intercalados de 5 a 7 nos,
nos quais surgem as folhas. Estas sdo alternadas, paralelinérveas, invaginantes, opostas de
cada lado do caule decorrendo da inser¢do de cada nd, incluindo a ligula e a auricula (REID &
WIEBE, 1979). A ligula ¢ fina e ndo possui fungdo definida, no entanto, ¢ encontrada na
maioria das cultivares de cevada. A auricula consiste de duas pingas acessorias que abragam o
peciolo, sendo na cevada bem proeminente ao contrario da encontrada em demais gramineas
(SMITH, 1995).

As flores estdo dispostas em inflorescéncias tipo espiga terminal constituida de flores
arranjadas em espiguetas. Estas, por sua vez, estdo dispostas alternadamente em nos da raquis.
A disposicao das espiguetas no eixo da a inflorescéncia um aspecto quadrangular, estando
alinhado em duas ou seis fileiras. Na cevada hexastica, todas as trés espiguetas sao férteis, ao
passo que na distica, apenas a central ¢ fértil enquanto as laterais sdo estéreis (STARLING,
1980; SMITH, 1995). Cada espigueta ¢ constituida de duas glumelas (palea e lema) e um
florete que € uma flor completa com trés estames e um pistilo (REID & WIEBE, 1979). A
terminacao da lema pode ser em capuz ou em arista, com ou sem pilosidade. A cevada nua
ndo apresenta a lema e a palea aderida a semente. O fruto ¢ uma cariopse, amarelada, sulcada
longitudinalmente (REID & WIEBE, 1979).

A vasta distribui¢do geografica atingida pela cevada ocorreu por causa de sua extensa
adaptacdo ecoldgica e a sua grande dispersio (CHAPMAN & CARTER, 1976). Por ter um
ciclo de producdo mais precoce e ser menos exigente em agua, a cevada ¢ mais bem adaptada
a regides com temperaturas do ar mais baixas que outros cereais. Assim, tornou-se importante
alternativa para sistemas de producdo nas regides de verdo muito frio ou curto nas regides
frias e regides semidridas onde o trigo, o arroz, o centeio e a aveia ndo se adaptam bem, além
de ser uma alternativa para regides de latitudes e altitudes extremas (CHAPMAN &
CARTER, 1976; MINELLA, 1999b).

Desde os primordios da civilizagdo, a cevada foi considerada uma das "Sete Espécies"”
que caracterizaram a fertilidade da Terra Prometida de Canaid (Deuteronémio 8.8 apud

BIBLIA, 1950). Diamond (2008) destacou que, no sudoeste da Eurésia, a disponibilidade de



cevada contribuiu significativamente para que as civilizagdes daquela regido tivessem
sobrevivido e conquistado outras civilizagdes de outras regides. Na América, a cevada
cultivada foi introduzida, oficialmente, na segunda viagem de Colombo que recomendou que
ela fosse semeada no “Novo Mundo” (WIEBE, 1979). Nao obstante ter sido em sua origem
domesticada para a alimentagdo humana, adquiriu enorme gama de usos ao longo dos séculos.
Aponta-se seu emprego desde a alimentagdo humana — considerada como “o pao do homem
pobre” (ZOHARY & HOPF 2001), uso na alimentagdo animal seja na forma de graos,
pastagem, feno ou silagem (ZHOU, 2009), em rituais religiosos e celebracoes (NEWMAN &
NEWMAN, 2006) até como moeda (PELLECHIA, 2006). A utilizagdo do grdo para o
consumo humano e industrial € feita nas formas integral e malteada (OSCARSSON et al.,
1996; BHATTY, 1999a; YALCIN et al., 2007). Devido a potencialidade de uso para consumo
humano, a cevada ¢ inserida na categoria de alimento funcional, e seus graos sdo estudados e
desenvolvidos para cumprir sua fun¢do nutricional basica (FERNANDES et al., 2006). Em
forma de malte, o grio ¢ empregado na fabricacdo de bebidas alcoolicas, produtos
farmacéuticos e alimentos (AMABILE et al., 2007a). Além disso, o 6leo extraido da cevada
apresenta altos niveis de tocoferois e tocotrienois (até¢ 0,4%) (BABU et al, 1992),
especialmente o a-tocotrienol (MOREAU, 2012), que por sua acdao antioxidante, reduzem o

colesterol LDL sérico.

4.2 O Cerrado

O Cerrado ¢ a segunda maior formagao vegetal brasileira, depois da Amazonia, sendo
considerada a Savana tropical mais rica do mundo em biodiversidade. Distribui-se de forma
descontinua e heterogénea pelas regides Centro-Oeste, Sudeste, Norte e Nordeste,
entendendo-se por uma area de 2.036.448 km?, representando 23,92% do territorio brasileiro
(EITEN, 1993; RIBEIRO & WALTER, 1998; IBGE, 2004). A area nuclear do Cerrado
distribui-se, principalmente, pelo Planalto Central Brasileiro, abrangendo os Estados de
Goias, Tocantins, Mato Grosso, Mato Grosso do Sul, Minas Gerais, Bahia, Maranhdo, Ceara,
Piaui, Pard, Rondonia, Roraima, Amapa e Sao Paulo e, ainda, o Distrito Federal (EMBRAPA,
2011).

Dos sete dominios morfoclimaticos e fitogeograficos brasileiros, o Cerrado constitui o
ponto de equilibrio, devido a sua posicdo geografica e caracteristicas floristica, faunistica e
geomorfologica, visto que se conecta com os demais biomas regionais € com outros
continentais através de corredores hidrograficos. Ecologicamente relaciona-se as savanas,

constituindo-se em uma de suas configuragdes regionais (BIOMA CERRADO, 1991).



O Cerrado possui diversas formagdes ecossistémicas. Fisionomicamente ¢ classificado
em ordem crescente de biomassa vegetal e altura das plantas, em: Campo Limpo, Campo Sujo
de Cerrado, Campo Cerrado, Cerrado tipico e Cerradio (EMBRAPA, 2011; IBAMA, 2011).
E o mais brasileiro de todos os biomas sul-americanos, pois esta totalmente inserido no
territorio nacional, a excecdo de pequenas parcelas na Bolivia e Paraguai (PROENCA et al.,
2002). Nele, originam-se trés das maiores bacias hidrograficas da América do Sul: Tocantins-
Araguaia, Prata e S3o Francisco. Os demais biomas brasileiros (os Pampas, o Pantanal, a
Floresta Amazonica, a Caatinga e a Mata Atlantica) recebem alguma fracdo da agua
proveniente do Cerrado (EMBRAPA, 2011).

Em relagdo ao clima, ¢ caracterizado pelo regime climatico bimodal: um periodo
chuvoso bem definido, de outubro a abril, com precipitagdes entre 1.200 mm e 1.800 mm e
outro periodo de seca, que se inicia em maio e termina em setembro (ADAMOLI et al., 1987).
Variagdes das precipitagdes ocorrem no limite de outros biomas, registrando-se de 600 mm a
800 mm, no limite com a Caatinga e de 2.000 mm a 2.200 mm na interface com a Amazdnia
(SCARIOT et al., 2005). No decurso da estacdo chuvosa, relata-se o aparecimento de um
fenomeno climatico denominado de veranico - caracterizado pela interrupcao das chuvas por
um periodo que, geralmente, compromete o desenvolvimento de culturas - fator que acarreta
inimeros prejuizos a agropecudria do Cerrado (ASSAD, 1994). Mais de 60% da éarea do
Cerrado ¢ afetada pelo veranico, e cerca de 28% ¢ muito susceptivel ao fendmeno
(COCHRANE et al., 1988).

De acordo com a classificagao de Képpen, o clima predominante do bioma ¢ do tipo
Aw (tropical imido de savana, com inverno seco € verao chuvoso), apesar de ocorrem 0s
tipos climaticos Cwa (tropical de altitude, com semestre de inverno seco e verdes quentes) e
Cwb (tropical de altitude, com semestre de inverno seco e verdes brandos) (BRASIL &
ALVARENGA, 1989). Os tipos Cwa e Cwb ocorrem em zonas de altitude mais elevadas,
possibilitando a adaptagdo e a introducdo de diversas espécies vegetais. Em decorréncia das
diferentes altitudes e latitudes, ha grande diversidade térmica no Cerrado. As temperaturas
médias do ar variam, em média, de 22 °C a 27 °C. Estas sdo mais baixas devido a latitude e
também pela influéncia das massas de ar provenientes do sul do Brasil (ADAMOLI et al.,
1987; NIMER, 1989).

Entre as diversas classes de solo existentes no Cerrado, os Latossolos sdo as unidades
dominantes (46%) sendo os solos mais encontrados nas areas utilizadas com sistemas
agricolas irrigados, ocupando amplos chapaddes e areas de topografia suave. No Cerrado,
ainda ocorrem os Cambissolos, os Neossolos Quartzarénicos, os Neossolos Fluvicos e os

Hidromérficos (MACEDO, 1996; RESENDE et. al., 2002). Ao longo do seu processo de
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formagdo, os Latossolos sofreram intensa lixiviagdo de bases e silica, com consequente
concentragdo de argilo-minerais do tipo 1:1, principalmente caulinita e Oxidos,
particularmente os de ferro e de aluminio. Portanto, sdo solos com elevado grau de
intemperismo, baixa capacidade de troca catidnica, acidez elevada, alta capacidade de
adsorcdo de fosforo e, consequentemente, baixa fertilidade natural. O teor de matéria organica
nesses solos sob condi¢ao natural situa-se entre 2,0% ¢ 3,0% (LOPES, 1983; MALAVOLTA
& KLIEMANN, 1985; SOUSA & RITCHEY, 1988; KER et al., 1992; HARIDASAN, 1993).

Em areas sob vegetagdo natural ¢ bem manejadas, observam-se, para os Latossolos,
caracteristicas fisicas favoraveis como profundidade, friabilidade, elevada porosidade, boa
aeragdo e drenagem, média susceptibilidade a erosdo e, como caracteristica principal, uma
agregacao forte e estavel (KER et al., 1992). Esses atributos fisicos, associados aos relevos
plano e suave-ondulado da regido, conferem elevada potencialidade para os sistemas
irrigados, desde que devidamente corrigidas as limitagdes quimicas e levada em consideracao
a baixa capacidade de reten¢dao de agua desses solos. Entretanto, a partir da sua incorporagao
ao processo produtivo, iniciam-se alteracoes que podem provocar sérios problemas de
degradacao os quais se acentuam com o manejo inadequado, resultando em compactagao,
elevada densidade do solo, erosdo, baixa infiltragdo da agua, o que por vezes pode ocasionar
adversidades ou limitagdes as culturas irrigadas.

Nas ultimas décadas, ocorreram mudangas na aptidao agricola dos solos de Cerrado,
devido as tecnologias para eliminar restrigdes ao cultivo como baixa fertilidade natural e
elevada acidez, utilizando-se técnicas que tém proporcionado a manuteng¢ao ou a melhoria do
potencial produtivo dos sistemas agricolas, intensificando o dinamismo da agricultura no
Cerrado (SOUSA, 2009). Dentre as tecnologias adotadas ao processo produtivo que
contribuiram para essas mudangas, destacam-se o manejo e o uso adequado do sistema de
irrigacdo. Pela facilidade de operacionalizagdo, racionalidade de uso, adaptabilidade do
sistema as condicdes topograficas e solos sob Cerrado e por estabelecer aporte financeiro e
alternativas de cultivos agricolas, a irriga¢do ¢ intensivamente empregada na regido. O uso da
irrigagdo via pivo-central cuja area estimada ¢ de cerca de 478 mil hectares (0,235% da area
total do bioma) (LIMA et al., 2009), limita-se as culturas com maior retorno econdomico, por
causa, principalmente, do alto custo de instalag@o inicial do equipamento por unidade de érea.
Essa restricdo nao ¢ desejavel para a sustentabilidade e a competitividade do sistema, pois
cultivos sucessivos da mesma espécie podem inviabiliza-lo.

Sabe-se que a ocupagdo intensiva e racional do Cerrado pode fornecer ao Pais cerca de
150 milhdes de toneladas de graos ao ano. O tempo necessario para que essa previsao se torne

realidade, depende, além de fatores econdmicos e politicos, de tecnologias e de processos que
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garantam ganhos representativos de eficiéncia nos sistemas de producao (AMABILE &
BARCELLOQOS, 2009).

O agronegdcio brasileiro responde por cerca de 1/3 do Produto Interno Bruto (PIB),
sendo que a regido do Cerrado contribui com aproximadamente 33% desse PIB, empregando
aproximadamente 40% da populacdo economicamente ativa. Considerando toda essa
importancia macroecondmica, sdo grandes os desafios das agdes de pesquisa e
desenvolvimento na busca do equilibrio entre agronegdcio, sociedade e uso racional dos
recursos naturais (FALEIRO et al., 2008). Encontrar a melhor forma para esse equilibrio ¢
uma preocupagao, nao sO econdmica, como também uma exigéncia politica, social e
ambiental. O agronegocio do Cerrado deve considerar desde a produ¢do de matéria-prima até
a transformagdo e a distribuicdo do produto para o consumidor final. Os mercados e os
segmentos devem ser priorizados e atingidos, observando tanto a demanda interna como a
exportagdo. Para 1isso, no planejamento estratégico devem-se considerar as novas
oportunidades de produtos agricolas utilizando aqueles que tenham penetracdo no mercado,
possibilidade de transformagdo e agregacao de valor, oportunidade de conquista de novos
mercados e diversificacdo do proprio agronegocio. Deve-se levar em conta o nivel estratégico,
definindo-se os objetivos da propriedade agricola em relagdo ao mercado e o nivel

operacional, com vistas a implementar a melhor gestao dentro da propriedade.

4.3 Potencialidades da cevada no Cerrado

A diversificagdo no sistema irrigado no Cerrado, com a inser¢ao de novas alternativas
agricolas, como a cevada foi e ¢ sem divida conveniente, pois torna o negdcio agricola mais
equilibrado e consolidado (AMABILE & BARCELLOS, 2009). A cadeia produtiva de outras
culturas, como a do trigo, serve como plataforma de tecnologias e da organizacao estrutural e
pode ser extrapolavel para as novas modalidades de produg¢do, como a cevada. O
aproveitamento dessa estrutura, aliada as condigdes favoraveis de producao do Cerrado, deve
ser considerada como premissa para que os novos cultivos, matérias-primas obtidas no
Cerrado e aproveitamento de coprodutos seja preconizado e aproveitado para compor essa
nova oportunidade mercadoldgica.

Das 124,1 milhdes de toneladas de cevada produzidas anualmente no mundo, o Brasil
contribui com menos de 1% do total (FAOSTAT, 2012), sendo cultivada apenas nos estados
do Sul do Brasil, Sao Paulo e Goids (CONAB, 2012). A demanda nacional por essa
commodity é crescente, e a producdo nas regides tradicionais, como nos estados do Sul, esté

aquém das necessidades do mercado cujo déficit € suprido com importacdes que oneram a
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balanga comercial nacional. Para a autossuficiéncia do produto importado, seria necessaria a
consolidagdo de uma area minima de 560 mil hectares (MINELLA, 2010). No sistema
irrigado do Cerrado, ha potencial para suprir grande parte dessa demanda. Nesse contexto, o
cultivo da cevada irrigada — como forma de inovagdo e reorganizagdo tecnoldogica — mostra-se
como alternativa viavel, uma vez que ela tem 6tima adaptagdo as condi¢des edafoclimaticas
desse bioma (AMABILE, 2007). Essa cultura oferece inimeras vantagens, tanto do ponto de
vista agrondmico (eficiéncia no uso da dgua, menor uso de defensivos, maior produgdo de
palhada que outras gramineas inseridas no sistema e controle de plantas daninhas por
supressdo), quanto socioecondmico (economia de energia elétrica, menor custo de producao,
maior rentabilidade para o produtor, maior estabilizagdo e geracdo de emprego na cadeia
produtiva da cevada).

Do ponto de vista industrial, a cevada produzida no Cerrado apresenta sementes
limpas e sem periodo de dorméncia, podendo ser malteada logo depois da colheita,
dispensando longos periodos de armazenagem para completar a maturagdo dos graos
(AMABILE, 2007).

De maneira geral, podem-se recomendar as regioes irrigadas do Cerrado situadas
acima de 800 m de altitude em Goias, Minas Gerais, Sdo Paulo e Distrito Federal como as
mais apropriadas para a producdo de cevada com alta qualidade cervejeira. Em altitudes mais
baixas, € possivel obter resultados satisfatorios e competitivos, contudo hd maior variagao e
menor estabilidade, principalmente, quanto a classificagdo comercial, ao teor de proteinas e ao
maior potencial de ocorréncia de doengas, como a brusone e a mancha-marrom (AMABILE et

al., 2007a).

4.4 Breve historico da cevada no Brasil e no Cerrado

O primeiro relato da cevada no Brasil data do século XVI, mais precisamente, em
1583, em Sao Paulo e, posteriormente no Rio Grande do Sul, em 1854, mencionada como
“um cultivo estabelecido nas colonias alemads” (ARIAS, 1999). A cevada adquiriu
importancia econdmica no Brasil a partir de 1930, quando comegou a ser cultivada
comercialmente na regido Sul do Pais, para a produgdo de malte cervejeiro (ARIAS, 1995).
Tradicionalmente, a cultura tem ficado restrita as areas mais temperadas, como os planaltos
do Rio Grande do Sul, Santa Catarina e Parana e, recentemente, no Cerrado brasileiro
(AMABILE et al., 2007a). Desde o inicio, a producdo ocorre em resposta & demanda da
industria de malte cervejeiro, e os primeiros ensaios com cevada malteira foram conduzidos

na Estagdo Experimental Alfredo Chaves, em Verandpolis-RS e por Zdenco Gayer, em
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Araucaria-PR (ARIAS, 1995). Historicamente, a produgdo brasileira de cevada caracteriza-se
por ter sido sempre realizada mediante contrato firmado entre empresas fornecedoras de
semente € os produtores, das quais provém orientacdo técnica (MINELLA, 1999a).
Atualmente, a industria doméstica tem capacidade de suprir apenas um terco do consumo
atual de cerca de 1 milhdo de toneladas de malte/ano, colocando o Brasil entre os maiores
importadores de malte do mundo (INDICADORES DA AGROPECUARIA, 2012).

No Cerrado, o cultivo da cevada foi iniciado em 1976, sob sistema irrigado, com o
langamento do Plano Nacional de Auto-suficiéncia de Cevada e Malte-PLANACEM pelo
governo brasileiro, visando acabar com a dependéncia de importacdo do malte e de cevada
(EMBRAPA, 1987). As primeiras agdes de pesquisa e desenvolvimento foram realizadas com
o apoio da Embrapa e de algumas companhias cervejeiras (MINELLA, 1999b). O objetivo da
insercao da cevada nesse novo bioma foi aumentar a produ¢ao nacional, diminuindo assim a
vulnerabilidade do Brasil quanto a producao de malte. Essa nova op¢do de cultivo tem-se
mostrado economicamente vidvel, servindo como alternativa para a rotagdo com o feijao e a
soja. Essa cultura, por causa de suas caracteristicas fisiologicas, necessita de temperaturas
amenas ¢ de solos corrigidos, condi¢des geralmente presentes nos cultivos de inverno no
Cerrado, sob irrigacao (AMABILE et al., 2007a). Embora o PLANACEM nao tenha atingido
a meta da autossuficiéncia até 1984, os incentivos propiciaram ampliagdo significativa da
capacidade interna de malteagdo e armazenagem, além da intensificagdo e diversificacdo de
pesquisa realizada até entao pela Embrapa em parceria com a iniciativa privada (MINELLA,

1999b).

4.5 Situacoes mundial e brasileira

A versatilidade de a cevada adaptar-se a diversos ambientes e sua importancia
econOmica proporcionou sua disseminagao por varios paises, ocupando, atualmente, o posto
de quarto cereal mais produzido no mundo, sendo suplantado apenas pelo milho, arroz e trigo,
respectivamente (FAOSTAT, 2012). Segundo a FAO — Food and Agriculture Organization of
the United Nations —, a produ¢dao mundial de cevada em 2010 foi de aproximadamente 124,1
milhdes de toneladas colhidas em uma area de 47,5 milhdes de hectares, conferindo um
rendimento mundial médio de aproximadamente 2.600 kg ha”. Os maiores produtores
mundiais sao a Alemanha (10,41 milhdes de toneladas em 1,65 milhdes de hectares), Franga
(10,1 milhdes de toneladas em 1,58 milhdes de hectares), Ucrania (8,85 milhdes de toneladas
em 4,32 milhdes de hectares), Russia (8,50 milhdes de toneladas em 4,94 milhdes de

hectares), Espanha (8,16 milhdes de toneladas em 2,88 milhdes de hectares) e o Canadé (7,61
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milhdes de toneladas em 2,39 milhdes de hectares). Dessa produgdo mundial, 68% destinam-
se a alimentacdo animal, 16% ao processamento, 5% a alimentacdo humana direta, 7% a
reserva de sementes, 1% a outros usos e 3% sdo perdidos (FAOSTAT, 2012).

O Brasil ¢ o segundo maior importador de cevada da América, atrds do México, sendo
ainda, o 12° importador mundial, enquanto Franca, Ucrania, Australia, Russia ¢ Canada sdo
os maiores exportadores. Na América Latina, o maior exportador ¢ a Argentina,
comercializando aproximadamente 41% do total das exportagdes para o Brasil, que importa,
ainda, do Canada e do Uruguai (FAOSTAT, 2012). O dispéndio das divisas econOmicas
brasileiras, com importagdo de cevada, ¢ da ordem de U$ 96 milhdes de dolares/ano, num
montante estimado em mais de 300 mil toneladas/ano. Quando aditado ao malte — segundo
produto da pauta de importacdo da carteira brasileira relacionada a atividade agricola -, os
recursos direcionados a importagdo oneram, anualmente, a balanga comercial brasileira em
mais de U$ 450 milhdes, para um montante de 725 mil toneladas de malte importado
(INDICADORES DA AGROPECUARIA, 2012). Segundo o Sindicato Nacional da Industria
Cervejeira (SINDICERV, 2012") 1/3 do malte é proveniente da importagdo do Mercosul, 1/3
da Europa e o ter¢o restante ¢ de produgao nacional.

Quanto a producao nacional, o Brasil encontra-se em quarto lugar na América Latina,
ficando atrds da Argentina, Peru e Bolivia, contribuindo com menos de 1% da producdo
mundial (FAOSTAT, 2012). Em 2011, a area colhida foi de aproximadamente 87,9 mil
hectares com uma producao de 283,9 mil toneladas. A produtividade nacional foi de 3.230 kg
ha” (INDICADORES DA AGROPECUARIA, 2012), superando a produtividade da
Argentina (FAOSTAT, 2012). No Brasil, 86% da producdo de cevada destina-se a elaboracao
de malte, 7% a alimenta¢do animal na forma de grao, feno e silagem e 7% a produgdo de
sementes (MINELLA et al., 2007). Como mencionado acima a producdo brasileira ndo tem
sido suficiente para suprir as necessidades nacionais, o que obriga o Pais a importar cerca de

84% do total que consome (AMABILE et al., 2007a; MINELLA, 2010).

4.6 A pesquisa da Cevada irrigada no Cerrado brasileiro com enfoque no

melhoramento genético

A inser¢do da cevada irrigada no sistema agricola do Cerrado necessitou de agdes de
pesquisa e desenvolvimento direcionadas a sua adaptacdo, caracteriza¢do e avaliagdo nesse

ambiente, buscando estratégias agronOmicas para viabilizar o sistema de producdo e

'SINDICERV. Comunicagio pessoal, janeiro de 2012.
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consolidar a cadeia produtiva de forma econdmica e sustentavel (AMABILE & MINELLA,
2008).

Um dos primeiros relatos sobre o desempenho de variedades de cevada no Cerrado foi
realizado por Andrade et al. (1977). Nesse trabalho, apresentado na IX Reunido Anual
Conjunta de Pesquisa de Trigo, os autores demonstraram que, mesmo com o plantio tardio e
em condi¢des anormais de clima, os ensaios irrigados conduzidos no Distrito Federal foram
satisfatorios para a producao de malte, com rendimentos superiores aos alcangados com trigo,
sob as mesmas condigdes.

Em 1983, a Embrapa formalizou com as companhias cervejeiras Kaiser, Brahma,
Antarctica e com a empresa de desenvolvimento rural “A Campo”, um convénio de
cooperacdo técnica e financeira para conduzir pesquisas de viabilidade agrondmica e
qualitativa da cevada no Cerrado, finalizado em 1986. Entretanto a Kaiser manteve-o até o
inicio de 1990, disponibilizando um técnico a Embrapa Cerrados para apoiar a condugdo dos
trabalhos remanescentes (MINELLA, 2004'). A partir desse acordo, foram conduzidos na
regido ensaios cooperativos de competi¢ao de cultivares e linhagens, manejo da irrigacao,
épocas de semeadura, adubacdo, densidade e arranjo de plantas que vém sendo planejados e
coordenados pela Embrapa Trigo e Embrapa Cerrados em parceria com as empresas
conveniadas e outras instituicdes, entre elas a Cooperativa de Produtores do Plano de
Assentamento Dirigido do Alto Paranaiba (COOPADAP), de Sao Gotardo-MG.

Campos pilotos (pequenas lavouras) foram conduzidos, por trés anos, em areas de
produtores irrigantes do Distrito Federal, Goias e Minas Gerais, sendo a sua produgdo
absorvida pelas companhias cervejeiras. Essas empresas, através de seus laboratorios,
analisavam a qualidade de centenas de amostras de cevada e de malte produzidas nos
experimentos executados anualmente na regido. Foram conduzidas, também em cooperagao,
lavouras comerciais em nivel experimental no Cerrado, com linhagens que haviam se
destacado nos ensaios de rendimento (PFC 8299, atual BRS Deméter, e PFC 8413, atual BRS
180), sendo a produ¢do malteada e depois transformada em cerveja. A cooperacdo entre as
partes j4 se mostrava bem presente na época, uma vez que, de forma integrada, o trindmio
pesquisa/produtor/indistria realizou atividades de difusdo, como dias de campo e visitas
técnicas aos experimentos/lavouras/campos pilotos instalados na Embrapa Cerrados e em
areas de produtores e cooperativas na regido. Esses eventos contavam com a presenca de
pesquisadores da Embrapa Trigo, Embrapa Cerrados, Embrapa Produtos e Mercado e das
companhias cervejeiras Antarctica, Brahma e Kaiser e de técnicos da extensao rural, além dos

produtores rurais, agentes financeiros e empresarios do setor cervejeiro. Nessas

"MINELLA, Euclydes. Historico das parcerias na cevada no Brasil. Comunicagdo por e-mail, agosto de 2004.
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oportunidades, a cevada era apresentada como cultura alternativa para compor os sistemas de
producao irrigados da regido (AMABILE & MINELLA, 2008).

Dando continuidade a cooperagdo, em 1994 foi formalizado um convénio entre a
Embrapa Trigo e Cooperativa Agraria e as companhias cervejeiras Antarctica, Brahma e
Kaiser, finalizado em 1999. Em 2000, outro convénio foi firmado entre a Embrapa Cerrados ¢
a Malteria do Vale. Em 2002, um novo contrato entre a Embrapa Trigo, AmBev e
Cooperativa Agraria (MINELLA, 20047) foi firmado, com o objetivo principal de gerar novas
cultivares observando o disposto na lei de prote¢do de cultivares. Atualmente, essa parceria
conta também com a Malteria do Vale.

Em 2002, uma parceria internacional entre a Embrapa Cerrados e o International
Center for Agricultural Research in the Dry Areas — ICARDA foi estabelecida pela agao
denominada “Projeto Colaborativo”. Por meio dessa parceria foi realizada a avaliagdo de
diversas colecdes e de gendtipos gerados pelo ICARDA exclusivamente para o Brasil,
visando gerar subsidios técnicos para o processo do melhoramento da cevada para o Cerrado,
bem como cruzamentos direcionados pela pesquisa da Embrapa Cerrados com genitores
brasileiros e exoticos e entre as novas introdugdes realizadas através desse acordo. Os
genoOtipos avaliados na regido foram fundamentais e oportunos para a sustentagao tecnoldgica
e econdmica da cultura, além de estratégica para alavancar qualquer inten¢ao de expansao da
produgado.

Recentemente, em 2012, nova parceria foi firmada, entre a Embrapa Cerrados e
empresarios agricolas, com o objetivo de gerar conhecimentos técnico-cientificos que venham
viabilizar a implantagdo e expansdo da cultura da cevada, para diferentes sistemas de
producao, no Cerrado do Oeste da Bahia e regido.

Esses convénios e parcerias nacionais € internacionais promoveram a integragdo de
esforcos entre as partes para a execucao de acgdes de pesquisa e de transferéncia de tecnologia.
Dessa forma, foram obtidos avangos significativos na busca de um melhor sistema de
producdo para a cevada cervejeira no Cerrado. A¢des de pesquisa e desenvolvimento que
envolvem a introdugdo e a avaliagdo de recursos genéticos, melhoramento genético, ajustes no
sistema de producdo e divulgacdo e transferéncia de tecnologia vém fortalecendo a expansdo
da cevada sob irrigagcdo. As parcerias da Embrapa com o setor industrial permitiram a
realizacdo de andlises industriais referentes a qualidade do malte, fornecendo subsidios para
acoes de pesquisa direcionadas para o sistema de produgdo e para o desenvolvimento de

cultivares com alto desempenho agrondmico e com alta qualidade de malte que atendessem as

2Minella, E., Ibid.
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exigéncias da induastria e tivessem, dessa forma, mais competitividade de mercado
(AMABILE & MINELLA, 2008).

O melhoramento da cevada irrigada no Cerrado teve como marco referencial o
langamento, em 1999, da cultivar hexastica BRS 180 - a primeira cultivar de cevada
cervejeira recomendada para o sistema de producido irrigado da regido do Cerrado (SILVA et
al., 2000). Essa cultivar ¢ a unica registrada no Brasil a apresentar, devido as suas
caracteristicas genéticas, teor proteico constantemente abaixo dos 12% requerido pela
industria malteira. Em experimentos conduzidos na Embrapa Cerrados, em Planaltina (DF), a
‘BRS 180’ atingiu rendimento de grios de até 8.920 kg ha™. Em lavoura comercial, essa
cultivar rendeu 7.200 kg ha™ no Municipio de Unai (MG), em 2001, rendimento de grios bem
superior aos obtidos na regido Sul (AMABILE et al., 2007a).

Apbs esse periodo, diversos trabalhos realizados nesse ambiente mostraram a
viabilidade da cevada nesse sistema de producdao (AMABILE et al., 2001; AMABILE et al.,
2002a, b; AMABILE et al., 2003a, b; AMABILE et al., 2005a, b; AMABILE et al., 2007b;
AMABILE et al., 2009a, b, ¢, d; AMABILE et al., 2011). Esses trabalhos, conduzidos em
diversas areas do Cerrado, demonstraram a elevada capacidade produtiva da cevada em
muitas regides, com linhagens alcancando 6.000 kg ha™ e uma classificacio comercial acima
de 85% dos graos de primeira (didmetro 2,5 mm). Em Minas Gerais, a cultivar BRS 180 foi o
gen6tipo mais produtivo com 5.890 kg ha” e classificagio de primeira alcancando 94,5%,
confirmando a regido como adequada a producao de cevada industrial. O teor de proteina de
diversos materiais genéticos selecionados atendeu plenamente aos critérios estabelecidos para
a industria (AMABILE et al., 2003).

Em relacdo a alimentacdo humana, Silva et al. (2000) identificaram linhagens
promissoras de cevada nua para o Cerrado, com alto potencial de rendimento, acima de 5.000
kg ha' e teor de proteina adequado a este fim (20,8%), além de caracteristicas de
descascamento excelentes.

As introdugdes de acessos exoticos durante o programa cooperativo internacional entre
a Embrapa e o ICARDA/CIMMYT, com o objetivo de identificar os que apresentavam maior
adaptagdo e estabilidade para o Cerrado, revelaram resultados promissores. As linhagens
CMM 681, CMM 348 ¢ CMM 374 detiveram rendimentos de grios acima de 9.000 kg ha™ e
teor de proteina inferior a 10%, indicando boa perspectiva para introducdo desses genotipos
em ambiente de Cerrado irrigado (AMABILE et al., 2007b). Monteiro (2012), avaliando uma
colecdo base no sistema de producdo irrigado no Cerrado do Planalto Central Brasileiro,
obteve rendimento de graos também elevado, com o genotipo colombiano e hexastico CI

10022 (9.108,3 kg ha™).
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Fruto da pesquisa direcionada para o ambiente irrigado do Cerrado, a Embrapa
proporcionou ao produtor irrigante cinco cultivares de cevada cervejeira:
- BRS 180, registrada em 1999 (SILVA et al., 2000);
- BRS 195, recomendacao estendida para o Cerrado em 2005 (BRS 195, 2006);
- BRS Deméter, registrada em 2007 (AMABILE et al., 2008);
- BRS Sampa, registrada em 2008 (MINELLA et al., 2009);
- BRS Manduri, langada em 2011 (MINELLA et al., 2011).

A cevada produzida sob irrigagdo no Cerrado brasileiro apresenta sementes limpas,
sem a presenca de fungos como o Fusarium graminearum, uma vez que o sistema controla a
lamina de 4gua a ser aplicada nos estddios proximos a colheita, evitando a presenga desse
fungo. Além dos danos a produgdo no sul do Pais, resultante de abortamento e deformagao de
graos, esse fungo produz micotoxinas durante o processo de infec¢do e colonizacdo as quais
ficam acumuladas nos graos. As implicagdes toxicoldégicas em humanos e em animais
representam elevado risco a populacdo consumidora de cevada e seus subprodutos. A
presenca de micotoxinas causa aos animais € a0 homem hemorragias, aleucia toxica alimentar
(ATA), redu¢ao do ganho de peso, da producdo de ovos e leite, interferéncia no sistema
imunoloégico, deficiéncia hepatica, cancer e morte (SILVA, 2008). Outra vantagem da cevada
irrigada no Cerrado ¢ a auséncia de periodo de dorméncia das sementes, podendo ser
malteadas logo apds a colheita, dispensando longos periodos de armazenagem para completar
a maturagdo dos graos. Como cultura alternativa, a cevada vem se destacando por sua
adaptacao as condicdes edafoclimaticas do Cerrado, pela baixa incidéncia de doengas e seu
elevado potencial produtivo e qualidade malteira (AMABILE, 2007).

Em ambito nacional, a maior safra de cevada ocorreu em 1981, com cerca de 160 mil
hectares. Entretanto, as condi¢des climaticas desfavoraveis a cultura da cevada na regidao Sul
do Brasil e também a conjuntura econdmica ainda ndo permitiram que a area cultivada fosse
maior. Em 2001, a area plantada foi de 154,1 mil hectares, observando-se decréscimo
constante até chegar ao valor de apenas 87,9 mil hectares em 2011 (INDICADORES DA
AGROPECUARIA, 2012). Essa area atende apenas a aproximadamente 16% da demanda da
industria nacional, sendo essa diferenca completada pela importacdo. A cevada irrigada vem
sendo plantada desde o final da década de 1990, contribuindo, em parte, para a diversificagdo
do sistema agricola do Cerrado e diminuicdo da importacdo desse cereal pelo Brasil
(AMABILE et al., 2007a). O Cerrado tem potencial para suprir a demanda nacional por graos
de cevada, dando possibilidade de oferta ao negodcio agricola, de forma a incluir novas
oportunidades comerciais (AMABILE et al., 2009a, b, c, d), principalmente como alternativa

para compor os sistemas irrigados da regido.
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4.7 Variabilidade genética da cevada

A obtengdo de fontes de variabilidade genética para caracteres considerados de
interesse ¢ uma das premissas bdsicas na estratégia do melhoramento vegetal. O
conhecimento dessa variabilidade possibilita a identificacdo de combinagdes hibridas de
maior efeito heterotico, produzindo, nas geragdes segregantes, as maiores variancias genéticas
para as caracteristicas de interesse, o que pode aumentar a probabilidade de obtengdo de
gendtipos superiores (CRUZ et al., 2004). O principal efeito da diminui¢do da variabilidade ¢é
a reducdo das possibilidades de ganhos adicionais na selecdo, uma vez que o melhorista passa
a manejar um conjunto génico de tamanho limitado (HANSON, 1959). Portanto, ¢
determinante a selecdo de gendtipos divergentes para caracteristicas agrondmicas de interesse.

A representatividade de uma dada colecdo de germoplasma pode ser conseguida
através de colegoes de tamanho grande (FRANKEL & BENNETT, 1970), entretanto, sua
acessibilidade, uso e aplicabilidade sdo inversamente relacionados ao seu tamanho
(FRANKEL & SOULE, 1981). Para minimizar essas limitagdes, tem sido proposta a
construgdo de colecdes nucleares com base nos conceitos formulados inicialmente por Frankel
& Brown (1984) e, a partir destas, o uso de colecdes de trabalho corretamente estabelecidas e
provenientes das cole¢des nucleares. A colegao de trabalho ou de melhorista (NASS, 2001),
dentro dos varios tipos de cole¢des utilizadas na conservagao ex situ de germoplasma, fornece
material genético para o melhorista ou para instituicdes de pesquisa que fazem melhoramento,
sempre de tamanho limitado e, geralmente, composta de germoplasma elite.

As colecdes de trabalho sdo muito utilizadas para obtengao de informacgdes: acerca da
caracterizacdo morfoldgica e molecular, avaliagdo agrondmica preliminar, estudos bésicos da
variabilidade e de todas as informacdes relativamente aos acessos (NASS, 2001). Para Valois
(1998), a caracterizagdo e o uso dos recursos genéticos vegetais passam obrigatoriamente pela
avaliagdo da variabilidade genética existente. Segundo Faleiro et al. (2005), pesquisas que
envolvem prospec¢do, conservagao, caracterizagdo e uso do germoplasma sdo fundamentais
para subsidiar a incorporacdo de novos materiais com caracteristicas agronomicas de interesse
em programas de melhoramento genético.

A variabilidade genética ¢ premissa basica para que se tenham ganhos qualitativos e
quantitativos na agricultura brasileira, através do melhoramento genético, tornando-se
fundamental um conhecimento mais aprofundado dos recursos genéticos da cevada. Esse
conhecimento impacta positivamente os programas de avaliacdo, sele¢do e melhoramento

genético da cultura, possibilitando gerar materiais genéticos que atendam as exigéncias do
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sistema produtivo irrigado do Cerrado, fixando a cevada como alternativa agrondmica e
econdmica nessa regido. Diante disso, os programas de melhoramento genético devem ser
dindmicos e representar uma oportunidade de ofertar novos genotipos as exigéncias prementes
dos sistemas agricolas, auxiliando a pluralizagdo desses sistemas, além de favorecer o regime
técnico-econdmico das commodities agricolas.

Adiciona-se que, apesar dos progressos obtidos do trabalho da Embrapa com a
introdugdo da cevada malteira no Cerrado irrigado, até o presente momento, no Brasil, e,
especificamente no Cerrado, pouco se conhece da variabilidade genética existente nos bancos
de germoplasma no que tange a aspectos industriais do malte, tanto das cole¢des de trabalho
existentes no Pais como do desempenho desses materiais nesse ambiente.

O conhecimento mais profundo da variabilidade genética de gendtipos de cevada no
ambiente Cerrado s6 sera obtido mediante adequada caracterizagdo deles. Nesse contexto, o
estudo da variabilidade genética dos acessos de cevada no Cerrado e das possiveis correlagdes
entre os caracteres relacionados a qualidade industrial torna-se estratégico, pois € pela
caracterizacao que ocorrera o conhecimento das colecdes de germoplasma (VALLS, 2007) e a
identificagdo de gendtipos superiores que poderdo ser utilizados como progenitores em
hibridagoes (CRUZ & CARNEIRO, 2003). O progresso genético nos programas de
melhoramento depende da amplitude da variabilidade genética disponivel no germoplasma
utilizado (POEHLMAN & SLEPER, 1995) e da taxa em que os caracteres desejaveis sao
herddveis para a aplicagdo dos mais eficientes procedimentos de melhoramento
(MOHAMMADI & PRASANNA, 2003). Dessa forma, sdo essenciais a caracterizacdo ¢ a
avaliacao da diversidade genética, objetivando a organizacao do germoplasma, a identificagao
de genitores, a recomendagdo de cultivares para determinadas regides, tanto para a obtencao
de populacdes com ampla variabilidade genética como para buscar as melhores combinagdes
génicas nas progénies (CRUZ et al., 1994a; MOHAMMADI & PRASANNA, 2003; CRUZ et
al., 2004), uma vez que a diversidade expressa a diferenca entre as frequéncias alélicas das
populagoes (FALCONER & MACKAY, 1996). O estudo da diversidade genética apdia-se,
necessariamente, na caracterizagdo e na avaliacdo da variabilidade morfoldgica de caracteres
qualitativos e quantitativos (MOREIRA et al, 1994; VALOIS, 1998; WETZEL &
FERREIRA, 2007). Diversos autores (KNUPFFER & HINTUM, 1995; BAUM et al., 2000;
AHMAD et al., 2008) consideram a caracterizacdo da diversidade genética da cevada um
componente importante de informagdo para a conservacdo e a utilizagdo dos recursos
genéticos existentes.

Para Rasmusson (2001), a leitura sobre o melhoramento genético em cevada passa

obrigatoriamente pela valoragdo dos recursos genéticos, por meio da caracterizagdo do
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germoplasma quanto a qualidade malteira. Nesse contexto, o conhecimento da variabilidade
de acessos de cevada tem sido baseado em diferengas fenologicas capazes de quantificar a
divergéncia genética disponivel e utilizd-la em programas de melhoramento genético
(KNUPFFER & HINTUM, 2003; BOCKELMAN & VALKOUN, 2011). Zakova & Benkov
(2006) avaliaram 109 colegdes europeias de cevada, formadas desde 1900 até 2003, e
verificaram o impacto ¢ o progresso do melhoramento vegetal através de diversas
caracteristicas fenologicas estudadas. Descritores morfologicos e marcadores moleculares
RAPD também mostraram a diversidade genética de acessos de cevada na India
(MANJUNATHA et al, 2007). Ahmad et al. (2008) citaram que caracteristicas
morfogenéticas forneceram um conjunto abrangente de dados para o estudo da diversidade
genética da cevada paquistanesa. Variagdo genética entre acessos de cevada selvagem
(Hordeum vulgare L. ssp. spontaneum (C. Koch) Thell.) foi observada em estudos de
caracteres morfologicos e agrondmicos (SHAKHATREH et al., 2010). Eticha et al. (2010)
caracterizaram uma colecao mundial de cevada nua e identificaram grande variabilidade entre
genotipos, tanto para producao de graos quanto para outras caracteristicas fisicas e quimicas
dos graos. Igartua et al. (1998) criaram uma colec¢ao nuclear de cevada espanhola, baseada em
diversas caracteristicas agronomicas. Setotaw et al. (2010) observaram a diversidade genética
entre colecdes de cevada etiopes e provenientes do ICARDA com base em caracteristicas
agrondmicas dos acessos investigados. Monteiro (2012) estimou parametros genéticos,
fenotipicos e ambientais de componentes de produgdo e caracteres morfoagrondémicos de 435
acessos de cevada sob irrigacdo no Cerrado. Encontrou grande diversidade genética entre os
acessos de cevada testados, identificando genotipos que podem ser utilizados em programa de
melhoramento genético de cevada irrigada do Cerrado.

Existe divergéncia quanto a magnitude da variabilidade genética dos acessos utilizados
em programas de melhoramento genético de cevada malteira. Wych & Rasmusson (1983),
Manninen, (2000) e Matus & Hayes (2002) indicaram o uso de uma base genética estreita nos
programas devido as restricdes ao uso de novas cultivares pela indistria malteira (HAYES et
al., 1993), enquanto outros estudos apontam grande variabilidade existente no germoplasma
mundial (OSTER, 1987; BOTHMER, 1991; TSUCHIYA et al., 1995; MOLINA-CANO et
al., 1997, BHATTY, 1999b; LASA et al.,, 2001; CANCI et al., 2003; FOX et al., 2000;
MANJUNATHA et al., 2007; VERMA & SARKAR, 2010) e também nas cole¢des de
germoplasma no Brasil (ARIAS, 1995; MINELLA, 1999b). Diversos outros estudos
evidenciam a variabilidade de acessos para caracteres de qualidade malteira (HORSLEY et

al,, 1995; BHATTY & ROSSNAGEL, 1998; KOWALSKA et al., 2000; BICHONSKI &
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SMIALOWSKI, 2004; AMABILE et al., 2007c; EVANS et al., 2010; VERMA & SARKAR,
2010).

Considerando a existéncia de grande variabilidade genética, Wright (2001) sustentou
que o germoplasma de cevada com qualidade industrial deve ser amplamente testado para
selecionar genotipos superiores em ambientes especificos, a fim de servir a industria e as
novas areas potencialmente favoraveis a producao de cevada, uma vez que a composicao e as
caracteristicas da cevada tém grandes influéncias sobre as propriedades de processamento e a
qualidade dos produtos industriais gerados (BAIK & ULLRICH, 2008). Para iniciar um
sistematico programa de melhoramento com énfase, no rendimento de graos e na qualidade
malteira, ha necessidade explicita do estudo sobre a variabilidade genética existente,
principalmente considerando genotipos elite, uma vez que, no Brasil, sdo escassos os estudos

sobre a variabilidade dos caracteres industriais relacionados a cevada cervejeira.

4.8 Aspectos da interferéncia ambiental sobre caracteres de cevada

A necessidade de alternativas agricolas no sistema irrigante, no Cerrado e demais
areas irrigadas e de matéria-prima para industria brasileira, suprindo importagdes, exigem
esforcos para viabilizar o cultivo de cevada nesse novo conceito de produgdo. Com o avango
da cultura em areas anteriormente tidas como marginais, torna-se indispensavel encontrar
genoOtipos adaptados ao sistema agricola em questao.

Dessa forma, a introducao de plantas exoticas em uma dada regido tem como
finalidade nao s6 estudo do comportamento agrondémico da espécie como também a
recomendagdo e o emprego dessas plantas nos sistemas agricolas regionais. Para Rocha
(1971), o fundamental na introdugdo de plantas ndo ¢, em sua esséncia, limitar-se ao plantio
de determinada espécie, mas verificar sua adaptabilidade as condi¢des locais para melhor
manejar a interacdo entre o genodtipo e o ambiente. Nas espécies vegetais, existe larga
diferenca entre a taxa de desenvolvimento atual e o potencial dessas espécies (McWILLIAM
& DILLON, 1987), diferenga essa promovida pela ndo otimizagdo da interacdo gendtipo X
ambiente (LAWN & WILLIANS, 1987).

A insercdo de uma espécie em um sistema agricola necessita de estudos direcionados a
esse ambiente, pois os componentes de producdo agricola e de qualidade estdo diretamente
relacionados com a melhoria do rendimento e da qualidade da cultura. As oportunidades de
apurar o desempenho de uma espécie ocorrem mediante outras possibilidades, a partir de
estratégias agronomicas que busquem introduzir, aprimorar ou adaptar genotipos a esse

ambiente.
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Segundo a defini¢do de Shelbourne (1972), a interacdo gendtipo x ambiente ¢ a
variacdo entre gendtipos em resposta a diferentes condigdes ambientais. A interagdo do
genodtipo com as condi¢gdes ambientais resulta nas manifestacdes fenotipicas de uma dada
espécie (CRUZ, 1990; BOREM & MIRANDA, 2005). Felicio et al. (2005) afirmaram que os
genotipos se desenvolvem em um sistema dindmico, desde a semeadura até a maturacio,
sendo que os fatores fisiologicos e bioquimicos estdo envolvidos nesse sistema. Isso resulta
em uma diferenciacdo que ocorre entre gendtipos em um mesmo ambiente. Dois genodtipos,
inseridos no mesmo contexto, podem apresentar desempenho distinto, em fun¢do de fatores
ambientais previsiveis e imprevisiveis (BOREM & MIRANDA, 2005). Amabile et al. (2008)
observaram essa intera¢do, observando a influéncia do efeito ambiental (ano) sobre o
desempenho de BRS Deméter sob ambiente irrigado no Cerrado. O rendimento de graos, em
ensaios entre 2001 a 2006, variou de 5.035 kg ha'l, em 2002, a 8.924,3 kg ha'], em 2004. Esse
ultimo valor foi superior em 8% em relagdo ao maximo de produtividade encontrada para a
outra cultivar distica indicada para o Cerrado, a BRS 195, cujo rendimento foi de 8.246 kg ha”
. A classificagio comercial de primeira também foi influenciada pelo efeito ambiental,
variando de 84,7% (2004) a 96,7% (2006).

A qualidade malteira da cevada ¢ bastante complexa, tendo heranga multigénica e
fortemente afetada pelo ambiente (MATHER et al., 1997; FOX et al., 2003), em especial por
altas temperaturas do ar e déficit de agua durante o enchimento dos graos (PASSARELLA et
al., 2005). No Cerrado, Amabile et al. (2007c) observaram que o fator ambiental influenciou,
de forma intensa, os resultados de qualidade do malte em condi¢des de cultivo irrigado, da
mesma forma que o observado por Kaczmarek et al. (1999, 2002), em diversos ambientes.
Molina-Cano et al. (1997) concluiram que a interacdo gendtipo x ambiente causa variacao
imprevisivel em caracteristicas quantitativas, como a qualidade malteira. Sayd (2011)
encontrou relacdo similar nessa interagdo, em que as €pocas de semeio promoveram uma
acentuada influéncia nas caracteristicas malteiras e no teor de proteina dos grdos da cevada

irrigada no Cerrado.

4.9 Analises multivariadas no estudo da diversidade e do melhoramento genético

A divergéncia genética ¢ comumente avaliada por meio de técnicas biométricas
multivariadas, baseada em métodos quantitativos visando a quantificagdo da heterose por
analises dialélicas e por métodos multivariados preditivos (HALLAUER & MIRANDA
FILHO, 1981; CRUZ et al., 1994b; CRUZ et al., 2004). A analise multivariada refere-se a

avaliagdo simultdnea de medidas multiplas de cada objeto do estudo, permitindo a analise
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simultinea de duas ou mais varidveis (FERREIRA, 2008). E um conjunto de técnicas
analiticas que possibilitam o exame das variaveis agrupadas, integrando as informagdes
obtidas das estimativas experimentais e/ou amostrais (AMARAL JUNIOR, 1999). Diferentes
grupos de caracteristicas sdo usados para estudar a diversidade genética intra e interespecifica,
dentre esses os dados de pedigree, morfologicos, bioquimicos e marcadores moleculares
isoenzimaticos ¢ baseados no DNA (MOHAMMADI & PRASANNA, 2003, FALEIRO,
2007).

A partir do estudo de diversidade genética, ¢ possivel avaliar: (1) a medida de
divergéncia intergrupal; (2) o comportamento genotipico em ambientes diversos; (3) a
preponderancia ou inferioridade genotipica alicercada na combinagdo linear de caracteres
economicos; (4) a identificacdo de acessos divergentes que possam ser usados como
progenitores; (5) além de estudos de correlagdo entre a divergéncia genética, e a heterose e a
diversidade de origem geografica (PIASSI et al., 1995).

A analise de divergéncia genética em qualquer espécie vegetal pode ser simplificada e
dividida em seis fases: (i) selecdo dos gendtipos a serem avaliados; (ii) obtencdo e
sistematizacao dos dados; (iii) definicdo da medida de similaridade ou dissimilaridade; (iv)
escolha do método de agrupamento e/ou de dispersdo grafica; (v) verificagdo do grau de
distor¢ao provocado pelo método de agrupamento ou dispersao grafica; e (vi) interpretacao
dos resultados (BERTAN et al., 2006). Segundo Davis (1986), a andlise de agrupamentos
segmenta-se em quatro tipos: (i) métodos de particdo; (i1) métodos com origem arbitraria; (iii)
métodos por similaridade mutua; e (iv) métodos por agrupamentos hierarquicos.

No conhecimento da divergéncia genética, diversos métodos preditivos podem ser
aplicados, entre eles o da analise por componentes principais € por variaveis candnicas € 0s
métodos aglomerativos (CRUZ et al., 2004). Por dispensarem a obtencdo de combinagdes
hibridas, os métodos preditivos t€ém merecido consideravel destaque. Esses métodos baseiam-
se em diferencas morfologicas, fisiologicas e moleculares apresentadas pelos genotipos na
determinagdo da divergéncia genética, quantificada, geralmente, por uma medida de
similaridade ou de dissimilaridade (RAO, 1952; CRUZ, 1990).

O emprego de técnicas de andlise de agrupamento ou aglomerativa inclui
fundamentalmente um critério que estima a distancia entre dois caracteres ou que quantifica o
quanto eles sdo andlogos ou dessemelhantes. Essa medida ¢ chamada coeficiente de
parecenca, sendo dividida em duas categorias: medidas de dissimilaridade (ou medida de
distancia, quanto maior o valor, mais diferentes sdo caracteres) e de similaridade ou
proximidade (quanto maior o valor, maior a semelhanca entre os caracteres). Apos o célculo

de uma matriz de distancias entre as varidveis, aplica-se um algoritmo de agrupamento na
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matriz, de tal forma que identifique e ligue grupos homogéneos que podem ser representados
graficamente por um diagrama denominado dendograma. Grande parte dos algoritmos
utilizados na formagdo dos agrupamentos pode ser classificada como métodos hierarquicos ou
de particido (BUSSAB et al., 1990; REGAZZI, 2001). Assim, o processo de agrupamento
abrange basicamente duas etapas: a primeira relaciona-se com a estimacdo de um coeficiente
de parecenca entre os individuos a serem agrupados ¢ a segunda com a adogdo de uma técnica
de aglomeragdo para a formagao dos grupos (CRUZ et al., 2004).

Diversos coeficientes de parecenca ja foram definidos e sdo comumente utilizados
para a estimacdo da similaridade ou da dissimilaridade por ocasido do estudo de
caracteristicas quantitativas (MARDIA et al., 1979) como a distancia euclidiana, distancia
euclidiana média, distancia euclidiana padronizada, distancia euclidiana média padronizada,
quadrado da distancia euclidiana, quadrado da distancia euclidiana padronizada, distancia
generalizada de Mahalanobis D> ¢ Mahalanobis padronizada (CRUZ, 2006), distancia de
Minkowski, de Manhattan (LINDEN, 2009), coeficiente de Pearson (VICINI, 2005) e o
coeficiente de similaridade de Nei & Li (NEI & LI, 1979). De modo geral, as medidas de
similaridade e de dissimilaridade s3o inter-relacionadas e facilmente transformadas entre si
(BUSSAB et al., 1990), podendo assim utilizar umas ou outras.

Dentre as medidas estatisticas mais usadas para estimar a distancia genética, com base
em caracteres morfologicos, ressaltam-se a distincia generalizada de Mahalanobis D* e a
distancia euclidiana padronizada. Segundo Manly (2008), a distdncia euclidiana, quando
estimada a partir de variaveis originais, mostra-se inapropriada por ser influenciada pela
escala, pela unidade das grandezas somadas e pela correlacdo existente entre elas. Contudo, o
emprego dessa medida em determinagdes analiticas de amostras laboratoriais de malte, que
sdo onerosas, ¢ apropriado e foi utilizado por Ahmad et al. (2008), Sarkar et al. (2008) e
Verma & Sarkar (2010) para avaliar colecdes de cevada. Ainda, Abebe et al. (2010) usaram
essa medida de dissimilaridade em estudo de diversidade morfoldgica desse cereal, Vanhala et
al. (2004) na determinagdo da distancia fenotipica de cevada selvagem e Al-Yassin et al.
(2005) para a estimativa de herdabilidade em uma cole¢do de recombinantes hibridos dessa
espécie. Bussab et al. (1990), entretanto, recomendaram para contornar o influxo do niimero
de variaveis sobre as estimativas da distancia euclidiana, a utilizagdo da distancia euclidiana
média padronizada. Por sua vez, a distdncia generalizada D* de Mahalanobis oferece a
vantagem em relacdo a euclidiana por levar em consideracdo a existéncia de correlagdes entre
os caracteres analisados e as varidncias e covaridncias residuais existentes entre as
caracteristicas mensuradas. Contudo, para utilizar essa medida de dissimilaridade é necessaria

a avaliacdo de caracteristicas em experimentos com repeticdes (CRUZ & REGAZZI, 2001;
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CRUZ & CARNEIRO, 2006), sendo uma alternativa apropriada para o estudo de divergéncia
genética (ARUNACHALAM, 1981). A distancia generalizada D* de Mahalanobis tem sido
atestada, com propriedade, nos estudos de divergéncia genética em cevada (SHEKHAWAT et
al., 2001; JARADAT et al., 2005; SOLEIMANI et al, 2005; ALAM et al., 2007;
KUCZYNSKA et al., 2007; KARIM et al., 2010; SETOTAW et al., 2010), pois considera as
correlagdes residuais entre os caracteres analisados, sendo, portanto, mais robusta
(ARUNACHALAM, 1981).

Em variaveis dicotdomicas, como por exemplo dados moleculares, utilizam-se os
coeficientes de Nei e Li, o de Jaccard e o de coincidéncia simples, dentre outros. Esses
coeficientes empregam varias razdes de semelhanca ou diferencas por comparacdes totais, €
seus valores variam de 0 a 1 (SKROCH et al., 1992).

Hé4 varios métodos de agrupamento (SNEATH & SOKAL, 1973), sendo os
hierarquicos e os de otimizagdo os mais utilizados no melhoramento vegetal. Conforme
Malhotra (2001), a aglomeracdo hierarquica caracteriza-se pelo estabelecimento de uma
hierarquia ou estrutura em forma de arvore, sendo esta a mais utilizada, podendo, ainda, ser
dividida em divisivos (otimizacao) e aglomerativos. Nos métodos de otimizagdo, os grupos
sdo estabelecidos otimizando-se determinado critério de agrupamento, e difere dos métodos
hierarquicos pelo fato de os grupos formados serem mutuamente exclusivos (RIBOLDI, 1986;
CRUZ, 1987). Nos métodos de agrupamento hierarquicos, tem-se por finalidade a separagdo
de um grupo original de observagdes em varios subgrupos, de forma a se obter
homogeneidade dentro e heterogeneidade entre os subgrupos e, assim, conhecer a estrutura
genética da populagdo (SNEATH & SOKAL, 1973; MARDIA et al., 1979; JOHNSON &
WICHERN, 1982), resultando em maior probabilidade de sucesso nos cruzamentos
(CARGNELUTTI FILHO et al., 2008). Neste, os gendtipos sdo aglomerados por um processo
repetitivo por diversos niveis, estabelecendo um dendrograma sem preocupacdo com o
namero 6timo de grupos (RIBOLDI, 1986; CRUZ, 1987). Para este caso, Cruz & Regazzi
(2001) expuseram trés formas de apresentar a estrutura de agrupamento baseada na distancia
entre os pares de genotipos: (i) aplicando a média das distancias entre todos os pares de
genotipos para formagdo de cada grupo, método UPGMA (Unweighted pair-group method
arithmetic average - agrupamento pareado ndo ponderado baseado na média aritmética
(SNEATH & SOKAL, 1973); (ii) empregando a menor distancia existente entre um par de
gendtipos (método do vizinho mais préximo ou da ligacdo simples) e (iii) utilizando a maior
distancia encontrada entre um par de genotipos, denominado método do vizinho mais distante

ou ligacdo completa.
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O método UPGMA foi inicialmente concebido para uso em estudos de eletroforese de
proteinas, mas ¢ também empregado na obtencdo dos mais sofisticados algoritmos de
reconstrucio filogenética (WIKIPEDIA, 2012b). O UPGMA ¢é um método de agrupamento
sequencial, aglomerativo, hierarquico, sem superposi¢cdo. Esse algoritmo ndo considera a
subdivisdao do grupo e tem como vantagem sobre outros métodos considerar o calculo das
médias aritméticas das variaveis e atribuir pesos iguais aos dois elementos que estdo sendo
integrados, evitando, dessa forma, caracterizar a dissimilaridade por valores extremos
(maximo ou minimo) (CRUZ & CARNEIRO, 2006).

De acordo com Mohammadi & Prasanna (2003) e Landim (2001), entre os varios
métodos hierarquicos aglomerativos, o UPGMA ¢ o algoritmo de agrupamento mais
comumente adotado em diversidade genética, seguido pelo método de Ward, também
denominado de Variancia Minima. Sokal (1986) e Rohlf & Wooten (1988) afirmaram que o
UPGMA geralmente produz resultados que sdo os mais precisos para fins de classificagdo.
Esse algoritmo apresenta maior estimativa do coeficiente de correlagdo cofenética, interpondo
boas associagdes entre os genétipos avaliados, quando comparado com outros critérios de
agrupamento (MOHAMMADI & PRASANNA, 2003).

O método UPGMA tem sido muito usado como critério de agrupamento. Karp et al.
(1996) utilizaram-no para avaliar a diversidade botanica empregando técnicas moleculares,
envolvendo marcadores moleculares RAPD. Esse critério de agrupamento também foi
utilizado por Dakir et al. (2002) e Hou et al. (2005) no estudo de coleg¢des de cevada avaliadas
com base em marcadores RAPD. Diversos outros autores (YU et al., 2002; VANHALA et al.,
2004; KROTH et al., 2005; ABDELLAOUI et al., 2007; KARIM et al., 2009; ESHGHI, R. &
AKHUNDOVA, 2010; KARIM et al., 2010) empregaram o UPGMA, com sucesso, no
agrupamento de genotipos de cevada, com base em medidas de dissimilaridade calculadas
usando marcadores RAPD e caracteres morfofisiologicos. Um estudo sobre a diversidade da
qualidade malteira, numa colecao de trabalho de cevada industrial, aplicando a distancia
euclidiana e o método UPGMA, foi relatado por Verma & Sarkar (2010). O estudo revelou
que existe grande variabilidade entre os acessos para cada caracteristica de qualidade de malte
avaliado. A analise de cluster indicou que os genotipos com boa qualidade de malte foram
reunidos basicamente em apenas dois grupos. Semelhante trabalho sobre a diversidade
malteira da cevada chinesa foi descrito por Mei et al. (2012), em que na andlise de
agrupamento por esse método identificou-se uma correlagdo significativa por origem
ecogeografica, dispersando os acessos em quatro subgrupos.

Uma forma de comparar a eficiéncia de diferentes algoritmos de agrupamento é por

meio da estimativa do "coeficiente de correlagdo cofenética". A analise de correlagao
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cofenética (SOKAL & ROHLF, 1962) associada a analise de agrupamento, pode ser aplicada
para aumentar a confiabilidade das conclusdes frente a interpretagdo dos dendrogramas.
Assim, o coeficiente de correlacdo linear de Pearson obtido dos elementos da matriz de
dissimilaridade ou similaridade - matriz de distancias original - e os elementos da matriz
cofenética - matriz de distdncias gerada do dendrograma disponibilizada pelo método de
agrupamento - sdo denominados coeficiente de correlagdo cofenética. No calculo desse
coeficiente avaliam-se o grau de deformagdo originada pela constru¢cdo do dendograma e a
consisténcia do padrio de agrupamento (BARROSO & ARTES, 2003; CRUZ &
CARNEIRO, 2006), permitindo, dessa forma, medir o nivel de ajuste entre os valores da
matriz de distancia original e os da matriz cofenética. Quanto menor o grau de distor¢do
derivado da construcdo, maior sera o coeficiente cofenético, fornecido pela matriz fenética F'
(VICINI, 2005), sendo que valores proximos a unidade determinam melhor representacao

(SOKAL & ROHLF, 1962).

4.10 Genética quantitativa aplicada a caracterizacdo de recursos genéticos e ao

melhoramento genético da cevada

A estimacao de parametros genéticos e a quantificagdo da variabilidade genética sao
fundamentais para o planejamento e para a execu¢do de um programa de melhoramento
genético. Parametro, segundo Ramalho et al. (2000), ¢ uma constante inerente a uma
populagdo cujo valor real é desconhecido. E pela estimagdo de parimetros genéticos que se
conhece a estrutura genética e se avalia a eficiéncia das diferentes estratégias de
melhoramento, mantendo uma base genética apropriada e promovendo uma selegao adequada
de genotipos, além de estipular o peso que deve ser atribuido a cada caracteristica,
separadamente ou em conjunto, na selecdo (CRUZ & CARNEIRO, 2006). A obtengdo dessas
avaliagdes € essencial para quantificar a magnitude da variabilidade e a extensdao em que os
caracteres desejaveis sdo herdados, a fim de promover o planejamento e o avango de um
programa eficiente de melhoramento genético (VENCOVSKY & BARRIGA, 1992).

As estimativas podem ser obtidas utilizando componentes das médias (estatisticas de
primeira ordem) ou das variancias (estatisticas de segunda ordem), variancias estas associadas
aos efeitos de um modelo estatistico. As provenientes das variancias dos dados podem ser
categorizadas em genotipica e fenotipica, de acordo com os delineamentos genéticos e
experimentais utilizados (RAMALHO et al, 2000; CRUZ et al, 2004). Delineamento
genético ¢ qualquer sistema planejado de cruzamento no qual se conhece a relacdo de

parentesco entre individuos ou grupos, para o desenvolvimento de progénies, como por
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exemplo, o teste de progénie e os dialelos. O delineamento experimental ¢ definido como o
plano que ¢ dado na experimentacdo e também a forma como sido organizadas as unidades
experimentais, permitindo identificar as fontes de variacio (RAMALHO et al., 2000; CRUZ
& CARNEIRO, 2006). As estimativas dos parametros genéticos s6 sdo validas para
determinada amostra experimental ¢ ambiental da populagdo em questdo. Na estimagdo das
variancias genéticas, tanto os ambientes como os gendtipos devem representar amostras
validas da area geografica de estudo e da populagdo respectivamente (COCKERHAM, 1956;
ROBINSON & COCKERHAM, 1965).

Para uma caracteristica quantitativa, a base genética ou controle genético abrange os
mecanismos genéticos responsaveis pela sua heranga, tais como o conhecimento da
magnitude das estimativas de herdabilidade, das associacdes genéticas entre caracteres —
através da covariancia, interagdes genéticas com o ambiente, entre outros (RESENDE, 2002).
A covariancia ¢ uma estatistica de interesse no melhoramento uma vez que estima a
correlacdo entre caracteres, tendo em vista a selecdo indireta e as consequéncias da sele¢ao
direta de uma caracteristica sobre outra (RAMALHO et al., 2000).

Brewbaker (1964) apregoou que a variabilidade de uma caracteristica biologica ¢
medida mais frequentemente na estatistica genética, através da variancia. Para ele, a variagao
bioldgica total de uma dada caracteristica ¢ descrita estatisticamente como a variagao
fenotipica total, sendo esta composta da variagdo ambiental e da variagdo genética. A variacao
ambiental incorpora estatisticamente a variabilidade que ndo ¢ devida a genes em segregacao
e ¢ também chamada variacdo ndo genética, e a variancia genética ¢ aquela originada da
segregacao e interagdo génica.

Deve-se ao bidlogo Johannsen a comprovagdo de que a variacao fenotipica observavel
decorre da agdo conjunta do ambiente e do genétipo (ALLARD, 1999). Sabe-se que a
eficiéncia do melhoramento genético subordina-se ao conhecimento da base genética dos
caracteres a serem melhorados, sendo fundamental o estudo do componente genético da
variancia. Para Borém (2009), a variincia genética pode ser entendida como sendo a variagao
de natureza herdavel que se perpetua nas geragdes subsequentes. Fisher, estudando em 1918 a
covariancia e a correlagdo genética entre parentes, segmentou a variancia genotipica de uma
populacdo em trés componentes: (1) uma parte aditiva, em razdo do efeito médio dos alelos;
(2) um componente dominante, devido a interagdo entre os alelos do mesmo loco; e (3) uma
parte epistatica ou interativa, proveniente das interacdes entre alelos de locos distintos
(ALLARD, 1999). E citada, ainda, a existéncia de um componente sobredominante em

caracteres quantitativos (BOREM, 2009).
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A eficiéncia da selecdo em programas de melhoramento passa necessariamente pela
predicdo dos valores genéticos que dependem e podem ser obtidos das estimativas dos
componentes de varidncia genética e fenotipica (RAMALHO et al., 2000; SMITH et al.,
2001; CRUZ et al., 2004). Por meio da relacdo entre as varidncias genéticas e fenotipicas
pode-se estimar a herdabilidade e a acuracia que quantificam a precisdo nas inferéncias das
médias genotipicas a partir das médias fenotipicas (RESENDE & DUARTE, 2007;
CARGNELUTTI FILHO & STORCK, 2009; STORCK et al, 2010). Rossmann (2001)
afirmou que a variabilidade fenotipica pode ser conhecida por meio dos coeficientes de
correlagdo fenotipica, genotipica e ambiental, das varidncias genotipicas e fenotipicas, entre
outros parametros genéticos que refletem a natureza do material genético e a acdo do
ambiente.

Segundo Resende & Duarte (2007), os estudos de avaliacdo de gendtipos devem ser
abordados ndo apenas sob a perspectiva estatistica, mas também pela Otica genética,
considerando-se a acuricia seletiva, uma vez que essa estatistica considera as proporcdes
entre as variacdes de natureza genética e residual, associadas a caracteristica em avaliagao,
além da amplitude da variacdao residual. Para Henderson (1984), no contexto da avaliacao
genotipica, o parametro estatistico mais importante ¢ a acuracia seletiva. Sendo assim, a
utilizagdo dessa estatistica associada contribui para que o melhorista possa maximizar seus
ganhos no processo de sele¢do de caracteres quantitativos.

No caso da cevada brasileira, a obtencdo de estimativas de parametros genéticos e
estatisticos tem sido muito pequena, sendo que praticamente inexistem estudos e informagoes
sobre tais estimativas de populacdes, colecdes e acessos Uteis para programas de
melhoramento da cultura, avaliados no Cerrado em sistemas de produgao irrigada.

A herdabilidade ¢ um dos parametros genéticos mais importantes para o trabalho do
melhorista na avaliacdo de uma caracteristica métrica e na sele¢ao dos individuos visando a
obtencdo dos ganhos genéticos. Num programa de melhoramento, ¢ muito importante predizer
o quanto das diferengas fenotipicas se deve a constitui¢do génica ou a interferéncia ambiental.
A herdabilidade mede esse grau de correspondéncia e foi Lush o primeiro a estima-la,
definindo-a como sendo a propor¢do genética da varidncia fenotipica total (LUSH, 1940).
Para ele, apos a escolha do método de melhoramento e do objetivo a ser alcancado, a
herdabilidade ¢ o pardmetro genético mais importante a ser estimado. Dessa forma, a
herdabilidade possui um papel preditivo, prognosticando o sucesso com a selecdo
(RAMALHO et al., 2008), sendo possivel orientar de maneira mais efetiva um programa de
melhoramento, predizer o sucesso do esquema seletivo adotado e decidir, com base cientifica,

as técnicas alternativas que podem ser mais eficazes (CRUZ & REGAZZI, 2001), uma vez

31



que expressa a confianga do valor fenotipico como um indicador do valor genético, ou seja,
separando as diferengas genéticas e ndo genéticas entre individuos (FALCONER &
MACKAY, 1996).

A herdabilidade ndo ¢ uma estimativa imutavel, e ela ndo ¢ uma propriedade apenas da
caracteristica, sendo igualmente da populagdo ¢ do ambiente imposto aos individuos ou
familias. A sua estimativa sofre interferéncia, dentre diversos fatores, pelo efeito ambiental,
tipo de propagacdo da espécie, grau de endogamia ¢ a diversidade da populagdo per se,
unidade seletiva (individuo ou familia), tamanho da amostra avaliada e com a unidade
experimental e, finalmente, pela precisdo na condugdo do ensaio e coleta dos dados (BOREM
& MIRANDA, 2005).

Jacquard (1983) apresentou trés principios para defini¢do de herdabilidade: (1) como
medida de semelhanga entre pai e filho; (2) por¢dao genética no sentido amplo; e (3) porgao
genética no sentido restrito, € ainda ressaltou que a herdabilidade nao ¢ especifica da
caracteristica, mas sim da estrutura da populagao estudada.

A herdabilidade pode ser de dois tipos: no sentido amplo e no sentido restrito.
Herdabilidade no sentido amplo ¢ definida como sendo a propor¢do entre a varidncia
genotipica (V,) e a variancia fenotipica (V,). Representa toda a varidncia genética, ou seja,
variancia genética aditiva somada a varidncia genética dominante e epistatica, onde a relagao
entre a V, e V, corresponde a um coeficiente de regressdo linear (byy). Herdabilidade no
sentido restrito ¢ a razdo da variabilidade observada ocasionada somente por efeitos aditivos
dos genes pela variancia fenotipica e ¢ tida como a mais importante para o melhorista, uma
vez que representa toda a genética efetivamente fixada na selecio (ALLARD, 1999;
FALCONER & MACKAY, 1996). Em espécies autdgamas, sdo necessarias apenas poucas
geracdes para que os efeitos ndo aditivos (epistasia e domindncia) tenham reduzida
contribuicdo na variagdo fenotipica, e a acdo génica de aditividade passe a ser responsavel
pela regressdo linear (bxy) (GRAFIUS et al, 1952). Assim, Borém & Miranda (2005)
relataram que a escolha do método da estimativa da herdabilidade depende dos recursos
genéticos disponiveis e da finalidade da estimativa.

Ha essencialmente duas escolas de pensamento sobre a estimativa de herdabilidade.
Uma desenvolvida por Sewall Wright e mais popularizada por Li e por Lush, que ¢
fundamentada na analise de correlagdes e, por extensdo, de regressdo. Outra desenvolvida por
Fisher que se baseia na andlise de varidncia, utilizando-se a correlagdo intraclasse parental
(WIKIPEDIA, 2012a). A partir de entdo, surgiram varios métodos para a estimagio da
herdabilidade e entre os principais estdo: (i) da herdabilidade realizada; (ii) da regressao pai-

filho; (iii) dos componentes de varidncia - sendo mais usual em testes finais de avaliacdo; (iv)
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de estimacdo indireta da variagdo de ambiente; e (v) de estimativa por retrocruzamento
(BOREM & MIRANDA, 2005).

O coeficiente de herdabilidade, tanto no sentido amplo como no sentido restrito, pode
variar de 0 a 1. No caso de h>= 0, a variabilidade da caracteristica nio tem origem genética,
ndo existindo correlagdo alguma entre o valor genético e o valor fenotipico da unidade de
sele¢do. Quando h? = 1, o fendtipo é determinado integralmente pelo gendtipo, ndo tendo
influéncia ambiental na caracteristica (ALLARD, 1999).

Deve-se ter o cuidado ao comparar a estimativa da herdabilidade de uma mesma
caracteristica, pois em funcdo da amostragem, repeticdo e tamanho da parcela, das diferencas
populacionais e ambientais, a estimagdo pode apresentar grande diferenca (VENCOVSKY,
1970). Comparacdes podem ser feitas desde que as condigdes experimentais sejam
equivalentes (ROBINSON, 1963).

E importante destacar que, em cevada, devido ao alto grau de homozigose dos
genoOtipos, parte expressiva da herdabilidade ocorre pela presenca dos efeitos dos genes
aditivos, conferindo, para diversas caracteristicas alta herdabilidade. Para a caracteristica
espigamento, Marquez-Cedillo et al. (2001) obtiveram estimativa da ordem de 92% e
Manzjuk & Barsukov (1974) de 83,1%. Frey (1954) referiu valores considerados elevados de
47% a 92% em populagdes distintas, enquanto Delogu et al. (1988) revelaram valores de
herdabilidade de espigamento de 65% a 79% e Gut et al. (2004) de 62,5% a 79,5%. Monteiro
(2012) encontrou, sob sistema de produgao irrigado no Cerrado do Planalto Central Brasileiro,
herdabilidade de 97,84%.

Assim como o espigamento, o peso de mil sementes € uma caracteristica de
herdabilidade elevada. Chand et al. (2008) encontraram elevada herdabilidade (99,9%) para
PMS em uma cole¢do de genoétipos elite em trés ambientes diversos. Jalata et al. (2011) e
Kole (2006) apresentaram valores de herdabilidade ampla para PMS, de 85,6% e 78,4%,
respectivamente. Monteiro (2012) relatou, para essa caracteristica, uma herdabilidade de
82,08%. Valores inferiores, mas considerados ainda altos, foram citados por Therrien (2006),
em que, avaliando mais de 32 ambientes e 120 gendtipos de cevada, apontou herdabilidade
ampla de 63,7% a 75,2%, com uma média de 68,5%. Esse valor foi proximo aos dados de
Delogu et al. (1988), de 66% e 68%, para duas populacdes, e de Manzjuk & Barsukov (1974)
de 78,5%. Os valores de Lu et al. (1999) oscilaram entre 27% e 55%, mostrando grande
variagdo de acordo com os materiais genéticos € com os ambientes empregados. Tinker et al.
(1996) certificaram que a estimativa da herdabilidade, para a caracteristica peso de mil graos,
divergiu de acordo com o ambiente (49% a 82%), com média de 71%, sugerindo que a

variagdo entre as herdabilidades encontradas pode ser explicada pela consideravel
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heterocedasticidade (diferengas na quantidade de variancia ndo genética) entre os ambientes.
O elevado nivel de herdabilidade observado fornece uma indicagdo de que o peso de graos de
cevada, per se, ou dos componentes que contribuem para esse peso, pode ser introgredido em
novos genotipos, com grande possibilidade de sucesso.

A produgdo de grdos, de modo geral, ¢ uma caracteristica que apresenta baixa
herdabilidade e pode ser atribuida ao comportamento quantitativo dessa caracteristica,
permitindo maior efeito ambiental e, consequentemente, reducdo da relacdo entre a variancia
genética e a fenotipica. No entanto, diversos autores confirmaram elevada herdabilidade para
essa caracteristica em cevada. Marquez-Cedillo et al. (2001) encontraram alta herdabilidade
para o rendimento de graos de cevada (83%), na média de nove ambientes, enquanto Hayes et
al. (1993), analisando 16 ambientes, evidenciaram uma herdabilidade de 77% e Jalata et al.
(2011), uma herdabilidade ampla de 71,4%. Gut et al. (2004) confirmaram valores de até
88%. Monteiro (2012), sob sistema irrigado no Cerrado, obteve um computo de 80,57%. Em
contraste, estimativas de menores amplitudes tém sido verificadas (RUTGER, 1966;
DELOGU et al., 1988; NADZIAK et al., 1994). Segundo Al-Yassin et al. (2005), as
estimativas de herdabilidade no sentido amplo, para rendimento de graos, variam
consideravelmente na literatura dentro da mesma espécie, como uma provavel consequéncia
da diferenga no tipo de material genético e dos ambientes em que estudos foram realizados.
Esses autores descreveram que a herdabilidade variou para um mesmo cruzamento em fungao
da relagcdo gendtipo x local e genotipo x ano. Para certo cruzamento, o valor oscilou de 0% a
68,1%. Enfatizaram que, para determinado cruzamento de cevada, a média da estimativa da
herdabilidade no sentido amplo variou de 17,3% (quando o rendimento foi de 29 kg ha™) a
75,8%, quando a produtividade foi de 3.923 kg ha™'. Similar amplitude da herdabilidade para
rendimento de graos foi registrada por Delogu et al. (1988) e Gut et al. (2004). Tinker et al.
(1996) também averiguaram que a estimativa da herdabilidade dessa caracteristica divergiu de
acordo com o ambiente imposto (de 0% a 66%). Da mesma forma, Bouzerzour & Dekhili
(1995) observaram que, em contraste com o ambiente, a herdabilidade para rendimento de
graos de cevada variou de 0% a 93%, mostrando o grande efeito do ambiente sobre a
herdabilidade, devendo-se considerar esse fato para prever uma melhor resposta e método de
selecdo.

Para a caracteristica classificagdo de graos, Fox (2008) obteve uma estima¢do da
herdabilidade da ordem de 88% a 95% para sementes entre 2,5 ¢ 2,8 mm e de 89% a 98%
para sementes maiores que 2,8 mm. Monteiro (2012) relatou uma herdabilidade, tanto para a
classificacdo comercial de primeira (> 2,8 mm) quanto de segunda (2,5 a 2,8 mm) de 73,04%

e 76,46%, respectivamente.
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A altura da planta da cevada tem um alto grau de herdabilidade e pode ser herdado de
uma geragao para outra, assim como ja tinha sido determinado por Frey (1954) que obteve um
indice de até 92%. Do mesmo modo, Hayes et al. (1993) anotaram uma herdabilidade de 96%
em 16 ambientes avaliados, enquanto Marquez-Cedillo et al. (2001) de 95%, Manzjuk &
Barsukov (1974) de 74,2%, Delogu et al. (1988) entre 64% e 78%. De modo geral, a
herdabilidade para essa caracteristica em cevada ¢ alta. Chand et al. (2008) obtiveram uma
herdabilidade no sentido amplo de até 95,2% e Eshghi & Akhundova (2010), referenciando a
herdabilidade ampla, constataram indices de 80% e de 87%, considerados altos pelos autores.
Porém, Monteiro (2012) reportou um valor de apenas 44,4%.

Para proteina, Fox (2008) reportou uma estimativa entre 60% e 80%, Olsen (1974) de
73%:; Bichonski & Burek (2000b) de 72% e Therrien (2006) de 53,4% a 94%, quando testou
cerca de 120 gendtipos em 32 ambientes. Vale ressaltar que, para Therrien (2006), a
porcentagem de proteina ¢ altamente herdavel e passivel de melhoramento genético. No que
se refere ao acamamento, Tinker et al. (1996) constataram valores extremamente baixos,
variando de 3% a 52% e Gut et al. (2004), entre 11% e 54,8%.

Para outras caracteristicas de qualidade malteira, Bichonski & Burek (2000b)
relataram uma herdabilidade de 75% para nitrogénio solivel e para o extrato de malte de
78%, enquanto para o indicador de qualidade Kolbach obtiveram uma herdabilidade ampla de
apenas 39%. Semelhante computo foi verificado por Molina-Cano et al. (1997), como
herdabilidade de 36%. Esses autores também descreveram baixa estimativa da herdabilidade
para a viscosidade de 43%. Eshghi & Akhundova (2010) computaram indices de 80% quando
estudaram a herdabilidade ampla em [-glucanas. Burton et al. (2009) apresentaram uma
compilagdo mostrando grande variacdo dos resultados da herdabilidade ampla em qualidade
malteira.

Outro parametro genético importante em programas de melhoramento genético ¢ a
correlacdo que ¢ uma medida do grau de associacdo entre duas caracteristicas ou uma medida
da intensidade de variacdo conjunta entre essas caracteristicas, podendo ser positiva ou
negativa, quando ocorre aumento nas duas caracteristicas ou acréscimo de uma e decréscimo
de outra, respectivamente (STEEL & TORRIE, 1980). O conhecimento do grau da associacao
entre caracteristicas ¢ de grande valor nas estratégias do melhoramento genético, pois
esclarecem e quantificam as relagdes entre eles, principalmente, quando a selecdo de uma
caracteristica promove modificagdes em outras caracteristicas correlacionadas (RAMALHO
et al., 1979; KHALIQ et al., 2004; RAMALHO et al., 2008). Johnson et al. (1955) afirmaram
que o conhecimento de correlagdes existentes entre importantes caracteres favorece a

interpretacdo dos resultados ja obtidos e proveem a base para o planejamento de programas de
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melhoramento genético mais eficiente. A correlagdo ¢ uma importante ferramenta que permite
a selecdo indireta usada para a selecdo de uma caracteristica de interesse que apresenta baixa
herdabilidade ou problemas de mensuragdo, utilizando uma caracteristica de alta
herdabilidade e de facil afericdo altamente correlacionada com a caracteristica de interesse
(FALCONER & MACKAY, 1996; CRUZ et al.,, 2004). Outra importante aplicagdo das
correlacdes ¢ contribuir para a eficiéncia na selecdo simultdnea de caracteristicas de interesse
(SANTOS & VENCOVSKY, 1986). Esta pode ser avaliada no seu modo mais simples,
através das correlagdes fenotipica, genética e ambiental (FALCONER & MACKAY, 1996) e
estas mediante procedimentos semelhantes aqueles utilizados para a estimativa da covariancia
(RAMALHO et al., 1993). Para esses autores, apenas o estudo da correlagdo fenotipica tem
pouca aplicabilidade, podendo, por vezes, ocasionar erros, tornando-se essencial
individualizar as causas genéticas e ambientais que, associadas, resultam na correlagao
fenotipica. Desta forma ¢ fundamental o desdobramento das correlacdes e a avaliagdo da
correlagdo genética.

A existéncia de correlacdo genética entre dois caracteres ¢ devida, principalmente, a
pleiotropia ou a ligacdo génica responsaveis por essas caracteristicas (FALCONER &
MACKAY, 1996). A correlagdo genética proveniente do efeito pleiotropico dos genes ¢
permanente e € responsavel pela fracao herdavel dos genitores para a progénie. Ja a correlagao
advinda da ligagdo entre os genes, que se manifesta especialmente nas primeiras geracoes de
populagdes obtidas do intercruzamento de progenitores geneticamente divergentes e vai se
perdendo a medida que ocorrem permutas entre os genes ligados (recombinagdes), €
transitoria. Se dois caracteres apresentam correlagao genética significativa, torna-se possivel
obter ganhos para um deles por meio da selecdo indireta. Em determinados casos, a selecao
indireta, baseada na resposta correlacionada, pode conduzir a progressos mais rapidos do que
a selecdo direta da caracteristica desejada (CRUZ & REGAZZI, 2001).

Apesar de o coeficiente significativamente diferente de zero ser suficiente para indicar
que as caracteristicas sdo correlacionadas, ele ¢ inadequado para calcular o quanto da variag@o
total ¢ comum aos elementos que constituem os pares analisados. Essa avaliagdo ¢ medida
através da estimativa » do coeficiente de correlacdo p, que ¢ um niimero que pode variar entre
-1 a +1, pronunciando se a correlacdo ¢ negativa (r < 0), positiva (r > 0) ou se ndo existe
correlagdao (r = 0) (BEIGUELMAN, 2002). Assim sendo, valores positivos indicam que os
caracteres correlacionados sdo beneficiados ou prejudicados pelas mesmas causas de
variagdes ambientais e valores negativos que o ambiente favorece uma caracteristica em
detrimento de outra. Segundo Carvalho et al. (2004), os coeficientes de correlagdo (r) podem

ser classificados em func¢do de suas magnitudes onde as suas intensidades sdo tidas como:
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perfeita (Jr| = 1); fortissima (0,90 < |r| < 1); forte (0,60 < |r| < 0,90); média (0,30 < |r] < 0,60);
fraca (0,00 <|r| <0,30) e nula (r = 0). Baixos valores significam que grande parte da variacao
da caracteristica ¢ em razdo do efeito ambiental entre os individuos, e valores altos expressam
que as diferencas genéticas entre individuos sdo devidas a variacdo da caracteristica
determinada (CRUZ, 2005). Auséncias de associa¢des entre as estimativas ndo devem ser
julgadas como uma limitacdo dessas ferramentas de acesso a variabilidade genética, mas sim
como um indicativo da complementaridade entre as mesmas (LEFEBVRE et al., 2001;
RANA et al., 2005; LI et al, 2008; SILVA et al., 2009), podendo ser explicada pelas
diferentes propriedades dos marcadores moleculares e dos caracteres qualitativos e
quantitativos. Neste caso, a integracdo e uso complementar de informagdes moleculares e dos
caracteres qualitativos e quantitativos assumem grande importancia na selecdo de gendtipos
elite e também de potenciais genitores para avangos em programas de melhoramento.

De acordo com N’Goran et al. (1994), a possibilidade de concordancia entre a
dissimilaridade genética e a fenotipica varia com o tamanho da amostra avaliada, sendo baixa
quando a amostra ¢ estreita, e pelas diferentes propriedades dos marcadores moleculares e dos
caracteres morfologicos (COLLIGNON et al., 2002; NAVARRO et al., 2005). Dessa forma,
uma variacdo em nivel de DNA nem sempre ¢ reflexo de variagdes fenotipicas, € a auséncia
de variacao fenotipica nem sempre ¢ sinal de auséncia de variagao em nivel de DNA, uma vez
que diferentes genes podem levar a expressao de um mesmo fenotipo (RANA et al., 2005).
Além disso, tal correlagdo fraca implica provavelmente as diferengas no grau de cobertura
gendmico entre marcadores moleculares e caracteres morfolégicos (VETELAINEN et al.,
2005, LUND et al., 2012).

Poucas estimativas das correlacdes genotipicas entre caracteres de cevada tém sido
relatadas. Shoufu et al. (1996), Bhutta et al. (2005) e Kole (2006) verificaram que as
correlagdes genotipicas foram, para diversas caracteristicas avaliadas, tanto para um grupo de
cevada distica como hexastica, em valores absolutos, superiores aos coeficientes de
correlagdes fenotipicas e ambientais. Lund et al. (2012) encontraram boas correlagdes, ao
avaliar a associacdo entre microssatélites e descritores morfoagrondmicos, em cevada. Shoufu
et al. (1996) estimaram os coeficientes de correlagdo genética entre producdo de graos com
altura da planta, comprimento da espiga, numero de graos por espiga, nimero total de graos
por espiga e peso de mil grdos. Observaram que todas essas caracteristicas, exceto o peso de
mil grios, tiveram notdvel influéncia sobre o rendimento, especialmente, as caracteristicas
comprimento e peso de espigas. Bhutta et al. (2005) verificaram correlagdo positiva
significativa entre a producdo de graos com peso de 1000 graos e numero de espiguetas por

espiga. Porém, a produgdo de graos foi de correlagdo negativa com os dias para floracao
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plena. Gut et al. (2004) relataram correlagdes genotipicas e fenotipicas entre altura e
rendimento, revelando que a selecdo de genotipos mais altos resultaria em genodtipos com
melhores rendimentos, sendo importante no processo de selecdo. Associagdes semelhantes,
porém com uma grandeza menor, foram constatadas por Bhutta et al. (1991). Significativa e
positiva correlagdo genotipica também foi observada entre o teor de clorofila e produtividade
de graos por espiga, peso de mil graos, rendimento bioldgico e indice de colheita (KUMAR &
PRASAD, 2002). Kole (2006) apontou correlacdes positivas e significativas genotipicas e
fenotipicas entre o rendimento de graos por planta com o numero de perfilhos, o nimero de
espiguetas e graos por espiga e o peso de 100 sementes. Destacou que diversas caracteristicas,
da cevada, foram significativamente correlacionadas fenotipicamente, porém o valor e o
significado dos coeficientes de correlagdo genotipica diferiram e foram menos frequentes.
Citou que a resisténcia ao gelo foi fenotipica e genotipicamente correlacionada com o peso de
graos e tamanho dos graos apenas em determinado ambiente. Al-Tabbal & Al-Fraihat (2012)
averiguaram que o rendimento de graos por planta apresentou alta correlagdo, positiva e
significativa, tanto genética como fenotipica, com o nimero de graos da espiga principal. O
namero de perfilhos produtivos por planta teve alta correlacdo genotipica significativa com o
rendimento de graos, contudo com correlagdo fenotipica baixa. Monteiro (2012) encontrou
correlagdes negativas entre rendimento estimado de graos e dias para o espigamento e teor de
proteina, quando estudou 433 acessos de cevada, sob sistema de produgao irrigado no Cerrado
do Planalto Central Brasileiro. Esse autor afirmou que esses resultados sdo interessantes para
o melhoramento de cevada irrigada no Cerrado, evidenciando que as cevadas mais produtivas
sdo também mais precoces € possuem menor teor de proteina.

Em relacdo a caracteres analiticos de malte, Molina-Cano et al. (1997) e Wang &
Zhang (2009) anotaram a existéncia de uma correlacdo altamente significativa e negativa
entre B-glucanas e o indice Kolbach. O que também foi verificado por Swanston (1997) e
Savin et al. (1997) em relacdo de dependéncia entre B-glucanas e nitrogénio. Esses autores
propuseram que baixos valores de B-glucanas estdo relacionados com os altos niveis de
nitrogénio e que proteina densa pode limitar a atividade de B-glucanases na parede celular do
endosperma, favorecendo essa correlagdo negativa. Fox (2008) verificou uma correlaciao
significativa e negativa entre friabilidade e B-glucanas. Swanston & Ellis (1995) e Molina-
Cano et al. (1997) observaram uma correlagdo significativa e positiva entre o extrato e indice
Kolbach. B-glucanas foi correlacionada positiva e significativamente com a viscosidade
(MOLINA-CANO et al., 1997; BHATTY, 1999b; WANG & ZHANG, 2009), fato este que
pode ser explicado porque as B-glucanas sdo uma das causas do incremento da viscosidade

(MATHER et al., 1997).
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Ha décadas, procura-se entender a relagdo entre proteina e extrato, sendo Bishop
(1930) um dos pioneiros nesses estudos. Acredita-se que efeitos indiretos de um grupo de
proteina ou de especificos componentes proteicos atuam sobre o extrato, entre elas, a hordeina
que ¢ a fragdo mais importante de proteinas de endosperma (BULMAN et al., 1994; FOX,
2008). Diversos autores obtiveram uma correlacdo negativa e significativa entre esses dois
fatores (EAGLES et al.,, 1995; MOLINA-CANO et al., 1997, BICHONSKI & BUREK,
2000b; OGUSHI et al., 2002b; EMEBIRI et al., 2004 ¢ 2005; QI et al., 2005; CHEN et al.,
20006).

Um ponto a ser relatado ¢ a dificuldade no processo seletivo de genodtipos malteiros.
As correlagdes genotipicas podem variar entre as populacdes dentro de uma mesma
populacdo, bem como entre os ambientes. Para as caracteristicas malteiras, essa situacao
promove grande variagdo no grau € no tipo de associacdo, o que dificulta o trabalho de
selecdo do melhorista (PIEPHO & WILLIAMS, 2006). Certo nimero de trabalhos tem sido
publicado na literatura internacional sobre correlacdes genotipicas de malte (FOSTER et al.,
1967; EAGLES et al., 1995; GOBLIRSCH et al., 1996; EMEBIRI et al., 2004), mas, no
Brasil, ha caréncia desses estudos. Recentemente, Sayd (2011) encontrou fortes correlagdes
genotipicas positivas quando a friabilidade foi confrontada com o indice de Kolbach (0,845),
N solavel (0,971), extrato (0,797), cor apos fervura (1,0), indice de Hartong (0,971) e
negativas, todavia fortes, entre friabilidade x B-glucanas (-1,0) e friabilidade x viscosidade (-

0,707).

4.11 Marcadores moleculares aplicados a caracterizacao de recursos genéticos e

ao melhoramento genético de cevada

A inovagdo tecnologica apresentada no processo de sele¢do via andlise genética de
caracteristicas de interesse para o melhoramento da espécie ¢ essencial ao estabelecimento da
cevada no ambiente Cerrado. Uma das melhores estratégias para a obtencdo de genétipos
superiores ¢ pela recombinacdo génica entre o germoplasma local adaptado e exotico de
qualidade e tipo agronomico superiores. Para o sucesso da recombinagdo, ¢ importante
identificar e separar geneticamente os acessos que compdem a colecdo de trabalho e, a partir
dela, realizar cruzamentos direcionados entre os genitores relacionados, ampliando a
variabilidade genética (RASMUSSON & PHILLIPS, 1997; NASS, 2001). Nesse contexto, no
melhoramento genético tem-se utilizado, cada vez mais, da ferramenta dos marcadores
moleculares para aumentar a eficiéncia na obtencdo de informagdes de interesse e orientar

novas acdes de pesquisa nos programas de caracterizacdo e uso de germoplasma e no
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melhoramento genético (FALEIRO, 2011). O uso de marcadores moleculares mostrou-se
viavel a partir do desenvolvimento de novas técnicas, pela rapidez na obtencao de resultados,
estabilidade e neutralidade, redu¢do dos custos reagentes e dos equipamentos, tornando-se
importante ferramenta para o estudo da variabilidade genética, aumentando o poder da analise
genética das plantas (FERREIRA & GRATTAPAGLIA, 1996; FERREIRA & FALEIRO,
2008), além de ampliar a eficiéncia do processo de selecido dos individuos desejados (HULLI,
1987). Para a caracterizacdo da variabilidade genética, os métodos convencionais de avaliacao
fenotipica foram complementados pelos métodos bioquimicos e moleculares. Isto porque os
dados morfoldgicos, apesar de importantes, nem sempre sdo facilmente entendidos no nivel
molecular (SIMPSON & WITHERS, 1986). Contudo, essas técnicas ndo sao excludentes,
pois as abordagens morfologicas e moleculares apresentam vantagens distintas, € sua
complementacdo resulta na producdo de beneficios que ndo seriam obtidos em andlises
separadas (HULLI, 1987).

Foi a partir da década de 1970, com o advento de técnicas bioquimicas e moleculares,
que o estudo de aspectos basicos da genética vegetal teve grande evolucao. Os marcadores de
proteinas, principalmente os isoenzimaticos, foram utilizados com sucesso aumentando, assim
significativamente, o nimero de marcadores genéticos, passando a ser aplicada a diversas
espécies de plantas (FERREIRA & GRATTAPAGLIA, 1996). Ramalho et al. (2008) citaram
que o largo emprego desses marcadores ocorreu em funcao do seu baixo custo. Por exemplo,
em cevada a inzoenzima esterase tem sido utilizada para selecionar, de forma indireta,
individuos resistentes ao virus do mosaico amarelo, devido a presenca do alelo dominante
Ym. Posteriormente, surgiram marcadores moleculares baseados em polimorfismo ao nivel de
sequéncia de DNA, favorecendo o estudo dos recursos genéticos, especialmente no
entendimento da estrutura e da organizacdo da diversidade genética das populagdes e seu
monitoramento ao longo do tempo (FERREIRA & GRATTAPAGLIA, 1996; FALEIRO,
2007).

Um marcador de DNA ¢ tipicamente uma pequena regido do DNA capaz de mostrar
polimorfismo (ou diferenca) entre individuos (LIU, 1998). Dois enfoques metodologicos sdo
usados para detectar tais diferengas: hibrida¢do e amplificagdo. No primeiro, uma pequena
sequéncia ¢ marcada radioativamente e ligada ao DNA dos individuos, baseado em principios
de pareamento das bases do DNA. No segundo, ocorrem reagdes para aumento de sequéncias
especificas (MEYER, 2002). Inicialmente, permeando a metodologia de hibridacdo, adveio o
procedimento RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) que emprega enzimas de
restrigdo permitindo a andlise de polimorfismo de comprimento de fragmento de DNA. Em

seguida, o desenvolvimento do processo de amplificagio em cadeia utilizando um DNA
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polimerase (PCR - Polymerase Chain Reaction), desenvolvida por Mullis & Faloona (1987),
permitiu a sintese enzimatica de milhdes de copias de um seguimento especifico de DNA. Isto
levou ao surgimento de outras classes de marcadores moleculares, tais como o RAPD
(Random Amplification of Polymorphic DNA), SSR (Simple Sequence Repeats) ou
microssatélites, minissatélites, marcadores AFLP (Amplified Fragment Lenght Polymophism),
entre outros (FALEIRO, 2007).

A PCR ¢ uma técnica que permite a sintese enzimatica in vitro de milhdes de copias de
um seguimento especifico de DNA, na presenca da enzima DNA polimerase. Baseia-se no
anelamento e na extensdo enzimatica de um par de oligonucleotideos (pequenas moléculas de
DNA de fita simples) utilizados como iniciadores (primers) que delimitam a sequéncia de
DNA de fita dupla, alvo da amplificagdo. Esses primers sdo sintetizados artificialmente de
maneira que suas sequéncias de nucleotideos sejam complementares as especificas que
flanqueiam a regido-alvo. Essa técnica € constituida de vérios ciclos de desnaturacio,
anelamento e extensdo. Obtém-se, desta forma, segmentos especificos de DNA do genoma,
em grande quantidade, os quais podem ser facilmente detectados (MULLIS & FALOONA,
1987). Contudo, para a construgdo dos iniciadores era preciso o conhecimento prévio das
sequéncias de nucleotideos que flanqueiam a sequéncia de interesse, sendo necessarios a
clonagem e o sequenciamento da regido (FERREIRA & GRATTAPAGLIA, 1996). Na
década de 1990, a PCR foi modificada pela utilizagdo de iniciadores pequenos e baixa
temperatura de anelamento, e o procedimento passou a ser chamado RAPD. Este tipo de
marcador, desenvolvido por Williams et al. (1990) e Welsh & Mc Clelland (1990), baseia-se
na deteccdo de polimorfismo de DNA amplificado ao acaso, usando-se oligonucleotideos
decameros de sequéncia aleatoria.

Essa técnica tem demonstrado eficiéncia na identificacdo da variabilidade genética em
diversos grupos de plantas, motivo pelo qual vem sendo utilizada como importante ferramenta
em programas de melhoramento, constru¢do de mapas genéticos, estudos de ecologia
molecular e de taxonomia (KARP et al., 1996; FALEIRO, 2007; FERREIRA et al., 2007). O
RAPD ¢ também aplicado na identificagdo de marcadores moleculares uteis na seleg¢do
(MILACH, 1998), embora nesse caso apresente algumas limitacdes. Faleiro (2007) registrou,
como vantagens do marcador RAPD, além do uso de iniciadores de sequéncia arbitraria e
mais curtos, excluindo, assim, a necessidade do conhecimento prévio da sequéncia, a
facilidade e a rapidez para obtengdo dos marcadores, a demanda de minimas quantidades de
DNA e a universalizagdo das andlises, pois ¢ aplicavel a qualquer espécie, além da sua
simplicidade, rapidez e baixo custo. Como principais limitagdes, sdo citadas o baixo conteudo

de informacdo por loco, ndo diferenciacdo dos locos em heterozigose dos em homozigose
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(marcador dominante); a competicdo entre os diferentes sitios de amplificagdo por substrato e
enzimas; e a baixa reprodutibilidade das marcas devido a falta de padronizagdo de condigdes
de amplificacdo (FERREIRA & GRATTAPAGLIA, 1996). Estudos realizados por Williams
et al. (1990), em diferentes iniciadores com sequéncia arbitraria, estabeleceram que, para
produzir niveis detectdveis de amplificagdo em iniciadores decameros, a propor¢ao de
guanina e de citosina deve ser de pelo menos 40%.

O marcador RAPD tem sido muito utilizado em cevada e tem se mostrado util como
marcador genético no caso de espécies autdgamas com um nimero relativamente baixo de
nivel de polimorfismo intraespecifico, como a cevada cultivada (BARUA et al., 1993;
CHALMERS et al., 1993; TINKER et al., 1993). Matsui et al. (2001) usaram com éxito esse
marcador para estudo de macho-esterelidade em cevada através de retrocruzamentos. Estudos
moleculares ou fingerprints, por meio de marcadores RAPD, permitiram descobrir diferencas
entre ecotipos desse cereal (KARIM et al., 2010) e entre gendtipos de cevada cultivada e
selvagem tolerantes a sanilidade (PAKNIYAT & NAMAYANDEH, 2007). Segundo esses
autores, a robustez apresentada deveu-se a boa escolha dos iniciadores e essa ferramenta
molecular deve ser usada para complementar e clarear as ambiguidades em estudos
morfofisioldégicos em questao.

A diversidade genética de gendtipos com diferentes respostas ao estresse hidrico foi
investigada por Nazari & Pakniyat (2008). Os resultados da analise de RAPD indicaram a sua
aptidao para a determinacao de polimorfismo entre as amostras e, consequentemente, apontar
a variabilidade genética intraespecifica. Tanyolac (2003), averiguando a diversidade genética
em cevada selvagem, atestou que o marcador dominante RAPD ¢ eficaz e continua sendo um
marcador promissor para a avaliacdo da diversidade genética, uma vez que o procedimento
adotado nessa técnica ¢ relativamente simples, e o polimorfismo detectado, neste estudo, foi
reprodutivel. Hou et al. (2005), avaliando cevada selvagem no Oeste da China, obtiveram
cerca de 77% de polimorfismo com o uso desses marcadores, interseccionando com os dados
de Abdellaoui et al. (2010) que encontraram uma taxa de 82,8% de polimorfismo em outra
colecdo selvagem. Pu et al. (2009) também identificaram diversidade genética entre
populagoes dessa espécie no Oeste da China, obtendo 91% de bandas polimoérficas.

Selbach & Cavalli-Molina (2000) caracterizaram variedades e linhas avancadas de
cevada brasileira para producdo de malte, através de marcadores RAPD e encontraram
variabilidade varietal e intravarietal, obtendo 93% de bandas polimodrficas. Alta variabilidade
genética também foi verificada por Abdellaoui et al. (2007) no estudo molecular com o RAPD
o qual permitiu identificar diferencas entre ecdtipos de cevada com uma taxa de

polimormismo de 79%. Essa ferramenta molecular foi eficiente para esclarecer as
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ambiguidades em estudos morfofisiologicos. Valores similares foram descritos por Karim et
al. (2009), da ordem de 74%. Diaz-Perales et al. (2002) provaram a eficiéncia do uso de
RAPD na verificagdo da genealogia e na determinagdo de variabilidade genética de uma
colecdo nuclear de cevada malteira, onde obtiveram 76% de polimorfismo. Ciulca et al.
(2010), avaliando uma cole¢do de trabalho de cevada malteira, identificaram variabilidade
genética, considerando o fato de que a taxa média de polimorfismo foi de 88,23%, com 10
bandas polimérficas/primer, o que pode ser explorada de forma eficaz nos programas de
melhoramento de cevada de inverno.

Em melhoramento genético assistido, Kuczynska et al. (2007) verificaram a
associacdo entre a similaridade e distancia genética entre os pais de diversas combinagdes de
cruzamento de cevada e a variabilidade genotipica das progénies obtidas, reafirmando a
robustez desse marcador para esse tipo de estudo. Kuczynska et al. (2001) detectaram
divergéncia genética num estudo de avaliacao de genotipos de cevada industrial romena com
RAPD, sendo este suficiente para avaliar as distancias genéticas entre elas. Todorovska et al.
(2003) constataram a ocorréncia de expressiva variabilidade intraespecifica utilizando
cultivares elite bulgaras de cevada através desses marcadores e confirmaram que o
polimorfismo baseado em RAPD ¢ 1til na divulgagao de relagdes genéticas entre cultivares de
cevada. Kroth et al. (2005), estudando a similaridade genética de variedades brasileiras de
cevada nua e cevada cervejeira, afirmaram que esse procedimento € capaz de separar as
variedades de cevada em varios grupos de similaridade. Pourmohammad et al. (2010),
examinando uma cole¢ao de cevada nua, observaram que os resultados da andlise de
agrupamento corresponderam ao pedigree dos genotipos, sugerindo a eficiéncia do RAPD na
detec¢do de diversidade genética do germoplasma. Eshghi & Akhundova (2010), estimando a
variabilidade genética de uma colecdo de cevada nua com RAPD, identificaram uma banda
especial que, segundo os autores, poderia ser utilizada na identificagdo e na separacdo de
variedades de cevada nua com baixo ou alto teor de B-glucanas.

Recentemente, marcadores RAPD foram usados com sucesso por Sipahi et al. (2010),
Bakht et al. (2011), Guasmi et al. (2012), entre outros autores, com a finalidade de detectar

variabilidade genética entre grupos genomicos de Hordeum vulgare L.

4.12 Indicadores malteiros

O desenvolvimento de novas cultivares de cevada cervejeira requer dos programas de
melhoramento genético o atendimento ndo somente ao bom desempenho agrondémico, como

alto rendimento de graos, resisténcia a doencas, adaptabilidade, estabilidade mas também com
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adequada relacdo entre os caracteres de qualidade de malte, atendendo as exigéncias da
industria cervejeira que ¢ a principal demandadora da cevada no Brasil.

Maltagem ou malteagdo ¢ o processo controlado da germinagdo e da secagem de uma
semente que transforma o amido em agucares fermentaveis (HOSENEY, 1994), sendo que, no
caso da cevada, o amido dos graos ¢é transformado em agucar maltose. Com esse processo
obtém-se a degradagdo do endosperma dos graos de cevada, além da acumulagdo de enzimas

ativas nesses graos. De acordo com Brasil (1977) malte cervejeiro ¢ definido como:

“..produto resultante da germinagdo forcada e controlada, sob condig¢bes especiais de umidade e
temperatura da cevada Hordeum sp., cujos caracteristicos se enquadram nos limites constantes da

portaria em questao”.

O malteamento ¢ obtido basicamente em trés etapas: (i) macera¢do, que tem por
finalidade fornecer as sementes o grau de umidade necessario para induzir a germinacao. A
hidratacdo do grao supre a camada de aleurona com agua, de modo que esta sintetiza enzimas
necessarias e disponibiliza as reservas nutritivas do endosperma para o processo de
germinacao, promovendo a migracao dessas enzimas para o endosperma; (ii) germinagao, que
tem por objetivo desenvolver enzimas e modificar o endosperma, principalmente em
mudangcas fisico-quimicas e estruturais, como hidrdlises das proteinas e do amido, tornando-o
solavel; e (iii) secagem, quando a producdao de enzimas e as modificacdes no endosperma
atingem seu nivel 6timo, a atividade bioldgica deve ser paralisada por meio de secagem
(UFRGS, 2012a). Em todas essas etapas, ¢ imprescindivel o controle da temperatura, umidade
e vazao de ar, por um periodo especifico (CHAVAN & KADAN, 1989).

Considerando a necessidade de adequagdao dos padroes de qualidade da cevada para
fins cervejeiros, o Ministério da Agricultura Pecuaria e Abastecimento estabeleceu, por meio
da Portaria 691/96, a Norma de Identidade e Qualidade da Cevada, para comercializacao
interna. Em relagdo a classificagdo do tamanho dos grdos a cevada para malteacdo ¢
classificada nas seguintes classes:

“Primeira: A cevada cujos grios inteiros e sadios fiquem retidos na peneira de crivos oblongos de 2,5 mm

de largura;
Segunda: A cevada cujos graos inteiros e sadios vazem na peneira de 2,5 mm de largura, mas fiquem
retidos na peneira de crivos oblongos de 2,2 mm de largura;

Terceira: A cevada cujos graos inteiros e sadios vazem na peneira de crivos oblongos de 2,2 mm de
largura." (BRASIL, 1996).

Sementes de cevada grandes sdo desejadas para a malteacdo por terem teores de amido

mais altos, fornecendo maior quantidade de extrato. Posteriormente, j4 na fabricacdo da

cerveja, o tamanho homogéneo dos graos adquire importancia no processo de moagem do

malte, para que o produto resultante dessa etapa tenha uma granulometria homogénea. Desta
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forma, o malte triturado terd um adequado comportamento na fase posterior de preparo da
massa, da qual serd extraido o mosto. No processo de brassagem ou mosturacdo o malte ¢
hidratado e as enzimas presentes nele sdo ativadas. Nessa etapa, ocorre o desdobramento do
amido principalmente pelo complexo enzimatico que ¢ fornecido pelo malte, sobretudo as
enzimas a-amilase e B-amilase. Com esta transformacdo ocorre a formacgdo de agucares
fermentesciveis (principalmente maltose e glucose) e dextrinas de baixo e/ou alto peso
molecular.

Para que haja uniformidade no processo de malteagdo, o Ministério da Agricultura
Pecudria e Abastecimento regulamentou, por meio da Portaria 166 (BRASIL, 1977), as
especificacdes para padronizagdo, classificagdo e comercializagdo do malte cervejeiro ou
cevada malteada para fins cervejeiros. Em relagdo a qualidade do malte, aprovou valores
especificos, denominados de caracteristicos intrinsecos, baseados nos métodos apregoados
pela EUROPEAN BREWERY CONVENTION (1997).

Na fabricagdo da cerveja, a qualidade da cevada exige dos mestres cervejeiros a
observacio de normas muito rigorosas da qualidade dos grios e dos maltes (BICHONSKI &
SMIALOWSKI, 2004). Analises das caracteristicas industriais dos grios e dos maltes sdo
importantes para balizar o processo cervejeiro, sendo essas caracteristicas investigadas por
comités especificos. O comité australiano “Malting and Brewing Industry Barley Technical
Committee” (MBIBTC) destaca os seis parametros mais importantes para definir a qualidade
do malte: B-glucanas, teor de extrato, indice Kolbach, viscosidade, poder diastatico e
fermentabilidade (FOX, 2009). A moagem do grao, a friabilidade, a proteina do malte sdo
outras analises essenciais na qualidade do malte (BICHONSKI & SMIALOWSKI, 2004).
Bichoniski & Burek (2000b) agregaram a proteina solivel total do malte e a dos grdos como
caracteristicas importantes. Outros consideram ainda a a-amilase, o nitrogénio livre, a
friabilidade e a a-glucanase (FOX, 2008, 2009).

Nesse sentido, caracteristicas de qualidade industrial do malte como o teor de
proteinas totais, o extrato, o indice de Hartong, a viscosidade, a cor apds fervura, o teor de
nitrogénio solivel, o indice de Kolbach, a friabilidade e a f-glucanas devem ser mensurados,
estudados e utilizados como critério de selecdo em um programa de melhoramento de cevada.
Esses componentes da qualidade da cevada industrial representam uma grande contribui¢do
na determinagdo do uso industrial. No entanto, um dilema importante surge no caso de
qualidade de malte. O valor dos parametros, atualmente utilizados para medir a qualidade do
malte, tem sido questionado por vérios grupos ao longo dos anos e apresentam certa
variabilidade (AXCELL, 1998; MacGREGOR, 1996). Um exemplo pode ser visto nas normas

brasileiras: apesar de a Portaria 691 (BRASIL, 1996) indicar um teor de proteina maximo de
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12%, a Portaria 161 (BRASIL, 1977) prevé o uso de malte com teor proteico mais elevado e,
segundo Ferrari (2012"), cada cervejaria possui um nivel de exigéncia diferente das normas
brasileiras.

A qualidade malteira da cevada é extremamente complexa sendo controlada por
muitos loci génicos e/ou QTLs e influenciada fortemente pelo ambiente (BRIGGS, 1978;
MATHER et al., 1997; FOX et al., 2003), em especial, por altas temperaturas do ar e pelo
déficit de agua durante o enchimento dos graos (PASSARELLA et al., 2005). No Cerrado,
Amabile et al. (2007c) descreveram que o fator ambiente influiu, de forma intensa, nos
resultados de malte, em condi¢des de cultivo irrigado. Desta forma, genotipos respondem
diferentemente em ambientes diversos (KACZMAREK et al., 1999), o que foi verificado com
os gendtipos elite testados no Cerrado. Adicionalmente, Molina-Cano et al. (1997) concluiram
que a interacdo genoOtipo X ambiente causa variagdo imprevisivel em caracteristicas

quantitativas da qualidade malteira.

4.12.1 Extrato

O extrato de dgua quente do mosto, comumente denominado de extrato de malte, ¢ a
mais importante caracteristica qualitativa do malte, tanto no processo de selegdao genética em
funcdo das caracteristicas malteiras - apesar de ser dificil selecionar um genotipo quanto a
esta varidvel - como indicativo da qualidade do malte para comercializagao (FOX, 2009). Ele
¢ um indicador fundamental, pois reflete a quantidade de alcool e de cerveja que pode ser
produzida a partir de uma dada quantidade de malte (MATHER et al., 1997). Segundo a
legislagao brasileira (BRASIL, 1997), extrato de malte ¢:

“o resultado da desidratagdo total ou parcial do mosto de malte até o estado solido ou pastoso, devendo
apresentar as propriedades do mosto de malte, quando reconstituido.”

Durante a mosturagdo, o amido presente no malte ¢ solubilizado em aglcares
fermentesciveis que dardo origem ao CO, e ao alcool durante a fermentacao (JIN et al., 2011).
A quantidade de acucares formada ¢ determinada pelo extrato que, juntamente com o teor
proteico e sua dissolugdo, formam o “corpo” da cerveja.

A qualidade do extrato ¢ controlada por quatro fatores: (i) qualidade do grao da cevada
que ¢ afetada por fatores ambientais. Esse fator ndo afeta diretamente o extrato de malte, mas
o conteudo e as composicdes que afetam o extrato, particularmente as proteinas e o amido; (ii)
a composicao fisica da cevada — cevada distica, hexastica, nua, espessura da casca, tamanho

do grdo e as caracteristicas bioquimicas do grao; (iii) processo de maltagem; e (iv) processo

'FERRARI, R. indices técnicos de malte — Malteria do Vale. Comunicac&o por email, dezembro 2010.
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de trituragdo do grao (FOX, 2009). Em relacdo ao efeito ambiental, Amabile et al. (2008)
obtiveram um indice de extrato, com variacdo anual, porém superior a 79%, para a cultivar
BRS Deméter. A mesma variagdo anual foi identificada por Silva et al. (2000) para a cultivar
BRS 180. Esses resultados revelam que, mesmo um material genético ja lancado como cevada
cervejeira, pode ndo manter os indices de langamento, sendo, portanto influenciados pelas
condigoes ambientais (GRAUSGRUBER et al., 2002; PSOTA et al, 2009; VERMA &
SARKAR, 2010). Resultados similares foram relatados por Bichonski & Burek (2000a), em
que diversas cultivares malteiras variaram o extrato de ano para ano, com indices abaixo do
esperado, o que ndo descaracteriza a qualidade industrial do material genético. O mesmo fato
foi citado por Kowalska et al. (2000), Grausgruber et al. (2002) e Lapitan et al. (2009), que

encontraram grande variabilidade no extrato em cultivares malteiras em situagdes temporais.

4.12.2 Proteina

As proteinas sdo polimeros de alto peso molecular e com grande nimero de alfa-
aminoacidos unidos uns aos outros através de ligacdes peptidicas, isto €, da jun¢dao do grupo
carboxila de um com o grupo amina de outro, ¢ com a perda de uma molécula de agua
(ROSSETTI, 2003). Elas formam uma matriz em torno de granulos de amido no endosperma,
sendo fonte de nitrogénio para o embrido na germinagcdo. Em cevada, a principal proteina de
armazenamento ¢ chamada hordeina, e esta compreende 40%-50% de proteina total de graos
(FOX, 2008). As proteinas do malte tém um papel significativo, pois afetam a qualidade (QI,
2005). Excesso de proteina nos graos produz menor teor de amido, o que leva a reducao do
estoque de carboidratos fermentesciveis, em nivel do extrato (BISHOP, 1930). A maior
quantidade de proteina e, consequentemente, a menor quantidade de carboidratos, aumenta o
tempo de maltagem para que ocorram as modificacdes necessarias nesse processo. O maior
teor proteico eleva as quantidades de proteinas soliveis e albuminas no malte e no mosto,
resultando em cerveja de baixa estabilidade, com formacgdo de deposito (UFRGS, 2012a). As
proteinas do malte tém um papel significativo, porque desempenham influéncias multiplas no
processo tecnologico e na qualidade da cerveja, como: a nutri¢do do fermento, a formagao da
espuma e do “corpo” da cerveja e as estabilidades fisico-quimicas e organolépticas dela
(FOX, 2009).

A instabilidade do teor de proteina dos graos, apontada por Silva & Andrade (1985) e
Eagles et al. (2005), ¢ desencadeada além da quantidade de nitrogénio aplicada, pelas
condi¢des de estresse hidrico, por outros fatores ambientais impostos aos genotipos e pela

resposta de cada genotipo as essas influéncias (CORRELL et al., 1994; MOLINA-CANO et
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al., 1997, TAMM, 2003; PASSARELLA et al., 2005; QI et al., 2005; AMABILE et al.,
2009a). Esses fatores promovem grandes oscilagdes no teor de proteina dos grdos, desde
valores muito baixos, em torno de 7% a 8% até valores extremos acima de 12% - nivel
maximo fixado por Brasil (1996), podendo, entretanto, atingir valores de até 12,5% (FOX et
al., 2003; BREWING AND MALTING BARLEY RESEARCH INSTITUTE, 2011).

Relatos de Molina-Cano et al. (1997) atestam a presenga marcante da interagdo
genodtipo x ambiente sobre essa varidvel. No Cerrado, provavelmente, as altas temperaturas do
ar e as baixas umidades relativas do ar, que ocorrem no periodo de enchimento dos graos,
promovem um acréscimo no teor de proteina (AMABILE et al., 2009a), corroborando os
resultados de Chapman & Carter (1976) que descreveram que, em ambientes secos € quentes,
os graos de cevada acusaram elevados teores de proteina. Isto também foi constatado por
Correll et al. (1994) e Passarella et al. (2005) ao afirmarem que altas temperaturas durante o
enchimento dos grdos resultam numa diminuicdo em tamanho de grdo e no aumento da
proteina. Variacdo no teor proteico da cultivar BRS 195 foi observada no Cerrado, sob
sistema de irrigacdo, por Amabile et al. (2005, 2007d e 2009a) e por Amabile et al. (2009¢)
para o gendtipo PFC 2001090 (10,9% a 13%). A oscilagcdo da proteina € tida como um dos
grandes problemas da cevada cultivada no Cerrado brasileiro (GUERRA, 1995). Contudo,
salienta-se que altas concentragdes de proteina podem ser tteis quando aquelas disponiveis no
mercado brasileiro forem baixas, porque se tornam um banco de proteina a ser utilizado para

uma blendagem.

4.12.3 B-glucanas

As fibras alimentares sdo classificadas quanto a sua solubilidade em agua, em soliveis
e insoltiveis. As fibras soliveis sdo formadas por pectinas, B-glucanas, gomas, mucilagens e
algumas hemiceluloses. Os componentes insoliiveis sdo lignina, pectinas insoluveis, celulose
e outras hemiceluloses (WALKER, 1993). As soltiveis tém a capacidade de se ligar a 4gua e
formar géis e ¢ constituida principalmente por B-glucanas. Esse grupo diversificado de
moléculas que pode variar em relacdo a massa molecular, solubilidade, viscosidade e em sua
configuragdo tridimensional sdo polissacarideos ndo amildaceos encontrados nas paredes
celulares do endosperma de cereais, como a cevada (GENC et al., 2001), no qual as moléculas
lineares sdo compostas de ligagcdes B (1—3) e (1—4), entre as unidades B-D-glicopiranosil
(ASPINAL & CARPENTER, 1984). Na cevada, elas representam apenas pequena fragdo do
conteudo total de carboidratos dos graos, mas respondem por cerca de 75% dos carboidratos

totais nas paredes celulares do endosperma (BAMFORTH, 1982).
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A degradacdo de paredes celulares do endosperma e subsequentes alteracdes nos
niveis de B-glucanas, em fun¢do da boa disponibilidade das enzimas hidroliticas durante a
maltagem, estd fortemente relacionada a uma producgdo de malte bem-sucedida (BOURNE &
WHEELER, 1984; ETOKAKPAN, 1993). Degradagdo incompleta das paredes celulares
durante a maltagem leva a uma débil modificagcdo do endosperma, o que resulta em niveis
baixos de extrato e em niveis elevados de B-glucanas no mosto (BRENNAN et al., 1997).

O nivel de B-glucanas tem forte relacdo com outras caracteristicas ligadas a qualidade
malteira (FOX, 2009). Registra-se, contudo, que altas quantidades de B-glucanas, nado
obrigatoriamente resultam em alto ou baixo nivel de extrato, mas afetam outras
caracteristicas, como o indice de Kolbach, a viscosidade e a velocidade de filtracdo (EVANS
et al., 2010) e a estabilidade da espuma (LUSK et al., 2001). Matther et al. (1997) afirmaram
que B-glucanas possuem propriedade de formacao de coldides, sendo que altos niveis desse
polissacarideo causam aumento da viscosidade, podendo dificultar o processo de fabricacao
de cerveja, mais precisamente a etapa de filtragdo. Essa diminuicao da viscosidade deve-se a
formacao de géis, em virtude do tamanho da molécula das B-glucanas (BAMFORTH, 1982).
Entretanto, ¢ consenso que a cevada malteira deve apresentar teores baixos de [B-glucanas
(AASTRUP & ERDAL, 1980; GALLANT et al., 1991; BRENNAN et al., 1996).

Sabe-se que B-glucanas sdo altamente influenciadas pelo fator genético (POWELL et
al., 1985; HENRY, 1986; MOLINA-CANO et al., 1997; OGUSHI et al., 2002b) mesmo que
outros trabalhos considerem o efeito ambiental sobre essa variavel (NARASIMHALU et
al.,1995; FASTNAUGHT et al., 1996; ZHANG et al., 2001; YALCIN et al., 2007).

Cevadas malteiras sao obtidas com baixo nivel de B-glucanas e, como tal, geralmente
esse fator ndo ¢ um problema na maltagem. Todavia, os problemas ocorrem quando as
variedades tém nivel elevado, por causa das influéncias ambientais ou ha uma expressao
muito baixa de B-glucanase, a enzima responsavel pela degradag¢do das f-glucanas (FOX,

1998).

4.12.4 indice de Kolbach

O indice de Kolbach ¢ importante para informar a modificacdo da proteina e ¢é
fornecido pela rela¢do entre o nitrogénio soliivel e o nitrogénio total, estando relacionado com
a solubilizacdo proteica do malte (EUROPEAN BREWERY CONVENTION, 1997). Notifica
o nivel de modificacdo das proteinas (decomposicdo) que ocorreu durante o processo de
maltagem (FOX, 2008). Brasil (1977) prescreve um valor maximo de 45, tanto para

variedades disticas como hexasticas, embora valores entre 39 e 45,9, como os indicados pelo
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“Malting and Brewing Industry Barley Technical Committee” (MBIBTC) sdo aceitos em
funcdo do tipo de cerveja a ser produzida e do tipo de adjunto utilizado (FOX, 2008). Esse
indice sofre interferéncias do ambiente, do processo de trituracdo, de maltagem e da

mosturacdo, influenciando nas propriedades da espuma (FOX, 2009).

4.12.5 Nitrogénio Soluvel

O indice Nitrogénio Soluvel também esta relacionado com a solubilizacao proteica do
malte (EUROPEAN BREWERY CONVENTION, 1997). Durante a mostura¢do, a por¢ao
solavel de nitrogénio ¢ desmembrada. Quanto maior a atividade das enzimas proteoliticas
durante a malteagio, maior serd o valor do nitrogénio solavel (FERRARI, 20107). Brasil
(1977) expressa valores de 510 mg 100g™ a 960 mg 100g™, sendo o valor de 690 mg 100g™,
tido como ideal.

Passarella et al. (2003) afirmaram que a quantidade de nitrogénio solivel no mosto ¢
importante para a sustentacdo do crescimento das leveduras e para o metabolismo. Entretanto,
elevado indice de nitrogénio soluvel promove um efeito negativo na estabilidade fisico-

quimica da cerveja.

4.12.6 indice de Hartong

O indice de Hartong VZ (45 °C) avalia a atividade enzimatica, excecdo feita as a-
amilases e a solubilizacao proteica do malte. Outra fungdo atribuida ¢ de informar sobre o
trabalho de molhamento e moagem (FERRARI, 2010?). Brasil (1977) indica, tanto para
material de duas como de seis fileiras de graos, um valor de no minimo 38, para malte Pilsen.
Alto indice Hartong reflete uma boa modificacdo do malte (FUKUDA et al., 1999). Amabile
et al. (2008) obtiveram para a cultivar BRS Deméter um indice de Hartong altivo. Silva et al.
(2000) registraram, nas condig¢des irrigadas do Cerrado, valores elevados para a cultivar
hexastica BRS 180, porém estes variaram de acordo com o micromalteio realizado. Valores
elevados de Hartong podem ser explicados pelo estdgio de modificacdo do malte, pelo
processo de malteacdo usado ou, ainda, parcialmente elucidado pelo maior nivel da
degradagdo do amido, em conjugacdo com a maior termoestabilidade da -amilase, conforme
Ogushi (2002a) e pela variedade de cevada da qual o malte foi produzido (E-MALT.COM,
2012).

2 Ferrari, R., Ibid.
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4.12.7 Viscosidade

A viscosidade ¢ uma caracteristica importante que tem impacto sobre a qualidade da
cerveja (FOX, 2008), intervindo na taxa de filtragdo em vdrias partes do processo. A
determinagdo da viscosidade do mosto ¢ utilizada como mais uma fonte de informagdo na
avaliagio do grau de dissolucdo citolitica do malte. E controlada grandemente pelo nivel de
degradacdo das celuloses, hemiceluloses e demais substancias viscosas presentes nas paredes
celulares dos graos, uma vez que esses polissacarideos podem conter elevado peso molecular
e extrema assimetria (FOX, 2009). Os principais polissacarideos que influenciam a
viscosidade sdo as P-glucanas e um polissacarideo ndo amidico solivel denominado
arabinoxilano. Altos valores de P-glucanas podem aumentar os indices da viscosidade
(AASTRUP, 1979; MATHER et al., 1997). No malte, o fato de arabinoxilanos ndo poderem
ser degradados suficientemente faz com que a viscosidade do mosto seja alta (COOTE &
KIRSOP, 1976; SADOSKY & SCHWARZ, 2002). Henry (1986) apontou que os teores de
ambos os polissacarideos sdo influenciados tanto pela variedade como pelo ambiente.
Todavia, Ogushi et al. (2002b) afirmaram que a viscosidade ¢ mais fortemente influenciada
por componentes genéticos do que por efeitos ambientais. Elevados valores da viscosidade
podem estar relacionados ao alto teor proteico nos graos conforme afirmacao de Mather et al.
(1997). Bhatty & Rossnagel (1998) atestaram que as proteinas podem sofrer desnaturacdo ou
se complexar com o amido e/ou com as B-glucanas, contribuindo assim para o aumento da
viscosidade.

Uma germinacdo e mosturagdo eficientes sdo determinantes para que a viscosidade
seja adequada (FOX, 2009). Em geral, viscosidade alta causa maior tempo de clarificagao e
dificuldades de filtragdao, enquanto viscosidade baixa dificulta a dissolucdo de gis carbonico
(FERRARI, 2010%). Brasil (1977) ordena que 1,60 mPa.s deve ser o teor maximo de

viscosidade.

4.12.8 Friabilidade

A friabilidade ¢ uma medida de modificagcdo da parede celular do endosperma do grao
de malte (OGUSHI et al., 2002b). Sua determinacao fisica ¢ de significativa importancia, pois
dela podem se estabelecer conclusdes sobre: (i) viscosidade: quanto maior a friabilidade, mais
baixa serd a viscosidade; (ii) filtrabilidade: quanto maior a friabilidade, mais rapida sera a

filtrabilidade do mosto; (iii) homogeneidade do malte: quanto maior a friabilidade, mais

2 Ferrari, R., Ibid.
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homogéneo ¢ o malte; e (iv) casca: quanto maior a friabilidade, mais elastica serd a casca
(FERRARI, 2010?%). Maltes mal modificados acarretam grande quantidade de material ndo
friavel (BATHGATE & PALMER, 1973; BRENNAN et al., 1996). Sadosky & Schwarz
(2002) indicaram os efeitos equivalentemente importantes da arabinoxilanos sobre a
filtrabilidade, o mesmo que ocorre com a viscosidade.

O comité australiano MBIBTC (FOX, 2008) e o E-MALT.COM (2012) assinalam um
valor de 70% de friabilidade para que o malte seja considerado bom. Em estudos no Cerrado
sob irrigagdo Amabile et al. (2007d) revelaram a influéncia ambiental sobre essa

caracteristica, o mesmo verificado por Ogushi et al. (2002b).

4.12.9 Cor apos fervura

O indicador de qualidade cor apds fervura estd diretamente relacionado com a cor do
produto final. A formagdo da cor do mosto ¢ dependente das temperaturas de secagem e
torrefacao do malte, quanto menor a temperatura, mais claro sera o mosto. Os aminoacidos e
0s acucares presentes no mosto, sob efeito da temperatura, transformam-se em compostos
melanoidinicos cuja intensidade caracteriza a cor final (FERRARI, 20107%). Brasil (1977)
fornece uma ampla variacdo da cor, em funcao do tipo de malte, sendo que, para o malte
pilsen o valor maximo permitido ¢ de 6,0. Atualmente, existe a tendéncia de obter baixos
niveis de cor, para atender a demanda expressa da industria malteira (SPIEL, 2010). Contudo,
as cervejarias aceitam uma cor de cocgdo entre uma faixa de 6,0 a 7,5, para o malte pilsen
(REINOLD, 1995). Silva et al. (2000), analisando o malte produzido sob condi¢des irrigadas
do Cerrado, descreveram valores, em duas malteacdes diferentes, acima de 6,0. Semelhante
resultado foi encontrado para a cultivar BRS Deméter por Amabile (2008). Elevados valores
da cor (EBC) sao por vezes desejados, considerando outros maltes além do pilsen (CASTLE

MALTING, 2010; CRYER MALT, 2010).

2 Ferrari, R., Ibid.
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5. OBJETIVO GERAL

Gerar informagdes moleculares, morfoagrondmicas e de qualidade de grios de
genotipos elite de cevada irrigada visando explorar mais eficientemente a variabilidade
genética existente e facilitar o desenvolvimento de variedades mais produtivas ¢ adaptadas a

diferentes condi¢des edafoclimaticas sob irrigagdo no Cerrado.

6. OBJETIVOS ESPECIFICOS

1) Caracterizar a variabilidade genética de acessos da cole¢do de trabalho de cevada,
utilizando marcadores moleculares RAPD;

2) Determinar a variabilidade genética e caracterizar os acessos de cevada com base
em caracteristicas relacionadas a qualidade de graos;

3) Analisar a variabilidade genética e caracterizar os acessos de cevada com base em
caracteristicas morfoagronomicas;

4) Estimar parametros genéticos e caracterizar o desempenho agrondmico de acessos
de cevada irrigada no Cerrado;

5) Analisar de forma conjunta e complementar a variabilidade genética dos acessos de
cevada para subsidiar a selecdo de genotipos e a geracao de informagdes para selegdo de
genitores ¢ aumento da eficiéncia do programa de melhoramento da cevada irrigada no

Cerrado.

53



7. REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS

AASTRUP, S. The relatinship between the viscosity of an acid flour extract of barley and its
B-glucan content. Carlberg Research Communications, v. 44, p. 289-304, 1979.

AASTRUP, S.; ERDAL, K. Quantitative determination of endosperm modification and its

relationship to the content of 1,3:1,4-B-glucans during malting of barley. Carlsberg Research
Communication, n. 45, p. 369-379, 1980.

ABDEL-GHANI, A. H.; PARZIES, H. K.; OMARY, A.; GEIGER, H. H. Estimating the
outcrossing rate of barley landraces and wild barley populations collected from ecologically
different regions of Jordan. Theoretical and Applied Genetics, v. 109, 2004, p. 588-595.

ABDELLAOUI, R.; KADRI, K.; NACEUR, M. B.; KAAB, L. B. B. Genetic diversity in
some tunisian barley landraces based on RAPD markers. Pakistan Journal of Botany, v. 42,
n. 6, p. 3775-3782, 2010.

ABDELLAOUI, R.; M'HAMED, C. H.; NACEUR, B.; BETTAIEB-KAAB, L.; BEN
HAMIDA, J. Morpho-physiological and molecular characterization of some tunisian barley
ecotypes. Asian Journal of Plant Sciences, v. 6, n. 2, p. 261-268, 2007.

ABEBE, T. D.; BAUER, A. M.; LEON, J. Morphological diversity of ethiopian barleys
(Hordeum vulgare L.) in relation to geographic regions and altitudes. Hereditas, v. 147, p.
154-164, 2010.

ADAMOLI, J.; MACEDO, J.; AZEVEDO, L. G.; NETTO, J. M. Caracterizacdo da regiao
dos Cerrados. In. GOEDERT, W. J. (Ed.). Solos dos Cerrados: tecnologias e estratégias de
manejo. Planaltina, DF: EMBRAPA - CPAC; Sao Paulo: NOBEL, 1987. p. 33-98.

AHMAD, Z.; AJIMAL, S. U.; MUNIR, M.; ZUBAIR, M.; MASOOD, M. S. Genetic diversity
for morpho-genetic traits in barley germplasm. Pakistan Journal of Botany, v. 40, n. 3,
1217-1224, 2008.

ALAM, A. K. M. M.; BEGUM, M.; CHAUDHURY, M. J. A.; NAHER, N.; GOMES, R. D*
analysis in early maturity hull-less barley (Hordeum vulgare L.). International Journal of
Sustainable Crop Production, v. 2, n. 1, p. 15-17, 2007.

ALLARD, R. W. Principies of plant breeding. 2nd. ed. New York: John Wiley & Sons,
1999. 254 p.

AL-TABBAL, J. A.; AL-FRAIHAT, A. H. Genetic variation, heritability, phenotypic and
genotypic correlation studies for yield and yield components in promising barley genotypes.
Journal of Agricultural Science, v. 4, n. 3, p. 193-210, 2012.

AL-YASSIN, A.; GRANDO, S.; KAFAWIN, O.; TELL, A.; CECCARELLI, S. Heritability
estimates in contrasting environments as influenced by the adaptation level of barley
germplasm. Annals of Applied Biology, v. 147, p. 235-244, 2005.

AMABILE, R. F. Cevada: um exemplo de cultura alternativa para o sistema irrigado do

Cerrado. In: FALEIRO, G. F.; SOUSA, E. dos S. de (Ed.). Pesquisa, desenvolvimento e
inovacao para o Cerrado. Planaltina, DF: Embrapa Cerrados, p. 69-72, 2007.

54



AMABILE, R. F.; AQUINO, F. G.; MINELLA, E.; MONTEIRO, V. A.; FERRARI, R.;
CIULLA, C.; RIBEIRO JUNIOR, W. Q.; FERNANDES, F. D. Qualidade industrial do malte
proveniente de genétipos de cevada cervejeira cultivados sob irrigagdo no Cerrado. In:
REUNIAO NACIONAL DE PESQUISA DE CEVADA, 26., 2007, Passo Fundo, RS.
Anais... Passo Fundo, RS: Embrapa Trigo, p. 430-442, 2007¢c. (Embrapa Trigo. Documentos,
76).

AMABILE, R. F.; ARAUJO, D. S.; FERNANDES, F. D.; INACIO, A. A. do N.; RIBEIRO
JUNIOR, W. Q.; GUERRA, A. F.; RAMOS, M. L. G. Efeito das doses de nitrogénio, via
fertirrigagdo, na produ¢do e qualidade de cevada malteira. In: REUNIAO NACIONAL DE
PESQUISA DE CEVADA, 27., 2009, Passo Fundo, RS. Anais... Passo Fundo, RS: Embrapa
Trigo, 2009a. 1 CD Rom.

AMABILE, R. F.; BARCELLOS, A. de O. Producdao Agropecuaria e Florestal: demandas
para a pesquisa. In: FALEIRO, F. G.; NETO, A. L. F. (Ed.). Savanas: demandas para
pesquisa. Planaltina, DF: Embrapa Cerrados, 2009. p. 53-67.

AMABILE, R. F.; GUERRA, A. F.; SILVA, D. B. da; MINELLA, E.; SERRA, D. D.;
ALBUQUERQUE, P. I. de. Introdugdo e avaliagao preliminar de genotipos de cevada no
Distrito Federal. In: REUNIAO ANUAL DE PESQUISA DE CEVADA, 21., 2001,
Guarapuava. Anais... Passo Fundo: Embrapa Trigo, 2001. v. 1, p. 375-386.

AMABILE, R. F.; GUERRA, A. F.; SILVA, D. B.; MINELLA, E.; SERRA, D. D.
Comportamento de linhagens e cultivares de cevada cervejeira de duas fileiras de graos
irrigada no Cerrado. In: REUNIAO ANUAL DE PESQUISA DE CEVADA, 22., 2002, Passo
Fundo. Anais... Passo Fundo: Embrapa Trigo, 2002b. v. 1, p. 178-186.

AMABILE, R. F.; LOPES, F. G.; GOMES A. C.; FIDELIS, L. R. G. Quantificagdo de
parametros agrondmicos da cevada cervejeira irrigada no Cerrado sob efeito de €pocas de
semeadura. In. REUNIAO ANUAL DE PESQUISA DE CEVADA, 25., 2005, Guarapuava,
PR. Anais... Guarapuava, PR: Fundacdo Agraria de Pesquisa Agropecuaria, p. 162-166,
2005a.

AMABILE, R. F.; LOPES, F. G.; MINELLA, E.; GOMES, A. C.; VALENTE, C. M. W;
SOUZA, C. V. B. de.; PIMENTEL, A. do P. M. Estudo de épocas de semeadura na cevada
cervejeira irrigada no Cerrado. In. REUNIAO ANUAL DE PESQUISA DE CEVADA, 23.,
2003, Passo Fundo, RS. Anais... Passo Fundo, RS. Embrapa Trigo, v. 1, n. 1, p. 149-157,
2003b.

AMABILE, R. F.; MINELLA, E. Culturas irrigadas alternativas para o Cerrado: o caso da
cevada cervejeira. In: SIMPOSIO NACIONAL CERRADO, 9.; SIMPOSIO
INTERNACIONAL SAVANAS TROPICAIS, 2., 2008, Brasilia, DF. Desafios e estratégias
para o equilibrio entre sociedade, agronego6cio e recursos naturais. Anais... Planaltina, DF:
Embrapa Cerrados, 2008. 1 CD-ROM.

AMABILE, R. F.; MINELLA, E. GUERRA, A. F.; SILVA, D. B. da; ALBRECHT, J. C;
ANTONIAZZI, N. BRS Deméter: nova cultivar de cevada cervejeira irrigada para o Cerrado
do Brasil Central. Pesquisa Agropecuaria Brasileira, v. 43, n. 9, p. 1247-1249, 2008.

AMABILE, R. F.; MINELLA, E.; ARAUJO, D. S.; MONTEIRO, V. A.; INACIO, A. A. do

N.; GUERRA, A. F.; RIBEIRO JUNIOR, W. Q. Avalia¢io de introdugdes de linhagens de
cevada industriais de cole¢des nacionais e internacionais, em sistema irrigado In: REUNIAO

55



NACIONAL DE PESQUISA DE CEVADA, 26., 2007, Passo Fundo. Anais... Passo Fundo:
Embrapa Trigo, p. 379-394, 2007b.

AMABILE, R. F.; MINELLA, E.; BARBOSA, F. S.; YAMANATA, C.; RIBEIRO JUNIOR,
W. Q.; PEREIRA, V. C. Avalia¢des de valor de cultivo e uso (VCU) de 1° e 2° Ano de cevada
irrigada no Cerrado em 2007. In: REUNIAO NACIONAL DE PESQUISA DE CEVADA,
27.,2009, Passo Fundo. Anais... Passo Fundo, RS: Embrapa Trigo, 2009b. 1 CD-ROM.

AMABILE, R. F.; MINELLA, E.; GUERRA, A. F.; SILVA, D. B. da; ALBRECHT, J. C.;
ANTONIAZZI, N. BRS Deméter: nova cultivar de cevada cervejeira irrigada para o Cerrado
do Brasil Central. Pesquisa Agropecuaria Brasileira, v. 43, n. 9, p. 1247-1249, 2008.

AMABILE, R. F.; MINELLA, E.; INACIO, A. A. do N.; ARAUIJO, D. S.; MONTEIRO, V.
A.; CARVALHO, F. H. Qualidade fisiologica e sanitaria da cultivar de cevada (Hordeum
vulgare L.) cervejeira BRS 195 produzida em diferentes locais do estado de Goias. In:
REUNIAO NACIONAL DE PESQUISA DE CEVADA, 26., 2007, Passo Fundo, RS.
Anais... Passo Fundo, RS: Embrapa Trigo, p. 754-766, 2007d.

AMABILE, R. F.; MINELLA, E.; LOPES, F. G.; FIDELIS, L. R. G.; GUERRA, A. F,;
SILVA, D. B. da; RIBEIRO JUNIOR, W. Q.; Gomes, A. C. Analise de linhagens de cevada
distica sob irrigagdo no Cerrado. In: REUNIAO ANUAL DE PESQUISA DE CEVADA, 25.,
2005, Guarapuava. Anais... Guarapuava: Fundacao Agraria de Pesquisa Agropecuaria, p. 141-
154, 2005b.

AMABILE, R. F.; MINELLA, E.; MONTEIRO, V. A.; SAYD, R. M.; RIBEIRO JUNIOR,
W. Q.; CAPETTINI, F.; GUEDES, K. B. Comportamento de gendtipos de cevada em analise
de VCU sob condi¢do irrigada no Cerrado em 2010. In: REUNIAO NACIONAL DE
PESQUISA DE CEVADA, 28., 2011, Guarapuava, PR. Anais... Guarapuava, PR: FAPA,
2011. 1 CD-ROM.

AMABILE, R. F.; MINELLA, E.; OLIVEIRA, M. de O.; FRONZA, V. Cevada (Hordeum
vulgare L.). In. PAULA JUNIOR, T. J.; VENZON, M. (Ed.). 101 Culturas: manual de
tecnologias agricolas. Belo Horizonte: EPAMIG, 2007a. p. 263-268.

AMARBILE, R. F.; MINELLA, E.; PEREIRA, V. C.; RIBEIRO JUNIOR, W. Q.; BARBOSA,
F. S. Introdugdo e avaliacdo de gendtipos preliminares de cevada no Cerrado em 2007. In:
REUNIAO NACIONAL DE PESQUISA DE CEVADA, 27.,2009, Passo Fundo, RS. Anais...
Passo Fundo, RS: Embrapa Trigo, 2009b. 1 CD-ROM.

AMABILE, R. F.; MINELLA, E.; SAYD, R. M.; YAMANATA, C.; RIBEIRO JUNIOR, W.
Q.; PEREIRA, V. C.; NASCIMENTO, W. F. S. Introducdo e avaliagdo de gendtipos
preliminares de cevada no Cerrado em 2008. In: REUNIAO NACIONAL DE PESQUISA DE
CEVADA, 27., 2009, Passo Fundo, RS. Anais... Passo Fundo, RS: Embrapa Trigo, 2009c. 1
CD-ROM.

AMABILE, R. F.; MINELLA, E.; SERRA, D. D.; GUERRA, A. F.; SILVA, D. B. Introducao
e avaliagio preliminar de gendtipos de cevada irrigada no Distrito Federal. In: REUNIAO
ANUAL DE PESQUISA DE CEVADA, 22., 2002, Passo Fundo. Anais... Passo Fundo:
Embrapa Trigo, 2002a. v. 1, p. 168-177.

AMABILE, R. F.; MINELLA, E.; YAMANATA, C.; GUERRA, A. F.; SILVA, D. B. da;
GOMES, A. C.; VALENTE, C. M. W.; LOPES, F. G.; SOUZA, C. V. B. de; PIMENTEL, A.

56



do P. M. Comportamento de linhagens e cultivares de cevada cervejeira de duas fileiras de
graos sob irrigacdo no Cerrado. In: REUNIAO ANUAL DE PESQUISA DE CEVADA, 23.,
2003, Passo Fundo. Anais... Passo Fundo: Embrapa Trigo, p. 121-129, 2003a.

AMARAL JUNIOR, A. T. Divergéncia genética entre acessos de moranga do banco de
germoplasma de hortalicas da Universidade Federal de Vigosa. Horticultura Brasileira, v.
17, p. 3-6, 1999.

ANDRADE, J. M. V.; SANTOS, H. P. dos; SILVA, A. R. da. Ensaio nacional de cevada no
Distrito Federal em 1976. In: REUNIAO ANUAL CONUNTA DE PESQUISA DE TRIGO,
9., Londrina, PR, 1977. Anais... Mimeo. 3 p.

ARIAS, G. N. Cevada, uma alternativa de inverno. Passo Fundo: Embrapa Trigo, 1999.
Comunicado Técnico Online, 11.  Disponivel em:
<http://www.cnpt.embrapa.br/biblio/p_col1l.htm> Acesso em: 08 dez. 2011.

ARIAS, G. N. Mejoramiento genético y produccion de cebada cervecera en América del
Sur. Santiago: FAO, 1995. 157 p.

ARUNACHALAM, V. Genetic distance in plant breeding. The Indian Journal of Genetics
& Plant Breeding, v. 41, p. 226-234, 198]1.

ASPINAL, G. E.; CARPENTER, R. C. Structural investigations on the non-starch
polysaacharides of oat bran. Carbohidrate Polymers, v. 4, n. 4, p. 271-282, 1984.

ASSAD, E. D. (Coord.). Chuva nos cerrados: analise e espacializagdo. [Planaltina, DF]:
EMBRAPA-CPAC; Brasilia, DF: EMBRAPA-SPI, 1994. 423 p. 247 mapas, 216 tabelas, 1
disquete 5 1/4".

AXCELL, B. Malt analysis: Prediction or predicament. Technical Quarterly, v. 35, n. 1, p.
28-30, 1998.

BABU, U. S.; JENKINS, M. Y.; MITCHELL, G. V. Effect of short-term feeding of barley oil
extract containing naturally occurring tocotrienols on the immune response in rats. Annals of
the New York Academy of Sciences, v. 669, p. 317-319, 1992.

BAIK, B. K.; ULLRICH S. E. Barley for food: characteristics, improvement, and renewed
interest. Journal of Cereal Science, v. 48, p. 233-242, 2008.

BAKHT, J.; GHAFFAR, M.; SHAFI, M.; KHAN, S.; LATIF, B. Determination of genetic
diversity of different barley genotypes grown in Khyber Pakhtun Khwa province using RAPD
markers. Pakistan Journal of Botany, v. 43, n. 5, p. 2491-2495, 2011.

BAMFORTH, C. W. Barley. B-glucans: Their role in malting and brewing. Brewer Digest, v.
3, p. 22-35, 1982.

BARROSO, L. P.; ARTES, R. Analise multivariada. Lavras: UFLA, 2003. 151 p.

BARUA, U. M.; CHALMERS, K. J.; HACKETT, C. A.; THOMAS, W. T. B.; POWELL,
W.; WAUGH, R. Identification of RAPD markers linked to a phynchosporium secalis
resistance locus in barley using nearisogenic lines and bulked segregant analysis. Heredity, v.

71, p. 177-184, 1993.

57



BATHGATE, G. N.; PALMER, G. H. The in vivo and in vitro degradation of barley and malt
starch granules. Journal of the Institute of Brewing, v. 79, p. 402-406, 1973.

BAUM, B. R.; MECHANDA, S.; SOLEIMANI, V. Identification of Canadian six row barley
(Hordeum vulgare L.) cultivars with primers derived from STSs obtained from RAPD
diagnostic bands. Seed Science and Technology, v. 28, p. 445-466, 2000.

BEIGUELMAN, B. Curso pratico de bioestatistica. Ribeirdo Preto: FUNPEC, 2002. 272 p.

BERTAN, I.; CARVALHO, F. 1. F. de; OLIVEIRA, A. C. de; VIEIRA, E. A.; HARTWIG, L;
SILVA, J. A. G. da; SHIMIDT, D. A. M.; VALERIO, 1. P.; BUSATO, C. C.; RIBEIRO, G.
Comparagdao de métodos de agrupamento na representacdo da distancia morfologica entre
gendtipos de trigo. Revista Brasileira de Agrociéncia, v. 12, p. 279-286, 2006.

BHATTY, R. S. a-glucan and flour yield of hull-less barley. Cereal Chemistry, v. 76, p. 314-
315, 1999a.

BHATTY, R. S. The potential of hull-less barley. Cereal Chemistry, v. 76, p. 589-599,
1999b.

BHATTY, R. S.; ROSSNAGEL, B. G. Comparison of pearled and unpearled canadian and
japanese barleys. Cereal Chemistry, v. 75, n. 1, p. 15-21, 1998.

BHUTTA, M. A.; IQBAL, J.; KHALIQ, I.; SADAQAT, H. A. Correlation and path
coefficient analysis of some economic traits in six-rowed barley. Journal of Animal and
Plant Sciences, v. 1, p. 171-173, 1991.

BHUTTA, W. M.; BARLEY, T. IBRAHIM, M. Path-coefficient analysis of some quantitative
characters in husked barley. Caderno de Pesquisa Série Biologia, v. 17, n. 1, p. 65-70, 2005.

BIBLIA, N. T. Deuterondmio. Portugués. Biblia sagrada. Versio de Antonio Pereira de
Figueiredo. Sao Paulo: Ed. Das Américas, 1950. Cap. 8, vers. 8.

BICHONSKI, A.; BUREK, J. Warto$¢ browarna i plonowanie rodéw jgczmienia ozimego
ocenianych w latach 1989-1998. Biul. IHAR, n. 215, p. 153-160, 2000a. Titulo e texto em
polonés e inglés. Titulo equivalente: Bewaring quality and yielding of winter barley lines
rated in the years 1989-1998.

BICHONSKI, A.; BUREK, J. Zmienno$¢ i wspétzaleznoéé pomiedzy wybranymi cechami
jakosciowymi jeczmienia ozimego browarnego. Biul. IHAR, n. 215, p. 161-166, 2000b.
Titulo e texto em polonés e inglés. Titulo equivalente: Variability and interdependences
between some qualitative traits of winter barley malting forms.

BICHONSKI, A.; SMIALOWSKI, T. Relationships and correlations between brewery traits
of the spring barley varieties. Eletronic Journal of Polish Agricultural Universities, v. 7, n.
2. Disponivel em: <http://www.ejpau.media.pl/volume7/issue2/food/art-06.html, 2004.>
Acesso em: 25 mar. 2011.

BIOMA Cerrado: subsidios para estudos e acdes. Goidnia: Universidade Catdlica de Goids,
Instituto do Tropico Subtimido, 1991. 16 p. (Contributions to the Savanna Study, 1).

58



BISHOP, L. R. The Institute of Brewing Research Scheme: 1. The prediction of extract.
Journal of the Institute of Brewing, v. 36, p. 421-434, 1930.

BOCKELMAN, H. E.; VALKOUN, J. Barley germplasm conservation and resources. In:
ULLRICH, S. E. (Ed.). Barley: production, improvement, and uses. Ames: Wiley-Blackwell,
2011. p. 144-159.

BOREM, A. Hibridacéo artificial de plantas. Vigosa, MG: UFV, 2009. 625 p.

BOREM, A.; MIRANDA, G. V. Melhoramento de plantas. 4. ed. Vigosa, MG: UFV, 2005.
525 p.

BOTHMER, R. The wild species of Hordeum: relationships and potential for improvement of
cultivated barley. In. SHEWRY. P. R. (Ed.). Barley: genetics, molecular biology and
biotecnology. London-UK, CAB International. 1991. p. 3-18.

BOTHMER, R. von.; JACOBSEN, N.; BADEN, C.; JORGENSEN, R. B.; LINDE-
LAURSEN, 1. B. An ecogeographical study of the genus Hordeum. Systematic and
Ecogeographic Studies on Crop Genepools, 7. 2nd. ed. - [IPGRI, Rome, 1995, 127 p.

BOTHMER, R. von.; JACOBSEN. N. Origin, taxonomy and related species. In:
RASMUSSON, D. (Ed.). Barley - ASA Agronomy Monograph Barley, n. 26, p. 19-56. 1985.
American Society of Agronomy, Crop Science Society of America, Soil science Society of
America, Madison, WI.

BOURNE, D. T.; WHEELER, R. E. Environmental and varietal differences in total B-glucan
contents of barleys and the effectiveness of its breakdown under different malting conditions.
Journal of the Institute of Brewing, v. 90, p. 306-310, 1984.

BOUZERZOUR, H.; DEKHILI, M. Heritabilities, gains from selection and genetic
correlations for grain yield of barley grown in two contrasting environments. Field Crops
Research, v. 41, p. 173-178, 1995.

BRASIL, A. E.; ALVARENGA, S. M. Relevo. In: INSTITUTO BRASILEIRO DE
GEOGRAFIA E ESTATISTICA. Geografia do Brasil: regido Centro-Oeste. Rio de Janeiro,
1989. v. 1, p. 53-72.

BRASIL. Ministério da Agricultura, Pecuéria e Abastecimento. Decreto n. 2.314, de 04 de
setembro de 1997. Regulamenta a Lei n. 8.918, de 14 de julho de 1994. Diario Oficial [da]
Republica Federativa do Brasil. Brasilia, DF, 05 set. 1997. Secdo 1, p. 19549-19561.

BRASIL. Ministério da Agricultura, Pecuéria e Abastecimento. Portaria n. 166, de 12 de abril
de 1977. Diario Oficial [da] Republica Federativa do Brasil, Brasilia, DF, 18 maio 1977.
Secao 1, p. 5974.

BRASIL. Ministério da Agricultura, Pecudria e Abastecimento. Portaria n. 691, de 22 de
novembro de 1996. Diario Oficial [da] Repiblica Federativa do Brasil. Brasilia, DF, 25
nov. 1996. Secao 1, p. 24751-24752.

BRENNAN, C. S.; AMOR, M. A.; HARRIS, N.; SMITH, D.; CANTRELL, I.; GRIGGS, D ;

SHEWRY, P. R. Cultivar differences in modification patterns of protein and carbohydrate
reserves during malting of barley. Journal of Cereal Science, v. 26, p. 83-93, 1997.

59



BRENNAN, C. S.; HARRIS, N.; SMITH, D.; SHEWRY, P. R. Structural differences in the
mature endosperms of good and poor malting barley cultivars. Journal of Cereal Science, v.
24,n. 2, p. 171-177, 1996.

BREWBAKER, J. L. Agricultural genetics. Englewood Cliffs: Prentice-Hall, 1964. 156 p.

BREWING AND MALTING BARLEY RESEARCH INSTITUTE. Quality factors in
malting barley. Disponivel em: <http:/www.bmbri.ca/>. Acesso em: 30 ago. 2011.

BRIGGS D. E. Barley. London: Chapman and Hall Ltd. 1978. 612 p.

BRS 195: primeira cultivar de cevada cervejeira de porte ando para o Cerrado em cultivo
irrigado. Planaltina, DF: Embrapa Cerrados; Passo Fundo: Embrapa Trigo, 2006. 1 folder.

BULMAN, P.; ZARKADAS, C. G.; SMITH, D. L. Nitrogen fertilizer affects amino acid
composition and quality of spring barley grain. Crop Science, v. 34, p. 1341-1346, 1994.

BURTON, R. A.; COLLINS, H. M.; FINCHER, G. B. The Role of Endosperm Cell Walls in
Barley Malting Quality. In: ZHANG, G. P.; LI, C. D. (Ed). Genetics and improvement of
barley malt quality. Zhejiang: Zhejiang University Press: Springer, 2009. p. 190-292.

BUSSAB, W. de O M}AZAKI, E. S.; ANDRADE, D. F. de. Introducio é.’ analise de
agrupamentos. In: SIMPOSIO BRASILEIRO de PROBABILIDADE e ESTATISTICA, 9.,
1990, Sao Paulo. Resumos... Sao Paulo: Associag¢ao Brasileira de estatistica, 1990. 105 p.

CANCI, P. C.; NDUULU, L. M.; DILL-MACKY, R.; MUEHLBAUER, G. J;
RASMUSSEN, D. C.; SMITH, K. P. Genetic relationship between kernel discolouration and
grain protein concentration in barley. Crop Science, v. 43, 1671-1679, 2003.

CARGNELUTTI FILHO, A.; RIBEIRO, N. D.; REIS, R. C. P.; SOUZA, J. R. de; JOST, E.
Comparagao de métodos de agrupamento para o estudo da divergéncia genética em cultivares
de feijao. Ciéncia Rural, v. 38, n. 8, p. 2138-2145, 2008.

CARGNELUTTI FILHO, A.; STORCK, L. Medidas do grau de precisdo experimental em
ensaios de competicdo de cultivares de milho. Pesquisa Agropecuaria Brasileira, v. 44, p.
111-117, 2009.

CARVALHO, F. I. F.; LORENCETTI, C.; BENIN, G. Estimativas e implicacéoes da
correlacio no melhoramento vegetal. Pelotas: UFPel, 2004. 142 p.

CASTLE MALTING. Types of malt. Disponivel em: <
http://www.castlemalting.com/CastleMaltingOrders.asp?Command=Specifications&Languag
e=English>. Acesso em: 02 set. 2010.

CHALMERS, K. J.; BARUA, U. M.; HACKETT, C. A.; THOMAS, W. T. B.; WAUGH, R.;
POWELL, W. Identification of RAPD markers linked to genetic factors controlling the

milling energy requirement of barley. Theoretical and Applied Genetics, v. 87, p. 314-320,
1993.

CHAND, N.; VISHWAKARMA, S. R.; VERMA, O. P.; KUMAR, M. Worth of genetic

parameters to sort out new elite barley lines over heterogeneous environments. Barley
Genetics Newsletter, v. 38, p. 10-13, 2008.

60



CHAPMAN, S. R.; CARTER. L. P. Crop production: principles and practices. San
Francisco, USA: Montana State University, 1976. 566 p.

CHAVAN, J. K.; KADAM, S. S. Nutritional improvement of cereals by sprouting. Critical
Reviews in Food Science and Technology, v. 28, n. 5, p. 401-437, 1989.

CHEN, J.; DAL, F.; WEI, K.; ZHANG, G. Relationship between malt qualities and B-amylase
activity and protein content as affected by timing of nitrogen fertilizer application. Journal of
Zhejiang University-Science B, v. 7, n. 1, p. 79-84, 2006.

CIULCA, A.; CIULCA, S.; MADOSA, E.; MIHACEA, S.; PETOLESCU, C. RAPD analysis
of genetic variation among some winter barley cultivars. Romanian Biotechnological
Letters, v. 15, n. 1, Supplement, 2010.

COCHRANE, T. T.; PORRAS, J. A.; HENAO, M. del R. The relative tendency of the
Cerrados to be affected by veranicos: a provisional assessment. In: SIMPOSIO SOBRE O
CERRADO, 6., Savanas, 1982. Alimento e energia. Planaltina, DF: EMBRAPA-CPAC,
1988. p. 229-242.

COCKERHAM, C. C. Effects of linkage on the covariances between relatives. Genetics, v.
41, p. 138-141, 1956.

COLLIGNON, A. M.; SYPE, H. V. de; FAVRE, J. M. Geographical variation in random
amplified polymorphic DNA and quantitative traits in Norway spruce. Canadian Journal of
Forest Research, v. 32, p. 266-282, 2002.

CONAB. Analise de safras. Disponivel em:
<http://www.conab.gov.br/conabweb/download/indicadores/0206-balanca-importacao.pdf>.
Acesso em: 15 abr. 2012.

COOTE, N.; KIRSOP, B. H. A haze consisting largely of pentosas. Journal of the Institute
of Brewing, v. 82, p. 34, 1976.

CORRELL, R.; BUTLER, J.; SPOUNCER, L.; WRIGLEY, C. The relationship between
grain-protein content of wheat and barley and temperatures during grain filling. Australian

Journal of Plant Physiology, v. 21, p. 869-873, 1994.

COVAS, G. Observaciones sobre la taxonomia de las cebadas cultivadas y formas
relacionados. IDIA - Informativo de Investigaciones Agricolas, v. 2, n. 24, p. 7, 1949.

CRUZ, C. D.; CARNEIRO P. C. S. Modelos biométricos aplicados ao melhoramento
genético. Vicosa, MG: UFV, 2003. v. 2. 585 p.

CRUZ, C. D. Algumas técnicas de analise multivariada no melhoramento de plantas.
Piracicaba: ESALQ, 1987. 75 p.

CRUZ, C. D. Aplicaciao de algumas técnicas multivariadas no melhoramento de plantas.
1990. 188 f. Tese (Doutorado). Universidade de Sao Paulo. Escola Superior de Agricultura
“Luiz de Queiroz”. Piracicaba, SP. 1990.

CRUZ, C. D. Principios da genética quantitativa. Vicosa, MG: UFV, 2005. 394 p.

61



CRUZ, C. D. Programa GENES: andlise multivariada e simulacdo. Vigosa, MG: UFV,
2006.v. 1. 175 p.

CRUZ, C. D.; CARNEIRO, P. C. S. Modelos biométricos aplicados ao melhoramento
genético. 2. ed. Vigosa, MG: UFV, 2006. 585 p.

CRUZ, C. D.; CARVALHO, S. P.; VENCOVSK, Y. R. Estudos sobre divergéncia genética:
II. Eficiéncia da predi¢do do comportamento de hibridos com base na divergéncia de
progenitores. Revista Ceres, Vigosa, v. 41, n. 234, p. 183-190, 199%4a.

CRUZ, C. D.; REGAZZI, A. J. Modelos biométricos aplicados a0 melhoramento genético.
2. ed. Vigosa, MG: UFV, 2001. 390 p.

CRUZ, C. D.; REGAZZI, A. J.; CARNEIRO, P. C. S. Modelos biométricos aplicados as
melhoramento genético. 3. ed. Vigosa, MG: UFV, 2004. v. 1, 480 p.

CRUZ, C. D.; VENCOVSKY, R.; CARVALHO, S. P. Estudos sobre divergéncia genética.
III. Comparagao de técnicas multivariadas. Revista Ceres, v. 41, n. 234, p. 191-201, 1994b.

CRYER MALT. Disponivel em: <http://www.cryermalt.co.nz/index.php?id=1>. Acesso em:
03 set. 2010.

DAKIR, E. L. H.; RUIZ, M. L.; GARCIA, P.; VEJA, M. P. Genetic variability evaluation in a
Moroccan collection of barley, Hordeum vulgare L., by means of storage proteins and
RAPDs. Genetic Resources and Crop Evolution, v. 49, p. 619-631, 2002.

DAVIS, J. C., 1986. Statistics and Data Analysis in Geology. 2. ed. New York: John Wiley
and Sons, Inc. 646 p.

DELOGU, G.; LORENZONI, C.; MAROCCO, A.; MARTINIELLO, P.; ODOARDI, M.;
STANCA, A. M. A recurrent selection programme for grain yield in winter barley.
Euphytica, v. 37, p. 105-110, 1988.

DIAMOND, J. M. Armas, germes e aco: os destinos das sociedades humanas. 10. ed. Rio de
Janeiro: Record, 2008. 472 p.

DIAZ-PERALES, A.; LINACERO, R.; VAZQUEZ, A. M. Analysis of genetic relationships
among 22 European barley varieties base on two PCR markers. Euphytica, v. 129, p. 53-60,
2002.

EAGLES, H. A.; BEDGGOOD, A. G. J.; PANOZZO, F.; MARTIN, P. J. Cultivar and
environmental effects on malting quality in barley. Australian Journal of Agricultural

Research, v. 46, p. 831-844, 1995.

EITEN, G. Vegetagao do Cerrado. In: PINTO, M. N. Cerrado. Brasilia, DF: Universidade de
Brasilia, 1993. p. 17-73.

E-MALT.COM, 2012. Hartong 45°. Disponivel em: <http://www.e-malt.com/>. Acesso em:
30 mar. 2012.

62



EMBRAPA, Agéncia de Informagdo. Bioma Cerrado. 2011. Disponivel em:
<http://www.agencia.cnptia.embrapa.br/Agencial 6/AGO1/Abertura.html>. Acesso em: 11
dez. 2011.

EMBRAPA. Centro de Pesquisa Agropecudria dos Cerrados (Planaltina, DF). Cevada se
instala nos cerrados. Planaltina: 1987. 2 p. (EMBRAPA-CPAC. Noticiario 176/87).

EMEBIRI, L. C.; MOODY, D. B.; HORSLEY, R.; PANOZZO, J. F.; READ, B. J. The
genetic control of grain protein content variation in a double haploid population derived from
a cross between Australian and North American two-rowed barley lines. Journal of Cereal
Science, v. 41, p. 107-114, 2005.

EMEBIRI, L. C.; MOODY, D. B.; PANOZZO, J. F.; READ, B. J. Mapping of QTL for
malting quality attributes in barley based on a cross of parents with low grain protein
concentration. Field Crops Research, v. 87, p. 195-205, 2004.

ESHGHI, R.; AKHUNDOVA, E. Inheritance of some important agronomic traits in hulless
barley. International Journal of Agriculture & Biology, v. 12, p. 73-76, 2010.

ETICHA, F.; GRAUSGRUBER, H.; BERGHOFFER, E. Multivariate analysis of agronomic
and quality traits of hull-less spring barley (Hordeum vulgare L.). Journal of Plant Breeding
and Crop Science, v. 2, n. 5, p. 81-95, 2010.

ETOKAKPAN, O. U. Enzymic degradation and nature of the endosperm cell walls of
germinating sorghums and barley. Journal of the Science of Food and Agriculture, v. 61, p.
389-393, 1993.

EUROPEAN BREWERY CONVENTION ANALYTICA - EBC. Nurnberg: verlang hans
carl, getrdnke — fachverlag, Germany, 1997.

EVANS, D. E.; DAMBERGS, R.; RATKOWSKY, D.; LI, C.; HARASYMOW, S.;
ROUMELIOTIS, S.; EGLINTON, J. K. Refining the prediction of potential malt
fermentability by including an assessment of limit dextrinase thermostability and additional
measures of malt modification, using two different methods for multivariate model
development. Journal of the Institute of Brewing, v. 116, n. 1, p. 86-96, 2010.

FALCONER, D. S.; MACKAY, T. F. C. Introduction to quantitative genetics. 4th. ed.
Edinburgh: Longman Group Limited, 1996. 464 p.

FALEIRO, F. G. Aplicagoes de marcadores moleculares como ferramenta auxiliar em
programas de conservag¢io, caracterizacio e uso de germoplasma e melhoramento
genético vegetal. In: FALEIRO, F. G.; ANDRADE, S. R. M.; REIS JUNIOR, F. B. (Ed.).
Biotecnologia: estado da arte e aplicagdes na agropecudria. Planaltina, DF: Embrapa
Cerrados, 2011. p. 55-118.

FALEIRO, F. G.; GAMA, L. C.; FARIAS NETO, A. L. de F.; SOUSA, E. dos S. de. O
Simpdsio Nacional sobre o Cerrado e o Simposio Internacional sobre Savanas Tropicais. In:
FALEIRO, F. G.; NETO, A. L. F. (Ed.). Savanas: desafios e estratégias para o equilibrio
entre sociedade, agronegdcio e recursos naturais. Planaltina, DF: Embrapa Cerrados, 2008. p.
32-46.

63



FALEIRO, F. G.; JUNQUEIRA, N. T. V.; BRAGA, M. F.; PEIXOTO, J. R. Germoplasma e
melhoramento genético do maracujazeiro: desafios da pesquisa. In: FALEIRO, F. G;
JUNQUEIRA, N. T. V.; BRAGA, M. F. (Ed.). Maracuja: germoplasma e melhoramento
genético. Planaltina, DF: Embrapa Cerrados, 2005. p. 187-209.

FALEIRO, F. G.; Marcadores genético-moleculares aplicados a programas de
conservaciio e uso de recursos genéticos. Planaltina, DF: Embrapa Cerrados, 2007. 102 p.

FAOSTAT. Statistical databases. Disponivel em: <http://faostat.fao.org>. Acesso em: 02
jun. 2012.

FASTNAUGHT, C. E.; BERGLUND, P. T.; HOLM, E. T.; FOX, G. J. Genetic and
environmental variation in B-glucan content and quality parameters of barley for food. Crop
Science, v. 36, p. 941-946, 1996.

FELICIO, J. C.; CAMARGO, C. E. de O.; PEREIRA, J. C. V. N. A.; BORTOLETTO, N ;
GALLO, P. B.; FERREIRA FILHO, A. W. P. Avaliagdao de genotipos de triticale e trigo em
ambientes favoraveis e desfavoraveis no Estado de Sao Paulo. Bragantia, v. 64, n. 3, p. 377-
387, 2005.

FERNANDES, L. R.; XISTO, M. D.; PENNA, M. G.; MATOSINHOS, 1. M.; LEAL, M. C.;
PORTUGAL, L. R.; LEITE, J. I. A. Efeito da goma guar parcialmente hidrolisada no
metabolismo de lipideos e na aterogénese de camundongos. Revista de Nutri¢ao, v. 19, n. 5,
p. 563-571, 2006.

FERREIRA, D. E. Analise de variancia multivariada. In: FERREIRA, D. E. (Ed.). Estatistica
multivariada. Lavras: UFLA, 2008. 662 p.

FERREIRA, M. E.; FALEIRO, F. G. Biotecnologia: avangos ¢ aplicagdes no melhoramento
genético vegetal. In: FALEIRO, F. G.; FARIAS NETO, A. L. Savanas: desafios ¢ estratégias

para o equilibrio entre sociedade, agronegocio e recursos naturais. Planaltina, DF: Embrapa
Cerrados, 2008. p. 765-792.

FERREIRA, M. E.; GRATTAPAGLIA, D. Introducao ao uso de marcadores moleculares
em analise genética. 2. ed. Brasilia: Embrapa-Cenargen, 1996. 220 p. (Embrapa-Cenargen.
Documentos, 20).

FERREIRA, M. E.; MRETZSOHN, M. C.; BUSO, G. S. C. Fundamentos da caracterizacao
molecular de germoplasma vegetal. In: NASS, L. L. (Ed.). Recursos genéticos vegetais.
Brasilia, DF: Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia, 2007. p. 377-420.

FOSTER, A. E.; PETERSON, G. A.; BANASIK, O. J. Heritability of factors affecting
malting quality of barley, Hordeum vulgare L. Crop Science, v. 7, p. 611-613, 1967.

FOX, G. P.; KELLY, A. M.; CAKIR, M.; BLOUSTEIN, G.; POULSEN, D. M. E.;
INKERMAN, P. A.; HENRY, R. J. Genetic impacts of the hull on barley grain quality.
Journal of the Institute of Brewing, v. 112, n. 2, p. 101-107, 2006.

FOX, G. P.; PANOZZO, J. F.; LI, C. D.; LANCE, R. C. M.; INKERMAN, P. A.; HENRY, R.

J. Molecular basis of barley quality. Australian Journal of Agricultural Research, v. 54, p.
1081-1101, 2003.

64



FOX, G. P. Biochemical and molecular evaluation of quality for malt and feed barley.
2008. 179 f. PhD thesis. Southern Cross University. Lismore, Australia, 2008.

FOX, G. P. Chemical composition in barley grains and malt quality. In: ZHANG, G.; LI, C.
(Ed.). Genetics and improvement of barley malt quality. Dordrecht: Springer; Hangzhou:
Zhejiang University Press, 2009. p. 63-98.

FRANKEL, O. H.; BENNETT, E. Genetic resources: introduction. In: FRANKEL, O. H.;
BENNETT, E. (Ed.). Genetic resources in plants: their exploration and conservation.
Oxford, Blackwell, 1970. p. 7-17.

FRANKEL, O. H.; BROWN, A. H. D. Plant genetic resources today: a critical appraisal; In:
HOLDEN, J. H. W.; WILLIAMS, J. T. (Ed.). Crop genetic resources: conservation and
evaluation. London: George Allen & Unwin Ltd. 1984. p. 249-257.

FRANKEL, O. H.; SOULE, M. E. Conservation and evolution. Cambridge: Cambridge
University Press, 1981. 327 p.

FREY, K. J. Inheritance and heritability of heading date in barley. Agronomy Journal, v. 46,
p. 226-228, 1954.

FUKUDA, K.; SAITO, W.; ARAI S.; AIDA, Y. Production of a novel proanthocyanidin-free
barley line with high quality. Production of a Novel Proanthocyanidin-free Barley Line, v.
105, n. 3, p. 179-183, 1999.

GALLANT, D. J.; MONREDON, F. de; BOUCHET, B.; TACON, P.; DELORT-LAVAL, J.
Cytochemical study of intact and processed barley grain: options méditerranéennes — série
seminaires. New Trends in Barley Quality for Malting and Feeding, n. 20, p. 31-34, 1991.

GENC, H.; OZDEMIR, M.; DEMIRBAS, A. Analysis of mixed-linked (1-3), (1-4)-B-D-
glucans in cereals grains from Turkey. Food Chemistry, v. 73, n. 2, p. 221-224, 2001.

GILES, R. J. The frequency of natural cross-fertilisation in sequential sowings of winter
barley. Euphytica, v. 43, 1989, p. 125-134.

GOBLIRSCH, C. A.; HORSLEY, R. D.; SCHWARZ, P. B. A strategy to breed low-protein
barley with acceptable kernel color. Crop Science, v. 36, p. 41-44, 1996.

GRAFIUS, J. E.; NELSON, W. L.; DIRKS, V. A. The heritability of yield in barley as
measured by early generation hulked progenies. Agronomy Journal, v. 44, p. 253-257, 1952.

GRAUSGRUBER, H.; BOINTNER, H.; TUMPOLD, R.; RUCKENBAUER, P. Genetic
improvement of agronomic and qualitative traits of spring barley. Plant Breeding, v. 121, p.
411-416, 2002.

GUASMI, F.; ELFALLEH, W.; HANNACHI, H.; FERES, K.; TOUIL, L.; MARZOUGUI,
N.; TRIKI, T.; FERCHICHI, A. The use of ISSR and RAPD markers for genetic diversity
among South Tunisian barley. International Scholarly Research Network Agronomy, v.
2012, 2012. Disponivel em: <http://www.isrn.com/journals/agronomy/2012/952196/>.
Acesso em: 22 fev. 2012.

65



GUERRA, A. F. Tensdo de dgua no solo: efeito sobre a produtividade e qualidade dos graos
de cevada. Pesquisa Agropecuaria Brasileira, v. 30, n. 2, p. 245-254, 1995.

GUT, M.; BICHONSKI, A.; WEGRZYN, S. Heritability, variation and relationship between
frost resistance of winter barley and some of its characters. Electronic Journal of Polish
Agricultural Universities, V. 7, n. 1, 2004. Disponivel em:
http://www.ejpau.media.pl/volume7/issuel/agronomy/art-02.html, 2004. Acesso em: 02 mai.
2011.

HALLAUER, A. R.; MIRANDA FILHO, J. B. Quantitative genetics in maize breeding.
Ames: lowa State University, 1981. 468 p.

HANSON, W. D. Theoretical distribution of the initial linkage block lengths intact in the
gametes of a population intermated for n-generations. Genetics, v. 44, n. 5, p. 839-846, 1959.

HARIDASAN, H. Solos do Distrito Federal. In: PINTO, M. N. (Ed.). Cerrado. 2. ed.
Brasilia, DF: Universidade de Brasilia, 1993. p. 321-44.

HARLAN, J. R. On the origin of barley. In: Barley: origin, botany, culture, winterhardiness,
genetics, utilization and pests. [s.L.: s.n.]: 1979. USDA-ARS Agricultural Handbookn 338. p.
9-31.

HAYES, P. M.; LIU, B. H.; KNAPP, S. J; CHEN, F.; JONES, B.; BLAKE, T
FRANCKOWIAK, J.; RASMUSSON, D.; SORELLS, M.; ULLRICH, S. E.; WESENBERG,
D.; KLEINHOFS, A. Quantitative trait locus effects and environmental interaction in a
sample of North American barley germplasm. Theoretical and Applied Genetics, v. 87, n. 1,
p- 392-401, 1993.

HENDERSON, C. R. Applications of linear models in animal breeding. Guelph:
University of Guelph, 1984. 462 p.

HENRY, R. J. Genetic and Environmental Variation in the Pentosan and 3-glucan Contents of
Barley, and Their Relation to Malting Quality. Journal Cereal Science, v. 4, n. 3, 269-277,
1986.

HORSLEY, R. D.; SCHWARZ P. B.; HAMMOND, J. J. Genetic diversity in malt quality of
North American six-rowed spring barley. Crop Science, v. 35, n. 1, p. 113-118, 1995.

HOSENEY, R. C. Principles of cereal science and technology. 2nd. ed. St Paul: American
Association of Cereal Chemists, 1994. 378 p.

HOU, Y. C.; YAN, Z. H.; WEI, Y. M.; ZHENG, Y. L. Genetic diversity in barley from west
China based on RAPD and ISSR analysis. Barley Genetics Newsletter, v. 35, p. 9-22, 2005.

HULLI, D. M. Molecular versus morphological approaches to systematics. Annual Review
Ecology and Systematics, v. 18, p. 23-42, 1987.

IBAMA, 2011. Ecossistemas brasileiros. Cerrado. Disponivel em:
<http://www.ibama.gov.br/ecossistemas/cerrado.htm>. Acesso em: 02 fev. 2011.

66



IBGE, 2004. Mapa de biomas do Brasil: primeira aproximagao. Rio de Janeiro: IBGE, 2004.
Escala 1: 5.000.000. Disponivel em: http://mapas.ibge.gov.br/biomas2/viewer.htm. Acesso
em: 02 fev. 2009.

IGARTUA, E.; GRACIA, M. P.; LASA, J. M.; MEDINA, B.; MOLINA-CANO, J. L.;
MONTOYA, J. L.; ROMAGOSA, I. The Spanish barley core collection. Genetic Resources
and Crop Evolution, v. 45, p. 475-481, 1998.

INDICADORES DA AGROPECUARIA. Brasilia: CONAB, v. 21, n. 02, fev. 2012. p. 64.
Disponivel em: <
http://www.conab.gov.br/OlalaCMS/uploads/arquivos/12_02 24 17 45 12 ia- fevl2.pdf >.
Acesso em: 28 fev. 2012.

JACQUARD, A. Heritability: one word, three concepts. Biometrics, v. 39, n. 2, p. 465-477,
1983.

JALATA, Z.; AYANA, A.; ZELEKE, R. Variability, heritability and genetic advance for
some yield and yield related traits in ethiopian barley (Hordeum vulgare L.) landraces and
crosses. International Journal of Plant Breeding and Genetics, v. 5, n. 1, p. 44-52, 2011.

JARADAT, A. A.; SHAHID, M.; AL-MASKRI, A. Y. Biomass production potential in the
Batini barley landrace from Oman. Journal of Food, Agriculture & Environment, v. 3, n.
2, p. 249-253, 2005.

JIN, X.; CAI S.; HAN, Y.; WANG, J.; WEI, K.; ZHANG, G. Genetic variants of HvGIb1 in
Tibetan annual wild barley and cultivated barley and their correlation with malt quality.
Journal of Cereal Science, v. 53, n. 1, p. 59-64, 2011.

JOHNSON, H. W.; ROBINSON, H. F.; COMSTOCK, R. E. Genotypic and phenotypic
correlations in soybeans and their implications in selection. Agronomy Journal, v. 47, n. 10,
p. 477-483, 1955.

JOHNSON, R. A.; WICHERN, D. W. Applied multivariate statistical analysis. Englewood
Cliffs: Prentice-Hall, 1982. 594 p.

KACZMAREK, J.; ADAMSKI, T.; SURMA, M.; JEZOWSKI, S.; LESNIEWSKA-
FRTCZAK, M. Genotype-environment interaction of barley double haploids with regard to
malting quality. Plant Breeding, v. 118, p. 243-247, 1999.

KACZMAREK, Z.; SURMA, M.; ADAMSKI, T.; JEZOWSKI, S.; MADAJEWSKI, R;
KRYSTKOWIAK, K.; KUCZYNSKA, A. Interaction of gene effects with environments for

malting quality of barley doubled haploids. Journal of Applied Genetics, v. 43, n. 1, p. 33-
42,2002.

KARIM, K.; RAWDA, A.; HATEM, C. Genetic diversity in barley genetic diversity in local
Tunisian barley based on RAPD and SSR analysis. Biological Diversity and
Conservation2/1. p. 27-35, 2009.

KARIM, K.; RAWDA, A.; HATEM, C. M.; M’'BAREK, B. N. RAPD markers and morpho-

physiological characterization of some Tunisian Barley ecotypes. Biological Diversity and
Conservation, v. 3/2, p. 1-11, 2010.

67



KARP, A.; SEBERG, O.; BUIATTI, M. Molecular techniques in the assessment of botanical
diversity. Annals of Botany, v. 7, p. 143-149, 1996.

KER, J. C.; PEREIRA, N. R.; CARVALHO JUNIOR, W. de; CARVALHO FILHO, A. de.
Cerrado: solos, aptiddo e potencialidade agricola. In: SIMPOSIO SOBRE MANEJO E
CONSERVACAO DO SOLO NO CERRADO, Goiania, 1992. Anais... Campinas: Fundagio
Cargill, 1992. p. 1-31. Coord. por C. V. Costae L. C. V. Borges.

KHALIQ, I.; PARVEEN, N.; CHOWDHRY, M. A. Correlation and path coefficient analyses
in bread wheat. International Journal of Agriculture & Biology, v. 6, n. 4, p. 633-635,
2004.

KNUPFFER, H.; HINTUM, Th. J. L. van. Summarised diversity: the barley core collection.
In: BOTHMER, R. von.; HINTUM, Th. J. L. van.; KNUPFFER, H.; SATO, K. (Ed.).
Diversity in barley (Hordeum vulgare). Amsterdam: Elsevier, 2003. p. 259-267.

KNUPFFER, H.; HINTUM, Th. J. L. van. The Barley core collection: an international effort.
In: HODGKIN, T.; BROWN, A. H. D.; HINTUM, Th. J. L. van.; MORALES, E. A. V.
MORALES (Ed.). Core collections of plant genetic resources. Wiley: Chichester, 1995. p.
171-178.

KOLE, P. C. Variability, correlation and regression analysis in third somaclonal generation of
barley. Barley Genetics Newsletter, v. 36, p. 44-47, 2006.

KOWALSKA, M.; BICHONSKI, A.; BUREK, J. Wartos¢ zagranicznych odmian jeczmienia
browarnego w warunkach Polski w poréwnaniu z odmianami i rodami hodowli krajowe;.
Biul. IHAR, n. 214, p. 115-127, 2000. Titulo e texto em polonés. Titulo equivalente: Quality
of foreign cultivars and lines of spring barley in conditions of Poland in comparison with
home-bread cultivars.

KROTH, M. A.; RAMELLA, M. S.; TAGLIARI, C.; FRANCISCO, A. Genetic similarity of
brazilian hull-less and malting barley varieties evaluated by RAPD markers. Scientia
Agricola, v. 62, n. 1, p. 36-39, 2005.

KUCZYNSKA, A.; MILCZARSKI, P.; SURMA, M.; MASOJZ, P.; ADAMSKI, T. Genetic
diversity among cultivars of spring barley revealed by random amplified polymorphic DNA
(RAPD). Journal of Applied Genetics, v. 42, n. 1, p. 43-48, 2001.

KUCZYNSKA, A.; SURMA, M.; KACZMAREK, Z.; ADAMSKI, T. Relationship between
phenotypic and genetic diversity of parental genotypes and the frequency of transgression
effects in barley (Hordeum vulgare L.). Plant Breeding, v. 126, p. 361-368, 2007.

KUMAR, S.; PRASAD, L. C. Variability and correlation studies in barley (Hordeum vulgare
L.). Research on Crops, v. 3, n. 2, p. 432-436, 2002.

LANDIM, P. M. B. Geologia Quantitativa: Introducdo a andlise estatistica de dados
geologicos multivariados. Rio Claro - SP, 2001. (Livro em CD ROM).

LAPITAN, N. L. V.; HESS, A.; COOPER, B.; BOTHA, A. M.; BADILLO, D.; IYER, H;

MENERT, J.; CLOSE, T.; WRIGHT, L.; HANNING, G.; TAHIR, M.; LAWRENCE, C.
Differentially expressed genes during malting and correlation with malting quality phenotypes

68



in barley (Hordeum vulgare L.). Theoretical and Applied Genetics, v. 118, p. 937-952,
20009.

LASA, J. M.; IGARTUA, E.; CIUDAD, F. J.; CODESAL, P.; GARCIA, E. V.; GRACIA, M.
P.; MEDINA, B.; ROMAGOSA, 1., MOLINA-CANO, J. L., MONTOYA, J. L.
Morphological and agronomical diversity patterns in the Spanish barley core collection.
Hereditas, v. 135, p. 217-225, 2001.

LAWN, R. J.; WILLIAMS, J. H. Limits imposed by climatological factors. In: FOOD
LEGUME IMPROVEMENT FOR ASIAN FARMING SYSTEMS, 1987, Camberra.

Proceedings. Camberra: Australian Centre for International Agricultural Research, 1987. p.
38-98.

LEFEBVRE, V.; GOFFINET, B.; CHAUVET, J. C.; CAROMEL, B.; SIGNORET, P.;
BRAND, R.; PALLOIX, A. Evaluation of genetic distances between pepper inbred lines for
cultivar protection purposes: comparison of AFLP, RAPD, and phenotypic data. Theoretical
and Applied Genetics, v. 102, n. 5, p. 741-750, 2001.

LL F.; GAN, S.; WENG, Q.; ZHAO, X.; HUANG, S.; LI, M.; CHENB, S.; WANG, Q.; SHI,
F. RAPD and morphological diversity among four populations of the tropical tree apecies

Paramichelia baillonii (Pierre) Hu in China. Forest Ecology and Management, v. 255, n. 5-
6, p. 1793-1801, 2008.

LIMA, J. E. F. W.; SANO, E. E.; SILVA, E. M. da; LOPES, T. S. S. Irrigacdo por pivo-
central no Cerrado: levantamento da area irrigada elaborado com base na analise de imagens
de satélite. Revista ITEM - Irrigacao e Tecnologia Moderna, n. 83/84, p. 38-44, 2009.

LINDEN, R. Técnicas de agrupamento. Revista de Sistemas de Informacao da FSMA, n. 4,
p. 18-36, 2009.

LIU, B. H. Statistical genomics: linkage, mapping and QTL analysis. Boca Raton: CRC
Press, 1998. 611 p.

LOPES, A. S. Solos sob “Cerrado”: caracteristicas, propriedades e manejo. Piracicaba:
Instituto da Potassa & Fosfato: Instituto Internacional da Potassa, 1983. 162 p.

LU, M. Q.; O'BRIEN, L.; STUART, I. M. Environmental and genetic variation for grain yield
and barley malting quality attributes. Australian Journal of Agricultural Research, v. 50, p.
1425-1434, 1999.

LUSH, J. L. Intra-sire correlations on regressions of offispring on dam as a method of
estimating heritability of characteristics. Journal of Animal Science, p. 293-301, 1940.

LUSK, L. T.; DUNCOMBE, G. R.; KAY, S. B.; NAVARRO, A.; RYDER, D. Barley, B-
glucan and beer foam stability. Journal of the American Society of Brewing Chemists, v.
59, p. 183-186, 2001.

MACEDQO, J. Os solos da regido dos Cerrados. In: ALVARES V. V. H.; FONTES, L. E. F;

FONTES, M. P. F. (Ed.). O solo nos grandes dominios morfoclimaticos do Brasil e o
desenvolvimento sustentado. Vicosa: SBCS/UFV, 1996. p. 135-155.

69



MACGREGOR, A. W. Malting and Brewing science: Challenges and opportunities. Journal
of the Institute of Brewing, v. 102, p. 97-102, 1996.

MALAVOLTA, E.; KLIEMANN, H. J. Desordens nutricionais no cerrado. Piracicaba:
POTAFOS, 1985. 136 p.

MALHOTRA, N. K. Pesquisa de Marketing: uma orientagdo aplicada. 3. ed. Porto Alegre,
Bookman, 720 p, 2001.

MANJUNATHA, T.; BISHT, I. S.; BHAT, K. V.; SINGH, B. P. Genetic diversity in barley
(Hordeum vulgare L. ssp. vulgare) landraces from Uttaranchal Himalaya of India. Genetic
Resources and Crop Evolution, v. 54, p. 55-65, 2007.

MANLY, B. J. F. Métodos estatisticos multivariados: uma introdugdo. 3. ed. Porto Alegre:
Bookman, 2008. 229 p.

MANNINEN, O. Genetic mapping of traits important in barley breeding. 2000. 53 f.
Dissertation Academic. University of Helsinki. Division of Genetics. Department of
Biosciences. Faculty of Science and Agricultural Research Centre of Finland. Plant
Production Research, Crops and Soil, Jokioinen. Disponivel em:
<http://ethesis.helsinki.fi/julkaisut/mat/bioti/vk/manninen/>. Acesso em: 14 ago. 2011.

MANZJUK, V. T.; BARSUKOV, P. N. Genetic studies of some quantitative characters of
barley. Barley Genetics Newsletter, v. 4, n. 2, p. 48-49, 1974. (Research notes.).

MARDIA, K. V.; KENT, J. T.; BIBBY, J. M. Multivariate analysis. London: Academic
Press, 1979. 512 p.

MARQUEZ-CEDILLO, L. A.; HAYES, P. M.; KLEINHOFS, A.; LEGGE, W. G.;
ROSSNAGEL, B. G.; SATO, K.; ULLRICH, S. E.; WESENBERG, D. M. QTL analysis of
agronomic traits in barley based on the doubled haploid progeny of two elite North American
cultivars representing different germplasm groups. Theoretical and Applied Genetics, v.
103, p. 625-637, 2001.

MATHER, D. E.; TINKER, N. A.; LABERGE, D. E.; EDNEY, M.; JONES, B. L;
ROSSNAGEL, B. G.; LEGGE, W. G.; BRIGGS, K. G.; IRVINE, R. B.; FALK, D. E.;
KASHA, K. J. Regions of the genome that affect grain and malt quality in a North American
two-row barley Cross. Crop Science, v. 37, p. 544-554, 1997.

MATSUI, K.; MANO, Y.; TAKETA, S.; KAWADA, N.; KOMATSUDA, T. Molecular
mapping of a fertility restoration locus (Rfml) for cytoplasmic male sterility in barley
(Hordeum vulgare L.). Theoretical and Applied Genetics, v. 102, p. 477-482, 2001.

MATUS, A.; HAYES, P. M. Canadian access to full text made available through the
Depository Services Program. Genome, v. 45, n. 6, p. 1095-1106, 2002.

McWILLIAM, J. R.; DILLON, J. L. Food legume crop improvement: progress and
constraints. In: FOOD LEGUME IMPROVEMENT FOR ASIAN FARMING SYSTEMS,
1987, Canberra. Proceedings. Canberra: Australian Centre for International Agricultural
Research, 1987. p. 23-33.

70


http://dsp-psd.pwgsc.gc.ca/NRC-CNR/faq_journals-e.html

MEI, L.; PING, J.; WANG, D.; ZHANG, Z.; LUO, S.; YANG, M.; QIAN, G. Malt genotypic
screening of polymorphism information content (PIC) of SSR markers based on physiological
traits in barley. Molecular Biology, v. 1, n. 1, p. 1-6, 2012.

MEYER, A. da S. Comparacio de coeficientes de similaridade usados em analises de
agrupamento com dados de marcadores moleculares dominantes. 2002. 106 p.
Dissertagdo (Mestrado). Universidade de Sao Paulo. Escola Superior de Agricultura “Luiz de
Queiroz”. Piracicaba, SP. 2002.

MILACH, S. C. K. Marcadores de DNA: aplicagdes no melhoramento de plantas. Porto
Alegre, 1998. 41 p.

MINELLA, E. Cevada brasileira: situacdes e perspectivas. Passo Fundo: Embrapa Trigo,
1999a. Comunicado Técnico Online, 23. Disponivel em:
<http://www.cnpt.embrapa.br/biblio/p _co023.htm>. Acesso em: 10 ago. 2010.

MINELLA, E. Demanda em alta, producao em baixa. A Granja, n. 738. p. 43-45, jun/2010.

MINELLA, E. Melhoramento de cevada. In: BOREM, A. (Ed.). Melhoramento de espécies
cultivadas. Vicosa: UFV, 1999b. p. 253-272.

MINELLA, E.; AMABILE, R. F.; GOTTI FILHO, E.; COSTAMILLAN, L. M.;
EICHELBERGER, L.; NASCIMENTO JUNIOR, A.; CHAVES, M. S.; SCAGLIUSI, S. M.
M. BRS Manduri: nova opg¢do varietal de cevada cervejeira para produgdo irrigada. In:
REUNIAO NACIONAL DE PESQUISA DE CEVADA, 28., 2011, Guarapuava. Anais...
Guarapuava: Fundacao Agraria de Pesquisa Agropecuaria, 2011. 1 CD-ROM.

MINELLA, E.; AMABILE, R. F.; GOTTI, E.; LIMA, M. 1. P. M.; COSTAMILAN, L. M.;
EICHELBERGER, L.; NASCIMENTO JUNIOR, A. do; CHAVES, M. S.; BRAMMER, S. P.
Cultivar de BRS Sampa. In: REUNIAO NACIONAL DE PESQUISA DE CEVADA, 27.,
2009, Passo Fundo. Anais... Passo Fundo: Embrapa Trigo, 2009. 1 CD-ROM.

MINELLA, E.; CIULLA, C.; OPPELT, D.; WOBETO, C.; NOVATZKI, M. Safra brasileira
de cevada: resultados 2006. In: REUNIAO NACIONAL DE PESQUISA DE CEVADA, 26.,
2007, Passo Fundo. Anais... Passo Fundo: Embrapa Trigo, 2007. p. 102-105.

MOHAMMADI, S. A.; PRASANNA, B. M. Analyses of genetic diversity in crop plants —
Salient statistics tools and considerations. Crop Science, v. 43, n. 4, p. 1235-1248, 2003.

MOLINA-CANO, J. L.; FRANCESCH, M.; PEREZ-VENDRELL, A. M.; RAMO, T,
VOLTAS, J.; BRUFAU, J. Genetic and environmental variation in malting and feed quality
of barley. Journal Cereal Science, v. 25, n. 1, p. 37-47, 1997.

MONTEIRO, V. A. Diversidade genética de acessos de cevada sob sistema de producio
irrigado no Cerrado do planalto central brasileiro. 2012. 136 p. Dissertagdo (Mestrado).
Universidade de Brasilia. Faculdade de Agronomia e Medicina Veterinaria. Brasilia, DF,
2012.

MOREAU, R. A. Barley Oil. Disponivel em: <
http://wyndmoor.arserrc.gov/Page/D8200/8221-a.pdf/>. Acesso em: 11 dez. 2012.

71



MOREIRA, J. A. N.; SANTOS, J. W. dos; OLIVEIRA, S. R. M. Abordagens e
metodologias para avaliacdo de germoplasma. Campina Grande: Embrapa-CNPA, 1994.
115p.

MULLIS, K.; FALOONA, F. Specific syntesis of DAN in vitro via polymerase catalysed
chain reaction. Methods Enzymology, v. 55, p. 335-350. 1987.

NADEL, D.; WEISS, E.; SIMCHONI, O.; TSATSKIN, A.; DANIN, A.; KISLEV, M. Stone
age hut in Israel yields world's Oldest evidence of bedding. Proceeding of the National
Academy of Science, v. 101, n. 17, p. 6821-6826, 2004.

NADZIAK, J.; KUDLA, M.; MALYSA, M. Ocena odmian jgczmienia o0zimego
zgromadzonych w Polskim Banku Genow. Biul. IHAR, n. 215, p. 39-57, 1994. Titulo e texto
em polonés e inglés. Titulo equivalente: Evaluation of winter barley cultivars collected in the
polish gene bank.

NARASIMHALU, P.; KONG, D.; CHOO, T. M.; FERGUSON, T.; THERRIEN, M. C.; HO,
K. M.; MAY, K. W.; JUI, P. Effects of environment and cultivar on total mixed-linkage [3-
glucan content in Eastern and Western Canadian barleys (Hordeum vulgare L.). Canadian
Journal of Plant Science, v. 75, p. 371-376, 1995.

NASS, L. L. Utilizagcdo de recursos genéticos vegetais no melhoramento. In: NASS, L. L.;
VALOIS, A. C. C; MELO, 1. S. de; VALADARES-INGLIS, M. C. (Ed.). Recursos
genéticos e melhoramento - plantas. Rondonopolis: Fundagao MT, 2001. p. 29-55.

NAVARRO, C.; CAVERS, S.; PAPPINEN, A.; TIGERSTEDT, P.; LOWE, A.; MERILA J.
Contrasting quantitative traits and neutral genetic markers for genetic resource assessment of
Mesoamerican Cedrela odorata. Silvae Genetica, v. 54, p. 281-292, 2005.

NAZARI, L.; PAKNIYAT, H. Genetic diversity of wild and cultivated barley genotypes
under drought stress using RAPD. Markers Biotechnology, v. 7, p. 745-750. 2008.

NEI, M.; LI, W. H. Mathematical model for studying genetic variation in terms of restriction
endonucleases. Proceedings of the National Academy of Science, v. 76, p. 5269-5273,
1979.

NEWMAN, C. W.; NEWMAN, R. K. A brief history of barley foods. Cereal Foods World,
v.51,n. 1, p. 4-7, 2006.

N’GORAN, J. A. K.; LAURENT, V.; RISTERUCCI, A. M.; LANAUD, C. Comparative
genetic diversity studies of Theobroma cacao L. using RFLP and RAPD markers. Heredity,
v. 73, p. 589-597, 1994.

NIMER, E. Climatologia do Brasil. Rio de Janeiro: IBGE, 1989. 422 p.

OGUSHI, K.; BARR, A. R.; TAKAHASHI, S.; ASAKURA, T.; TAKOI K.; ITO, K. Lofty
nijo: A high quality malting barley variety released from an australian-japanese collaboration.
Journal of the Institute of Brewing, v. 108, n. 1, p. 13-18, 2002a.

OGUSHI, K.; LIM, P.; BARR, A. R.; TAKAHASHI, S.; ASAKURA, T.; ITO, K. Japanese

barley meets Australia: quality performance of malting barley grown in different countries.
Journal of the Institute of Brewing, v. 108, n. 3, p. 303-309, 2002b.

72



OLSEN, O. A. Ultrastructure and genetics of the barley line hiproly. Hereditas, v. 77, p. 287-
302, 1974.

OSCARSSON, M.; ANDERSON, R.; SALOMONSSON, A. C.; AMAN, P. Chemical
composition of barley samples focusing on dietary fiber components. Journal of Cereal
Science, v. 24, p. 161-170, 1996.

OSTER, A. E. Barley. In: FEHR, W. R. (Ed.). Principles of cultivar development: crop
species. New York: MacMillan Publishing Company, 1987. 761 p.

PAKNIYAT, H.; NAMAYANDEH, A. Salt tolerance associations with RAPD markers in
Hoerdum vulgare L. and H. spontaneum C. Koch. Pakistan Journal of Biological Sciences,
v. 10, n. 8, p. 1317-1320, 2007.

PASSARELLA, V. S.; SAVIN, R.; ABELEDO, L. G.; SLAFER, G. A. Malting quality as
affected by barley breeding (1944—1998) in Argentina. Euphytica, v. 134, p. 161-167, 2003.

PASSARELLA, V. S.; SAVIN, R.; SLAFER, G. A. Breeding effects on sensitivity of barley
grain weight and quality to events of high temperature during grain filling. Euphytica, v. 141,
p. 41-48, 2005.

PELLECHIA, T. Wine: the 8,000-year-old story of the wine trade. New York: Thunder's
Mouth Press. 2006. 248 p.

PIASSI, M.; SILVA, M. A.; REGAZZI, A.J.; TORRES, R. de A.; SOARES, P. R.; TORRES
JUNIOR, R. A. de A. Estudo da divergéncia genética entre oito grupos de aves de postura, por
meio de técnicas de analise multivariada. Revista Brasileira de Zootecnia, v. 24, p. 715-727,
1995.

PIEPHO, H. P.; WILLIAMS, E. R. A comparison of experimental designs for selection in
breeding trials with nested treatment structure. Theoretical and Applied Genetics, v. 113, p.
1505-1515, 2006.

POEHLMAN, J. M.; SLEPER. D. A. Breeding field crops. 4th. ed. Ames: lowa State
University, 1995. 473 p.

POURMOHAMMAD, A.; MOGHADDAM, M.; KHOSROWSHAHLI, M.; MOHAMMADI,
S. A.; YOUSEFI, A. Study of genetic diversity by RAPD markers and identification of
informative markers for grain yield and its components in hulless barley genotypes. Seed and
Plant Improvement Journal, v. 26, n. 2, p. 253-267, 2010.

POWELL, W.; CALIAGARI, P. D. S.; SWANSTON, J. S.; JINKS, J. L. Genetic
investigations into B-glucan content in barley. Theoretical and Applied Genetics, v. 71, p.
461-466, 1985.

PROENCA, C.; OLIVEIRA, R. S.; SILVA, A. P. Flores e frutos do cerrado. Brasilia, DF:
UnB, 2002. 226 p.

PSOTA, V.; HARTMANN, J.; SEJKOROVA, S.; LOUCKOVA, T.; VEJRAZKA, K. 50

years of progress in quality of malting barley grown in the Czech Republic. Journal of the
Institute of Brewing, v. 115, n. 4, p. 279-291, 20009.

73



PU, Z. E.; HOU, Y. C.; XU, X. X.; YAN, Z. H.; WEI, Y. M.; LAN, X. J.; ZHENG, Y. L.
genetic diversity among barley populations from West China based on RAMP and RAPD
markers. Asian Journal of Plant Sciences, v. 8, p. 111-119, 2009.

QL J.; CHEN, J.; WANG, J.; WU, F.; CAO, L.; ZHANG, G. Protein and hordein fraction
content in barley seeds as affected by sowing date and their relations to malting quality.
Journal of Zhejiang University-Science B, v. 6, n. 11, p. 1069-1075, 2005.

RAMALHO, M. A. P.; FERREIRA, D. F.; OLIVEIRA, A. C. Experimentacio em genética
e melhoramento de plantas. Lavras: UFLA, 2000. 326 p.

RAMALHO, M. A. P.; SANTOS, J. B. dos; PINTO, C. B. Genética na agropecuaria. 4. ed.
Lavras: UFLA, 2008. 463 p.

RAMALHO, M. A. P.; SANTOS, J. B.; SANTA CECILIA, F. C.; ANDRADE, M. A. de.
Selecao de progénies no feijao "pintado" e estimativa dos parametros genéticos e fendtipicos.
Ciéncia e Pratica, v. 3, p. 51-57, 1979.

RAMALHO, M. A. P.; SANTOS, J. B. dos; ZIMMERMAN, M. J. de O. Genética
quantitativa em plantas autégamas: aplicagdes do melhoramento do feijoeiro. Goiania:
UFG, 1993. 271 p.

RANA, M. K.; SINGH, V. P.; BHAT, K. V. Assessment of genetic diversity in upland cotton
(Gossypium hirsutum L.) breeding lines by using amplified fragment length polymorphism
(AFLP) markers and morphological characteristics. Genetic Resources and Crop Evolution,
v. 52, n. 8, p. 989-997, 2005.

RAO, C. R. Advanced statistical methods in biometric research. New York: John Wiley,
390 p. 1952.

RASMUSSON, D. C. Learning about Barley Breeding. In: VIVAR, H. E.; MCNAB, A. (Ed.).
Breeding barley in the new millennium: proceedings of an International Symposium.
Mexico, DF: CIMMYT, 2001. p. 1-6.

RASMUSSON, D. C.; PHILLIPS, R. L. Plant breeding progress and gene diversity from de
novo variation and elevated epistasis. Crop Science, v. 37, p. 303-310, 1997.

REGAZZI, A. J. INF 766 - Analise multivariada. Vicosa: Universidade Federal de Vigosa,
Centro de Ciéncias Exatas e Tecnologicas. Departamento de Informatica, 2001. 166 p.
Apostila de disciplina.

REID, D. A.; WIEBE, G. A. Taxonomy, botany, classification, and world collection. In:
Barley: origin, botany, culture, winterhardiness, genetics, utilization and pests. [s.L: s.n.]:
1979. USDA-ARS Agricultural Handbookn 338. p. 61-84.

REINOLD, M. R. O processo de elabora¢ao do mosto. Sao Paulo: Aden, 1995. 47 p.

RESENDE, M. D. V. de. Genética biométrica e estatistica no melhoramento de plantas
perenes. Brasilia, DF: Embrapa Informagao Tecnologica, 2002. 975 p.

RESENDE, M. D. V. de; DUARTE, J. B. Precisdo e controle de qualidade em experimentos
de avaliagdo de cultivares. Pesquisa Agropecuaria Tropical, v. 37, n. 3, p. 182-194, 2007.

74


http://ascidatabase.com/author.php?author=Z.E.&last=Pu
http://ascidatabase.com/author.php?author=Y.C.&last=Hou
http://ascidatabase.com/author.php?author=X.X.&last=Xu
http://ascidatabase.com/author.php?author=Z.H.&last=Yan
http://ascidatabase.com/author.php?author=Y.M.&last=Wei
http://ascidatabase.com/author.php?author=X.J.&last=Lan
http://ascidatabase.com/author.php?author=Y.L.&last=Zheng

RESENDE, M.; CURI, N.; REZENDE, S. B. de; CORREA, G. F. Pedologia: base para
distingdo de ambientes. 4. ed. Vicosa, MG: NEPUT, 2002. 338 p.

RIBEIRO, J. F.; WALTER, B. M. T. Fitofisionomias do Bioma Cerrado. In: SANO, S. M.;
ALMEIDA, S. P. (Ed.). Cerrado: ambiente e flora. Planaltina, DF: Embrapa Cerrados, 1998.
p. 87-166.

RIBOLDI, J. Anadlise de agrupamento “cluster analysis” e suas aplicacdes. Piracicaba, SP:
ESALQ, 1986. 33 p.

ROBINSON, H. F.; COCKERHAM, C. C. Estimacion y significado de los parametros
genéticos. Fitotecnia LatinoAmericana, v. 2, p. 23-38, 1965.

ROBINSON, P. Heritability: a second look. In. HANSON, W. D.; ROBINSON, H. F. (Ed.).
Statistical genetics and plant breeding. Washington: NAS-NCR, 1963. p. 609-614.

ROCHA, G. L. da. Introducdo e selecdo de leguminosas forrageiras tropicais. In:
SEMINARIO SOBRE METODOLOGIA E PLANEJAMENTO DE PESQUISA COM
LEGUMINOSAS TROPICAIS, 1970, Rio de Janeiro. Anais... Rio de Janeiro: IPEACS,
1971. p. 169-180.

ROHLF, F. J.; WOOTEN, M. C. Evaluation of the restricted maximum-likelihood method for
estimating phylogenetic trees using simulated allele-frequency data. Evolution, v. 42, n. 3, p.
581-595, 1988.

ROSSETTI, M. L. R. A célula e seus constituintes moleculares. In: ZAHA, A.; FERREIRA,
H. B.; PASSAGLIA, L. M. P. (Ed.). Biologia molecular basica. 3. ed. Porto Alegre. Mercado
Aberto, 2003. p. 13-35.

ROSSMANN, H. Estimativas de parametros genéticos e fenotipicos de uma populac¢ao de
soja avaliada em quatro anos. 2001. 91 p. Dissertagao (Mestrado). Universidade de Sao
Paulo. Escola Superior de Agricultura “Luiz de Queiroz”. Piracicaba, SP. 2001.

RUTGER, J. N.; SCHALLER, C. W.; DICKSON, A. D.; WILLIAMS, J. C. Variation and
covariation in agronomic and malting quality characters in barley: I. heritability estimates.
Crop Science, v. 6, p. 231-234, 1966.

SADOSKY, P.; SCHWARZ, P. B. Effect of arabinoxylans, beta-glucans, and dextrins on the
viscosity and membrane filterability of a beer model solution. Journal of the American
Society of Brewing Chemists, v. 60, p. 153-162, 2002.

SANTOS, J.; VENCOVSKY, R. Correlacdo fenotipica e genética entre alguns caracteres
agrondmicos do feijoeiro (Phaseolus vulgaris L.). Ciéncia e Pratica, v. 10, n. 3, p. 265-272,
1986.

SARKAR, B.; VERMA, R. P. S.; MISHRA, B. Genetic diversity for malting quality in barley
(Hordeum vulgare L.). Indian Journal of Agricultural Sciences, v. 68, n. 2, p. 163-170,
2008.

SAVIN, R.; STONE, P. J.; NICOLAS, M. E.; WARDLAW, 1. F. Grain growth and malting

quality of barley 2: effects of temperature regime before heat stress. Australian Journal of
Agricultural Research, v. 48, p. 625-634, 1997.

75



SAYD, R. M. Estimac¢ido de parametros genéticos de caracteristicas malteiras de cevada
(Hordeum vulgare 1.) irrigada no Cerrado. 2011. 44 f Monografia (Graduacdo).
Universidade de Brasilia / Faculdade de Agronomia e Medicina Veterinaria, Brasilia, DF.

SCARIOT, A.; SOUSA-SILVA, J. C.; FELFILI, J. M. (Org.). Cerrado: ecologia,
biodiversidade e conservagao. Brasilia, DF: Ministério do Meio Ambiente, 2005. 439 p.

SELBACH, A.; CAVALLI-MOLINA, S. RAPD characterization of brazilian barley
(Hordeum vulgare ssp vulgare) varieties. Euphytica, v. 111, p. 127-135, 2000.

SETOTAW, T. A.; DIAS, L. A. dos S.; MISSIO, R. F. Genetic divergence among barley
accessions from Ethiopia. Crop Breeding and Applied Biotechnology, v. 10, p. 116-123,
2010.

SHAKHATREH, Y.; HADDAD, N.; ALRABABAH, M.; GRANDO, S.; CECCARELLI, S.
Phenotypic diversity in wild barley (Hordeum vulgare L. ssp. spontaneum (C. Koch) Thell.)
accessions collected in Jordan. Genetic Resources and Crop Evolution, v. 57, p. 131-146,
2010.

SHEKHAWAT, U. S.; PRAKASH, V.; SINGHANIA, D. L. Genetic divergence in barley
(Hordeum vulgare L.). Indian Journal of Agricultural Research, v. 35, n. 2, p. 121-123,
2001.

SHELBOURNE, C. Genotype environment interaction: its study and its implications in forest
tree improvement. In: [TUFRO GENETIC SABRAO JOINT SYMPOSIA, 1972, Tokyo.
Proceedings. Tokyo: [s.n.], 1972. p. 1-27.

SHOUFU, X.; WEN, F.; RUNSHENG, J. Correlation analysis of several quantitative
characters of barley. Barley Newsletter Genetic, v. 27, 1996. Disponivel em:
<http://wheat.pw.usda.gov/ggpages/bgn/27/xfltxt.html>. Acesso em: 02 mai. 2011.

SILVA, A. R.; ANDRADE, J. M. V. A cultura de cevada na estagdao seca com irrigagdo nos
Cerrados do DF. Pesquisa Agropecuaria Brasileira, v. 4, n. 3, p. 305-316, 1985.

SILVA, C. L. Fungos e micotoxinas em graos armazenados. Disponivel em: <
http://www.agais.com/fungos.htm>. Acesso em: 07 jun. 2008.

SILVA, D. B. da; GUERRA, A. F.; MINELLA, E.; ARIAS, G. BRS 180: cevada cervejeira
para cultivo irrigado no Cerrado. Pesquisa Agropecuaria Brasileira, v. 35, n. 8, p. 1689-
1694, 2000.

SILVA, G. O.; PEREIRA, A. S.; SOUZA, V. Q.; CASTRO, C. M.; CARFALHO, F. L. F. C;
VIEIRA, E. A. Distancias genéticas entre gendtipos de batata a partir de dados morfologicos,
moleculares e genealdgicos. Semina: Ciéncia Agrarias, v. 30, s. 1, p. 983-992, 2009.

SIMPSON, M. J. A.; WITHERS, L. A. Characterization of plant genetic resources using
isozyme electrophoresis: a guide to the literature. Rome: IBPGR, 1986. 102 p.

SIPAHI, H.; AKAR, T.; YILDIZ, M. A.; SAYIM, 1. Determination of genetic variation and

relationship in turkish barley cultivars by hordein and RAPD markers. Turkish Journal of
Field Crops, v. 15, n. 2, p. 108-113, 2010.

76



SKROCH, P.; TIVANG, J.; NIENHUIS, J. Analysis of genetic relationships using RAPD
marker data. In: SYMPOSIUM ON APPLICATIONS OF RAPD TECHNOLOGY TO
PLANT BREEDING, 1. 1992, Minneapolis. Proceedings. Minneapolis: Crop Science
Society of America/American Society for Horticultural Science/American Genetic
Association, 1992. p. 26-30.

SMITH, A.; CULLIS, B.; THOMPSON, R. Analyzing variety by environment data using
multiplicative mixed models and adjustments for spatial field trend. Biometrics, v. 57, n. 4, p.
1138-1147, 2001.

SMITH, C. W. Crop production: evolution, history and tecnology. Department of Soil &
Crop Science. Texas A&M University. 1995. p. 174-219.

SNEATH, P. H. A.; SOKAL, R. R. Numerical taxonomy: The principles and practice of
numerical classification. San Francisco: W. H. Freeman, 1973. 573 p.

SOKAL, R. R. Spatial data analysis and historical processes. In: DIDAY, E.; ESCOUFIER,
Y.; LEBART, L.; PAGES, J.; SCHERKTMAN, Y.; TOMASSONE, R. (Ed.). Data analysis
and informatics I'V. Holland: Science Publishers, 1986. p. 29-43.

SOKAL, R. R.; ROHLF, F. J. The comparison of dendrograms by objective methods.
Taxonomy, v. 11, p. 30-40, 1962.

SOLEIMANI, V. D.; BAUM, B. R.; JOHNSON, D. A. Genetic diversity among barley
cultivars assessed by sequence-specific amplification polymorphism. Theoretical and
Applied Genetics, v. 110, n. 7, p. 1290-1300, 2005.

SOUSA, D. M. G. de; RITCHEY, K. D. Acidez do solo e sua correcdo. In: SIMPOSIO
SOBRE O CERRADO, 6., Savanas, 1982. Alimento e energia. Planaltina, DF: EMBRAPA-
CPAC, 1988. p. 15-32.

SOUSA, T. C. R. de. Commodities Agricolas ¢ Valoragao Socioambiental: demandas para a
pesquisa. In: FALEIRO, F. G.; FARIAS NETO, A. L. (Ed.). Savanas: demandas para
pesquisa. Planaltina, DF: Embrapa Cerrados, 2009. p. 79-88.

SPIEL, G. Current and future trends in barley quality requirements. Disponivel em:
<http://www.cdesign.com.au/proceedings_abts1999/papers/Gary Spiel.pdf>. Acesso em: 28
ago. 2010.

STARLING, T. M. Barley. In: FEHR, W. R.; HADLEY, H. H. (Ed.). Hybridization of crop
plants. Madison: American Society of Agronomy; Crop Science Society of America, 1980. p.
189-193.

STEEL, R. G. D.; TORRIE, J. H. Principles and procedures of statistics a biometrical
approach. 2 nd. ed. New York: McGraw-Hill Publishing, 1980. 633 p.

STORCK. L.; CARGNELUTTI FILHO, A.; LUCIO, A. D.; MISSIO, E. L.; RUBIN, S. de A.
L. Avaliacdo da precisdo experimental em ensaios de competi¢do de cultivares de soja.

Ciéncia e Agrotecnologia, v. 34, n. 3, p. 572-578, 2010.

SWANSTON, J. S. Waxy starch barley genotypes with reduced, p-glucan contents. Cereal
Chemistry, v. 74, p. 452-455, 1997.

71



SWANSTON, J. S.; ELLIS, R. P. Differences in malting performance between barleys grown
in Spain and Scotland. Journal of the Institute of Brewing, v. 101, n. 4, p. 261-265, 1995.

TAMM, U. The variation of agronomic characteristics of European malting barley varieties.
Agronomy Research, v. 1, p. 99-103, 2003.

TANYOLAC, B. Inter-simple sequence repeat (ISSR) and RAPD variation among wild
barley (Hordeum vulgare subsp. spontaneum) populations from west Turkey. Genetic
Resources and Crop Evolution, v. 50, p. 611-614, 2003.

THERRIEN, M. C. Estimates of heritability of major malting quality traits in canadian barley.
Barley Genetics Newsletter, v. 36, p. 10-11, 2006.

TINKER, N. A.; FORTIN, M. G.; MATHER, D. E. Random amplified polymorphic DNA
and pedigree relationship in spring barley. Theoretical and Applied Genetics, v. 85, p. 976-
984, 1993.

TINKER, N. A.; MATHER, D. E.; ROSSNAGEL, B. G.; KASHA, K. J.; KLEINHOFS, A.;
HAYES, P. M.; FALK, D. E.; FERGUSON, T.; SHUGAR, L. P.; LEGGE, W. G.; IRVINE,
R. B.; CHOO, T. M.; BRIGGS, K. G.; ULLRICH, S. E.; FRANCKOWIAK, J. D.; BLAKE,
T. K.; GRAF, R. J.; DOFING, S. M.; SAGHAI MAROOF, M. A.; SCOLES, G. J,;
HOFFMAN, D.; DAHLEEN, L. S.; KILIAN, A.; CHEN, F.; BIYASHEV, R. M.; KUDRNA,
D. A.; STEFFENSON, B. J. Regions of the genome that affect agronomic performance in
two-row barley. Crop Science, v. 36, n. 4, p. 1053-1062, 1996.

TODOROVSKA, E.; TRIFONOVA, A.; ATANASSOV, A. Genetic diversity among elite
Bulgarian barley varieties evaluated by RFLP and RAPD markers. Euphytica, v. 129, p. 325-
336, 2003.

TSUCHIYA, Y.; ARAKI, S.; SAHARA, H.; TAKASHIO, M.; KOSHINO, S. Identification
of malting barley varieties by genome analysis. Journal of Fermentation and
Bioengineering, v. 79, p. 429-432, 1995.

UFRGS, 2012a. Caracteristicas Bioquimicas. Disponivel em:
<http://www.ufrgs.br/Alimentus/feira/mpcerea/cevada%?20cervejeira/t%20bioqui.htm>.
Acesso em: 29 mar. 2012.

VALLS, J. F. M. Caracterizagdo de recursos genéticos vegetais. In: NASS, L. L. (Ed.).
Recursos genéticos vegetais. Brasilia, DF: Embrapa Recursos Genéticos e Biotecnologia,
2007. p. 281-305.

VALOIS, A. C. C. Genética aplicada a recursos fitogenéticos. Brasilia, DF: UNEB, 1998.
318 p.

VANHALA, T. K.; RIJN, C. P. E. van.; BUNTIJER, J.; STAM, P.; NEVO, E.; POORTER,
H.; EEUWIIK, F. A. van. Environmental, phenotypic and genetic variation of wild barley
(Hordeum spontaneum) from Israel. Euphytica, v. 137, p. 297-309, 2004.

VENCOVSKY, R. Alguns aspectos tedricos e aplicados a cruzamentos dialélicos de

variedades. 1970. 112 p. Tese (Livre Docente). Universidade de Sao Paulo. Escola Superior
de Agricultura “Luiz de Queiroz”. Piracicaba, SP. 1970.

78



VENCOVSKY, R.; BARRIGA, P. Genética biométrica no fitomelhoramento. Ribeirdao
Preto: Sociedade Brasileira de Genética, 1992. 496 p.

VERMA, R. P. S.; SARKAR, B. Diversity for malting quality in barley (Hordeum vulgare)
varieties released in India. Indian Journal of Agricultural Sciences, v. 80, n. 6, p. 493-500,
2010.

VETELAINEN, M.; GAMMELGARD, E.; VALKONEN, J. P. T. Diversity of Nordic
landrace potatoes (Solanum tuberosum L.) revealed by AFLPs and morphological characters.
Genetic Resources and Crop Evolution, v. 52, p. 999-1010, 2005.

VICINI, L. Analise multivariada da teoria a pratica. 2005. 215 f Monografia
(Especializacao) - Universidade Federal de Santa Maria, Santa Maria.

WALKER, A. R. P. Does the dietary fiber hipothesis really "work"? Cereal Foods World, v.
38, n. 3, p. 128-134, 1993.

WANG, J. M.; ZHANG, G. P. B-glucans and Arabinoxylans. In: ZHANG, G.; LI, C. (Ed.).
Genetics and improvement of barley malt quality. Dordrecht: Springer; Hangzhou:
Zhejiang University Press, 2009. p. 113-142.

WELSH, J.; MC CLELLAND, M. Fingerprinting genomes using PCR with arbitrary primers.
Nucleic Acids Research, v. 18, p. 7213-7218. 1990.

WETZEL, M. M. V. S.; FERREIRA, F. R. Sistema de curadorias de germoplasma. In: NASS,
L. L. (Ed.). Recursos genéticos vegetais. Brasilia, DF: Embrapa Recursos Genéticos e
Biotecnologia, 2007. p. 858.

WIEBE, G. A. Introduction of barley into the new world. In: Barley: origin, botany, culture,
winterhardiness, genetics, utilization and pests. [s.l.: s.n.]: 1979. USDA-ARS Agricultural
Handbook n° 338. p. 2-8.

WIKIPEDIA. Heritability. Disponivel em: < http://en.wikipedia.org/wiki/Heritability>.
Acesso em: 29 jan. 2012a.

WIKIPEDIA. UPGMA. Disponivel em: <http://en.wikipedia.org/wikiyUPGMA>. Acesso em:
29 jan. 2012b.

WILLIAMS, J. K. G.; KUBELI, K. J.; LIVAK, K. J.; RAFALSKI, J. A.; TINGEY, S. V.
DNA polymorphisms amplified by arbitrary primers are useful as genetic markers. Nucleic
Acids Research, v. 18, p. 6531-6535, 1990.

WRIGHT, L. Malting barley for new millennium. In: VIVAR, H. E.; MCNAB, A. (Ed.).
Breeding barley in the new millennium: proceedings of an International Symposium.
Mexico, DF: CIMMYT, 2001.p. 28-33.

WYCH, R. D.; RASMUSSON, D. C. Genetic improvement in malting barley cultivars since
1920. Crop Science, v. 23, p. 1037-1040, 1983.

YALCIN, E.; CELIK, S.; AKAR, T.; SAYIM, I.; KOKSEL, H. Effects of genotype and
environment on f-glucan and dietary fiber contents of hull-less barley grown in Turkey. Food

Chemistry, v. 101, p. 171-176, 2007.

79



YU, Z.; LI-QIONG, L.; HUAN, L.; JIE, B.; MAN-YE, Y.; CHEN, M.; YING-FAN, C.;
XIAO-LIN, Q.; FANG, C. RAPD markers in diversity detection and variety identification of
Tibetan Hulless Barley. Plant Molecular Biology Report, v. 20, p. 369-377, 2002.

ZAKOVA, M.; BENKOVA, M. Characterization of spring barley accessions based on
multivariate analysis. Communications in Biometry and Crop Science, v. 1, n. 2, p. 124-
134, 2006.

ZHANG, G.; CHEN, J.; WANG, J.; DING, S. Cultivar and environmental effects on (1—3,
1—4)-B-D-glucan and protein content in malting barley. Journal of Cereal Science, v. 34, n.
3, p- 295-301, 2001.

ZHOU, M. Barley Production and Consumption: World Barley Production. In: ZHANG, G.;
LI, C. (Ed.). Genetics and improvement of barley malt quality. Dordrecht: Springer;
Hangzhou: Zhejiang University Press, 2009. p. 1-16.

ZOHARY, D.; HOPF, M. Domestication of plants in the old world: the origin and spread of

cultivated plants in West Asia, Europe and the Nile Valley. 3rd. ed. Oxford: Oxford
University Press, 2001. 328 p.

80



CAPITULO1

VARIABILIDADE GENETICA DE ACESSOS ELITE DE CEVADA PARA
SISTEMAS IRRIGADOS NO CERRADO COM BASE EM MARCADORES RAPD

GENETIC VARIABILITY OF ELITE BARLEY GENOTYPES FOR BRAZILIAN
SAVANNA IRRIGATED SYSTEMS BASED ON RAPD MARKERS

81



VARIABILIDADE GENETICA DE ACESSOS ELITE DE CEVADA PARA
SISTEMAS IRRIGADOS NO CERRADO COM BASE EM MARCADORES RAPD

1.1 RESUMO

O objetivo deste trabalho foi caracterizar e quantificar a variabilidade genética de 39
acessos de cevada elite da colecdo de trabalho de cevada da Embrapa Cerrados, utilizando
marcadores moleculares RAPD. Foram usados 15 iniciadores decimeros para a obtengdo dos
marcadores RAPD, que foram convertidos em uma matriz de dados bindarios, a partir da qual
foram estimadas as dissimilaridades genéticas entre os diferentes acessos e realizadas analises
de agrupamento. Foram obtidos 160 marcadores RAPD, dos quais 141 (88,12%) qualificados
de polimorficos. As distancias genéticas variaram de 0,049 a 0,337, entre os acessos de
cevada. A analise de agrupamento e de dispersdo grafica mostrou uma tendéncia de
agrupamento entre os gendtipos mexicanos € americanos. Outra tendéncia de agrupamento foi
encontrada, igualmente, entre os genotipos de seis fileiras de graos. Acessos desenvolvidos e
utilizados no Brasil, bem como os gendtipos provenientes da Alemanha, Inglaterra e Australia
tétm demonstrado a maior divergéncia genética entre si, sendo considerados opgoes

interessantes para aumentar a base genética dos programas de melhoramento.

Palavras-chave: Hordeum vulgare L., diversidade genética, marcador molecular, recursos

genéticos.
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GENETIC VARIABILITY OF ELITE BARLEY GENOTYPES FOR BRAZILIAN
SAVANNA IRRIGATED SYSTEMS BASED ON RAPD MARKERS

1.2 ABSTRACT

The objective of this work was to characterize and quantify the genetic variability of
39 barley elite genotypes from a Brazilian working collection belonging to Embrapa, using
RAPD molecular markers. Genomic DNA samples were extracted from leaves of each
genotype and 15 decamer primers were used to obtain RAPD molecular markers. Molecular
markers were converted in a binary data matrix utilized to estimate genetic dissimilarities
between genotypes and to realize grouping and dispersion graphic analysis. 160 RAPD
markers were obtained, making 10.7 markers medium per primer. From all the markers, 141
(88.12%) were polymorphic. Genetic dissimilarities varied from 0.049 to 0.337 among the
genotypes. PFC 2004033 and Prestige cultivar showed biggest genetic dissimilarities to others
genetic materials. Grouping and dispersion graphic analysis showed a clustering tendency
between the Mexican and American genotypes. Another clustering tendency was also found
concerning the six-rowed materials. Accessions developed and used in Brazil and also in
Germany, UK and Australia have shown the greatest genetic dissimilarity among themselves,

being considered promising options to increase the genetic base of breeding programs.

Key words: Hordeum vulgare L., genetic diversity, molecular marker, genetic resources.
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1.3 INTRODUCAO

A cevada, Hordeum vulgare sp., ¢ o cereal em cultivo mais antigo do mundo
(BOREM, 2009), cujo centro de origem principal ¢ a regido do Oriente Médio (Crescente
Fértil), sendo China e Norte da Africa (Etiopia) os centros secundarios da cultura (HARLAN,
1979; ZOHARY & HOPF, 2001; DIAMOND, 2008). Indicios apontam que a cultura foi uma
das primeiras a ser domesticada, em torno do ano 8.000 a.C. (ZOHARY & HOPF, 2001;
DIAMOND, 2008).

A cultura da cevada — quarto cereal mais semeado no mundo, ficando atrés apenas do
milho, arroz e trigo, respectivamente (FAOSTAT, 2012) — tem se mostrado com alto
potencial para integrar sistemas de producdo do Cerrado. O mercado consumidor demanda
graos de cevada para alimentacdo animal na forma de grdo, feno e silagem (7%), para a
producdo de malte (86%) e outros fins (7%) (MINELLA et al., 2007). Tradicionalmente, o
plantio da cultura restringe as areas mais temperadas do Sul do Pais. Contudo, a Embrapa tem
desenvolvido pesquisas com a cevada no sistema irrigado do Cerrado, demonstrando a
viabilidade técnica e econdmica da cultura para esse sistema (AMABILE et al., 2007a).

No programa de melhoramento, a caracterizagdo dos recursos genéticos ¢
fundamental, pois através dessa atividade de inovacao, contribui-se significativamente para os
principiais ganhos qualitativos e quantitativos da agricultura brasileira. Por isso, torna-se
fundamental um maior conhecimento sobre os recursos genéticos de cevada o qual impactara
positivamente e contribuira para os programas de selecdo e¢ avaliagdo de acessos da cultura
que atendam as exigéncias do sistema produtivo irrigado do Cerrado, fixando a cevada como
alternativa agrondmica e econdmica a essa regiao.

A inovagdo tecnologica do processo de sele¢do via andlise genética de caracteristicas
de interesse para o melhoramento da espécie no Pais ¢ essencial ao estabelecimento da cultura
no ambiente Cerrado. Uma das melhores estratégias para a obteng¢do de genotipos superiores €
mediante recombinac¢do génica entre o germoplasma local adaptado e exdtico de superior
qualidade e de tipo agrondmico. Mas para isso € necessario identificar e separar
geneticamente os acessos que compdem a cole¢do de trabalho, a partir da qual se poderdo
realizar cruzamentos direcionados entre os genitores selecionados, ampliando a variabilidade
genética para o programa de melhoramento de cevada (RASMUSSON & PHILLIPS, 1997;
NASS, 2001).

A utilizacdo de marcadores moleculares tem se tornado viavel pela evolugao de novas
técnicas, reducdo dos custos de equipamentos, de reagentes e rapidez na obtencdo de

resultados. O uso de marcadores moleculares, por apresentar as caracteristicas de estabilidade
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e neutralidade, ¢ uma importante ferramenta para a caracterizagdo molecular e o estudo da
variabilidade genética (FERREIRA & GRATTAPAGLIA, 1996).

O Random Amplification of Polymorphic DNA (RAPD) tem se mostrado eficiente na
identificacdo e na quantificagdo da variabilidade genética em diversos grupos de plantas,
motivo pelo qual vem sendo usado como ferramenta auxiliar em programas de caracterizacao
e uso de recursos genéticos e programas de melhoramento (FALEIRO, 2007; FERREIRA et
al., 2007). O RAPD ¢ também aplicado na identificacdo de marcadores moleculares uteis na
selecao (MILACH, 1998).

O uso de marcadores moleculares para o estudo da variabilidade genética em um
banco de germoplasma pode detectar redundancias e deficiéncias das colegdes, gerar
informagdes sobre a eficiéncia dos processos de coleta, manutengdo, manejo e intercambio
dos acessos e ainda auxiliar os melhoristas na escolha dos genitores a serem utilizados em
programas de melhoramento genético. Assim, espera-se conseguir maior eficacia nas
atividades envolvidas na conservacdo do germoplasma. Além disso, os dados gerados por
marcadores moleculares poderdo ser utilizados no estabelecimento de cole¢cdes nucleares
(BROWN, 1989a; BROWN, 1989b). Em cevada, Baum et al. (2000) relataram nao sé que a
caracterizacao da diversidade genética, como também sua distribui¢do, ¢ um componente
importante de informacao para a conservacao de germoplasma in situ e ex situ de recursos
genéticos dessa espécie. Esse conhecimento ¢ um pré-requisito para introgressao de genes de
progenitores superiores € novos genotipos a ser obtidos e no estudo de variabilidade genética
em cevada (DAWSON et al., 1993; GONZALEZ & FERRER, 1993; WEINING & HENRY,
1995).

Marcadores moleculares sdo utilizados frequentemente no estudo da variabilidade
genética de cevada, por meio da técnica de RAPD, uma vez que essa técnica apresenta grande
capacidade de acessar as informacdes do genoma da espécie, pela facilidade e rapidez de
execugdo, pela eficiéncia e confiabilidade dos resultados (MARIS, 1992; ECHART, 1996;
ORDON et al., 1997; BAUM et al., 2000; SELBACH & CAVALLI-MOLINA, 2000;
FERNANDEZ et al., 2002; TANYOLAC, 2003; TODOROVSKA et al., 2003; HOU et al.,
2005; KROTH et al., 2005; ABDELLAOUI et al., 2007; KARIM et al., 2009).

Neste contexto, objetivou-se neste trabalho caracterizar e quantificar a variabilidade
genética de 39 gendtipos elite da colecdo de trabalho de cevada da Embrapa Cerrados,

utilizando marcadores moleculares RAPD.
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1.4 MATERIAL E METODOS

O trabalho foi realizado no Laboratério de Genética e Biologia Molecular da Embrapa
Cerrados. Foram utilizados 39 acessos de cevada elite, cervejeira e nua, provenientes da
Colecdo de Trabalho da Embrapa Cerrados, de origem mexicana, estadunidense, canadense,
australiana, inglesa, alema, além das linhagens brasileiras obtidas do programa de
melhoramento de cevada da Embrapa (Tabela 1).

Os materiais foram semeados, em 2009, em casa de vegetagdo da Embrapa Cerrados,
situada a 15°35°30” latitude S, 47°42°30” longitude O e altitude de 1.007 m. Foram semeadas
quatro sementes por vaso, num Latossolo argiloso. Inicialmente, os vasos foram encharcados,
drenados e pesados. Diariamente até o momento de corte das plantulas, elevava-se o contetido
de 4gua no vaso até atingir a condicdo de capacidade de campo. ApoOs oito dias da
germinacao, amostras dos foliolos de duas plantas do mesmo genotipo foram obtidas para a
extracdo do DNA genomico. O material coletado foi mantido refrigerado em sacos plésticos a
5 °C.

A metodologia de extracdo de DNA foi a do CTAB, com algumas modificagdes
(FALEIRO et al., 2003). O tecido vegetal fresco foi macerado com auxilio de uma barra de
vidro e, em seguida, foram adicionados em cada amostra, 450 pL de tampao contendo Tris-
HC1 100 uM (pH 8.,3), CTAB 7%, EDTA 20 mM, NaCl 1,4 M. As amostras seguiram para
banho-maria a 65 °C, por 30 minutos. A desproteinizag¢ao foi realizada adicionando-se 400 uL
de solugdo cloroféormio: alcool isoamilico (24:1); em seguida, as amostras foram agitadas para
a formacao de uma emulsdo e, na sequéncia, centrifugadas a 5.000 rpm por cinco minutos,
retirando-se, aproximadamente, 200 puL do sobrenadante que foi colocando em microtubos do
tipo eppendorf de 2 mL. Foram adicionados ao sobrenadante 200 pL de isopropanol gelado (5
°C), invertendo-se os microtubos para promover a precipitagio do DNA. Em sucessdo, os
tubos colocados na geladeira, permanecendo por 30 minutos e, em continuidade, os tubos
foram centrifugados a 7.000 rpm, por dez minutos, descartando-se o sobrenadante. O pellet
formado foi lavado, por duas vezes, com 200 pL de etanol a 70% e secado na temperatura do
ar ambiente. Apos completamente seco, o pellet foi ressuspendido em 100 pL de agua Milli
Q, contendo RNAse na concentracao de 40 pL/mL.

A quantidade de DNA foi estimada por espectrofotometria a 260 nm (A260), e a
relacdo A260/A280 foi utilizada para avaliar a pureza e a qualidade do material
(SAMBROOCK et al., 1989). As amostras de DNA de cada acesso foram diluidas para 5
ng/uL. Inicialmente, 48 primers decameros [OPD (02, 03, 04, 07, 08, 09, 10, 16 e 27), OPE
(03, 04, 07, 15, 16, 17, 18, 19 e 20), OPF (01, 02, 03, 04, 05, 09, 10, 11, 14, 17 e 20), OPG
(01, 05, 07, 08, 15, 17 e 20), OPH (01, 04, 08, 09, 12, 13, 14, 16, 17, 18, 19 e 20)] foram
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testados para os ajustes nas reacdes de PCR (Polimerase Chain Reaction). Para isto, foram
usados DNA de quatro gendtipos (CIMMYT 48, Danuta, Prestige ¢ PFC 99324) selecionados
pela divergéncia morfologica (materiais disticos e hexdsticos) e pela distancia de origem
geografica.

As reagdes de amplificagdo foram efetuadas em um volume total de 13 uL, sendo
10uL de tampao, contendo Tris-HCI 10 mM (pH 8,3); 50 mM de KCI; 3 mM de MgCl,; 100
uM de cada um dos desoxiribonucleotidios (dATP, dTTP, dGTP e dCTP); 0,4 uM de um
iniciador (Operon Technologies Inc., Alameda, CA, EUA); uma unidade da enzima Taq DNA
polimerase e 3 pL. de DNA (15 ng).

A partir desses testes, foram selecionados e utilizados 15 iniciadores que geraram
maior quantidade e qualidade das amplificagdes: OPD (03, 07 e 08), OPF (05, 09, 14 e 20),
OPG (05, 08, 15 e 17), OPH (04, 12, 14 ¢ 20).

As amplificagdes foram efetuadas em termociclador programado para 40 ciclos, cada
um composto formado pela seguinte sequéncia: 15 s a 94 °C, 30 s a 35 °C ¢ 90 s a 72 °C.
Concluidos os 40 ciclos, foi feita uma etapa de extensdo final de seis minutos a 72 °C, e
finalmente, a temperatura foi reduzida para 4 °C. Apds a amplificacdo, foram adicionados, a
cada amostra, 3 pl de uma mistura de azul de bromofenol (0,25%) e glicerol (60%) em agua.
Essas amostras foram aplicadas em gel de agarose (1,2%), corado com brometo de etidio,
submerso em tampao TBE (Tris-Borato 90 mM, EDTA 1 mM). A separacao eletroforética foi
de, aproximadamente, quatro horas, a 90 volts. Ao término da corrida, os géis foram
fotografados sob luz ultravioleta.

Os marcadores RAPD gerados foram convertidos em uma matriz de dados binarios, a
partir da qual foram estimada a dissimilaridade genética entre os diferentes gendtipos, com
base no complemento do coeficiente de similaridade de Nei & Li (NEI & LI, 1979),
utilizando o Programa Genes (CRUZ, 2007). A similaridade genética (SG) foi dada por: Sgij
= 2Nij/(Ni + Nj), onde: Nij ¢ o nimero de bandas presentes em ambos os gendtipos i e j; Ni e
Nj ¢ o numero de bandas presentes no genotipo i e j, respectivamente; e, subtraido o valor de
SG da unidade (1 - SG), foi obtida a dissimilaridade genética.

A matriz de dissimilaridade genética foi empregada para realizar andlises de
agrupamento por meio de dendrograma, utilizando o método do UPGMA (Unweighted pair-
group method arithmetic average) (SNEATH & SOKAL, 1973) como critério de
agrupamento, e a dispersdo grafica baseada em escalas multidimensionais, usando o método
das coordenadas principais, com auxilio do Programa SAS (SAS Institute Inc., 2008) e

Statistica (Statsoft Inc., 1999).
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O momento de parada do algoritmo de aglomeragdo [corte do dendograma], com o
intuito de definir o nimero de grupos, foi realizado com base na dissimilaridade genética
média entre os genotipos. Para a estimativa do ajuste entre a matriz de dissimilaridade e o
dendrograma gerado, foi calculado o coeficiente de correlagdo cofenético (r) entre as
distancias genéticas originais e aquelas representadas pelo dendograma entre os pares de
acessos, conforme Sokal & Rohlf (1962), por meio do programa computacional NTSYS pc
2.1 (ROHLF, 2000). A estabilidade dos agrupamentos foi computada por meio da andlise de
Bootstraping com 500 replicagdes por meio do programa Genes (CRUZ, 2007).

1.5 RESULTADOS E DISCUSSAO

A analise dos 39 gendtipos de cevada, por meio do uso de 15 iniciadores, gerou um
total de 160 marcadores RAPD, dos quais 141 (88,12%) foram polimorficos (Tabela 2)
perfazendo uma média de 10,7 bandas por primer. Os iniciadores OPDO07, OPD08, OPFO0S5 e
OPHI12 apresentaram maior numero de bandas polimorficas, enquanto o OPH14 foi aquele
que deteve mais bandas monomorficas e, ainda, uma igualdade entre a quantidade de bandas
monomorficas e polimorficas.

A elevada percentagem de marcadores polimodrficos e a alta média de marcadores por
iniciador demonstram a alta variabilidade genética entre os genotipos elite de cevada da
colecdo de trabalho da Embrapa Cerrados (Tabela 2). Esse comportamento pode ser explicado
pela ampla base genética disponivel no banco de germoplasma do Brasil, e pela eficiéncia da
técnica de RAPD na quantificagdo da variabilidade para essa espécie. Vasta variabilidade
genética também foi verificada nas cole¢des analisadas por Selbach & Cavalli-Molina (2000),
Fernandez et al. (2002), Hou et al. (2005), Abdellaoui et al. (2007) e Karim et al. (2009).

Essa alta variabilidade genética verificada ¢ importante para o programa de
melhoramento de cevada da Embrapa, uma vez que permite a sele¢do de genitores divergentes
para compor os blocos de cruzamento e hibridacdes visando ao ambiente irrigado. Assim,
com menor quantidade de cruzamentos por grupo, o programa terd reducdo de custos, sem
que ocorra perda ou estreitamento da base genética, maximizando as chances de obtencao de
combinagdes génicas desejaveis.

As dissimilaridades genéticas variaram de 0,049 a 0,337 entre os genotipos de cevada
(Tabela 3). Essa amplitude de valores evidencia a andlise de acessos com diferentes graus de
dissimilaridade, como também foi verificado em outras colecdes avaliadas com base em
marcadores RAPD por Ordon et al. (1997); Todorovska et al. (2003); Kroth et al. (2005); Hou
et al. (2005); interseccionando com os dados de Selbach & Cavalli-Molina (2000); Tanyolac

(2003) e Karim et al. (2009). As cultivares estadunidenses, Foster e C-70, apresentaram as
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menores distancias, enquanto a cevada inglesa Prestige e a brasileira FM 404 foram as que
exibiram o maior valor de dissimilaridade. Em relagdo a média das dissimilaridades genéticas,
os gendtipos C-70 e PFC 2003122 foram os que detiveram os menores valores absolutos
(0,136) e (0,138), respectivamente, enquanto o gendtipo PFC 2004033 e a cultivar Prestige
apresentaram a maior média com valores, respectivamente, de 0,265 ¢ 0,259.

O coeficiente de correlagdo cofenética do dendrograma foi de boa magnitude (r =
0,81) e significativo (p < 0,001), sendo superior ao valor de 0,70 proposto por Rohlf (2000).
Esse dado evidenciou consisténcia no ajuste entre a representacdo grafica da similaridade
genética e a sua matriz original, o que assegura que sejam realizadas inferéncias por meio da
avaliagdo visual do dendograma (Figura 1).

Pela andlise de agrupamento, utilizando o método UPGMA, verificou-se a formacao
de um grande grupo de similaridade, adotando como ponto de corte a distancia genética média
de 0,181. Esse grupo apresentou alta estabilidade (100%) com base nas analises de
Bootstraping (Figura 1). Observou-se que todos os gen6tipos oriundos do México e dos EUA
ficaram dentro desse grupo, independentemente de os materiais terem a semente com casca ou
sem casca. A explicacdo para esse fato ¢ que a caracteristica presenca/auséncia de casca ¢
governada por um gene (LUNDQVIST et al., 1997), enquanto marcadores RAPD sao obtidos
em todo genoma.

Dentro deste grupo principal de similaridade, pode-se observar formagao de subgrupos
de similaridade. Um deles envolve a cultivar BRS 195 e o genodtipo PFC 2003122, com uma
dissimilaridade genética de 0,059. Essa baixa dissimilaridade genética ¢ explicada pelo fato
de a BRS 195 ser o genitor do genotipo PFC 2003122. Nesse grupo de similaridade, todos os
materiais elite hexasticos, também provenientes de selecoes e hibridagdes realizadas nos
EUA, México e dos materiais do Brasil, introduzidos, selecionados ou hibridizados nos
programas de melhoramento desses paises, ficaram agrupados. Isso indica que esse
agrupamento ¢ uma consequéncia da pressdo de selecdo gerada pelos melhoristas daqueles
paises. Como exemplo, o agrupamento formado entre a C-70 e a Foster, ambas
estadunidenses e hexasticas, foram as que apresentaram a maior convergéncia genética
(0,049) e com (78%) de estabilidade. Outro subgrupo de similaridade foi formado pelos
genotipos CPAC 20011 — material brasileiro selecionado no programa do CIMMYT — e o
CIMMYT 25, materiais hexasticos e de mesma procedéncia geografica, ou seja, do programa
cooperativo entre a Embrapa e o [ICARDA/CIMMYT.

A cultivar inglesa Prestige, referéncia de qualidade malteira internacional
(EUROBARLEY, 2010; RATH, 2001) e com excelente desempenho sob irrigagdo no
Cerrado, tanto agrondmica como qualitativamente (AMABILE et al., 2007b, 2009a e 2009b)
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mostrou-se como o gendtipo mais divergente em relagdo aos demais genotipos. A separacao
desse genotipo relativamente aos demais apresentou alta repeticdo (88%). Esse fato evidencia
a importancia desse material para utilizacdo em blocos de cruzamentos mais divergentes com
o intuito de ampliar ainda mais a base genética de programas de melhoramento, mais
especificamente destinados ao desenvolvimento de cultivares para o ambiente irrigado do
Cerrado.

Ainda pela analise do dendograma, verificou-se que as cultivares Antartica-1, FM 404,
Scarlett, Prestige e Nandi e os gendtipos PFC 2004033 e PFC 214827-10 foram as que
apresentaram as maiores dispersdes e foram exteriorizados em relagdo ao Ginico agrupamento
estavel com 100% de repetigdo, (Figura 1). A excegdo da Prestige, do genotipo PFC 2004033
e, recentemente da cultivar Scarlett, nenhum dos demais gendtipos tem sido usado em blocos
de cruzamentos, mesmo os que apresentam boas qualidades malteiras comprovadas, como a
Antartica-1 e a FM 404. Essa confirmacdo das distancias entre esses genotipos pode ser util
ao programa no momento da escolha de novos progenitores para as hibridacdes a serem
realizadas visando a qualidade malteira.

Muitos agrupamentos apresentaram baixas porcentagens de coincidéncia indicando
que ndo existe tendéncia de agrupamentos hierarquicos dos acessos, ou seja, grupos com alta
similaridade dentro e alta dissimilaridade entre grupos (Figura 1). Provavelmente, essa
auséncia de agrupamentos hierarquicos decorra do fato de o programa de melhoramento de
cevada da Embrapa utilizar uma base genética ampla para gerar constituigdes genéticas para
os diversos e contrastantes sistemas de produgdo de cevada brasileira: o irrigado e o de
sequeiro.

Quanto aos materiais genéticos utilizados em programas de melhoramento no Brasil,
observou-se que estdo amplamente distribuidos no grafico de dispersdo (Figura 2),
evidenciando a variabilidade genética desses materiais. Essa variabilidade ¢ decorrente do
novo enfoque dado ao programa de melhoramento da Embrapa, em 2000, com vistas a
ampliagdo da base genética. Os resultados obtidos mostraram claramente a existéncia de
ampla variabilidade genética do grupo de acessos estudados, o que ¢ resultado direto da
analise de materiais genéticos de origens e de programas de melhoramento diversos. A
existéncia de expressiva variabilidade em cultivares de cevada brasileira, mesmo que se
reproduzindo por autofecundacdo, também foi detectada por Maris (1992), Echart (1996) e
Selbach & Cavalli-Molina (2000). Com o redirecionamento e a remodelacdo do programa de
cevada brasileiro - adaptado a uma nova realidade nacional, para tornar-se mais competitivo,
com maior qualidade malteira e melhor desempenho agrondmico, buscou-se a introdu¢do e o

uso, nas hibridagdes, de maior variabilidade de gendtipos com caracteristicas

90



morfoagrondmicas semelhantes e pré-definidas a esse sistema. Desenvolveu-se essa acdo para
atender o sistema de produgdo de cevada irrigada do Cerrado, tanto da Regido Sudeste como
da Centro-Oeste.

Observando a dispersdo dos gendtipos de cevada em relacdo a sua caracteristica
numero de fileiras de graos por espiga (hexastica/distica), quando comparado as duas
primeiras coordenadas principais (Figura 3), notou-se que, como apresentado no dendograma
obtido pelo método UPGMA, ocorreu tendéncia de agrupamento dos materiais genéticos
hexasticos exceto para o gendtipo Nandi.

Considerando as diferentes origens geograficas dos materiais genéticos de cevada
observados, verificou-se a concentragdo dos gendtipos de origem mexicana a exce¢do da
cultivar Vicente Morales (Figura 3). Essa tendéncia de agrupamento também ocorreu com os
materiais provenientes dos programas de melhoramento norte-americanos, nos quais ficaram
agrupados exceto para a cultivar BRS 180. Ressalta-se que, independentemente de ter sido
hibridizado nos EUA, as gera¢des finais de selecdo da cultivar BRS 180 foram realizadas no
ambiente irrigado de Cerrado recebendo a interferéncia ambiental e que, desta forma, muito
provavelmente, promoveu a dispersao dele em relagao ao grupo.

O agrupamento dos materiais mexicanos € americanos ocorreu devido, em certo
momento, no programa de melhoramento desses paises, a énfase dada a selegdao e a obtengao
de materiais hexasticos e para ambientes irrigados. Por sua vez, materiais brasileiros e aqueles
originados da Alemanha, Inglaterra, Australia apresentaram maior dissimilaridade genética,
sendo opg¢Oes interessantes para a ampliagdo da base genética dos programas de

melhoramento.

1.6 CONCLUSOES

Verifica-se, na colecdo de trabalho avaliada, elevada variabilidade genética passivel de
ser utilizada no melhoramento genético.

Existe estruturagdo genética entre os genotipos avaliados, com tendéncia de
agrupamento entre os genotipos mexicanos e estadunidenses, tendo sido observada,
igualmente, tendéncia de agrupamento para os materiais hexasticos.

Acessos desenvolvidos e utilizados no Brasil e aqueles originados da Alemanha,
Inglaterra, Australia apresentam maior dissimilaridade genética entre si, sendo opgdes

interessantes para a ampliacdo da base genética dos programas de melhoramento.
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1.7 TABELAS E FIGURAS

Tabela 1. Gendtipos elite de cevada malteira e respectivas informagdes
sobre uso ou ndo em programas de melhoramento no Brasil, origem,
tipo de espiga. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2013.

Genotipo

N° Gendtipo usado Origem TlpO.S de
Brasil espiga
1 PFC 2001090 Sim Brasil Distica
2 CEV 96046 Sim Brasil Distica
3 PFC 213660 Sim Brasil Distica
4 PFC 99318 Sim Brasil Distica
5 PFC 213106 Nao Brasil Distica
6 PFC 2003122 Sim Brasil Distica
7 Alliot Nao Inglaterra Distica
8 Foster Sim EUA Hexastica
9 C-70 Nao EUA Distica
10 Lacey Sim EUA Hexastica
11 M 14 Nao EUA Distica
12 CPAC 20011 Nao México Hexastica
13 PFC 2005123 Nao Brasil Distica
14 CIMMYT 42 Nao México Hexastica
15 CIMMYT 48 Nao México Hexastica
16 CIMMYT 2 Nao México Hexastica
17 CIMMYT 25 Nao México Hexastica
18 PFC 2001049 Sim Brasil Distica
19 Danuta Sim Alemanha Distica
20 BRS 195 Sim Brasil Distica
21 BRS 180 Sim EUA Hexastica
22 Cellar Sim Inglaterra Distica
23 CPAC 20020098 Sim México Hexastica
24 BRS Deméter Sim Brasil Distica
25 Prestige Sim Inglaterra Distica
26 Scarlett Sim Alemanha Distica
27 PFC 2004345 Nao Brasil Distica
28 BRS Sampa Sim Brasil Distica
29 PFC 2004216 Nao Brasil Distica
30 BRS Elis Sim Brasil Distica
31 PFC 98252 Nao Brasil Hexastica
32 Vicente Morales Nao México Hexastica
33 BRS Greta Sim Brasil Distica
34 PFC 99324 Sim Brasil Hexastica
35 PFC 2004033 Sim Brasil Distica
36 PFC 214827-10 Nao Brasil Distica
37 Antartica-1 Nao Brasil Distica
38 Nandi Nao Australia Hexastica

39 FM 404 Nao Brasil Distica




Tabela 2. Iniciadores utilizados para obtencdo dos marcadores RAPD,
para genotipos de cevada e respectivos nimeros de bandas polimorficas e
monomorficas. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2013.

N°¢ de bandas N° de bandas

Iniciador  Sequéncia 553" . . .
polimorficas  monomodrficas

OPDO03 GTCGCCGTCA 8 0
OPDO07 TTGGCACGGG 12 0
OPDO08 GTGTGCCCCA 14 0
OPFO05 CCGAATTCCC 12 0
OPFO09 CCAAGCTTCC 9 1
OPF14 TGCTGCAGGT 9 0
OPF20 GGTCTAGAGG 11 1
OPGOS5 CTGAGACGGA 10 2
OPGO8 TCACGTCCAC 11 1
OPG15 ACTGGGACTC 4 0
OPG17 ACGACCGACA 11 2
OPHO04 GGAAGTCGCC 6 3
OPH12 ACGCGCATGT 13 2
OPH14 ACCAGGTTGG 5 5
OPH20 GGGAGACATC 6 2

Total 141 19




Tabela 3. Matriz de dissimilaridade genética entre 39 genotipos' de cevada, calculadas com base no complemento do

coeficiente de similaridade de Nei & Li, utilizando 160 marcadores RAPD. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2013.

Z

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10

11

12

13

14

15

16

17

18

19

20

WL WL LWWWWWRNNNNENNNNNW == - -
SIS NRAENUNN RS CR AN NR DN, ORI NRRNN =PRI N R LN~

0
0,151
0,196
0,162
0,194
0,191
0,184
0,221
0,171
0,187
0,200
0,240
0,171
0,224
0,212
0,155
0,213
0,206
0,225
0,221
0,211
0,165
0,215
0,175
0,211
0,240
0,237
0,187
0,206
0,189
0,194
0,206
0,175
0,249
0,248
0,213
0,280
0,200
0,259

0,173
0,131
0,132
0,122
0,130
0,141
0,094
0,136
0,144
0,207
0,131
0,124
0,146
0,148
0,162
0,163
0,179
0,117
0,178
0,177
0,122
0,207
0,286
0,262
0,194
0,147
0,155
0,184
0,173
0,188
0,221
0,195
0,288
0,216
0,241
0,206
0,194

0,142
0,145
0,160
0,171
0,171
0,134
0,142
0,146
0,178
0,175
0,174
0,165
0,161
0,197
0,165
0,196
0,179
0,180
0,207
0,163
0,212
0,218
0,222
0,181
0,133
0,162
0,210
0,202
0,211
0,191
0,192
0,196
0,204
0,225
0,169
0,256

0,131
0,121
0,125
0,140
0,104
0,123
0,124
0,162
0,159
0,123
0,149
0,136
0,156
0,149
0,162
0,116
0,181
0,163
0,155
0,176
0,231
0,206
0,159
0,150
0,163
0,196
0,151
0,160
0,154
0,166
0,269
0,217
0,247
0,210
0,249

0,077
0,096
0,111
0,117
0,143
0,092
0,200
0,112
0,128
0,139
0,161
0,119
0,160
0,133
0,077
0,144
0,140
0,106
0,181
0,259
0,240
0,147
0,137
0,121
0,190
0,14,6
0,136
0,187
0,109
0,241
0,215
0,189
0,235
0,231

0,092
0,071
0,065
0,115
0,069
0,171
0,073
0,096
0,146
0,137
0,085
0,127
0,136
0,059
0,139
0,120
0,087
0,173
0,239
0,261
0,119
0,125
0,146
0,178
0,140
0,129
0,179
0,112
0,260
0,190
0,138
0,200
0,193

0,088
0,104
0,132
0,079
0,208
0,114
0,103
0,162
0,124
0,084
0,131
0,105
0,073
0,153
0,130
0,123
0,152
0,237
0,251
0,160
0,147
0,184
0,226
0,171
0,145
0,203
0,111
0,318
0,220
0,197
0,238
0,268

0,049
0,103
0,074
0,175
0,119
0,090
0,154
0,098
0,117
0,109
0,136
0,061
0,172
0,138
0,088
0,171
0,274
0,263
0,138
0,132
0,174
0,228
0,156
0,169
0,190
0,112
0,304
0,185
0,148
0,216
0,207

0,082
0,089
0,150
0,105
0,084
0,148
0,100
0,134
0,095
0,138
0,069
0,128
0,109
0,068
0,158
0,235
0,245
0,147
0,097
0,152
0,190
0,128
0,156
0,177
0,143
0,279
0,156
0,176
0,184
0,198

0
0,139
0,167
0,127
0,130
0,154
0,101
0,167
0,112
0,172
0,120
0,219
0,139
0,121
0,176
0,263
0,253
0,167
0,123
0,164
0,205
0,178
0,215
0,179
0,163
0,254
0,169
0,200
0,194
0,234

0,179
0,079
0,095
0,137
0,113
0,109
0,137
0,110
0,080
0,168
0,136
0,115
0,171
0,240
0,245
0,121
0,154
0,142
0,229
0,170
0,169
0,166
0,103
0,267
0,185
0,149
0,198
0,212

0,209
0,170
0,166
0,144
0,202
0,160
0,183
0,183
0,188
0,212
0,164
0,236
0,265
0,193
0,185
0,197
0,216
0,190
0,159
0,216
0,181
0,218
0,271
0,210
0,239
0,167
0,228

0
0,122
0,152
0,138
0,122
0,166
0,140
0,113
0,152
0,104
0,125
0,184
0,231
0,317
0,124
0,162
0,180
0,214
0,171
0,208
0,193
0,160
0,288
0,202
0,215
0,194
0,194

0,104
0,118
0,122
0,137
0,115
0,078
0,161
0,132
0,107
0,194
0,262
0,238
0,140
0,146
0,163
0,226
0,143
0,157
0,192
0,140
0,274
0,181
0,214
0,207
0,218

0,143
0,187
0,160
0,157
0,143
0,194
0,167
0,142
0,231
0,279
0,208
0,187
0,160
0,165
0,234
0,162
0,203
0,179
0,169
0,220
0,187
0,232
0,144
0,248

0,142
0,122
0,152
0,138
0,222
0,153
0,123
0,157
0,277
0,217
0,172
0,151
0,204
0,224
0,139
0,206
0,164
0,148
0,277
0,186
0,222
0,220
0,242

0,147
0,101
0,088
0,157
0,146
0,153
0,165
0,253
0,283
0,138
0,179
0,185
0,202
0,165
0,167
0,210
0,134
0,275
0,238
0,209
0,236
0,247

0,153
0,110
0,166
0,154
0,108
0,167
0,252
0,224
0,171
0,108
0,181
0,213
0,137
0,190
0,174
0,150
0,278
0,154
0,192
0,169
0,244

0,082
0,171
0,157
0,144
0,177
0,266
0,277
0,143
0,162
0,167
0,206
0,152
0,175
0,241
0,151
0,288
0,244
0,251
0,233
0,237

0,131
0,136
0,076
0,149
0,269
0,261
0,102
0,108
0,137
0,203
0,130
0,147
0,214
0,099
0,293
0,202
0,170
0,222
0,212
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Tabela 3. Continuacao...

Ne| 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39
21 0

22 | 0,166 0

23 10,130 0,122 0

24 | 0,113 0,174 0,156 0

25 10,202 0,221 0,269 0,227 0

26 | 0,264 0,293 0,225 0,251 0,241 0

27 10,163 0,181 0,130 0,177 0,234 0,249 0

28 | 0,126 0,147 0,102 0,151 0,281 0,266 0,151 0

29 | 0,167 0,187 0,175 0,193 0,262 0,237 0,165 0,131 0

30 | 0,196 0,222 0,205 0,241 0,259 0,276 0,225 0,182 0,159 0

31 | 0,159 0,149 0,133 0,210 0,290 0,235 0,157 0,146 0,165 0,162 0

32 10,144 0,158 0,162 0,210 0,245 0,227 0,198 0,165 0,181 0,179 0,125 0

33 10,222 0,18 0,192 0,209 0,255 0,193 0,181 0,166 0,167 0,200 0,164 0,175 0

34 10,191 0,155 0,119 0,192 0,285 0,229 0,141 0,166 0,213 0,254 0,160 0,142 0,205 0

35 10,266 0,272 0,279 0,286 0,275 0,220 0,246 0,260 0,212 0,260 0,237 0,253 0,213 0,280 0

36 | 0,240 0,181 0,178 0,276 0,313 0,280 0,219 0,174 0,224 0,220 0,167 0,215 0,200 0,209 0,259 0

37 10,255 0,247 0,170 0,255 0,326 0,326 0,204 0,205 0,217 0,268 0,234 0,217 0,251 0,164 0,322 0,192 0

38 |0,211 0,189 0,173 0,241 0,263 0,220 0,210 0,187 0,222 0,222 0,194 0,228 0,177 0,250 0,216 0,137 0,235 0

39 10,275 0,219 0,205 0,278 0,337 0,309 0,192 0,234 0,255 0,222 0,229 0,255 0,258 0,251 0,310 0,225 0,213 0,191 0
"'1. PFC 2001090, 2. CEV 96046, 3. PFC 213660, 4. PFC 99318, 5. PFC 213106, 6. PFC 2003122, 7. Alliot, 8. Foster, 9. C-70, 10. Lacey, 11. M 14, 12.

CPAC 20011, 13. PFC 2005123, 14. CIMMYT 42, 15. CIMMYT 48, 16. CIMMYT 2, 17. CIMMYT 25, 18. PFC 2001049, 19. Danuta, 20. BRS 195, 21.
BRS 180, 22. Cellar, 23. CPAC 20020098, 24. BRS Deméter, 25. Prestige, 26. Scarlett, 27. PFC 2004345, 28. BRS Sampa, 29. PFC 2004216, 30. BRS
Elis, 31. PFC 98252, 32. Vicente Morales, 33. BRS Greta, 34. PFC 99324, 35. PFC 2004033, 36. PFC 214827-10, 37. Antartica-1, 38. Nandi, 39. FM 404.
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Figura 1. Analise de agrupamento de 39 genotipos de cevada, com base na matriz de dissimilaridade genética calculada utilizando 160
marcadores RAPD. O método do UPGMA foi usado como critério de agrupamento. Os valores encontrados nos grupos indicam o valor
percentual de vezes que os genotipos se agruparam em 500 ciclos de andlise de bootstraping. O valor do coeficiente de correlagdo cofenética (r) é
de 0,81. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2013.
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Figura 2. Dispersao grafica de 39 gendtipos de cevada com base na matriz de dissimilaridade
genética calculada utilizando 160 marcadores RAPD. Os niimeros correspondem aos acessos
da Tabela 1. (o) Materiais genéticos usados atualmente e (o) ndo usados em programas de

melhoramento no Brasil. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2013.
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Figura 3. Dispersdo grafica de 39 genotipos de cevada de diferentes origens geograficas com
base na matriz de dissimilaridade genética calculada utilizando 160 marcadores RAPD. Os
numeros correspondem aos acessos da Tabela 1. Origem dos materiais genéticos: () Brasil;
(A) México; (m) Inglaterra; (+) Alemanha; (@) Estados Unidos e (¥) Australia. * Materiais
hexasticos. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2013.
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CAPITULO 11

CARACTERIZACAO E VARIABILIDADE GENETICA DE ACESSOS DE CEVADA
COM BASE EM CARACTERES DE QUALIDADE INDUSTRIAL MALTEIRA
AVALIADAS EM SISTEMA DE PRODUCAO IRRIGADO NO CERRADO

CHARACTERIZATION AND GENETIC VARIABILITY OF BARLEY ACCESSIONS
IRRIGATED IN THE SAVANNAS BASED ON MALTING QUALITY TRAITS
EVALUATED UNDER IRRIGATED SYSTEM IN THE BRAZILIAN SAVANNA
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CARACTERIZACAO E VARIABILIDADE GENETICA DE ACESSOS DE CEVADA
COM BASE EM CARACTERES DE QUALIDADE INDUSTRIAL MALTEIRA
AVALIADAS EM SISTEMA DE PRODUCAO IRRIGADO NO CERRADO

2.1 RESUMO

O objetivo deste trabalho foi caracterizar e quantificar a variabilidade genética de 30
acessos elite de cevada cervejeira irrigada no Cerrado, a partir de caracteres indicativos da
qualidade industrial, como forma de avaliar o uso desses acessos em programas de
melhoramento de cevada, visando a selecdo de genotipos de qualidade malteira superior.
Efetuaram-se as seguintes determinagdes analiticas: teor de proteinas totais, rendimento de
extrato MLF. i.a., indice de Hartong VZ (45 °C), viscosidade 8,6 °P, cor apos fervura (EBC),
teor de nitrogénio soluvel, indice de Kolbach, friabilidade, vidrados e [-glucanas. Foi
realizada a andlise descritiva dos dados e estimados os coeficientes de distdncias genéticas
entre cada par de acessos. A contribui¢do relativa de cada caracteristica para a diversidade
genética foi mensurada, assim como as correlagdes entre as caracteristicas. Com base na
matriz de distancias genéticas, foram realizadas analises de agrupamento e dispersao grafica e
fundamentado nas andlises de agrupamento, verificou-se a formagdo de dois grandes grupos
de similaridade. O nitrogénio soltivel foi a varidvel que mais contribuiu para a variabilidade
genética com 86,6%, seguido de B-glucanas com 12,5% de contribui¢do. Os resultados
evidenciaram que existe variabilidade genética entre os gendtipos de cevada avaliados para
caracteres qualitativos malteiros passivel de ser explorada no programa de melhoramento de
cevada irrigada brasileiro e que a cevada cultivada no Cerrado estd apta a ser incluida no

processo produtivo nacional de malte.

Palavras-chave: Hordeum vulgare L., malte, diversidade genética, recursos genéticos.
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CHARACTERIZATION AND GENETIC VARIABILITY OF BARLEY ACCESSIONS
IRRIGATED IN THE SAVANNAS BASED ON MALTING QUALITY TRAITS
EVALUATED UNDER IRRIGATED SYSTEM IN THE BRAZILIAN SAVANNA

2.2 ABSTRACT

The purpose of the present study was to characterize and quantify the genetic
variability of 30 elite barley malt accessions irrigated in the savannas, using traits related to
the industrial quality, so that we could evaluate whether these accessions could be employed
in improvement programs in the selection of better malt quality genotypes. The following
analytical determinations were carried out: total protein content, extract yield M.F. ia.,
Hartong Index VZ (45 °C), viscosity 8.6°P, boiled wort color (EBC), soluble nitrogen content,
Kolbach index, friability and beta-glucans. The descriptive analysis of data was performed
and also the coefficients of genetic distance were estimated among each pair of accessions.
The relative contribution of each trait of genetic diversity was measured, as well as the
correlations among them. According to the genetic distance matrix, the cluster analysis and
scatter chart were made and through the cluster analysis, two major similarity groups were
observed. The soluble nitrogen was the variable that contributed the most for the genetic
variability (86.6%) followed by the B-glucans (12.5%). The results showed that there is a
genetic variability among the barley genotypes evaluated for the malting quality traits.
Therefore, it can be concluded that the barley should be used in the Brazilian irrigated barley
improvement program and that the barley grown in the Savanna is ready to be included in the

national malt process.

Key words: Hordeum vulgare L., malt, genetic diversity, genetic resources.
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2.3 INTRODUCAO

A cevada ¢ uma das primeiras plantas domesticadas pelo homem e tem servido como
fonte regular de alimentacdo, participando dos mais diversos elos da inddstria alimenticia e,
principalmente, da indstria cervejeira (CATTIVELLI et al., 1994). E tida como o cereal mais
antigo em cultivo e vem se mantendo entre os graos mais produzidos, desde os primérdios da
agricultura, em virtude de sua grande adaptabilidade, pelo uso tanto como alimento humano
como animal e pela superioridade do seu malte para produgdo de cerveja (POMPEU, 1981).
Sua principal utilizagdo ¢ na forma de grdos para o consumo humano e industrial
(OSCARSSON, et al., 1996; BHATTY, 1999a; YALCIN et al, 2007). Devido a
potencialidade de uso de seus graos, a cevada, para consumo humano, ¢ inserida na categoria
de alimento funcional, que ¢ estudado e desenvolvido para cumprir sua fungdo nutricional
basica (FERNANDES et al., 2006).

No Brasil, o que determina a produ¢do e o perfil qualitativo do grao ¢ a industria
malteira que absorve aproximadamente 85% de toda a colheita, sendo o restante utilizado na
alimentacdo humana, animal e como semente (AMABILE et al., 2004; AMABILE et al.,
2007c; MINELLA, 2010). Dos 150 milhdes de toneladas de cevada produzidas anualmente no
mundo, o Brasil contribui com menos de 1% do total (FAOSTAT, 2010), sendo cultivada
apenas nos estados do Sul do Brasil, Sdo Paulo e, no Cerrado, em Goias (CONAB, 2010).

A cevada ¢ uma cultura alternativa ao sistema de produgdo irrigado do Cerrado,
mostrando boa adaptacdo as condigdes edafoclimaticas desse bioma, baixa incidéncia de
doencas e elevado potencial produtivo. Do ponto de vista industrial, a cevada produzida no
Cerrado apresenta sementes limpas, sem a presenca de fungos ou residuos de pesticidas e sem
periodo de dorméncia, podendo ser malteada logo depois da colheita, dispensando longos
periodos de armazenagem para completar a maturacao dos graos (AMABILE, 2007).

Agronomicamente, a cevada sob irrigagdo no Cerrado tem se mostrado como uma
cultura apta, apresentando potencial produtivo elevado, com rendimentos comerciais acima de
5,0 t ha™', uma excelente classificacdo comercial e qualidade de graos (AMABILE et al,,
2007c). Entretanto, apenas duas cultivares sdo cultivadas sob irrigacdo no Cerrado dos
Estados de Goids e Sdo Paulo: BRS Sampa e a BRS 195. Assim, a oferta continua de
cultivares produtivas e, obrigatoriamente, com qualidade malteira ¢ imperativa para a
manutengdo e o aumento da competitividade do agronegdcio do malte. Para isto, ¢ primordial
realizar caracterizacdes e quantificagdes sistematicas dos genotipos no ambiente desejado, no
caso, o Cerrado.

Programas de melhoramento genético sdo dindmicos e representam uma oportunidade

de ofertar novos genotipos as exigéncias prementes dos sistemas agricolas, contribuindo para
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a pluralizacdo desses sistemas, além de favorecer o regime técnico-economico das
commodities agricolas. Nesse contexto, o estudo da divergéncia e das relagcdes genéticas para
os caracteres relacionados a qualidade industrial, entre acessos de cevada, torna-se
estratégico, pois, por meio da caracterizagdo, ofertam o conhecimento acerca das colegdes de
germoplasma (VALLS, 2007) e identificam os gendtipos superiores que poderdo ser
utilizados em hibridagdes, como progenitores (CRUZ & CARNEIRO, 2003).

Desta feita, o uso da variabilidade genética favorece a consolidagdo dos sistemas
produtivos regionais, além de agregar valor de mercado ao novo produto agricola. E certo que
um dos elementos basicos na estratégia de melhoramento genético de plantas € obter fontes de
variacdo genética de caracteristicas importantes para a melhoria da adaptagdo, do rendimento
e da qualidade das espécies cultivadas. Brown (1989) afirmou que as colecdes de
germoplasma foram estabelecidas com o intuito de preservar a diversidade genética existente,
evitando a perda de genes e de combinacdes genéticas. A caracterizagdo e a avaliagdao dessas
cole¢des ¢ fundamental importancia na organizacao das colegdes, definicao de novas coletas e
para a disponibilizagdo do germoplasma para uso direto por produtores ou no melhoramento
genético (WETZEL & FERREIRA, 2007).

Para Rasmusson (2001), a leitura sobre o melhoramento genético em cevada passa
obrigatoriamente pela valoracdo dos recursos genéticos, por ocasido da caracterizagdo do
germoplasma para o estudo da qualidade malteira. Alguns autores preconizam a existéncia de
uma base genética estreita da cevada cervejeira (WYCH & RASMUSSON, 1983;
MANNINEN, 2000), ao passo que outros estudos mostram a presenca de grande variabilidade
entre as cultivares de cevada, em relacdo a qualidade malteira (TSUCHIYA et al., 1995;
MOLINA-CANO et al., 1997; BHATTY, 1999b; CANCI et al., 2003; FOX et al., 2006).
Wright (2001) sustentou que o uso do germoplasma de cevada com qualidade industrial deve
ser amplamente testado, para servir a industria e as novas areas potencialmente favoraveis a
producdo de cevada, uma vez que a composicao e as caracteristicas da cevada tém grandes
influéncias sobre as propriedades de processamento e sobre a qualidade dos produtos
industriais gerados (BAIK & ULLRICH, 2008). Matus & Hayes (2002) afirmaram que os
programas tipicos de cevada malteira normalmente utilizam uma base genética estreita. Sendo
assim, para iniciar um sistematico programa de melhoramento com énfase tanto para o
rendimento de graos quanto para a qualidade malteira das variedades, ha uma necessidade
explicita do estudo sobre a variabilidade genética existente, principalmente, considerando
genotipos elite. No Brasil sdo escassos os estudos sobre a variabilidade dos caracteres
industriais relacionados a cevada cervejeira. Apesar do expressivo progresso com a

introdugdo da cevada no Cerrado irrigado, até o momento pouco conhece da variabilidade
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genética existente nos bancos de germoplasma no que tange a aspectos industriais do malte,
bem como do desempenho desses acessos nesse ambiente.

No Cerrado brasileiro, a cevada foi introduzida, na década de 1970, como uma cultura
de inverno irrigada (AMABILE et al., 2007¢), com dois objetivos basicos: suprir a demanda
interna de malte e fornecer ao agricultor do Brasil Central alternativa para diversificar e
integrar os sistemas de producdo irrigados, assegurando, assim, uma producgdo total mais
estavel (AMABILE, 2007). A obtencdo de cevada cervejeira requer dos programas de
melhoramento o atendimento ndo somente das demandas por rendimento produtivo, mas
também por gendtipos estdveis com uma adequada relacdo entre os caracteres de qualidade de
malte solicitados pela industria malteira. Ou seja, as cultivares geradas devem ter ndo s6 um
potencial produtivo, mas também conferir ao produto final um perfil de qualidade industrial
de malte que atenda a maioria das especificacoes da industria cervejeira. Portanto, o
melhoramento genético ¢ a primeira estratégia para a obtencdo de gendtipos superiores de
cevada e adaptados a novos ambientes e as necessidades industriais. No Brasil, o
melhoramento com vistas a qualidade de malte vem sendo realizado ha décadas no Sul do
Brasil (MINELLA, 2010). Contudo, como os caracteres relacionados a qualidade do malte sao
afetados pelo ambiente (MOLINA-CANO et al., 1997), torna-se necessaria a caracterizagao
dos genétipos em ambientes especificos, no caso, o do Cerrado, para verificar a associagao
entre esses fatores.

Nesse sentido, os caracteres de qualidade industrial do malte como teor de proteinas
totais, o extrato, o indice de Hartong, a viscosidade, a cor apos fervura, o teor de nitrogénio
solavel, o indice de Kolbach, a friabilidade e a B-glucanas devem ser mensurados, estudados e
utilizados como critério de selecio em um programa de melhoramento de cevada. Esses
componentes da qualidade da cevada cervejeira representam grande contribuicdo na
determinacao do uso industrial.

Nesse contexto, objetivou-se, caracterizar e quantificar a variabilidade genética de 30
acessos elite de cevada cervejeira irrigada no Cerrado, a partir de caracteres indicativos da
qualidade industrial, por meio da analise de micromalteio, como forma de avaliar a utilidade
desses acessos em programas de melhoramento de cevada, visando a sele¢do de genotipos de

qualidade malteira superior e, verificar o grau de associagdo entre os caracteres de qualidade.

2.4 MATERIAL E METODOS
O trabalho foi realizado no Laboratério de Qualidade de Malteria do Vale, Taubaté —
SP. As amostras para realizacio de micromalteio foram provenientes do experimento

realizado, em 2009, no Campo Experimental da Embrapa Cerrados, Planaltina-DF, situada a
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15°35°30” latitude S, 47°42°30” longitude O e altitude de 1.007 m, num solo classificado
como LATOSSOLO VERMELHO Distréfico tipico, argiloso, sob sistema de irrigacao
convencional.

Foram avaliados 30 acessos elite de cevada cervejeira, de diversas origens (Tabela 1)
da colegdo elite de cevada da Embrapa Cerrados. Para a malteagdo, processo pelo qual ocorre
a formagdo de enzimas (proteases ¢ amilases) e modificacdo do endosperma (solubilizacdo do
amido), as amostras foram imersas em agua por quatro horas, colocadas para secar por oito
horas e, novamente imersas em agua por duas horas. ApoOs esse processo, as sementes foram
colocadas para germinar, em condi¢des padronizadas de temperatura, por quatro dias, sendo
as temperaturas didrias, do primeiro ao quarto dia, respectivamente, de 22 °C, 20 °C, 18 °C e
16 °C. Em seguida, as amostras seguiram para o processo de secagem e torrefacdo por um
periodo 22 horas, em estufa com circulacdo de ar, obedecendo a curva de secagem em um
ciclo de quatro horas a 55 °C, 11 horas a 65 °C e trés horas a 80 °C. Posteriormente, procedeu-
se a torrefacdo num ciclo de duas horas a 83 °C e por mais duas horas a 85 °C, retornando
para uma temperatura entre 25 °C e 30 °C, por cerca de trés horas. A maceracdo, a
germinacao, a secagem e a torrefagdo foram realizadas num equipamento conjugado Seeger
Typ A1-2008 nr 170/1 (maceracdo e germinacdao) e nr 170/2 (secagem e torrefacdo). A
degerminagdo, processo pelo qual sdo retiradas as radiculas formadas durante a germinagao,
foi realizada em painéis vibratérios. Em seguida, o malte obtido foi moido, em moinho
universal DIfu Biihler - modelo TZ 814 P - e submetido a um processo padrdao de mosturagao
(Kongressmainchverfahren), normatizado pela EUROPEAN BREWERY CONVENTION
(1997), possibilitando as comparagdes dos resultados em diferentes amostras, assim como seu
potencial.

No mosto, obtido por esse processo, efetuaram-se as seguintes determinagdes
analiticas: teor de proteinas totais (%), de acordo com o método de Kjeldahl (YASUHARA &
NOKIHARA, 2001), rendimento de extrato M.F. i.a. (%), indice de Hartong VZ (45 °C),
viscosidade 8,6 °P (mPa.s), cor apds fervura (EBC), teor de nitrogénio soluvel (mg/100g),
indice de Kolbach (%), friabilidade (%), vidrados (%) e betaglucanas (mg.L™), de acordo com
a EUROPEAN BREWERY CONVENTION (1997).

Foi realizada a andlise descritiva dos dados de cada acesso (média, desvio padrao,
valores maximo e minimo, variancia e desvio padrdao). Com base na média dos dados, foram
estimados coeficientes de distdncia genética entre cada par de acesso com base na Distancia
Euclidiana Média Padronizada (DEMP), de acordo com Steel & Torrie (1980). A contribuicao
relativa de cada caracteristica para a diversidade genética, também foi mensurada, utilizando

o método de Singh (SINGH, 1981), com o auxilio do programa Genes (CRUZ, 2007). As
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correlacdes fenotipicas entre as caracteristicas avaliadas foram estimadas, com base no
coeficiente de correlacdo de Pearson, com o auxilio do programa estatistico Genes (CRUZ,
2007), em que:

Cov,(X,Y)
JE2(X)-62(Y)

Cov ,= Estimador da covaridncia fenotipica entre dois caracteres X e Y;

, onde:

Coeficiente de correlagdo fenotipica - 7, =

6 ;(X)= Estimador da variancia fenotipica do carater .X;

&, (Y)= Estimador da variancia fenotipica do carater Y.

O teste ¢ foi empregado para testar a significancia do » amostral, em que:

r
t=

. n-2  gendo n, o nimero de observacoes. Nesse caso, testa-se a
hipdtese de que a correlagao seja “0”.

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

Com base na matriz de distancias genéticas, foram realizadas analises de agrupamento
por meio de dendrograma, utilizando como critério de agrupamento o método do UPGMA
(Unweighted pair-group method arithmetic average) (SNEATH & SOKAL 1973). Realizou-
se também a dispersao grafica baseada em escalas multidimensionais por meio do método das
coordenadas principais, com auxilio do Programa SAS (SAS INSTITUTE INC., 2008) e
Statistica (STATSOFT INC., 1999).

O momento de parada do algoritmo de aglomeragdo [corte do dendograma], com o
objetivo de fixar o numero de grupos, foi efetuado com base na distancia genética média entre
os genotipos. Para a estimativa do ajuste entre a matriz de distancias e o dendrograma gerado,
foi calculado o coeficiente de correlagdo cofenético (r) entre as distdncias genéticas originais e
aquelas representadas pelo dendograma entre os pares de genotipos, conforme Sokal & Rohlf

(1962), por meio do programa computacional NTSYS pc 2.1 (ROHLF, 2000).

2.5 RESULTADOS E DISCUSSAO
A caracterizagdo dos 30 acessos elite de cevada irrigada no Cerrado, com base nas 10
caracteristicas relacionadas ao perfil da qualidade industrial de malte, mostra a variabilidade

genética dos materiais (Tabela 2). Essa variabilidade ¢ evidenciada pela estatistica descritiva
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(média, maximo, minimo, desvio padrao e variancia) dos caracteres malteiros (Tabela 2). Essa
variabilidade dos acessos, nas condigdes do Cerrado, com base nas determinagdes analiticas
das amostras de malte laboratoriais, também foi verificada em outros acessos caracterizados
por Horsley et al. (1995), Bhatty & Rossnagel (1998), Kowalska et al. (2000), Bichonski &
Smiatowski (2004), Amabile et al. (2007a), Evans et al. (2010) e Verma & Sarkar (2010). A
qualidade malteira da cevada ¢ extremamente complexa sendo controlada por muitos genes e
influenciada fortemente pelo ambiente (MATHER et al., 1997; FOX et al, 2003), em
especial, por altas temperaturas do ar e pelo déficit de agua durante o enchimento dos graos
(PASSARELLA et al., 2005). No Cerrado, Amabile et al. (2007a) descreveram que o fator
ambiente influenciou, de forma intensa, os resultados de malte, em condigdes de cultivo
irrigado. Dessa forma, gendtipos respondem diferentemente em ambientes diversos
(KACZMAREK et al., 1999), o que foi verificado com os gendtipos elite testados no Cerrado.
Adicionalmente, Molina-Cano et al. (1997) concluiram que a interagdo gendtipo x ambiente
causa variagdo imprevisivel em caracteristicas quantitativas da qualidade malteira.

Mediante as analises descritivas, verificou-se a existéncia de diferencas entre os
genoOtipos em pelo menos um desvio padrdo para os caracteres da qualidade industrial, a
excecao da proteina total e da viscosidade, assinalando a existéncia de provavel variabilidade
genotipica entre os 30 acessos de cevada avaliados (Tabela 2).

Em relagdo a proteina, observa-se que os teores variaram de 11,6% (BRS 195) a
14,7% (PFC 2001090) e com um valor médio de 13,38% (Tabela 2). Esse resultado foi
superior ao investigado por Amabile et al. (2007a) onde foi encontrado, para 57 gendtipos
testados em trés ambientes do Cerrado, um indice médio de 12,87%. Contudo, naquele
trabalho, a proteina da cultivar BRS 195 variou de 11,6% a 14,6% e um valor médio de
12,9%. Variacdo no teor proteico da cultivar BRS 195 foi observada, no Cerrado irrigado, por
Amabile et al. (2005, 2007b e 2009a), e por Amabile et al. (2009b) para o genotipo PFC
2001090 (10,9% a 13%). A oscilacdo da proteina € tida como um dos grandes problemas da
cevada no Cerrado brasileiro (GUERRA, 1995).

A instabilidade do teor de proteina dos graos apontada por Silva & Andrade (1985) e
Eagles et al. (1995) ¢ desencadeada, além da quantidade de nitrogénio aplicada, pelas
condi¢des de estresse hidrico e pelos outros fatores ambientais impostos aos gendtipos
(CORRELL et al., 1994; MOLINA-CANO et al., 1997; TAMM, 2003; PASSARELLA et al,,
2005; QI et al., 2005) e pela resposta de cada genétipo as essas influéncias. Esses fatores
promovem grandes oscilagdes no teor de proteina dos graos, desde valores muito baixos, em
torno de 7% a 8%, até valores extremos, acima de 12%, nivel méximo fixado em 12% por

Brasil (1996), podendo, entretanto atingir valores de até 12,5% (FOX et al., 2003; BREWING
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AND MALTING BARLEY RESEARCH INSTITUTE, 2011). Pela Tabela 2, observa-se que,
mesmo sendo gendtipos elite — que apresentam teores adequados de proteina nos graos -
apenas sete detiveram teores abaixo de 12,5%, evidenciando uma interagdo genotipo x
ambiente sobre essa variavel, concordando com os dados de Molina-Cano et al. (1997).
Provavelmente, as altas temperaturas do ar e as baixas umidades relativas do ar, que ocorrem
no periodo de enchimento dos graos no Cerrado, promoveram um acréscimo no teor de
proteina, corroborando o estudo de Chapman & Carter (1976) que relataram que, em
ambientes secos € quentes, os graos de cevada acusaram elevados teores de proteina. Isto
também foi constatado por Correll et al. (1994) e Passarella et al. (2005) ao afirmarem que
altas temperaturas durante o enchimento dos graos resultam numa diminui¢cdo em tamanho de
grao e no aumento da proteina. Contudo, salienta-se que altas concentragdes de proteina
podem ser uteis quando aquelas disponiveis no mercado brasileiro forem baixas, porque se
tornam um banco de proteina a ser utilizado para uma blendagem.

Certo nimero de atributos de qualidade de malte de cevada ¢ fundamental para a
identifica¢do e liberacdo de variedades de malte. Trata-se, entre outros, da viscosidade, do
indice Kolbach, da B-glucanas, da friabilidade e do extrato (FOX, 2008). Este autor considera
o extrato um dos caracteres mais importantes do malte do ponto de vista econdmico, apesar de
ser dificil selecionar um gendtipo quanto a essa variavel. Analisando essa variavel (Tabela 2),
verificou-se que o extrato dos gendtipos oscilou de 73,77% a 80,89%, sendo a média de
77,69%, valores estes superiores ao da normatizacao brasileira (BRASIL, 1977), para o malte
torrado (65%). Entretanto, quando comparado com ao estabelecido na mesma portaria para o
malte pilsen, apenas os genotipos CIMMYT 25, CIMMYT 42, CIMMYT 48 ¢ PFC 99324
ndo atenderam (Tabela 2) as especificacdes descritas para gendtipos hexasticos que ¢ de 78%.
Esses dados apontam o potencial do cultivo da cevada de seis fileiras de graos, sob irrigacao
no Cerrado, bem como a possibilidade de hibridacao daqueles gendtipos que apresentaram um
extrato condizente com as necessidades da industria malteira, em blocos de cruzamento.
Apenas as cultivares Scarlett (79,1%), Cellar (79,0%) e o gendtipo PFC 2004345 (79,7%)
tiveram indice de extrato superior ao limitrofe inferior fornecido por (BRASIL, 1977) para
cevadas disticas, em relagdo ao malte pilsen. As cultivares registradas BRS Deméter e BRS
195 e BRS Sampa, recomendadas para o Cerrado irrigado, ndo apresentaram um valor
adequado (Tabela 2), de acordo com Brasil (1977). Para a cultivar BRS Deméter, Amabile et
al. (2008) obtiveram um indice de extrato, com varia¢do anual, porém superior a 79%. A
mesma varia¢do anual foi identificada por Silva et al. (2000) para a cultivar BRS 180. Esses
resultados revelam que, mesmo um material genético ja lancado como cevada cervejeira, pode

nao manter os indices de lancamento, sendo, portanto, influenciados pelas condic¢des
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ambientais (GRAUSGRUBER et al., 2002; PSOTA et al.,, 2009 ¢ VERMA & SARKAR,
2010). Resultados similares foram relatados por Bichonski & Burek (2000a), em que diversas
cultivares malteiras variaram o extrato de ano para ano, com indices abaixo do esperado, mas
o que ndo descaracteriza a qualidade industrial do material genético. O mesmo foi citado por
Kowalska et al. (2000), Grausgruber et al. (2002) e Lapitan et al. (2009), que encontraram
grande variabilidade no extrato, em cultivares malteiras, em situagdes temporais.

O indice de Hartong VZ (45 °C), que avalia a atividade enzimatica, exce¢do feito as a-
amilases e a solubiliza¢do proteica do malte, variou de 30,6 a 55,1 (Tabela 2). Nove acessos
apresentaram valores abaixo do recomendado (38) por Brasil (1977), tanto para material de
duas como para o de seis fileiras de graos, evidenciando uma baixa atividade enzimatica. Alto
indice Hartong reflete uma boa modificagdo do malte (FUKUDA et al., 1999). Assim, os
elevados valores obtidos indicam uma boa modificacdo do malte proveniente dos gendtipos
cultivados no Cerrado irrigado. De maneira geral, os gendtipos mostraram um excelente
desempenho, apesar de que, segundo Brasil (1977), valores acima de 50% ndo indicam alta
qualidade do malte, o que aconteceu como acesso C 70, com 53,5% e a cultivar BRS Deméter
com 55,1%. O valor obtido para a BRS Deméter foi elevado corroborando os dados de
Amabile et al. (2008). A cultivar BRS 180 também manifestou um valor de 48,2, bem
superior aos observados por Silva et al. (2000), em que variaram de acordo com o
micromalteio realizado. Valores elevados podem ser explicados pelo estdgio de modificacao
do malte, pelo processo de malteagao usado ou, ainda, parcialmente elucidado pelo maior
nivel da degradacao do amido, em conjugacao com a maior termoestabilidade da B-amilase,
conforme Ogushi (2002a).

A variacao dos dados da viscosidade foi de 1,50 a 1,72 (Tabela 2), sendo consideradas
altas segundo Brasil (1977), que ordena o valor maximo de 1,60. Alta viscosidade promove
maior tempo de clarificacdo e dificuldades de filtracdo da cerveja. Da mesma tendéncia dos
dados de extrato, as cultivares BRS 180 e BRS Deméter expuseram valores de viscosidade
mais elevados do que os verificados por Amabile et al. (2008) e por Silva et al. (2000). Os
elevados valores da viscosidade reparados podem estar relacionados ao alto teor proteico nos
graos conforme afirmagdo de Mather et al. (1997). Bhatty & Rossnagel (1998) afirmaram que
as proteinas podem sofrer desnaturacdo ou podem se complexar com o amido e/ou com a -
glucana, contribuindo assim para o aumento da viscosidade. Ogushi et al. (2002b) afirmaram
que viscosidade ¢ mais fortemente influenciada por componentes genéticos do que por efeitos
ambientais, o que pode explicar os resultados obtidos neste trabalho.

A cor apos fervura estd diretamente relacionada com a cor do produto final.

Atualmente, ¢ evidente a tendéncia de se obter baixos niveis de cor, para atender demanda
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expressa da industria malteira (SPIEL, 2010). A variagdo detectada entre os acessos foi de 4,2
a 14,1 (Tabela 2). Para o malte pilsen o valor maximo permitido ¢ de 6,0 (BRASIL, 1977).
Contudo, as cervejarias aceitam uma cor de coc¢do entre uma faixa de 6,0 a 7,5 (REINOLD,
1995). Observa-se que 16 acessos atenderam a especificacdo de Brasil (1977), enquanto 22
genotipos permaneceram dentro da recomendagdo de Reinold (1995), entre estas as cultivares
BRS 180 (6,5) ¢ BRS Deméter (8,7) (Tabela 2). Esse desempenho evidencia que as
constituicdes genéticas desses materiais testados sdo promissoras quanto a cor para o malte
tipo pilsen. Silva et al. (2000) descreveram, em duas malteacdes diferentes, valores acima de
6,0. Semelhante resultado foi encontrado para a cultivar BRS Deméter (AMABILE, 2008).
Elevados valores da cor (EBC), sdo, por vezes, desejados, pois maltes que nao o pilsen
necessitam de indices mais elevados (CASTLE MALTING, 2010 e CRYER MALT, 2010).

Os indices Nitrogénio soluvel e Kolbach estdo relacionados com a solubilizagdo
proteica do malte (EUROPEAN BREWERY CONVENTION, 1997). Durante a mosturacao,
a por¢ao soluvel de nitrogénio ¢ desmembrada. Quanto maior a atividade das enzimas
proteoliticas durante a malteacdo, maior serd o valor o nitrogénio soluvel. Observa-se na
Tabela 2, que o N soluvel variou de 781 mg.100g™ (CEV 96046) a 1433 mg.100g” (BRS
Elis). Brasil (1977) expressa valores entre de 510 mg.100g™” e 960 mg.100g™, sendo o valor
em torno de 690, tido como ideal. Apenas seis gendtipos apresentaram valores dentro do
esperado para malte tipo pilsen: CEV 96046, PFC 213660, PFC 2003122, Vicente Morales,
CIMMYT 25 e a BRS 195. Passarella et al. (2003) afirmaram que a quantidade de nitrogénio
solavel no mosto ¢ importante para a sustentacdo do crescimento das leveduras e do
metabolismo. Entretanto, um elevado indice de nitrogénio soluvel promove efeito negativo na
estabilidade fisico-quimica da cerveja. Dessa forma, os resultados obtidos, neste trabalho,
indicaram a necessidade de um controle maior da atividade das enzimas proteoliticas durante
a malteacgao.

O indice de Kolbach ¢ importante para informar sobre a modificacdo da proteina e ¢
fornecido pela relagdo entre o nitrogénio solivel e o nitrogénio total (EUROPEAN
BREWERY CONVENTION, 1997). O indice dos acessos variou entre 38,65% (PFC 213660)
e 63,84% (BRS Elis) (Tabela 2). Nenhum gendtipo apresentou indice menor que 38%, teor
limitrofe inferior recomendado por Brasil (1977). Considerando o limite superior proposto por
Fox (2009), de 49,9%, dezessete genotipos atenderam essa especificagdo. Tanto a BRS 180
como a BRS Deméter exibiram valores bem mais altos do que listado por Amabile et al.
(2008) e Silva et al. (2000). Porém, Amabile et al. (2007a) detiveram valores que foram ora
semelhantes, ora inferiores para essas cultivares, bem como para a Foster, Lacey, PFC 213660

e BRS 195, entre outras, indicando o que citaram Kaczmarek et al. (2002) e Sarkar et al.
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(2008). Estes autores evidenciaram uma interacdo genético-ambiental para explicar a
variabilidade desse indice.

A friabilidade ¢ uma medida de modificacdo do grio de malte, principalmente sobre a
filtrabilidade e homogeneidade. Os valores desse carater estenderam-se desde 50,7% até
87,6%, onde exatamente 50% dos genotipos (Tabela 2) foram superiores ao valor minimo
fornecido por Fox (2009), da ordem de 70%. Esses resultados, quando confrontados com
Amabile et al. (2007a) revelam a influéncia ambiental sobre esse carater, 0 mesmo proposto
por Ogushi et al. (2002b).

Em relagdo ao carater vidrados, os valores oscilaram entre 0,2% (C 70) e 11,6%
(Scarlett). Entretanto, cerca de 80% dos genotipos avaliados permaneceram abaixo do limite
maximo recomendado por Brasil (1977), de 5%.

Mesmo com um elevado desvio padrao observado para o carater B-glucanas (Tabela
2), apenas o gendtipo PFC 2001090 mostrou um teor de 270 mg L™ superior ao prescrito pelo
comité australiano Malting and Brewing Industry Barley Technical Committee (MBIBTC), da
ordem de 200 mg L™ (FOX, 2009). A média de 71,8 mg L™, foi bem inferior & obtida por
Eagles et al. (1995) em que num estudo de duas colegdes australianas obtiveram indices de
509 mg L e 374 mg L', com acessos atingindo valores exorbitantes, para cevada cervejeira,
da ordem de 1.556 mg L. E importante salientar que a cevada malteira deve apresentar teores
baixos de B-glucanas (AASTRUP & ERDAL, 1980; BRENNAN et al., 1996; GALLANT et
al., 1991), pois ela possui a propriedade de formagdo de coloides, podendo prejudicar o
processo de fabricagdo de cerveja, mais precisamente a etapa de filtracdo. Ademais, sabe-se
que B-glucanas sao altamente influenciadas por fatores genéticos (POWELL et al., 1985;
HENRY, 1986; MOLINA-CANO et al., 1997; OGUSHI et al., 2002b) mesmo que outros
trabalhos considerem o efeito ambiental sobre essa variavel (NARASIMHALU et al., 1995;
FASTNAUGHT et al., 1996; ZHANG et al., 2001; YALCIN et al.,, 2007). Aliando essa
conjuncdo de informacdes aos resultados obtidos, constata-se que as constituicdes genéticas
dos acessos avaliados podem e devem ser empregadas como genitores junto ao programa de
melhoramento brasileiro de cevada. Esses resultados indicam, também, que o ambiente
testado contribuiu para o bom desempenho dos gendtipos para esse carater.

A qualidade do malte ¢ uma expressdo do resultado de multiplas interagdes entre
variaveis de qualidade, e ¢ relativamente dificil a escolha de um tUnico carater de qualidade
para selecionar um genoétipo. Ainda, o indice dos caracteres utilizados para medir a qualidade
do malte tem sido questionado (MacCGREGOR, 1996), indicando uma limitagdo na predi¢do
de desempenho dos materiais genéticos. Dessa forma, avaliando o conjunto de informagdes

acerca da qualidade dos genotipos testados, observou-se que os gendtipos CPAC 20020098,

114



PFC 98252 e a BRS Deméter; PFC 2004345 ¢ BRS Sampa (apesar da cor elevada), Foster,
Scarlett, Lacey e PFC 2004216 (friabilidade baixa) e da cultivar Cellar (proteina elevada)
expressaram uma boa associacdo entre os caracteres estudados, podendo ser selecionados
como materiais malteiros.

Outra dificuldade no processo seletivo de gendtipos malteiros sdo as correlagdes entre
as caracteristicas de qualidade. Na Tabela 3, foram apresentados os coeficientes de correlagdo
fenotipica entre as caracteristicas analisadas neste trabalho. Segundo Vencovsky & Barriga
(1992), o estudo das associagdes entre varidveis € a sua magnitude ¢ importante, visto que a
selecdo de materiais, a adaptagdo e o planejamento do uso agricola se da mediante observagao
das relacdes possiveis que possam ocorrer entre as caracteristicas observadas. Em muitos
casos, as analises de correlagdes sdo primordiais, pois esclarecem as relagdes entre caracteres,
sendo util, principalmente, quando ha dificuldade na selecdo de um carater, em razao de sua
baixa herdabilidade ou se este for de dificil mensuragdo ou identificagio (FALCONER, 1987;
KUREK et al., 2002).

Como pode ser verificado na Tabela 3, houve grande variagdo no grau e no tipo de
associacdo entre as caracteristicas analisadas, sendo que nem todas possuiram relagao de
dependéncia entre si. Houve elevada correlagdo e de alta significancia entre o indice Kolbach
(KI) e o N (0,8534), mostrando o alto grau de dependéncia entre esses caracteres, contudo de
ordem inversa (—0,406) ao observado por Ogushi et al. (2002b). Esses autores ndo esperavam
esse resultado pelo fato de que KI = (Nsoluvel/Ntotal)*100. Houve forte correlagao negativa e
altamente significativa entre a friabilidade e vidrados (-0,7947) e uma média, mas
significativa e positiva associacdo entre: Hartong e Kolbach; Hartong e N; Kolbach e
friabilidade; e extrato e friabilidade, estas ultimas também observadas por Fox (2008). Era de
se esperar esse resultado entre Hartong e N, pelo fato de que Hartong avalia a atividade
enzimatica ¢ a solubilizacdo proteica do malte e esta esta diretamente relacionada com o
nitrogénio solivel. Como o indice Kolbach, também denominado “grau de solubilizacdo
proteica”, ¢ um valor que tem grande significado na avaliacdo da solubilizacdo proteica do
malte, ele estd particularmente relacionado com o Hartong.

A exemplo de Molina-Cano et al. (1997) e Wang & Zhang (2009) foi detectada uma
negativa e altamente significativa correlagdo entre B-glucanas e o indice Kolbach. O mesmo
foi verificado para relagdo de dependéncia entre B-glucanas e o nitrogénio, corroborando os
dados de Savin et al. (1997) e de Swanston (1997). Esses autores propuseram que baixos
valores de P-glucanas estdo relacionados com os altos niveis de nitrogénio e que proteina
densa pode limitar a atividade de B-glucanases na parede celular do endosperma, favorecendo

essa correlagdo negativa. Friabilidade e B-glucanas apresentaram uma correlacdo significativa
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e negativa neste trabalho, o que também foi verificado por Fox (2008). Observou-se, ainda,
uma correlagdo significativa e positiva entre o extrato e indice Kolbach, semelhante a
Swanston & Ellis (1995) e Molina-Cano et al. (1997). B-glucanas foi correlacionada positiva e
significativamente com a viscosidade, fato esse que pode ser explicado porque as B-glucanas
sdo uma das causas do incremento da viscosidade (MATHER et al., 1997). Similar paridade
foi averiguada por Molina-Cano et al. (1997), Bhatty (1999b) ¢ Wang & Zhang (2009).

Outra correlacdo significativa, todavia fraca foi verificada entre a proteina e o N. A
proteina ¢ fornecida pela relacdo entre o nitrogénio total que multiplicado por 6,25, fornece o
conteudo total de proteinas, mas ndo pelo nitrogénio soluvel. Isso explica parte dessa baixa
correlagdo. Por décadas, procura-se entender a relacdo entre proteina e extrato, sendo Bishop
(1930) um dos pioneiros nesses estudos. Acredita-se que efeitos indiretos de um grupo de
proteina ou de especificos componentes proteicos atuem sobre o extrato, entre elas a hordeina,
que ¢ a fragdo mais importante de proteinas de endosperma (BULMAN et al., 1994; FOX,
2008). A correlagao entre esses dois fatores foi negativa e significativa, corroborando estudos
de Eagles et al. (1995), Molina-Cano et al. (1997), Bichonski &, Burek (2000b), Ogushi et al.
(2002b), Emebiri et al. (2004 e 2005), Qi et al. (2005) e Chen et al. (2006). Essa relacao pode
ser explicada pelo fato de que o alto teor de proteina reduz a absor¢ao de dgua durante a
germinacao reduzindo os niveis de extrato do malte (EMEBIRI et al., 2005). A dependéncia
entre essas variaveis pode predizer uma selecao de genotipos com alto extrato, quando o teor
proteico desses materiais genéticos for baixo, conforme mencionou Fox (2009). Nao se
observou demais correlagdes significativas entre os pares de variaveis estudados (Tabela 3),
nao sendo suficientes para inferir uma relagdo de subordinacao entre elas.

Andlises multivariadas dos 30 acessos de cevada com base nas caracteristicas de
qualidade malteira, permitiram a caracterizagdo e a quantificacdo da variabilidade genética
desses importantes materiais genéticos. Com base no método de Singh (1981), foi possivel
classificar a importancia relativa das dez caracteristicas avaliadas para a variabilidade
genética, indicando que o nitrogénio soluvel foi a variavel que mais contribuiu com 86,6%,
seguido de PB-glucanas com 12,5%, de contribuicdo (Tabela 2). Os indices de distancias
genéticas entre cada par de acesso, utilizando a Distancia Euclidiana Média Padronizada,
variaram entre 1,13 e 1,78, e a média foi de 1,36. Essa amplitude obtida reflete a ampla
variabilidade genética dos acessos, condi¢do essencial para futuros trabalhos de selecdo e
melhoramento genético. A menor distdncia genética foi verificada entre os gendtipos PFC
214827-10 e PFC 2004033 (0,42). Os que apresentaram a maior divergéncia foram a cultivar
BRS Elis e o genotipo mexicano CIMMYT 25 (2,58). Em relagdo a média das distancias
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genéticas, o gendtipo PFC 214827-10 foi o que sustentou o menor valor absoluto (1,13),
enquanto a cultivar BRS Elis figurou-se com a maior média com valor de 1,78.

A anélise de agrupamento por meio de dendrograma, apresentou alto ajuste com a
matriz de distancias genéticas verificado pelo coeficiente de correlagdo cofenética alto (r =
0,88) e significativo (p < 0,001), sendo superior ao valor de 0,70 proposto por Rohlf (2000).
Esse dado evidenciou consisténcia no ajuste entre a representacdo grafica das distancias
genéticas e a sua matriz original, o que assegura que sejam realizadas inferéncias por meio da
avaliacdo visual do dendograma (Figura 1). Essa analise de agrupamento auxilia os
melhoristas na indicagdo dos genitores mais contrastantes para serem usados em blocos de
cruzamentos, favorecendo o aparecimento de individuos segregantes e superiores
geneticamente, com base na a¢do de genes complementares associados a caracteristicas de
interesse, que, no caso, sao aquelas ligadas a qualidade industrial malteira.

Pela andlise de agrupamento, observou-se a formac¢do de dois grandes grupos,
adotando-se como ponto de corte a distancia genética média de 1,36 (Figura 1). O
agrupamento de genotipos foi realizado para obter uma visao abrangente sobre a situacao da
qualidade da cevada irrigada no Cerrado. Cita-se que todos os genotipos oriundos do México,
dos EUA, da Inglaterra e do Brasil, a exce¢ao dos materiais provenientes da Alemanha, foram
distribuidos entre esses dois grandes grupos. Os acessos elite de cevada analisados
apresentaram alta variabilidade genética para os caracteres estudados, nao sendo identificada
tendéncia de agrupamentos especificos quanto a origem dos acessos (Figura 2). A explicacao
para esse fato € que os caracteres qualitativos sdo variaveis complexas e dependem da
interagao da expressao de grande nimero de genes (EMEBIRI et al., 2004; CECCARELLI et
al., 2007) os quais ndo estdo relacionados a origem geografica dos acessos. Possivelmente, os
acessos elite de cada origem analisados possuam uma grande variabilidade genética, a qual
pode ter ocorrida durante o desenvolvimento dos materiais nos programas de melhoramento
genético da cevada realizados em cada pais de origem. Dessa forma, fundamentado na
distancia genética entre os acessos dos diferentes clusters, os genitores contrastantes podem
ser selecionados e utilizados no programa de hibridagao para a geragdo de maior variabilidade
quanto a qualidade malteira, o que é recomendado por Sarkar et al. (2008).

Conforme comentado acima, a distribuicdo da variabilidade genética em fungdo das
diversas origens geograficas ocorreu de maneira dispersiva. Contudo, observou-se uma
concentracdo dos gendtipos de origem estadunidense com exce¢do do gendtipo C-70 (Figura
2). Por sua vez, os materiais provenientes dos demais programas de melhoramento ficaram

distanciados, 0 mesmo inferido por Verma & Sarkar (2010).
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Com base nos dados de caracterizagdo e de variabilidade genética, um possivel
cruzamento seria entre a cultivar inglesa Cellar, de comprovada qualidade malteira e os
genotipos PFC 2004033 e PFC 214827-10 selecionados e adaptados as condi¢des irrigadas do
Cerrado, em funcdo da sua constituicdo genética elite para rendimento de graos (AMABILE
et al,, 2009b; AMABILE et al., 2011). O mesmo raciocinio se aplica as ja consagradas
cultivares malteiras BRS Deméter ¢ a estadunidense Lacey com o acesso PFC 2001090
(AMABILE et al., 2009b). E provéavel que os individuos gerados das populagdes segregantes
desses cruzamentos expressem alta heterozigose nos locos envolvidos, promovendo uma
possibilidade de selecdo que agregue os caracteres qualitativos com as varidveis agronomicas
adequadas para o ambiente irrigado do Cerrado.

Quanto aos materiais genéticos utilizados em programas de melhoramento genético no
Brasil (Figura 3), atenta-se que sistematicamente, com o redirecionamento e a remodelagdo do
programa de cevada irrigada brasileira, em 2000, os diversos acessos de cevada utilizados nos
cruzamentos estao amplamente distribuidos dentro do agrupamento. Esses resultados mostram
claramente a existéncia de ampla divergéncia genética no grupo de genétipos estudados, o que
¢ fruto direto do fato de terem sido analisados materiais genéticos de origens e de programas
de melhoramento diversos. A existéncia de expressiva variabilidade entre cultivares de cevada
brasileira, mesmo que se reproduzindo por autofecundagao, também foi detectada por Sarkar
et al. (2008), Psota et al. (2009) e Verma & Sarkar (2010). Buscou-se através da introducao e
do uso, nas hibridacdes, maior variabilidade de genotipos com caracteristicas malteiras,
visando atender o sistema de producao de cevada irrigada do Cerrado brasileiro. Verificando a
dispersao dos acessos em relacdo a sua caracteristica nimero de fileiras de espiga
(hexastica/distica), quando comparado as duas primeiras coordenadas principais (Figura 4)
notou-se que, como apresentado no dendograma obtido pelo método UPGMA, nio ocorreu

nenhuma tendéncia de agrupamento dos materiais genéticos hexasticos ou disticos.

2.6 CONCLUSOES

Existe variabilidade genética entre os genotipos de cevada avaliados para caracteres
qualitativos malteiros, devendo ser explorada no programa de melhoramento de cevada
irrigada brasileiro.

Os caracteres qualitativos que mais contribuem para a divergéncia genética sdo:
nitrogénio soluvel e B-glucanas.

A cevada cultivada no Cerrado esta apta a ser incluida no processo produtivo nacional

de malte.
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2.7 TABELAS E FIGURAS

Tabela 1. Gendtipos elite de cevada malteira e respectivas
informagdes sobre uso ou ndo em programas de melhoramento
no Brasil, origem e tipo de espiga. Embrapa Cerrados,

Planaltina, DF, 2013.

Genotipo Tipos de
N° Genotipo usado no  Origem Espi
Brasil Spiga
1 PFC 2001090 Sim Brasil Distica
2 CEV 96046 Sim Brasil Distica
3 PFC 213660 Sim Brasil Distica
4  PFC 2003122 Sim Brasil Distica
5 Foster Sim EUA Hexastica
6 C-70 Nao EUA Distica
7  Lacey Sim EUA Hexastica
8 M 14 Nao EUA Distica
9  Alliot Nao Inglaterra  Distica
10  PFC 2005123 Nao Brasil Distica
11 CIMMYT 42 Nao México  Hexastica
12 CIMMYT 48 Nao México  Hexastica
13 CIMMYT 25 Nao México  Hexastica
14  Danuta Sim Alemanha  Distica
15 BRS 195 Sim Brasil Distica
16 BRS 180 Sim EUA Hexastica
17  Cellar Sim Inglaterra  Distica
18 CPAC 20020098 Sim México  Hexastica
19  BRS Deméter Sim Brasil Distica
20  Scarlett Sim Alemanha  Distica
21 PFC 2004345 Nao Brasil Distica
22 BRS Sampa Sim Brasil Distica
23 PFC 2004216 Nao Brasil Distica
24  BRS Elis Sim Brasil Distica
25 PFC 98252 Nao Brasil Hexastica
26  Vicente Morales Nao México  Hexastica
27  BRS Greta Sim Brasil Distica
28  PFC 99324 Sim Brasil Hexastica
29  PFC 2004033 Sim Brasil Distica
30 PFC 214827-10 Nao Brasil Distica
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Tabela 2. Estatisticas descritivas relacionadas as caracteristicas malteiras proteinas totais (P. Totais), extrato M.F. i.a. (Extrato), Hartong
VZ (45 °C) (Hartong), viscosidade 8,6 °P (Visco.), cor apds fervura EBC (Cor), nitrogénio solivel i.a. (N. Soluvel), indice Kolbach
(Kolbach), friabilidade (Friab.), vidrados EBC (Vidrados) e betaglucanas (B-glucanas) e a Contribuicdo Relativa para a Diversidade
Genética (CRDG) de dez caracteristicas malteiras avaliadas em 30 acessos de cevada malteira. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2013.

Genétipo P. Totais Extrato Hartong Visco. Cor N. SOll’lVgl Kolbach  Friab. Vidrados B-gluca_lllas
(%) (%) (mPa.s) (mg.100g™) (%) (%o) (%o) (mg.L")
PFC 2001090 14,7 77,2 44,6 1,62 4,8 972 42,6 62,8 2,9 270
CEV 96046 12,5 76,1 31,9 1,61 6,5 781 39,2 54,6 5,2 119
PFC 213660 12,9 71,3 30,6 1,65 5.9 784 38,6 64,2 4,0 159
PFC 2003122 13,0 76,3 36,4 1,60 4,2 915 43,9 61,6 1,8 146
Foster 11,9 79,2 50,0 1,58 5,2 1019 53,8 77,4 1,2 62
C-70 14,3 71,7 53,5 1,57 9,3 1267 56,3 73,8 0,2 30
Lacey 12,9 80,2 48,7 1,62 4,9 1117 53,1 73,5 1,0 92
M 14 11,7 71,5 39,6 1,54 4,8 1026 55,8 62,2 4,6 31
Alliot 12,9 71,2 35,4 1,57 4,2 971 49,1 78,2 2,0 33
PFC 2005123 14,2 76,6 43,8 1,57 4,7 1122 49,7 58,3 6,7 25
CIMMYT42 14,6 71,5 38,3 1,67 4,5 1008 43,3 55,9 8,0 116
CIMMYT 48 14,2 77,1 49,7 1,52 8,3 1157 51,6 73,3 0,7 36
CIMMYT 25 12,8 75,3 41,4 1,67 4,3 812 40,1 50,7 8,5 84
Danuta 14,6 75,1 37,7 1,57 5,1 993 42,9 57,5 8,0 81
BRS 195 11,6 76,8 40,7 1,55 6,0 888 48,2 69,4 23 77
BRS 180 12,3 80,4 48,2 1,66 6,5 1062 54,9 74,9 1,6 143
Cellar 14,4 79,0 43,2 1,62 6,2 984 42,4 80,8 0,4 32
CPAC 20020098 12,3 80,9 50,7 1,52 8,8 1120 57,4 82,8 0,6 30
BRS Deméter 13,9 78,4 55,1 1,53 8,7 1151 52,2 80,6 2,7 25
Scarlett 13,5 79,1 38,1 1,50 5,9 980 46,8 56,5 11,6 40
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Tabela 2. Continuacao...

Genotipo P. Totais Extrato Hartong Visco. Cor N.Soluvel Kolbach Friab. Vidrados B-glucanas
PFC 2004345 12,7 79,7 39,9 1,59 10,1 1120 55,6 87,6 0,4 25
BRS Sampa 12,6 78,3 46,1 1,57 14,1 1095 53,3 83,0 1,0 43
PFC 2004216 13,3 77,6 43,2 1,58 7,7 1189 56,1 77,4 0,6 26
BRS Elis 14,2 76,8 47,3 1,58 13,7 1433 63,8 75,8 0,7 25
PFC 98252 13,6 78,0 48,0 1,68 6,7 1242 59.3 81,1 0,4 25
Vicente Morales 12,5 79,7 33,5 1,62 6,3 866 44,3 70,3 2,5 65
BRS Greta 14,5 76,7 37,4 1,72 4,9 1129 49,7 63,1 23 55
PFC 99324 14,1 73,8 41,5 1,65 7,5 1066 47,4 64,0 0,9 106
PFC 2004033 14,3 77,5 31,1 1,69 4,9 1077 47,7 62,8 3,5 70
PFC 214827-10 14,5 77,6 34,9 1,64 5,8 1113 48,1 68,3 3,6 83
Minimo 11,6 73,8 30,6 1,50 4,2 781 38,6 50,7 0,2 25
Média 13,4 71,7 42,0 1,6 6,7 1048 49,6 69,4 3,0 71,8
Miximo 14,7 80,9 55,1 1,72 14,1 1433 63,8 87,6 11,6 270
Desvio Padrio 0,9674 1,614  6,7264  0,0557  2,5366 145,1061 6,3926  9,9931  2,9273 55,2283
Variancia 0,9359 2,605 45,2448 0,0031  6,4345 21055,7749 40,865 99,8619  8,5693 3050,1655
CRDG' (%) 0,0038 0,0107  0,1861 0,0 0,0265 86,612 0,1681  0,4108  0,0352 12,5467

! Contribuigdo Relativa para a Diversidade Genética, utilizando o método de Singh.
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Tabela 3. Estimativas dos coeficientes de correlagdo de Pearson entre os caracteres de qualidade malteiras proteinas totais (P. Totais), extrato
M.F. i.a. (Extrato), Hartong VZ (45 °C) (Hartong), viscosidade 8,6 °P (Visco.), cor apos Fervura EBC (Cor), nitrogénio solivel i.a. (N. Solavel),
indice Kolbach (Kolbach), friabilidade (Friab.), vidrados EBC (Vidrados) e betaglucanas (-glucanas) agrupadas. Embrapa Cerrados, Planaltina,
DF, 2013.

Caracteres P. Totais Extrato Hartong Visco. Cor N. SOll’lVgl Kolbach  Friab.  Vidrados B-glucagas
(%) (“o) (mPa.s) (mg.100g™) (%o) (%) (%0) (mg.L")

P. Totais (%) - -0,36* 0,016 0,27 -0,02 0,38%* -0,14 -0,21 0,13 0,07
Extrato (%) - 0,336 -0,20 0,18 0,17 0,39* 0,60%* -0,28 -0,21
Hartong - -0,37* 0,44* 0,61%* 0,64** 0,54+ -0,42%* -0,28
Visco. (mPa.s) - -0,32 -0,13 -0,29 -0,25 -0,035 0,39*
Cor - 0,57%* 0,57%* 0,59** -0,45% -0,38%*

N. Solavel (mg.100g™) - 0,85%* 0,52%** -0,45% -0,50%*
Kolbach (%) - 0,66** -0,54%* -0,57**
Friab. (%) - -0,79%** -0,44*
Vidrados (%) - 0,15
B-glucanas (mg.L™) -

** * Significativo a 1 e 5% de probabilidade, respectivamente, pelo teste t.
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Figura 1. Andlise de agrupamento de 30 gendtipos de cevada, com base na matriz de distancias genéticas calculada com base na Distancia
Euclidiana Média Padronizada, utilizando dez caracteres relacionados a qualidade malteira. O método do UPGMA foi usado como critério de
agrupamento. O valor do coeficiente de correlacdo cofenética (r) € de 0,88. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2013.
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Figura 2. Dispersao grafica de 30 acessos de cevada com base na matriz de distancias
euclidianas médias padronizadas calculadas utilizando dez caracteristicas relacionadas a
qualidade malteira. Os numeros correspondem aos acessos da Tabela 1. Origem dos materiais

genéticos: (0) Brasil; (A) México; (m) Inglaterra; (*) Alemanha e (®) Estados Unidos.
Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2013.
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Figura 3. Dispersao grafica de 30 acessos de cevada com base na matriz de distancias
euclidianas médias padronizadas calculadas utilizando dez caracteristicas relacionadas a
qualidade malteira. Os nimeros correspondem aos acessos da Tabela 1. (0) Materiais

genéticos utilizados atualmente ¢ (A) ndo utilizados em programas de melhoramento no
Brasil. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2013.
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VARIABILIDADE GENETICA DE ACESSOS ELITE DE CEVADA COM BASE EM
CARACTERISTICAS MORFOAGRONOMICAS AVALIADAS EM SISTEMA DE
PRODUCAO IRRIGADO NO CERRADO

3.1 RESUMO

O objetivo deste trabalho foi avaliar a variabilidade genética de 39 gendtipos elite de
cevada com base em caracteristicas morfoagronomicas avaliadas em sistema de produgdo
irrigado no Cerrado. O experimento foi conduzido em delineamento de blocos ao acaso com
quatro repetigdes, em maio de 2009, na Embrapa Cerrados, Planaltina-DF, localizada a
15°35'30" S de latitude, 47°42'30" L de longitude e 1.007 m de altitude, num LATOSSOLO
VERMELHO argiloso. Foram avaliadas as caracteristicas: distancia do ultimo n6 a raquis,
distancia da folha bandeira a raquis, comprimento da espiga, nimero de graos por espiga, area
da folha bandeira, altura de plantas, espigamento, grau de acamamento, rendimento de graos,
peso de mil sementes, teor de proteina e classificacdo comercial de graos. Os dados foram
submetidos a andlise de variancia, e as médias foram utilizadas para estimar a distancia
genética entre todos os pares de genoOtipos, com base na distdncia generalizada de
Mahalanobis. Utilizando a matriz de distdncias genéticas foram realizadas andlises de
agrupamento, tendo como critério o método do UPGMA. Foram observadas diferencas
altamente significativas entre os genotipos para todas as caracteristicas avaliadas. O elevado
coeficiente de variagdo genético evidencia a possibilidade de obter ganhos genéticos para
todas as caracteristicas. As caracteristicas que mais contribuiram para a variabilidade foram a
area foliar da folha bandeira e o espigamento, enquanto o teor de proteina e o acamamento
foram as que menos contribuiram. Com base nas andlises de agrupamento, verificou-se a
formacdo de pelo menos trés grandes grupos de similaridade. Uma tendéncia de agrupamento
dos materiais disticos e hexasticos foi verificada. Os genotipos PFC 2005123, Antartica-1,

Nandi e FM 404 foram os mais divergentes em relacdo aos demais.

Palavras-chave: Hordeum vulgare L., diversidade genética, melhoramento genético, recursos

genéticos.
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GENETIC VARIABILITY IN ELITE BARLEY GENOTYPES BASED ON THE
AGRO-MORPHOLOGICAL CHARACTERISTICS EVALUATED UNDER
IRRIGATED SYSTEM IN THE BRAZILIAN SAVANNA

3.2 ABSTRACT

The purpose of this study was to assess the genetic variability in 39 elite barley
genotypes based on the agro-morphological traits of a crop irrigated in the Savanna system.
An irrigation experiment in the design of complete randomized block with four replicates was
conducted, in May 2009, at Embrapa Cerrados (Federal District - Brazil) located at 15°35'30"
S latitude, 47°42'30" E longitude and 1.007 m of altitude. The morphoclimatic domain is
Savanna, with tropical seasonal climate (Aw), in a Dark Red Latossol, clay texture. The
following traits were evaluated: distance from the last knot to the rachis, distance from the
flag leaf to rachis, spike length, number of grains by ear, flag leaf area, plant height, silking,
lodging, grain yield, thousand-seed weight, protein content and grain commercial
classification. The analysis of variance was used to evaluate the data and the means were used
to estimate the genetic distance among all genotypes pairs based on the Mahalanobis’
generalized distance. Cluster analysis using genetic distance matrix was performed having
UPGMA as the criteria. Highly significant differences were found among the genotypes for
all traits evaluated. The high coefficient of genetic variation indicates the possibility of having
genetic gains for all traits. The traits that most contributed to the variability were the flag leaf
area and silking, while the protein content and lodging were the traits that contributed the
least. Based on the cluster analysis, at least three major groups of similarity were found. A
clustering trend of two and six-rowed materials was found. The most divergent genotypes

were PFC 2005123, Antartica-1, Nandi and FM 404 in relation to other.

Key words: Hordeum vulgare L., genetic diversity, genetic breeding, genetic resources.
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3.3 INTRODUCAO

O sistema de producdo agricola do Cerrado tem agregado inovagdes tecnologicas
provenientes das necessidades crescentes de diversificagdo de cultivo irrigado. Espécies
anteriormente consideradas inaptas ou marginais tém se mostrado plenamente adaptadas a
regido, como a cevada que ¢ o quarto cereal mais semeado no mundo (FAOSTAT, 2010). No
Brasil comegou a ser produzida comercialmente a partir de 1930, contudo somente foi
inserida no Cerrado quatro décadas apos (MINELLA, 1999a). Desde entdo, a cultura vem se
destacando por sua adaptacdo as condicdes edafoclimaticas locais, baixa incidéncia de
doencas e elevado potencial produtivo, apresentando alto potencial para integrar o sistema de
producdo irrigado do Cerrado (AMABILE et al.,, 2007a). Considerada como alimento
funcional (FERNANDES et al., 2006) seu uso estende-se como fonte de alimentagdao humana,
nas formas integral e transformados industriais, e ainda como alimento animal (FONTANELI
et al., 2007).

A cevada foi introduzida no bioma Cerrado como uma cultura de inverno, tendo como
objetivos basicos suprir a demanda interna de malte e fornecer ao agricultor do Cerrado
alternativa para diversificar e integrar o sistema de produgdo irrigado, assegurando, assim,
uma produgdo total mais estavel. A demanda por essa commodity ¢ crescente, € a producao
nas regides tradicionais, como nos estados do Sul, esta longe de atender as necessidades do
mercado, cujo déficit ¢ suprido com importagdes que oneram a balanga comercial nacional,
aumentando a vulnerabilidade do Brasil no que tange a producdo de malte. Resultados
recentes de pesquisa indicam que o Cerrado tem potencial para suprir essa demanda por graos
de cevada, dando oportunidade e oferta ao negdcio agricola, de forma a incluir novas
oportunidades comerciais (AMABILE et al., 2009 a, b, c).

Para o desenvolvimento da cevada no Cerrado, o melhoramento genético da cultura é
estratégico e uma importante demanda para a pesquisa (DUBOC et al., 2009). Um programa
de melhoramento genético tem como premissa bésica fornecer novas constituicdes genéticas
qualitativa e quantitativamente superiores. A oferta continua de genotipos adaptados ¢
imperativa para a manutengdo e aumento da competitividade do agronegocio da cevada,
podendo ser obtida pela introdugdo e geragdo de genotipos. O progresso genético, nos
programas de melhoramento, depende da amplitude da diversidade genética disponivel no
germoplasma utilizado (POEHLMAN & SLEPER, 1995) e da taxa em que os caracteres
desejaveis sdo herdaveis, para a aplicacdo dos mais eficientes procedimentos de
melhoramento (MOHAMMADI & PRASANNA, 2003). Dessa forma, ¢ essencial a
caracterizacdo e a avaliacdo da diversidade genética, objetivando a organizacdo do

germoplasma, a identificacdo de genitores, a recomenda¢do de cultivares para determinadas
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regides, tanto para a obtencdo de populagdes com ampla variabilidade genética, como para a
busca das melhores combinacdes génicas nas progénies (CRUZ et al., 1994; MOHAMMADI
& PRASANNA, 2003; CRUZ et al., 2004), uma vez que a diversidade expressa a diferenca
entre as frequéncias alélicas das populagdes (FALCONER & MACKAY, 1996). O estudo da
diversidade genética passa, necessariamente, pela caracterizagdo e avaliagdo da variabilidade
morfologica de caracteres qualitativos e quantitativos (MOREIRA et al., 1994; VALOIS,
1998; WETZEL & FERREIRA, 2007). A caracterizagdo da diversidade genética da cevada ¢é
um componente importante de informagdo para a conservacao e a utilizacdo dos recursos de
germoplasma existente (KNUPFFER & HINTUM, 1995; BAUM et al., 2000; AHMAD et al.,
2008) e para a valoracao dos recursos genéticos dessa espécie (RASMUSSON, 2001).

Existe divergéncia quanto a magnitude da variabilidade genética dos acessos utilizados
em programas de melhoramento genético de cevada malteira. Wych & Rasmusson (1983),
Manninen, (2000) e Matus & Hayes (2002) indicaram o uso de uma base genética estreita nos
programas devido a restricdes do uso de novas cultivares pela indistria malteira (HAYES et
al., 2003), enquanto outros estudos indicam o uso de grande variabilidade existente no
germoplasma mundial (OSTER, 1987; BOTHMER, 1991; TSUCHIYA et al, 1995;
MOLINA-CANO et al., 1997; BHATTY, 1999; LASA et al., 2001; MANJUNATHA et al.,
2007; VERMA & SARKAR, 2010) e também nas colecdes de germoplasma no Brasil
(ARIAS, 1995; MINELLA, 1999b).

Considerando a existéncia de grande variabilidade genética, Wright (2001) sustentou
que o uso do germoplasma de cevada, com qualidade industrial, deve ser amplamente testado
para selecionar genotipos superiores em ambientes especificos. Entretanto, no Brasil, e
especificamente no Cerrado, sdo escassos os estudos sobre a variabilidade genética da cevada.
Mesmo com o progresso dos estudos da cevada irrigada no Cerrado, poucas informagdes
acerca da variabilidade genética existente nas colecdes de germoplasma sdo disponiveis na
literatura, bem como sobre o desempenho desses acessos nesse ambiente.

No melhoramento genético, as técnicas de analise multivariada sio comumente usadas
para a predi¢do da divergéncia genética entre acessos e, entre eles, os métodos aglomerativos
tém sido muito utilizados. Os métodos de agrupamento tém por finalidade separar um grupo
original de observagdes em varios subgrupos, de forma a obter homogeneidade dentro e
heterogeneidade entre os subgrupos e, assim, conhecer a estrutura genética da populacdo
(SNEATH & SOKAL, 1973; MARDIA et al., 1979; JOHNSON & WICHERN, 1982). Esses
métodos dependem de medidas de divergé€ncias estimadas previamente e, dentre essas médias,
a distancia generalizada D* de Mahalanobis tem sido atestada, com propriedade, nos estudos

de divergéncia genética em cevada (SOLEIMANI et al, 2005; ALAM et al, 2007;
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KUCZYNSKA et al., 2007; KARIM et al., 2010; SETOTAW et al., 2010), uma vez que ¢ tida
como mais robusta, por considerar as correlagdes residuais entre os caracteres analisados
(ARUNACHALAM, 1981).

Diante desse contexto, objetivou-se neste trabalho estudar e quantificar a variabilidade
genética de 39 acessos elite de cevada, avaliados em sistema de producao irrigado no Cerrado,

a partir de caracteres morfoagrondémicos, componentes de producao e teor de proteina.

3.4 MATERIAL E METODOS

Foram avaliados 39 acessos elite de cevada de diversas origens, distica e hexastica,
cervejeira e nua, incluindo-se as testemunhas BRS 180 e BRS 195, provenientes da Colecao
de Trabalho da Embrapa Cerrados (Tabela 1). O experimento foi conduzido, sob sistema de
irrigagdo convencional, no Campo Experimental da Embrapa Cerrados, Planaltina-DF, em
2009, situada a 15°35°30” de latitude Sul e 47°42°30°’ de longitude Oeste, numa altitude de
1.007 m, num LATOSSOLO VERMELHO Distrofico tipico, argiloso. A area, de acordo com
Koppen, estd inserida no dominio morfoclimatico do Cerrado, com clima tropical estacional
(Aw) (NIMER, 1989), cujos dados climatoldgicos, durante a condugdo do ensaio, foram:
temperatura minima, média ¢ maxima do ar de 13,8 °C, 20,7 °C e 27,9 °C, respectivamente;
umidade minima, média e maxima do ar, correspondentemente, de 29,9%, 53,5% e 79,3%;
velocidade do vento de 1,9 m s'l, 444.9 cal/cm?/dia de radiagdo solar ¢ na auséncia de chuvas.
Os resultados médios das andlises do solo (10-20 cm), conforme EMBRAPA (1997),
indicaram auséncia de Al; 38,2 mmol, dm? de Ca; 8,4 mmol, dm> de Mg; 24,69 mg kg'1 de P;
6,8 mmol. dm? de K;23,0¢g kg'1 de M.O.; e pHgua) de 6,07; areia grossa = 60 g kg'l; areia
fina = 380 g kg™'; silte = 130 g kg™ e argila =430 g kg™

O delineamento experimental utilizado foi o de blocos casualizados com quatro
repeticdes. As parcelas foram de 6 linhas de 5 metros de comprimento, espacadas 20 cm entre
si, com a area Gtil de 4,8 m’ para cada parcela, com uma densidade de 300 plantas m”. O
preparo do solo constou da incorporagdo dos restos culturais de soja, com arado de discos de
32”, seguido de uma gradagem com a grade niveladora de 20”. Utilizou-se o herbicida
Pendimethalin em pré-emergéncia na dosagem 3,0 L ha”. Foram aplicados, no sulco de
semeadura e de acordo com os resultados das analises do solo, 16 kg ha™ de N; 120 kg ha™ de
P,0s; 64 kg ha' de K,0; e 40 kg ha™ de N por ocasido do surgimento da quinta folha
plenamente expandida (AMABILE et al., 2007a).

As irrigagdes, por aspersao, foram efetuadas com base na umidade volumétrica do solo
(0), medida por uma sonda de perfil (Profile probe Delta-T) instalada na linha de plantio, nas

profundidades de 0,10 m; 0,20 m e 0,30 m. As regas ocorreram quando a umidade, na
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profundidade de 0,10 m, atingia valores em torno de 0,26 cm’.cm™, o que correspondeu ao
consumo de 50% da agua disponivel, conforme a curva caracteristica de umidade da area
(GUERRA et al., 2003). A quantidade de agua por irrigagdo foi calculada com base nas
leituras didrias da sonda, elevando-se a umidade no perfil de solo, de 0 a 0,35 m, até a
capacidade de campo (0,35 cm’.cm™), com uma lamina liquida total de irrigagio de 420 mm.

Foram avaliados os seguintes caracteres do colmo principal: 1. DNR - distancia do
ultimo nd a raquis (cm); 2. DFBR - distancia da folha bandeira a raquis (cm); 3. CESP -
comprimento da espiga (cm); 4. NGESP - nimero de graos por espiga; 5. AFB - area da folha
bandeira - durante a fase linear do enchimento de graos, sendo a area da folha bandeira
determinada pelo programa ImageJ (RASBAND, 2006); e ainda: 6. ESP - espigamento (50%
das espigas, da area util da parcela, visiveis), em dias; 7. ALT - altura de plantas (cm); e
ainda: 1. ACAM - grau de acamamento (dados transformados em arcsen X*°.100™, onde x =
ao valor, em %, do acamamento); 2. REND - rendimento estimado de grdos (kg ha™); 3. PMS
- peso de mil sementes (g) (BRASIL, 2009); 4. PROT - teor de proteina total (%) pelo método
de Kjeldahl (YASUHARA & NOKIHARA, 2001) e 5. CLASS - classificagdo comercial de
primeira (%), de acordo com Brasil (1996).

Os dados obtidos foram submetidos a analise de variancia e as médias agrupadas entre
si pelo teste de Scott-Knott a 1% de significancia (SCOTT & KNOTT, 1974). Foram também
estimados os coeficientes de variagdo experimental (CV.), genético (CV,) e o coeficiente de
correlagdo relativa (CV;), para cada uma das caracteristicas, com auxilio do programa Genes
(CRUZ, 2007). Para a analise de varidncia, de cada caracter, foi considerado modelo
estatistico: Yj; = n + G; + B; + ¢, onde:Y;; = valor observado relativo da caracteristica da 1-
ésimo genotipo no j-ésimo bloco; pu = média geral; G; = efeito da i-€simo genotipo (1= 1,2,...,
g); Bj = efeito do j-ésimo bloco (j = 1,2,..., 1); &; = erro aleatorio (fatores ndo controlados), &;;
~NID (0, ?).

A distincia genética foi estimada, entre todos os pares de acessos, pela distancia
generalizada de Mahalanobis (D jj), definida pela expressdo: D, j = (Xi-X)’E.1(Xi-Xj), em
que: X; e Xj sdo os vetores médios associados aos acessos i e j respectivamente; E.; € a matriz
de covariancia residual obtida na andlise da varidncia multivariada (CRUZ et al., 2004).
Baseadas na matriz de distancias genéticas foram realizadas andlises de agrupamento, por
meio de dendograma, utilizando o método hierarquico aglomerativo da média aritmética nao
ponderada entre pares (UPGMA) como critério de agrupamento (SNEATH & SOKAL 1973).
A dispersdo grafica foi gerada de escalas multidimensionais usando o método das
coordenadas principais, com auxilio do Programa SAS (SAS Institute Inc., 2008) e Statistica

(Statsoft Inc., 1999). O momento de parada do algoritmo de aglomeracdo [corte do
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dendograma], com o intuito de definir os de grupos de similaridade, foi realizado conforme
Sobral (2009), a uma distancia morfoldgica de 25% no agrupamento hierarquico. Para a
estimativa do ajuste entre a matriz de distdncias e o dendrograma gerado, foi calculado o
coeficiente de correlagdo cofenético (r) entre as distdncias genéticas originais e aquelas
representadas pelo dendograma entre os pares de acessos, conforme Sokal & Rohlf (1962),
através do programa computacional NTSYS pc 2.1 (ROHLF, 2000). A contribuicao relativa
dos caracteres avaliados quanto a diversidade genética foi mensurada empregando-se o

método de Singh (SINGH, 1981), com o auxilio do programa Genes (CRUZ, 2007).

3.5 RESULTADOS E DISCUSSAO

Analises de variancia revelaram diferengas altamente significativas entre os gendtipos,
evidenciando a existéncia de variabilidade genética dos acessos elite de cevada quanto aos
caracteres analisados (Tabela 2). Essa variabilidade era esperada, considerando que a colegao
de trabalho da Embrapa Cerrados ¢ formada de acessos elite hexasticos e disticos de diversas
origens (Tabela 1). Além das diferengas genéticas, também verificadas por Molina-Cano et al.
(1997); Lasa et al. (2001); Zakova & Benkov (2006); Abdellaoui et al. (2007); Manjunatha et
al. (2007); Karim et al. (2009) e Verma & Sarkar (2010), a resposta diferenciada dos
genoOtipos a ambientes diversos, ou seja, a interagdo genodtipo x ambiente pode aumentar a
variacao dos caracteres quantitativos nos diferentes acessos de cevada (MOLINA-CANO et
al., 1997, KACZMAREK et al., 1999).

O experimento apresentou adequada precisao experimental. Com base no valor de F, a
precisdo experimental foi considerada apropriada para ensaios de avaliagdo genotipica, uma
vez que os valores logrados foram superiores a 2,0 (Tabela 2), conforme o prescrito por
Resende & Duarte (2007). Com base nos coeficientes de variagdo ambiental (CV.), os valores
de pequena magnitude, com exceg¢oes dos observados para os caracteres ACAM e DFBR
(Tabela 2) evidenciam também a adequada precisdo experimental. Costa et al. (2002) e
Zakova & Benkova (2006) ja haviam verificado valores elevados para acamamento, uma vez
que esse carater ¢ muito influenciado pelo ambiente e por apresentar dificuldade de
determinacdo devido a falta de acuidade visual.

Outras estatisticas que consideram a variancia genotipica, como a herdabilidade e o
coeficiente de variagdo genético (CV,), evidenciam a variabilidade genética dos acessos de
cevada avaliados neste trabalho (Tabela 2). Altos valores de herdabilidade e CV, sdo
determinantes para uma eficaz inferéncia sobre o valor genotipico do material genético a
partir das avaliagdes fenotipicas (RESENDE, 2002). A relagdo CV/CV., que quantifica a
variabilidade genotipica disponivel (SANTOS, 1985) e infere acerca das possibilidades de
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éxito no melhoramento genético (VENCOVSKY, 1987), foi extremamente superior a uma
unidade para vérias caracteristicas, excetuando-se para PROT e ACAM (Tabela 2). Quando o
valor de CV, ¢ superior ao CV,, pode-se dizer que a caracteristica ¢ favoravel a processos de
selecdo e ganhos genéticos na especifica condicdo experimental.

Foram constatadas diferencas estatisticamente significativas entre as médias dos
acessos de cevada pelo teste de Scott-Knott a 1% de significancia para todas as caracteristicas
avaliadas (Tabela 2). O agrupamento das médias pelo teste de Scott-Knott mostrou a
formacao de 2 a 9 grupos de similaridade. As caracteristicas com menor grupo de médias
foram o teor de proteina e 0 acamamento € a de maior nimero de grupos foi a area da folha
bandeira.

A distancia média do ultimo né a raquis (DNR) foi de 21,97 cm, oscilando entre 14,4
cm para cultivar Prestige a 30,8 cm (CIMMYT 48), sendo identificados cinco grupos pelo
teste de Scott-Knott (Tabela 2). Para Pinthus (1973), a distancia internodal, devido a sua
estrutura e caracteristica morfolégica, pode vir a promover o acamamento. Entretanto,
observou-se que 0 acamamento ocorreu em todos os grupos formados, independentemente da
distancia DNR obtida.

A distancia média da folha bandeira a raquis (DFBR) foi de 0,363 cm, com o genotipo
PFC 2004216 apresentando uma disposi¢dao negativa da espiga em relacdo a folha bandeira,
de -5,53 cm e a cultivar estadunidense Foster um extrusamento positivo da espiga de 10,04
cm. Todos os genotipos norte-americanos € mexicanos apresentaram um comportamento
positivo similar, independente de serem disticas ou hexasticas, mesmo estando em grupos
distintos pelo teste de Scott-Knott. Atualmente, o programa de cevada brasileira busca
selecionar genotipos com extrusamento negativo, pelo fato de a folha bandeira proteger a
espiga de uma possivel quebra do pedinculo, o que favoreceria o acamamento. Todas as
novas cultivares avaliadas (BRS 195, BRS Greta, BRS Elis ¢ a BRS Sampa) apresentaram
essa caracteristica negativa de posicionamento da espiga quanto a folha bandeira (Tabela 2),
entretanto, observou-se pequeno acamamento para as cultivares BRS Elis e BRS Sampa.

O caradter comprimento da espiga (CESP) expressou ampla variabilidade, também
notada em outros estudos de diversidade morfologica (LASA et al., 2001; AHMAD et al,,
2008; KARIM et al., 2010; SETOTAW et al., 2010). A amplitude dessa variacao foi de 6,54
cm, e os genotipos foram divididos em seis grupos pelo teste de Scott-Knott, com médias de
cada grupo de 11,84 cm; 10,77 cm; 9,86 cm; 8,93 cm; 7,66 cm e 6,0 cm (Tabela 2).

Para o carater nimero de graos por espiga (NGESP), a variagdo entre os gendtipos foi
de 20,65 (PFC 2005123) a 78,25 (Foster), ocorrendo a formacdo de oito grupos de

similaridade. O maior grupo, com 22 acessos, incluindo a testemunha BRS 195, deteve uma
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média de 30,24 grios por espiga, inferior & média geral de 37,75 graos por espiga (Tabela 2).
Esta grande variabilidade, também observada por Cross (1994), Ahmad et al. (2008) e por
Setotaw et al. (2010), pode estar associada ao maior ou menor nimero de afilhos, o que,
segundo Windes et al. (2011), afeta o nimero de graos por espiga (NGESP), podendo ou nao
afetar o rendimento de graos (SIMMONS et al., 1981).

O maior nimero de grupos de médias foi verificado para o caradter area da folha
bandeira (AFB). Formaram-se nove grupos com uma amplitude de 164,24 cm?, valor este bem
superior ao observado por Ahmad et al. (2008). Varios genotipos divergiram, para mais ou
para menos, em relacdo as testemunhas BRS 180 e BRS 195, que apresentaram,
respectivamente, valores de 23,35 cm? e de 12,15 cm? (Tabela 2). Isso é oportuno, pois
implica grande diversidade da folha bandeira, por ela ser considerada a principal fonte de
carboidratos dos cereais (SICHER, 1993), entre outros aspectos relacionados a produgdo
(THORNE, 1965; YAP & HARVEY, 1972; TUNGLAND et al., 1987). Os acessos Foster,
Antéartica-1, FM 404 e Nandi apresentaram as maiores médias da area da folha bandeira,
sendo que o Nandi teve a maior média de 172,12 cm?. Pelo teste de Scott-Knott, as médias
desses quatro genotipos foram diferentes entre si e ndo formaram grupos com outras médias
dos outros acessos (Tabela 2).

Em relagdo ao rendimento de graos (REND), ocorreu a formacao de cinco grupos de
médias e uma amplitude de variacio de 3.406 kg ha”, sendo que o gendtipo distico PFC
2001049 deteve o maior rendimento com 7.153,5 kg ha™, bem maior que o rendimento médio
nacional de 3.145 kg ha” (CONAB, 2011), todavia, nio diferindo significativamente das
médias de rendimento apresentadas pelos materiais exoticos Foster, Vicente Morales e Lacey
(Tabela 2); da cultivar e testemunha BRS 180 e dos genotipos PFC 99324 ¢ PFC 98252, todos
hexasticos. E necessario salientar que os altos rendimentos dos trés materiais exoticos Foster e
Lacey (estadunidenses) e Vicente Morales (mexicano) mostram que o ambiente irrigado do
Cerrado confere uma possibilidade de introdu¢do de materiais genéticos provenientes de
outros programas de cevada irrigada. Amabile et al. (2007¢, 2009a), avaliando a variabilidade
genética em cevada irrigada no Cerrado, ja haviam registrado as melhores produtividades para
o gendtipo PFC 2001049 ao lado da cultivar mexicana Vicente Morales, corroborando este
resultado encontrado e identificando gendtipos promissores com alto potencial de rendimento
para serem explorados em programas de melhoramento genético. Rendimentos experimentais
elevados, de até 9.700,00 kg ha™, foram apresentados por Amabile et al. (2007b), quando da
avaliacdo de linhagens introduzidas do CIMMYT, porém sem qualidade malteira, e por
Amabile et al. (2007c, 2008, 2009a) e Silva et al. (2000), revelando a viabilidade técnica e

econdmica da cevada para integrar o sistema de producdo irrigado do Cerrado. Por outro lado,
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menores desempenhos foram observados para a cultivar Antartica-1 (3.769,75 kg ha™), um
dos primeiros materiais genéticos, do Sul do Brasil, a ser testado nas condigdes irrigantes do
Cerrado e do genotipo PFC 2005123, com rendimento de 3.747,5 kg ha, bem abaixo da
testemunha distica BRS 195, cuja produtividade foi de 4.969,25 kg ha™.

Quanto ao teor de proteina, foi verificada a formagao de apenas dois grupos pelo teste
de Scott-Knott, com médias de 12,3% e 13,52%. O acesso CIMMYT 2 obteve o menor teor
(11,49%), porém sem diferengas estatisticas das testemunhas BRS 180 e BRS 195 (Tabela 2).
Os acessos CEV 96046, Foster, Lacey, M 14, CPAC 20020098, BRS Deméter, BRS 195,
BRS 180, Prestige, PFC 2004345, BRS Sampa, Vicente Morales e Nandi detiveram valores
de 12,5% de conformidade com o nivel prescrito por Brewing and Malting Barley Research
Institute (2011), que o grao de cevada para producao de malte deve conter. Mesmo assim,
verifica-se que, ndo obstante serem gendtipos elite, ocorreu grande variacdo no teor de
proteina, chegando ao valor de 14,13% (C-70). A testemunha BRS 180 apresentou valor
acima por ocasiao de seu lancamento como cultivar (SILVA et al., 2000), sendo similar ao
observado por Amabile et al. (2009b). Essa variacdo no teor de proteina do mesmo acesso,
como verificado para a cultivar BRS 180, pode ser devida as interagdes genotipo x ambiente
(CORRELL et al., 1994; MOLINA-CANO et al., 1997; SILVA et al., 2000; FIGUEREDO et
al., 2002; TAMM, 2003; PASSARELLA et al., 2005; QI et al., 2005; MAYER et al., 2007;
YALCIN et al.,, 2007). No Cerrado irrigado, Amabile et al. (2004b, 2005, 2007¢c, 2008,
2009a) observaram grande variabilidade do teor de proteina, quer seja dentro do mesmo ano
ou entre anos. Certamente, as altas temperaturas e as baixas umidades relativas do ar, que
ocorreram no periodo de enchimento dos graos no Cerrado, promoveram acréscimo no teor de
proteina, corroborando estudos de Chapman & Carter (1976) que descreveram que, em
ambientes secos e quentes, os grdos de cevada acusam elevados teores de proteina. Isto
também foi constatado por Correll et al. (1994) e Passarella et al. (2005) ao afirmarem que
altas temperaturas durante o enchimento dos graos resultam numa diminui¢do em tamanho de
grao e no aumento da proteina. Contudo, salienta-se que uma proteina alta pode ser 1util, uma
vez que, quando a cevada disponivel no mercado brasileiro apresentar proteina muito baixa,
aquelas se tornam um banco de proteina a ser utilizado para uma blendagem de malte.

De um modo geral, os gendtipos apresentaram indices elevados de classificagdo
comercial de graos de primeira (CLASS), sendo a média de 83,54%. A cultivar distica PFC
2005123 apresentou indice de 94,5%, sendo superior estatisticamente em relagdo as
testemunhas, porém ndo as cultivares BRS Deméter, Lacey e Scarlett (Tabela 2). No
programa de cevada irrigada do Cerrado tem-se como critério obter genotipos com uma

classificacdo de graos acima de 80%. Assim sendo, apenas os genotipos Antértica-1, um dos
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primeiros a serem utilizados em plantios no Cerrado; o gen6tipo de cevada nua CPAC 20011,
com a menor classificacdo (31%) e o genodtipo M 14 apresentaram valores abaixo de 80% e
significativamente distintos das testemunhas. Os gendtipos PFC 213106, PFC 2003122, PFC
214827-10 e CIMMYT 25 apresentaram indice de classificagdo comercial de graos de
primeira abaixo de 80%, entretanto nao diferiram significativamente das testemunhas. Esses
resultados encontrados indicam genotipos promissores para serem utilizados como fonte de
genes para graos de melhor classificagdo.

Quanto ao peso de mil sementes (PMS), um dos caracteres muito utilizados em
programas de melhoramento (CROSS, 1994; ZAKOVA & BENKOVA, 2006;
MANJUNATHA et al, 2007, AHMAD et al.,, 2008; SETOTAW et al.,, 2010), oito
agrupamentos foram formados, sendo que a média foi de 44,25 g, valor este superior ao
observado por Kuczynska et al. (2007). Véarios genotipos divergiram em relacdo as
testemunhas, sendo que a cevada nua CPAC 20011 apresentou o menor peso de mil sementes
(PMS), com 32,5 g, estatisticamente inferior aos padroes. Ademais, dois genotipos exoticos,
introduzidos do CIMMYT (CIMMYT 2 e CIMMYT 48), foram os que registraram os maiores
pesos, de 52,75 g e 51,13g, respectivamente (Tabela 2).

Para a altura de plantas (ALT), a cultivar BRS Deméter expressou a maxima altura
(98,0 cm), divergindo estatisticamente do padrao distico BRS 195, enquanto o genotipo PFC
2005123 foi o que apresentou menor altura, com 52,0 cm (Tabela 2). Essa variabilidade de
altura ja havia sido citada por Amabile et al. (2004a, 2005, 2007¢, 2008, 2009a). E valido
ressaltar que as plantas maiores ndo promoveram o acamamento, uma vez que esses genotipos
elite foram selecionados ndo s6 pela estatura de plantas, mas sim pela arquitetura em geral,
como colmos mais grossos e entrends menores. De onde se conclui que ¢ mais importante
selecionar plantas pela arquitetura em geral, mantendo-se as boas caracteristicas de
produtividade e qualidade dos graos, do que pela altura delas.

Um ciclo curto de produgdo ¢ uma caracteristica desejada nas culturas de inverno no
Cerrado, desde que assegurado o adequado processo fisiologico da producgdo de grados, pois se
deseja que a area irrigada seja liberada o mais rdpido possivel para o cultivo subsequente.
Dessa forma, o periodo da semeadura até o espigamento (ESP) tem grande importancia para o
sistema de produ¢do de cevada irrigada no Cerrado. Esse periodo foi em média de 59,4 dias,
sendo que os gendtipos PFC 2001090, Alliot e PFC 2004345 apresentaram o ESP mais longo
(69,0 dias), estatisticamente semelhante a testemunha BRS 195, reconhecidamente mais tardia
(MINELLA et al., 2001; AMABILE et al., 2008). Cita-se que esse material ¢ um dos pais do
gendtipo PFC 2001090, o que muito provavelmente favoreceu-o a ter um ESP similar. O

gendtipo mais precoce foi o PFC 2005123, com apenas 38,0 dias. Esse gendtipo apresentou o
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menor rendimento, evidenciando que a selecdo de gendtipos muito precoces pode
desfavorecer a produtividade de graos (Tabela 2).

O acamamento das plantas (ACAM), uma das caracteristicas com menor variagao
observada neste trabalho (Tabela 2), ¢ muito importante para o sistema de produgdo de cevada
irrigada no Cerrado e também para outros sistemas de produgio e ambientes (ZAKOVA &
BENKOVA, 2006; MANJUNATHA et al., 2007; AMABILE et al., 2009¢). Os genotipos
PFC 213660 ¢ PFC 99318 tiveram acamamento mais acentuado, mas ndo apresentaram
decréscimo dréstico na produtividade e na qualidade dos graos. O mesmo foi constatado para
gendtipos com um baixo indice de acamamento, como o gendtipo Vicente Morales,
provavelmente, devido ao fato de que esse fendmeno ocorreu num momento de ndo
interferéncia fisiologica, tanto na assimilagdo e na translocagdo de carboidratos e de minerais
como na fotossintese. E importante relatar que, nas condi¢des experimentais deste trabalho,
houve grande variagdo da porcentagem de acamamento entre as parcelas, fazendo com que
fosse obtido um alto coeficiente de variagdo experimental para essa caracteristica. Esse fato,
fez com que as médias dos materiais com valores absolutos muito distintos fossem
consideradas estatisticamente iguais quando agrupadas pelo teste de Scott-Knott.

Com referéncia a importancia relativa dos caracteres para a divergéncia
morfoagrondmica dos acessos de cevada, estudados neste trabalho, segundo Singh (1981), as
caracteristicas com maior influéncia foram area foliar da folha bandeira (AFB) e o
espigamento (ESP), perfazendo 65,93% e 11,15% da variagdo total, respectivamente. No
outro extremo, verificou-se que o teor de proteina total (PROT) com 0,161% e o grau de
acamamento (ACAM) com 0,058% foram os que menos contribuiram (Tabela 2).
Semelhantemente, Shekhawat et al. (2001) encontrou no cariter espigamento, aquele com
maior influéncia na distancia de Mahalanobis, enquanto Alam et al. (2007) relataram que os
caracteres dias para maturacdo, graos por espiga e peso de mil sementes foram os que mais
contribuiram para a diversidade.

A andlise de variabilidade genética, com base na distancia generalizada de
Mabhalanobis, entre cada par de acessos, indicou que os genotipos PFC 2004345 e Nandi
foram os mais divergentes entre si, apresentando a maior distancia (D? = 7.536,0). A menor
estimativa da distancia (D? = 9,2) ocorreu entre a testemunha BRS 195 e o genétipo Alliot,
embora ndo fosse verificado nenhum grau de parentesco entre eles segundo a genealogia. O
mesmo ocorreu entre o genotipo hexastico CPAC 20020098 que apresentou a menor distancia
da testemunha BRS 180 (D? = 13,2). Essa amplitude obtida reflete uma ampla variabilidade
genética dos acessos, condicdo essencial para futuros trabalhos de selecdo e melhoramento

genético, como também foi averiguado em outras colecdes avaliadas com base em caracteres
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morfoagrondmicos por Cross (1994), Lasa et al. (2001), Shekhawat et al. (2001), Alam et al.
(2007), Ahmad et al. (2008) e Setotaw et al. (2010). Fato interessante foi que o gendtipo
Nandi ter sido o mais distante entre as testemunhas BRS 195 (D? = 6.991,3) e BRS 180 (D? =
5.806,5), sendo ainda o que apresentou maiores médias de distancias em relagdo a todos os
demais genoétipos.

O dendrograma gerado pelo método UPGMA expressou ajuste com a matriz de
distancias genéticas verificado pelo coeficiente de correlagdo cofenético alto e significativo (r
=0,77, p <£0,001), sendo superior ao valor de 0,70 proposto por Rohlf (2000). Isto indica um
ajuste entre a representacdo grafica das distdncias genéticas e a sua matriz original,
assegurando que sejam realizadas inferéncias por meio da avaliagdo do dendograma (Figura
1). No dendrograma foi observada a formacdo de cinco grupos de similaridade, com varios
subgupos, adotando-se o ponto de corte (dgg = 439,7). O grupo I foi o mais divergente dos
demais, sendo constituido pelos genotipos Nandi e FM 404. Esses genotipos podem ser
indicados para o uso em combinacdes hibridas com os demais acessos, objetivando a
obtencdo de populacdes segregantes com elevada variabilidade, para assim, de acordo com
Falconer & Mackay (1996), possibilitar a sele¢cao dos genotipos transgressivos. Verificou-se
também a formacao de dois grupos unitarios bem caracteristicos e divergentes, constituidos
pelos genodtipos Antartica-1 (grupo II) e PFC 2005123 (grupo III). Antartica-1 e FM 404 sao
dois genotipos brasileiros utilizados no inicio do programa de melhoramento de cevada para o
Cerrado, com caracteristicas morfoagronomicos muito diversas do que as propostas
atualmente para o programa de melhoramento. Essas caracteristicas diversas provavelmente
fizeram com que esses genodtipos ficassem em grupos mais divergentes quando comparados
com os demais genotipos brasileiros. O gendtipo australiano Nandi foi o que apresentou a
maior distancia genética em relagdo aos demais gendtipos, provavelmente em razdo de ser um
gendtipo de cevada nua (palea e a lema ndo aderida a semente) e por ter a maior area foliar da
folha bandeira (AFB) caracteristica que mais contribuiu (65,2%) para a distancia generalizada
de Mahalanobis.

Os trés gendtipos mais divergentes ndo apresentaram superioridade de producdo em
relacdo aos demais (Tabela 2). A distancia observada entre esses gendtipos em relacdo aos
demais pode ser util ao programa por ocasido da escolha de novos progenitores para as
hibridagdes a serem realizadas visando a diversidade morfoagrondmica, pelo possivel aporte
de novas combinagdes génicas que serdo geradas (ABREU et al., 1999). Todavia, deve-se
considerar o proposto por Rasmusson & Philips (1997) em que, para a cevada, pode haver
ganho genético, mesmo com combinagdes que envolvem genitores proximos geneticamente.

Dessa forma, como o objetivo dos programas de melhoramento para cevada irrigada ¢ obter
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materiais com alto rendimento e alta qualidade de graos, ao selecionar os genitores para
futuros cruzamentos, além da distancia genética entre eles, deve levar em consideragdo a alta
performance per se e as caracteristicas que venham a complementar ou suplementar alguma
deficiéncia de um dos genitores.

Verifica-se, na Figura 1, a contribui¢do da genealogia na forma¢ao do grupo IV, no
qual todos eles sdo hexasticos e que reine dos dez gendtipos que compde o agrupamento,
cinco de origem mexicana (CPAC 20011, CIMMYT 25, CIMMYT 42, Vicente Morales e
CPAC 20020098), trés americanos (Lacey, Foster e BRS 180) além do genotipo PFC 98252
brasileiro, porém obtido da selecdo de uma populacdo americana. Houve a formagdo de um
grande grupo (grupo V) composto de 26 dos 39 gendtipos avaliados. Essa conglomeracao
indica que a maior parte dos gendtipos apresenta niveis de similaridade morfoagrondmica
elevada e que esta se deve ao fato de a maioria dos acessos pertencer a uma colecdo de
trabalho elite da Embrapa Cerrados. Dentro desse grupo principal, observa-se a estruturacao
de um subgrupo envolvendo as cultivares BRS Elis, BRS Sampa e Scarlett, em que tanto a
BRS Elis como a BRS Sampa tém como um dos seus genitores a BRS 195 e, ainda, a BRS
Elis tem como o outro genitor a cultivar Scarlett. Um subgrupo maior foi composto ainda da
BRS 195, com os gendtipos acima, indicando que a alta similaridade encontrada ¢ devida, em
grande parte, a ancestralidade génica proveniente da cultivar BRS 195. Um fato interessante
foi a ocorréncia de um subgrupo distinto relacionado as cultivares estadunidenses contendo
somente cultivares disticas, sendo elas a M-14 e C-70.

A distribuicdo da variabilidade genética em funcdo das diversas origens geograficas
ocorreu de maneira dispersiva, ndo sendo identificada tendéncia de agrupamentos especificos
quanto a origem dos acessos (Figura 2). Essa mesma tendéncia de ndo agrupamento dos
acessos pela origem geografica também foi verificada por Cross (1994) e Ahmad et al.
(2008). Os caracteres morfoagrondmicos utilizados para as estimativas de distancias genéticas
entre os materiais sdo varidveis complexas e dependem da expressdo de grande niimero de
genes que, por sua vez, depende do ambiente (CECCARELLI et al., 2007), o que explica em
parte, 0 ndo agrupamento dos acessos com base na origem geografica deles. Possivelmente, os
genotipos elite analisados de cada procedéncia possuam um pool génico da obtencdo dos
genotipos nos programas de melhoramento genético da cevada realizados em cada pais de
origem. A Unica tendéncia de concentracdo de gendtipos por origem ocorreu entre oS
mexicanos, a exce¢do dos gendtipos CIMMYT 2 e CIMMYT 48. Esse agrupamento com
gendtipos mexicanos ocorreu em fungdo de que, em certo momento no programa de
melhoramento deu-se énfase a selecdo e a obten¢ao de materiais hexasticos e destinados a

ambiente irrigado. Os genotipos brasileiros apresentaram pouca dispersdo, exteriorizando
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apenas os gendtipos Antartica-1, FM 404 e PFC 2005123, sendo que os dois primeiros
surgiram antes do redirecionamento e da remodelacdo do programa de cevada irrigada
brasileira, em 2000. Em relagdo aos genotipos em uso no programa de melhoramento genético
brasileiro (Figura 3) apenas esses mesmos genotipos brasileiros, conjuntamente com o
genotipo australiano Nandi ndo tém sido usados em cruzamentos. Apesar de esses materiais
nao terem bom rendimento de graos, o genotipo FM 404 poderia compor os novos
cruzamentos, uma vez que apresenta 6timo desempenho malteiro ja verificado na década de
1980 quando se instalou a cultura da cevada irrigada no Cerrado.

Observa-se um agrupamento dos genotipos de cevada em relagdo ao numero de fileiras
de graos por espiga (hexastica/distica) de acordo com a distancia no plano cartesiano (Figura
4). Formou-se um agrupamento com vinte genotipos disticos, reunindo os gendtipos PFC
2001090, Alliot, BRS 195, PFC 214827-10, Cellar, Scarlett, BRS Sampa, BRS Elis, Prestige,
PFC 2004345, M14, CEV 96046, PFC 213660, C-70, PFC 2004033, PFC 99318, PFC
213106, PFC 2003122, Danuta ¢ BRS Deméter. Outro subgrupamento com tendéncia a dispor
genoOtipos hexasticos foi composto de 12 genotipos hexasticos: CIMMYT 2, CIMMYT 25,
CIMMYT 42, CIMMYT 48, PFC 99324, Foster, BRS 180, CPAC 20020098, Lacey, PFC
98252, Vicente Morales e CPAC 20011.

3.6 CONCLUSOES

Foram observadas diferencas altamente significativas entre os gendtipos para todas as
caracteristicas morfoagrondmicas avaliadas. O elevado coeficiente de variagdo genético
evidencia a possibilidade de obter ganhos genéticos para todas as caracteristicas.

As caracteristicas que mais contribuiram para a variabilidade foram a area foliar da
folha bandeira e o espigamento, enquanto o teor de proteina e o acamamento foram as que
menos contribuiram.

Com base nas andlises de agrupamento, verificou-se a formacdo de pelo menos trés
grandes grupos de similaridade. Foi verificada uma tendéncia de agrupamento dos materiais
disticos e hexasticos. Os gendtipos PFC 2005123, Antartica-1, Nandi e FM 404 foram os mais
divergentes.

Materiais genéticos promissores para as caracteristicas agrondmicas avaliadas foram
identificados no trabalho, podendo ser explorados em blocos de cruzamentos em programas
de melhoramento que visam ao desenvolvimento de cultivares mais adaptadas aos sistemas de

producao irrigado no Cerrado.
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3.7 TABELAS E FIGURAS

Tabela 1. Genotipos elite de cevada malteira e
respectivas informagdes sobre uso ou ndo em programas
de melhoramento no Brasil, origem, tipo de espiga.
Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2013.

Genotipo Tipos de
Genotipo usado no Origem .
Brasil espisa
PFC 2001090 Sim Brasil Distica
CEV 96046 Sim Brasil Distica
PFC 213660 Sim Brasil Distica
PFC 99318 Sim Brasil Distica
PFC 213106 Nao Brasil Distica
PFC 2003122 Sim Brasil Distica
Alliot Nao Inglaterra Distica
Foster Sim EUA Hexastica
C-70 Nao EUA Distica
Lacey Sim EUA Hexastica
M 14 Nao EUA Distica
CPAC 20011 Nao México Hexastica
PFC 2005123 Nao Brasil Distica
CIMMYT 42 Nao México Hexastica
CIMMYT 48 Nao México Hexastica
CIMMYT 2 Nao México Hexastica
CIMMYT 25 Nao México Hexastica
PFC 2001049 Sim Brasil Distica
Danuta Sim Alemanha Distica
BRS 195 Sim Brasil Distica
BRS 180 Sim EUA Hexastica
Cellar Sim Inglaterra Distica
CPAC 20020098 Sim México Hexastica
BRS Deméter Sim Brasil Distica
Prestige Sim Inglaterra Distica
Scarlett Sim Alemanha Distica
PFC 2004345 Nao Brasil Distica
BRS Sampa Sim Brasil Distica
PFC 2004216 Nao Brasil Distica
BRS Elis Sim Brasil Distica
PFC 98252 Nao Brasil Hexastica
Vicente Morales Nao México Hexastica
BRS Greta Sim Brasil Distica
PFC 99324 Sim Brasil Hexastica
PFC 2004033 Sim Brasil Distica
PFC 214827-10 Nao Brasil Distica
Antartica-1 Nao Brasil Distica
Nandi Nao Australia  Hexastica
FM 404 Nao Brasil Distica
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Tabela 2. Médias da distancia do primeiro n6 a raquis (DNR), distdncia da folha bandeira a raquis (DFBR), comprimento da espiga (CESP),
numero de graos por espiga (NGESP), area da folha bandeira (AFB), espigamento (ESP), rendimento estimado de graos (REND), peso de mil
sementes (PMS), classificagdo comercial de primeira (CLASS), altura de plantas (ALT), teor de proteina total (PROT) e grau de acamamento
(ACAM) em 39 gendtipos de cevada submetidos ao teste de Scott-Knott a 1% e das estimativas da herdabilidade ao nivel de média (#), dos

coeficientes de variagdo genético (CV,) e ambiental (CV.), da relagdo CV; e a contribuigdo relativa para a diversidade genética (CRDG) avaliadas
em 39 genoétipos de cevada. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2013.

L DNR DFBR CESP NGESP AFB ESP REND PMS CLASS ALT PROT ACAM
Genotipo ) . 1

(cm)  (cm) (cm) (cm”) (dias) (kg ha™) (®) (%) (cm) (%)  (arsen)

PFC 2001090  237c 3.09c 828c 38.18c 1208h 69.00a 5877.50b 4575d 89.50a 89.00b 13.92a 0.0000b
CEV 96046 173e¢  -3,63e¢e 996c¢ 31,15f 13,33 g 62,00c 6.018,00b 41,00f 82,00b 79,00c 12,01b 0,0000b
PFC 213660 17,1e -294d 9,08d 28,15f 12,05h 62,00 ¢ 6.039,00b 48,83b 85,50b 78,00c 12,84b 0,0501 a
PFC 99318 228¢ 0,77d 11,11b 32,40f 15,00g 61,00c 5.602,00b 47,50c 84,50b 88,00b 12,64b 0,0475 a
PFC 213106 230c 0,53d 9,73¢ 29,95f 1453 g 61,00c 4.633,50c 46,40c 7825b 95,00a 12,66b 0,0371a
PFC 2003122 242 ¢ 1,60c 8,76d 31,30f 12,03 h 61,25¢ 5.760,75b 44,65d 75,75b 91,75a 12,95a 0,0401 a
Alliot 18,8d -2,56d 9,78¢c 31,15f 10,58 h  69,00a 4.868,50c¢c 40,13f 81,75b 87,00b 12,65b 0,0329 a
Foster 30,7a 10,04a 9,53c¢c 78,25a 2990d 53,00 ¢ 7.092,00a 42,75e¢ 90,75a 96,00a 11,50b 0,0112b
C-70 18,8d -197d 9,33d 2785f 11,23 h 60,50 ¢ 5.938,75b 49,13b 90,50a 7825c¢ 14,13a 0,0000b
Lacey 273b 5,76b 8,67d 62,03b 2495e 52,75¢ 6.874,75a 43,63e 92,75a 91,25a 12,52b 0,0000b
M 14 232c¢  3,38¢c 10,35b  31,60f 7,88 1 66,25 b 5.164,75¢ 36,63 g 66,00c 86,25b 11,84b 0,0000b

CPAC 20011 179e 1,26¢c  7,61e 60,95b 16,68¢g 53,00e 4.641,50c 32,50h 31,00e 71,00d 13,76a 0,0000b
PFC 2005123 17,4e -2,69d 5,65f 20,65h 8231 38,00f 3.747,50e 48,88b 94,50a 52,00e 14,06a 0,0000 b
CIMMYT 42 29,2a 6,33b 636f 4698d 21,90e 52,75e 5.504,50b 44,00d 8525b 86,00b 13,78a 0,0249b
CIMMYT 48 30,8a 9,0la 8,64d 2625¢g 1520g 62,00c 4.882,25c¢ 51,13a 90,75a 81,00c 13,22a 0,0079b
CIMMYT 2 234c 148c 7,13e 26)/i5¢g 1580g 54,00e 5.020,25c¢ 52,75a 89,00a 81,25¢ 11,49b 0,0000 b

CIMMYT 25 246c  3,92c¢ 8,18e¢e 74,63 a 13,35g 53,00e 6.05425b 37,50g 78,00b 86,00b 12,97a 0,0273 a
PFC 2001049 199d -0,93d 8,79d 2945f 15,60g 55,00e 7.153,50a 40,13f 82,25b 80,00c 12,84b 0,0000 b
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Tabela 2. Continuacao...

Genétipo DNR DFBR CESP NGESP AFB ESP REND PMS CLASS ALT PROT ACAM
Danuta 212d -3,72e 9,76c 3030f 9,10i 61,00c 5.97625b 5038b 92,25a 89,00b 13,49a 0,0000b
BRS 180 276b 620b 10,17¢ 77,15a 2335e 54,00e 7.006,75a 40,88 f 84,00b 93,002 12,35b 0,0000b
BRS 195 177¢ -3,15d 8,75d 28,68f 12,15h 69,00a 4.969,25¢ 4040f 81,75b 80,00c 11,99b 0,0000b
Cellar 158¢ -4,13e 7.85e 29,15f 9,73i 68,00a 4.756,00c 44,75d 84,50b 79,00c 13,79a 0,0191b
CPAC 20020098 29,5a 837a 927d 7225a 22,00e 5400e 6.269,50b 40,00f 83,50b 96,00a 12,00b 0,0000 b
BRS Deméter  257c 292c¢ 949c¢ 31,65f 1225h 60,00c 6.311,50b 49,50b 9425a 98,00a 12,16b 0,0177b
Prestige 144e -439¢ 995¢ 2850f 10,05i 68,00a 5.251,50c 46,00d 92,00a 81,00c 11,87b 0,0000b
Scarlett 180e -466e 10,05¢ 31,10f 11,00h 68,00a 5.709,25b 45,13d 92,75a 89,00b 13,08a 0,0000b
PFC 2004345 17,1e -2,73d 10,15¢ 30,33f  7,93i 69,00a 5.907,75b 42,13e¢ 81,00b 83,00b 12,51b 0,0000b
BRS Sampa 166 -423¢ 899d 2925f 843i 6600b 5.798,50b 47,00c 90,75a 86,00b 12,53b 0,0158b
PFC 2004216 189d -553e 7,50e 29,15f 12,15h 54,00e 5.837,00b 44,88d 87,75a 80,00c 13,12a 0,0000b
BRS Elis 18,6d -2,53d 8,80d 2685g 11,00h 67,00b 5.961,00b 43,13¢ 84,75b 84,00b 13,79a 0,0346a
PFC 98252 249¢ 435¢ 72le 5440c 2453e  53,00e 6.519,50a 43,38¢ 89,75a 86,00b 13,03a 0,0079b
Vicente Morales 27,1b 591b 7,76e 60,45b 23,95e¢ 53,00e 7.083,75a 39,13f 80,50b 84,00b 12,29b 0,0274a
BRS Greta 180e -538¢ 7,88e¢ 24,15¢ 1233h 54,00e 5.118,00c 47,75c 87,50a 78,00c 13,99a 0,0000b
PFC 99324 21,0d -2,85d 1148a 32,98f 18,58f 53,00 6.701,75a 42,75¢ 8725a 93,00a 13,16a 0,0000b
PFC 2004033 199d -091d 894d 2948f 10,65h 62,00c 5.17725c¢ 4575d 86,50a 84,00b 13,70a 0,0112b
PFC 214827-10  20,7d -221d 9,16d 30,85f 9,85i 67,00b 4.99550c 39,88f 77,75b 90,00b 12,85b 0,0250a
Antértica-1 192d -479¢ 10,86b 30,88f 7948c 57,00d 3.769,75e¢ 4723c 54,75d 73,00d 1346a 0,0125b
Nandi 27,1b 298¢ 722e 21,70h 172,12a  61,00c 4.36025d 4545d 86,75a 74,00d 12,00b 0,0000 b
FM 404 277b 3,69¢ 12,19a 3530e 140,82b 60,00c 4.614,75¢ 47,33c 90,00a 86,00b 12,86b 0,0386a
Média 21,97 036 898 3775 2338 59,46  5.61456 4426 83,54 84,08 12,87 00125
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Tabela 2. Continuacao...

Genotipo DNR DFBR CESP NGESP AFB ESP REND PMS CLASS ALT PROT ACAM
QM 83,31%* 77,55%*% 7,59%* 1.067,61** 4.533,31** 185,21** 3.100.10826** 73,83** 532,05%* 279,89** 221** 0,001**
Teste F 26,242 30,355 19,519 113,4326 1.052,110 169,8972 30,484 37,35 29,985 13,2047 3,8223 2,1557
h2 (%) 96,19 96,71 94,98 99,12 99,91 99,41 96,72 97,32 96,67 92,43 73,84 53,61
CV, 20,37 119,42 1495 43,09 143,94 11,41 15,42 9,58 13,57 9,56 4,97 92,83
CV, 8,11 44,08 6,87 8,13 8,88 2,14 5,68 3,18 5,04 5,48 5,91 172,71
CV, 2,51 2,71 2,17 5,30 16,21 5,33 2,72 3,02 2,69 1,75 0,84 0,54
CRDG' (%) 2,164 1,976 2,059 9,741 65,928 11,155 1,892 2,198 1,532 1,136 0,1611 0,058

** Sjgnificativo a 1% pelo teste F; ' Contribuigio Relativa para a Diversidade Genética, utilizando o método de Singh (1981).
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Figura 1. Andlise de agrupamento de 39 genétipos de cevada, com base na matriz de distdncias genéticas calculada utilizando a distancia
generalizada de Mahalanobis, de 12 caracteres morfoagronomicos. O método do UPGMA foi utilizado como critério de agrupamento. O valor do
coeficiente de correlagdo cofenética (r) € de 0,77. Ponto de corte: distancia morfologica média de 439,7. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2013.
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Figura 2. Dispersao grafica de 39 acessos de cevada de diferentes origens geograficas com
base na matriz de distancias genéticas calculada utilizando a distancia generalizada de
Mahalanobis, de 12 caracteres morfoagrondmicos. Origem dos materiais genéticos: (0) Brasil;

(A) México; () Inglaterra; (m) Alemanha; (¢) Estados Unidos ¢ (A) Australia. Embrapa
Cerrados, Planaltina, DF, 2013.
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Figura 3. Dispersdao grafica de 39 acessos de cevada, com base na matriz de distancias
genéticas calculada empregando a distdncia generalizada de Mahalanobis, de 12 caracteres

morfoagrondmicos. (¢) Materiais genéticos usados atualmente e (A) ndo usados em programas
de melhoramento no Brasil. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2013.
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Figura 4. Dispersao grafica de 39 acessos de cevada, com base na matriz de distancias
genéticas calculada utilizando a distancia generalizada de Mahalanobis, de 12 caracteres
morfoagrondmicos. Materiais hexdsticos (A). Materiais disticos (0). Embrapa Cerrados,

Planaltina, DF, 2013.
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ESTIMATIVAS DE PARAMETROS GENETICOS, CORRELACOES FENOTIPICAS,
GENOTIPICAS E AMBIENTAIS EM CEVADA IRRIGADA NO CERRADO

4.1 RESUMO

O objetivo deste trabalho foi estimar parametros genéticos, fenotipicos e ambientais
relacionadas aos componentes de producdo e caracteres agromorfoldgicos (altura de plantas -
ALT, espigamento - ESP, grau de acamamento - ACAM, rendimento de graos - REND, peso
de mil sementes - PMS, teor de proteina - PROT e classificagdo comercial de graos - CLASS)
de uma cole¢do elite de 39 gendtipos cevada irrigada no bioma Cerrado. O experimento foi
conduzido num delineamento de blocos ao acaso com quatro repeticdes, em maio de 2009, na
Embrapa Cerrados, Planaltina-DF, localizada a 15°35'30" S de latitude, 47°42'30" L de
longitude e 1.007 m de altitude, num LATOSSOLO VERMELHO argiloso. Foi observada a
presenca de variabilidade genética entre os genotipos de cevada testados nas condigdes
irrigadas do Cerrado. As correlagdes genotipicas foram, para todos os caracteres, em valores
absolutos, superiores as suas correspondentes correlagdes fenotipicas e ambientais. Houve
grande contribuicao dos fatores genéticos na expressao dos caracteres, sendo que a expressao
fenotipica ¢ diminuida ante as influéncias do ambiente. A acuracia seletiva foi alta para todos
os caracteres. As elevadas magnitudes das estimativas da herdabilidade ampla indicaram a
existéncia de variabilidade genética apontando a possibilidade de obterem-se ganhos

genéticos com a selecdo para todos os caracteres.

Palavras-chave: Hordeum vulgare L., diversidade genética, recursos genéticos, fenotipico,

correlagdes genéticas.
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ESTIMATION OF GENETIC PARAMETERS, PHENOTYPIC, GENOTYPIC AND
ENVIRONMENTAL CORRELATIONS ON BARLEY GROWN UNDER
IRRIGATION CONDITIONS IN THE BRAZILIAN SAVANNA

4.2 ABSTRACT

The purpose of the present study was to estimate the heritability of traits through
phenotypic, genetic and environmental parameters related to the production components and
agro-morphological characters (plant height - ALT, days to heading - ESP, lodging - ACAM,
grain yield - REND, thousand kernels weight - PMS, protein content - PROT and commercial
classification of grains - CLASS) of an elite collection of 39 barley genotypes grown under
irrigated conditions in the Savanna of Central Brazil. A complete randomized block design
with four replicates was used. The experiment was planted under irrigation on May 2009 at
Embrapa Cerrados (Federal District - Brazil) located at 15°35'30" S latitude, 47°42'30" E
longitude and 1.007 m above sea level. The morphoclimatic domain is Savanna, with tropical
seasonal climate (Aw), in a Dark Red Latossol soil with clay texture. Genetic variability was
observed among the tested genotypes. The genotypic correlations (in absolute values) found
for all traits were greater than their corresponding phenotypic and environmental correlations.
A significant influence of genetic factors on the traits expression was observed and it could be
concluded that the phenotypic expression is decreased depending on the environment
conditions. The selection accuracy was rated high for all traits. The high magnitudes found in
the estimation of broad sense heritability indicated the existence of a genetic variability

showing the possibility of obtaining genetic gains through the selection for all characters.

Key words: Hordeum vulgare L., genetic diversity, genetic resources, phenotypic, genotypic

correlations.
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4.3 INTRODUCAO

A cevada (Hordeum vulgare L.), espécie da familia Poaceae, da tribo Triticeae, foi
uma das primeiras plantas a serem domesticadas para alimentacdo humana e ¢ considerada o
mais antigo cereal cultivado (BOREM, 2009). O progresso genético obtido através de séculos
de melhoramento genético da cevada vem garantindo a manutengdo da competitividade da
cultura, mantendo-a entre os quatro cereais mais plantados no mundo, atras do milho, do arroz
e do trigo (FAOSTAT, 2011). Essa espécie ¢ utilizada como fonte de alimentagdo humana —
nas formas integral e transformados industriais, sendo considerada um alimento funcional -
(OSCARSSON et al., 1996; BHATTY, 1999, FERNANDES et al., 2006, YALCIN et al.,
2007) e também como alimento animal (FONTANELI et al., 2007).

No Brasil, a indastria malteira absorve a grande parte da producdo nacional, e o
remanescente € utilizado na alimentacdo animal ou como semente (AMABILE et al., 2007;
MINELLA, 2010). Em 2009, a producao mundial, segundo a FAO (FAOSTAT, 2011), foi de
aproximadamente 150 milhdes de toneladas, sendo que o Brasil contribui com menos de 1%
da producdo mundial, o quarto produtor da América Latina. A demanda nacional por esta
commodity ¢ crescente, € a producao nas regioes tradicionais, como nos estados do Sul, esta
longe de atender as necessidades do mercado, cujo déficit € suprido com importacdes que
oneram a balanga comercial nacional. A producao nacional estd concentrada nos estados do
Sul do Brasil, em pequenas areas irrigadas em Sao Paulo e, no bioma Cerrado, em Goias
(CONAB, 2011).

O Cerrado tem potencial para suprir a demanda nacional por graos de cevada, dando
oportunidade e oferta ao negocio agricola, de forma a incluir novas oportunidades comerciais
(AMABILE et al., 2007), principalmente como alternativa para compor os sistemas irrigados
da regido, cuja 4area irrigada por pivot central ¢ estimada em 478 mil hectares (LIMA et al.,
2009). A cevada foi introduzida no Cerrado brasileiro com os objetivos de suprir a demanda
interna de malte e proporcionar ao agricultor do Brasil Central alternativa para diversificar e
integrar os sistemas de produgdo irrigada. Entretanto, a sua inser¢do no sistema agricola sob
irrigacdo, ainda necessita de estudos direcionados a sua adaptacdo a esse ambiente, na busca
de estratégias agrondmicas que visem explorar, com maior eficiéncia, a produgao desse cereal
(AMABILE et al., 2007).

Cultivares de melhor desempenho agrondémico, mais produtivas e adaptadas ao
sistema irrigado, sdo demandas imperiosas, tanto do lado da inovagdo tecnologica, quanto da
busca dos produtores. Programas de melhoramento genético sdo dinamicos e representam
uma oportunidade de ofertar novos genotipos as exigéncias prementes dos sistemas agricolas,

contribuindo para a pluralizacdo desses sistemas, além de favorecer o regime técnico-
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econdmico das commodities agricolas. No caso da cevada irrigada no Cerrado, o desafio
expresso esta na obtencdo de cultivares com melhores qualidades agrondmica e industrial,
mais produtivas e adaptadas ao sistema irrigado e que atendam as exigéncias industriais,
fixando a cevada como alternativa agronémica e econdmica para essa regido (AMABILE et
al., 2007).

A estimativa de parametros genéticos ¢ essencial na quantificacdo da magnitude da
variabilidade e a extensdo em que os caracteres desejaveis sdo herdados, a fim de efetuar o
planejamento com vistas a promover o avango de um programa eficiente de melhoramento
genético (VENCOVSKY & BARRIGA, 1992). O conhecimento do grau da associacdo entre
caracteres ¢ de extremo valor nas estratégias do melhoramento, pois esclarecem e quantificam
as relagdes entre eles, principalmente, quando a selecdo de um carater promove modificagdes
em outros caracteres correlacionados (RAMALHO et al.,, 1979; KHALIQ et al., 2004;
RAMALHO et al., 2008). E uma importante ferramenta que permite a selegéo indireta usada
quando a sele¢do de um carater de interesse for dificultada devido a baixa herdabilidade ou a
problemas de mensuragdo e de aferigdo (FALCONER & MACKAY, 1996; CRUZ et al.,
2004). Além disso, segundo SANTOS & VENCOVSKY (1986), outra importante aplicagao
das correlagdes € contribuir para a eficiéncia na selecdo simultanea de caracteristicas de
interesse.

A eficiéncia da selecao passa necessariamente pela predicao dos valores genéticos que
dependem e podem ser obtidos, das estimativas dos componentes de variancia genética e
fenotipica (RAMALHO et al., 2000; SMITH et al., 2001; CRUZ et al., 2004). Por meio da
relacdo entre as varidncias genéticas e fenotipicas, podem-se estimar a herdabilidade e a
acurdcia que quantificam a precisdo nas inferéncias das médias genotipicas a partir das médias
fenotipicas (RESENDE & DUARTE, 2007; CARGNELUTTI FILHO & STORCK, 2009;
STORCK et al., 2010). As informacdes sobre a natureza e a grandeza dos componentes da
variancia genética para caracteres quantitativos, de importancia agrondmica e de qualidade,
sdo essenciais para o planejamento de um programa de melhoramento eficiente. Para esses
caracteres que sdo, em geral, fortemente influenciados pelo fator ambiental, ¢ fundamental o
conhecimento da herdabilidade e da acurdcia e seus componentes de variancia, permitindo
orientar de maneira mais efetiva um programa de melhoramento, predizer o sucesso do
esquema seletivo adotado e decidir, com base cientifica, as técnicas de sele¢do alternativas
que podem ser mais eficazes (CRUZ et al., 2004).

Segundo Resende & Duarte (2007), os estudos de avaliacdo de genotipos devem ser
abordados ndo apenas sob a perspectiva estatistica, mas também pela Otica genética,

considerando-se a acuracia seletiva, uma vez que esta estatistica considera as propor¢des entre
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as variagdes de natureza genética e residual associadas ao carater em avaliacdo, além da
amplitude da variacdo residual. Sendo assim, a utilizagdo dessas estatisticas associadas auxilia
o melhorista a maximizar seus ganhos no processo de sele¢ao de caracteres quantitativos.

No caso da cevada brasileira, a obtengdo de estimativas de parametros genéticos e
estatisticos tem sido muito pequena, sendo que praticamente inexistem estudos e informagdes
sobre tais estimativas a partir de populagdes, colecdes e acessos Uteis para programas de
melhoramento da cultura, avaliados no Cerrado, em sistemas de producgdo irrigada. Nesse
sentido, objetivou-se, neste trabalho, obter informagdes acerca da colecao elite de cevada para
programas de melhoramento no Brasil com a obten¢do de estimativas de pardmetros
genéticos, fenotipicos e ambientais relacionadas aos componentes de produgdo e caracteres

agromorfoldgicos da cevada irrigada no Cerrado.

4.4 MATERIAL E METODOS

O ensaio foi conduzido na area experimental da Embrapa Cerrados, Planaltina, DF,
situada a 15°35°30° de latitude Sul e 47°42°30°” de longitude Oeste, numa altitude de 1.007
m. O ensaio foi realizado entre 1° de maio a 30 de setembro de 2009, sob sistema de irrigagao
convencional. O solo foi classificado como LATOSSOLO VERMELHO Distroférrico tipico
argiloso, cujos resultados das analises quimicas e fisicas do solo, determinados conforme
EMBRAPA (1997), indicaram auséncia de Al; 38,2 mmol, dm? de Ca; 8,4 mmol, dm? de Mg;
24,69 mg kg'1 de P; 6,8 mmol. dm? de K;23,0¢g kg'1 de M.O.; e pHsgua) de 6,07; areia grossa
=60 g kg™; areia fina = 380 g kg™; silte = 130 g kg e argila =430 g kg”. Segundo a classificacio
de K&ppen, a area esta inserida no dominio morfoclimatico do Cerrado, com clima tropical
estacional (Aw) (NIMER, 1989) cujos dados climatologicos, durante a condugdo do ensaio,
foram: temperatura minima, média ¢ maxima do ar de 13,8 °C, 20,7 °C e 27,9 °C,
respectivamente; umidade minima, média ¢ maxima do ar, correspondentemente, de 29,9%,
53,5% e 79,3%; velocidade do vento de 1,9 m s, 444,9 cal/cm?/dia de radiacdo solar e na
auséncia de chuvas.

Foram avaliados 39 genotipos elite de cevada, hexastica e distica, incluindo-se as
testemunhas BRS 180 e BRS 195, provenientes da Cole¢do de Trabalho da Embrapa
Cerrados, de origem mexicana, estadunidense, canadense, australiana, inglesa, alema, além
das linhagens brasileiras obtidas do programa de melhoramento de cevada da Embrapa
(Tabela 2).

Adotou-se o delineamento experimental de blocos ao acaso, com quatro repeti¢oes. As
parcelas foram de 6 linhas de 5 metros de comprimento, espagadas 20 cm entre si, com a area

util de 4,8 m’ para cada parcela, a uma densidade de 300 plantas m™>. O preparo do solo
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constou da incorporagdo dos restos culturais de soja, utilizando-se de arado de discos de 327,
seguido de uma gradagem com a grade niveladora de 20”. Utilizou-se o herbicida
Pendimethalin em pré-emergéncia na dosagem 3,0 L ha”. Foram aplicados, no sulco de
semeadura e de acordo com os resultados das analises do solo, 16 kg ha™ de N; 120 kg ha™ de
P,0s; 64 kg ha' de K,0; ¢ 40 kg ha” de N no surgimento da quinta folha plenamente
expandida.

As irrigagdes, por aspersdo, foram efetuadas com base na umidade volumétrica do solo
(8), medida por uma sonda de perfil (Profile probe Delta-T) instalada na linha de plantio, nas
profundidades de 0,10 m; 0,20 m e 0,30 m. As regas foram realizadas quando a umidade, na
profundidade de 0,10 m, atingia valores em torno de 0,26 cm’.cm™, o que correspondeu ao
consumo de 50% da agua disponivel, conforme a curva caracteristica de umidade da area
(GUERRA et al., 2003). A quantidade de agua por irrigagdo foi calculada com base nas
leituras diarias da sonda, buscando elevar a umidade no perfil de solo, de 0 a 0,35 m, até a
capacidade de campo (0,35 cm’.cm™), totalizando 420 mm de ldmina liquida de irriga¢io na
condugao do ensaio.

Foram avaliados os caracteres altura de plantas - ALT (cm); espigamento - ESP (50%
das espigas, da area 1til da parcela, visiveis), em dias; grau de acamamento - ACAM (dados
transformados em arcsen x*° .100'1, onde x = ao valor, em %, do acamamento); rendimento
estimado de grios - REND, (kg ha ); peso de mil sementes (g) - PMS, (BRASIL, 2009); teor
de proteina, em %, (PROT) pelo método de Kjeldahl (YASUHARA & NOKIHARA, 2001) e
classificacdo comercial de primeira (%) - CLASS, de acordo com Brasil (1996), em que a
classe de primeira representa aquela cevada cujos graos inteiros e sadios fiquem retidos na
peneira de crivos oblongos de 2,5 mm de largura.

Os dados obtidos foram submetidos a analise de variancia com auxilio do programa
Genes (CRUZ, 2007). Para a analise de variancia, de cada caracter, foi considerado modelo
estatistico: Yj; = n + G; + B; + ¢, onde:Y;; = valor observado relativo da caracteristica da 1-
€simo genotipo no j-ésimo bloco; p = média geral; G; = efeito da i-ésimo gendtipo (1= 1,2,...,
g); Bj = efeito do j-ésimo bloco (j = 1,2,..., 1); &; = erro aleatorio (fatores ndo controlados), &;;

~ NID (0, 6?). Na Tabela 1, encontra-se o esquema da andlise de varidncia desse modelo.

Tabela 1. Esquema da andlise de varidncia do modelo em blocos completos

casualizados.
FV GL QM E (Q.M.) F
Blocos r-1 QMb o’ +go;
Genétipos g-1 QMg o’ +r0.  QMg/QMe
Erro (r-1)(g-1) QMe c!
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. . . “A . ;e ’ rq: A2
Foram obtidas as estimativas das varidncias fenotipica ao nivel de média (o),

genotipica entre 0s acessos (o“'é) ¢ da ambiental média (&), herdabilidade ao nivel de média
(h}), os coeficientes de variagdo experimental (CV.) e genético (CV,), o coeficiente de
correlagdo relativa (CV;) e a acurdcia seletiva (T, ), para cada uma das caracteristicas
analisadas, utilizando-se programa Genes (CRUZ, 2007), em que:

A , . iy A2 M
Variancia fenotipica entre as medias dos tratamentos - 0, = QMg

r
Variancia ambiental - &7 = QMe
r

Varidncia genotipica - 6, = QMg-QMe

r

62
Herdabilidade ao nivel de média - 1’ (%) = £ 100
QMg

100,/ QM
Coeficiente de variacdo experimental - CV, (%)= 100yQMe

100,/62
mC

,onde m = média do carater.

C

Coeficiente de variagdo genético - CV, = , onde m_ =média do carater.

Coeficiente de variacao relativo - CV, =

Acuricia seletiva - t s =V1I=1/F

Utilizando as estimativas das variancias e covariancias fenotipicas, genotipicas e de
ambiente entre os caracteres dois a dois, foram determinadas as correlagdes fenotipicas,
genotipicas e de ambiente, conforme Kempthorne (1966), com o auxilio do programa Genes
(CRUZ, 2007), por meio das seguintes equagdes:

Cov,(X,Y)
G.(X)62(Y)

Coeficiente de correlagdo genotipica- 1, =

Cov,(X,Y)

Coeficiente de correlagio fenotipica - 1y = —— =
\O(X).o;(Y)

Cov,(X,Y)
J&2(X).62(7)

Coeficiente de correlacao ambiental - r, =

, em que:
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Cov,(X,Y), Cov,(X,Y) e Cov,(X,Y) = Estimadores da covaridncia genotipica,
fenotipica e ambiental, respectivamente, entre dois caracteres X e V;

6; (X), 6;(X) e 62(X) = Estimadores da varidncia genotipica, fenotipica e
ambiental, respectivamente, do carater .X;

6‘5 (Y), o;(Y) e 62(Y) = Estimadores da variancia genotipica, fenotipica e ambiental,

respectivamente, do carater Y.

4.5 RESULTADOS E DISCUSSAO

As analises de variancia dos dados obtidos para cada carater evidenciam a existéncia
de efeitos significativos dos genotipos, sendo esses efeitos de elevada magnitude com base na
analise estatistica F (p < 0,01), para todos os caracteres (Tabela 3). Tais efeitos indicaram a
existéncia de variabilidade genética e de diferencas entre os acessos estudados quanto aos
caracteres avaliados. O valor de F também tem sido utilizado como indicador do grau de
precisao experimental (CARGNELUTTI FILHO & STORCK, 2007; CARGNELUTTI
FILHO & STORCK, 2009). Para Resende & Duarte (2007) o valor de F de ensaios de
avaliacdo genotipica deve ser maior que 2,0. Os valores de F encontrados no trabalho, que
variaram de 2,16 a 114,75, foram adequados e enquadrados na classe de precisao dada como
de alta a muito alta.

Os coeficientes de variagao ambiental (CV.) apresentaram pequena magnitude, com
excecdo do obtido para o carater acamamento de plantas de 172,71% (Tabela 3). Altos valores
de CV. para o acamamento tém sido verificados por varios autores (COSTA et al., 2002;
ZAKOVA & BENKOVA (2006). Essa caracteristica ¢ muito influenciada pelo ambiente e
também apresenta dificuldade de determinacao devido a falta de acuidade visual. A analise do
valor do CV. deve considerar as particularidades da cultura avaliada e, principalmente, da
natureza do carater abordado (GARCIA, 1989; SCAPIM et al., 1995; COSTA et al., 2002),
para que haja um melhor entendimento dos resultados. Para os demais caracteres, os valores
do CV, variaram de 2,14% para espigamento a 5,91% para teor proteico, considerados baixos
pelo critério de Pimentel-Gomes (1990), indicando alta precisdo experimental.

Segundo Resende & Duarte (2007), ndo ¢ suficiente fixar-se apenas no valor de CV,
para realizar inferéncias acerca da qualidade experimental. Mesmo com baixos CV,, outras
estatisticas que levam em conta a varidncia genotipica, como o coeficiente de variagdo
genético e a acurdcia seletiva, sdo determinantes para uma eficaz inferéncia sobre o valor
genotipico do material genético a partir das avaliagdes fenotipicas (RESENDE, 2002). De

acordo com os resultados deste trabalho (Tabela 3), notou-se que a estimativa da variancia
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genotipica foi o principal componente da varidncia fenotipica entre os genétipos, com excegao
do cardter grau de acamamento. Observou-se, que a varidncia genética compos, para o0s
caracteres REND, PMS, CLASS, ALT e ESP, mais de 90% da variancia fenotipica ¢ 73,8%
para a PROT. Esses resultados evidenciaram, além da elevada variabilidade genética
disponivel, o correto controle ambiental, eficiéncia experimental e acurdcia genotipica, muito
provavelmente, devido as acertadas praticas agricolas realizadas na condugdo do trabalho, o
desenho experimental incluindo o tamanho da parcela experimental e niimero de repeti¢des,
além do cuidado nas avaliagdes das caracteristicas. A variabilidade genética e a acuricia
experimental apresentadas sdo primordiais para nortear o programa de melhoramento,
permitindo uma apurada selecdo e ganhos genéticos (ALLARD, 1999; CHAPMAN, 1985;
CRUZ et al., 2004).

O coeficiente de variacdo genético (CVy) € um pardmetro que permite deduzir a
magnitude da variabilidade genética presente nas populagdes e em diferentes caracteres
(RESENDE, 2002) e a proporcionalidade do ganho em relagdo a média (FALEIRO et al.,
2002). Os caracteres com situagdes mais favoraveis ao melhoramento apresentam CV,
superior a0 CV.. Deste modo, observou-se, pela Tabela 3, que o CV, discriminou-se
superiormente em relagdo ao CV. da mesma forma que a varidncia genética quando
comparada com a ambiental, para os caracteres REND (15,42%), PMS (9,58%), CLASS
(13,57%), ALT (9,56%), ESP (11,41%). No entanto foi inferior ao CV,, para os caracteres
PROT e ACAM, sugerindo-se uma condicao pouco favoravel a selecdo fenotipica para esses
caracteres. Os coeficientes CV,, obtidos por meio da razdo CV,/CV,, foram superiores a 1,
excetuando-se para os caracteres PROT ¢ ACAM (Tabela 3), indicando que para a maioria
dos caracteres aferidos ha a possibilidade de €xito na selecdo fenotipica uma vez que a
variancia genética superou a ambiental (SANTOS, 1985; VENCOVSKY, 1987). Entretanto,
apesar de o CV, ser inferior a unidade, para o pardmetro PROT, pelo nimero de repeti¢des
utilizadas no ensaio (4), este, adicionalmente, assegurou elevada precisdo e acuracia seletiva,
em que os dados de CV; igual a 0,84 e acuracia seletiva igual a 0,86 (Tabela 3) estdo
perfeitamente ajustados aos valores estabelecidos por Resende & Duarte (2007). Para o
carater acamamento, a razao entre o coeficiente de variagdo genético e o ambiental (CV,) foi
de 0,54. Esse valor sugere uma condi¢do pouco favoravel a sele¢do do carater. Todavia, da
mesma forma que para PROT, a acuracia seletiva ACAM foi de 0,732, caracterizando-a como
alta. Mesmo nao sendo uma acurdcia ideal, conforme preconizaram Resende & Duarte (2007),
os valores apresentados pelas varidveis PROT e ACAM alcancaram uma acuricia seletiva
classificada como alta, dentro das classes fornecidas por aqueles autores, permitindo uma boa

inferéncia do gendtipo a partir do fenotipo.
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Os demais valores das acuracias seletivas ( T &) para REND, PMS, CLASS, ALT, ESP

foram classificados como muito alta, dentro das categorias de precisdo fornecidas por
Resende & Duarte (2007), (Tabela 3). Conforme Resende (2002), quanto maior o valor da
acuracia, melhor serd a inferéncia do valor genotipico a partir do fenotipico, promovendo
informagdes corretas para fins de selecdo, uma vez que ela ¢ o principal elemento do
progresso genético que o melhorista pode alterar visando maximizar o ganho genético.

Outro parametro importante para analisar a acuracia experimental ¢ a herdabilidade.
Observou-se na Tabela 3, que as estimativas da herdabilidade no sentido amplo, para os
caracteres REND, PMS, CLASS, ALT e ESP, registraram valores superiores a 90%,
indicando uma correspondéncia preditiva entre o valor fenotipico e o valor genético conforme
relatado por Vencovsky & Barriga (1992) e por Falconer & Mackay (1996). Tal afirmagao ¢
comprovada pela grande contribuicdo da varidncia genotipica em relacdo a ambiental para
com a variancia fenotipica (SEARLE et al., 1992). Altas estimativas de herdabilidade
possibilitam maior eficiéncia no processo seletivo, de modo que tais caracteres, nas condigdes
em questdo, esbogam a possibilidade de serem herdados de maneira expressiva de uma
geragdo para outra. E importante destacar que, devido ao alto grau de homozigose dos
genoOtipos, em virtude de apresentarem mais de oito geracdes de autofecundagao, expressiva
parte da herdabilidade ¢ em razdo da presenga dos efeitos dos genes aditivos.

A maior estimativa da herdabilidade foi verificada para o cardter ESP (99,13%)
(Tabela 3). Altas herdabilidades para o espigamento foram também obtidas por Marquez-
Cedillo et al. (2001), da ordem de 92% e de 83,1% por Manzjuk & Barsukov (1974). Frey
(1954) referiu valores considerados elevados de 47% a 92%, em populagdes distintas,
enquanto Delogu et al. (1988) revelaram valores de herdabilidade de espigamento de 65% a
79% e Gut et al. (2004) de 62,5% a 79,5%. Assim, € pressuposto de que, nas condi¢cdes do
Cerrado, houve eficiente controle de variagdo ambiental, melhor expressao de diferengas
genéticas e, portanto, maior herdabilidade.

Para o PMS a herdabilidade foi de alta magnitude, da ordem de 97,32% (Tabela 3).
Chand et al. (2008) também encontraram elevada herdabilidade (99,9%) para PMS em uma
colecdo de genoétipos elite em trés ambientes diversos. Jalata et al. (2011) e Kole (2006)
apresentaram valores de herdabilidade ampla para PMS, de 85,6% e 78,4%, respectivamente.
Valores inferiores, mas considerados ainda altos, foram citados por Therrien (2006) em que,
avaliando mais de 32 ambientes e 120 gendtipos de cevada, apontou uma herdabilidade ampla
de 63,7% a 75,2%, com uma média de 68,5%. Esse valor foi proximo ao dos dados de Delogu
et al. (1988), 66% e 68%, para duas populagdes, e de Manzjuk & Barsukov (1974) com

78,5%, mas superiores aos valores encontrados por Lu et al. (1999) que oscilaram entre 27% e
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55%, mostrando grande variacdo de acordo com os materiais genéticos € com os ambientes
empregados. Tinker et al. (1996) certificaram que a estimativa da herdabilidade para o carater
peso de mil grdos divergiu de acordo com o ambiente imposto (49% a 82%), com média de
71%, sugerindo que a variagdo entre as herdabilidades encontradas pode ser explicada pela
consideravel heterocedasticidade (diferengas na quantidade de varidncia ndo genética) entre
os ambientes. O elevado nivel de herdabilidade observado fornece uma indica¢do de que o
peso de graos de cevada, per se, ou dos componentes que contribuem para esse peso, pode ser
introgredido em novos genotipos, com grande possibilidade de sucesso.

A herdabilidade para ao carater REND foi de 96,72%, sendo expressivo o valor obtido
(Tabela 3). Marquez-Cedillo et al. (2001) consideraram ter encontrado alta herdabilidade para
o rendimento de graos (83%), na média de nove ambientes, enquanto Hayes et al. (1993),
analisando 16 ambientes, evidenciaram uma herdabilidade de 77% e Jalata et al. (2011) uma
herdabilidade ampla de 71,4%. Gut et al. (2004) confirmaram valores de até 88%. Em
contraste, estimativas de menores amplitudes tém sido verificadas (RUTGER, 1966;
DELOGU et al., 1988; NADZIAK et al., 1994). Segundo Al-Yassin et al. (2005), as
estimativas de herdabilidade no sentido amplo para rendimento de graos, variam
consideravelmente na literatura dentro da mesma espécie, como uma provavel consequéncia
da diferenga no tipo de material genético e dos ambientes em que estudos foram realizados.
Esses autores descreveram que a herdabilidade variou para um mesmo cruzamento em fungao
da relagao genotipo x local e do genotipo x ano. Para um certo cruzamento, o valor oscilou de
0% a 68,1%. Observaram, igualmente, que, para determinado cruzamento de cevada, a média
da estimativa da herdabilidade no sentido amplo variou de 17,3% (quando o rendimento foi de
29 kg ha') a 75,8%, quando a produtividade foi de 3.923 kg ha™'. Mesma variacio da
herdabilidade para rendimento de graos foi registrada por Delogu et al. (1988) e Gut et al.
(2004). Tinker et al. (1996) também relataram que a estimativa da herdabilidade desse carater
divergiu de acordo com o ambiente imposto (de 0% a 66%). Da mesma forma, Bouzerzour &
Dekhili (1995) observaram que, em contraste com o ambiente, a herdabilidade para
rendimento de graos de cevada variou de 0% a 93%, mostrando o grande efeito do ambiente
sobre a herdabilidade, devendo-se considerar esse fato para prever uma melhor resposta e
método de selegao.

Annicchiarico et al. (2005) afirmaram que, para o estudo da herdabilidade, torna-se
necessario considerar a interacdo gendtipo x ambiente, genodtipo x local e gendtipo x ano,
concordando com Falconer & Mackay (1996) que consideram que a herdabiidade ndo ¢ uma
propriedade somente de um carater, mas igualmente da varidncia genética e do ambiente aos

quais os gendtipos estdo sujeitos, da populacdo e das circunstancias de ambientes as quais 0s

178



individuos estdo sujeitos. Esse alto valor obtido pode ter sido devido ao menor estresse do
ambiente imposto aos gendtipos, corroborando o proposto de Frey (1964) que observou
maiores herdabilidades em ambientes sem estresses, do que quando comparado com aqueles
com algum tipo de estresse. Ainda, o ambiente irrigado do Cerrado, por ter promovido essa
alta herdabilidade, pode ser tido um ambiente propicio para uma selecdo baseada nessa
estatistica, uma vez que segundo Johnson & Frey (1967), estimativas de herdabilidade podem
ser usadas como critério para identificar os ambientes em que a sele¢do seria mais eficaz.

Para o cardter CLASS, - graos maiores que 2,5 mm de largura -, a herdabilidade
verificada de 96,67% (Tabela 3) foi tdo elevada quanto os valores encontrados por Fox
(2008), de 88% a 95% para sementes entre 2,5 mm a 2,8 mm e de 89% a 98% para sementes
maiores que 2,8 mm. A elevada herdabilidade assinala um nivel relativamente alto de
variacdo genética em relagdo a variagdo total e/ou que as condigdes ambientais mostraram-se
favoraveis para a selegao.

Quanto ao carater ALT, a herdabilidade foi alta (92,43%) (Tabela 3), sendo que esse
parametro pode ser empregado na predicdo de valores genotipicos, servindo para a selecao de
genoOtipos superiores. Esse resultado reforga a hipotese de que o carater altura de plantas, na
cevada, tem alto grau de herdabilidade e pode ser transmitido de uma geracdo para outra
assim como ja tinha sido determinado por Frey (1954), que obteve um indice de até 92%. Do
mesmo modo, Hayes et al. (1993) anotaram uma herdabilidade de 96%, em 16 ambientes
avaliados, enquanto Marquez-Cedillo et al. (2001) de 95%, Manzjuk & Barsukov (1974) de
74,2% e Delogu et al. (1988) entre 64% e 78%. De modo geral, a herdabilidade para esse
carater em cevada ¢ alta. Chand et al. (2008) obtiveram uma herdabilidade no sentido amplo
de até 95,2% e Eshghi & Akhundova (2010), referindo-se a herdabilidade ampla, constataram
indices de 80% e de 87%, considerados altos pelos autores.

Em relagao ao carater PROT, a herdabilidade foi da ordem de 73,84% (Tabela 3),
considerada alta (CRUZ, 2005). Apesar de inferior as demais, essa estimativa pode ser
considerada satisfatoria para o sucesso na sele¢do desse carater. Resultados similares de
proteina foram reportados por Fox (2008) que obteve valores entre 60% e 80%; por Olsen
(1974) que evidenciou uma estimativa de 73%; de Bichonski & Burek (2000) que
resgistraram uma herdabilidade de 72% e de Therrien (2006) de 53,4% a 94%, quando testou
cerca de 120 genétipos em 32 ambientes. Vale ressaltar que para Therrien (2003), a proteina ¢
altamente herddvel e passivel de melhoramento genético, mesmo com um valor de
herdabilidade encontrado no seu trabalho de 63,9%.

No que se refere ao carater ACAM, a herdabilidade foi a mais baixa (53,61%) dentre

os caracteres avaliados (Tabela 3). Entretanto, o valor superior ao do intervalo obtido por
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Tinker et al. (1996), de 3% a 52% e dentro do encontrado por Gut et al. (2004), entre 11% e
54,8%. Mesmo sendo considerada uma herdabilidade alta (CRUZ, 2005), os dados designam
que existe pouca variabilidade de ordem genética na cole¢do, contribuindo para uma menor
intensidade no avango genético do programa de melhoramento.

De modo geral, os resultados apresentados indicaram que a sele¢do fenotipica foi
eficiente, devido as altas herdabilidades observadas e, muito provavelmente, os adequados
controles ambientais obtidos, confirmados pelos parametros estatisticos, promoveram a
expressao da variabilidade genotipica nos caracteres estudados.

Com relacdo as estimativas dos coeficientes de correlacdo fenotipica, genotipica e
ambiental, entre pares de caracteres (Tabela 4), verificou-se que as correlacdes genotipicas
foram, para todos os caracteres, em valores absolutos, superiores aos coeficientes de
correlagdes fenotipicas e ambientais. Isso evidencia a maior contribui¢do dos fatores
genéticos na expressao dos caracteres do que os de ambiente e que o fenotipo reflete
adequadamente o genoOtipo. Apesar das poucas estimativas das correlagdes genéticas
encontradas na literatura sobre cevada, resultados andlogos foram observados por Shoufu et
al. (1996); Bhutta et al. (2005) e Kole (2006). Destacou-se, também, que os sinais dos
coeficientes genotipicos e fenotipico tiveram o mesmo sinal e que, segundo Cruz et al. (2004),
esse fato ¢ decorrente da auséncia de erros na amostragem e avaliacao.

Para alguns pares de caracteres, as correlagdes genotipicas € ambientais apresentaram
diferencas de sinais (Tabela 4) indicando que o ambiente favoreceu um carater em detrimento
de outro. Além disso, essas combinagdes de pares de caracteres em que os sinais sao
contrastantes indicam que as causas da variacdo genética e ambiental, presumivelmente
afetaram os caracteres por meio de dessemelhantes mecanismos fisiolégicos (FALCONER &
MACKAY, 1996). Esse fato foi constatado entre as correlagdes REND e PMS, REND e ALT,
REND e PROT, REND ¢ ACAM, PMS ¢ ALT, PMS e ESP, PMS e PROT, CLASS ¢ ALT e
CLASS ¢ ESP.

As maiores magnitudes de correlagdes genotipica (0,6076) e fenotipica (0,5677)
ocorreram entre PMS e CLASS (0,6076), sendo esta positiva (Tabela 4), determinando que a
selecdo, visando ao incremento de um carater provocara alteragdes no outro, no mesmo
sentido. A correlacdo ambiental ndo apresentou diferenga de sinal em relagdo a respectiva
correlacdo genética, revelando que o ambiente ndo afetou as varidveis associadas,
favorecendo a selecdo indireta. Considerando que o PMS ¢é mensurado antes do carater
CLASS, a efetividade de uma sele¢do indireta, via peso de mil sementes em detrimento da
classificacdo de grdos, ¢ facilitada, uma vez que a classificagdo comercial dos graos ¢ um

processo que demanda muita mdo de obra e tempo. Segundo Cruz et al. (2004), em alguns
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casos, ¢ possivel obter progressos mais rapidos com a selecdo indireta com base na resposta
correlacionada, do que a selegdo direta do carater desejado.

O carater REND correlacionou-se genotipica (0,6017) e fenotipicamente (0,5677) e de
forma positiva ao carater ALT (Tabela 4), revelando que a selegdo de gendtipos mais altos
resultaria em gendtipos com melhores rendimentos, sendo importante no processo de selecao.
Associagdes semelhantes, porém com uma grandeza menor, foram observadas por Shoufu et
al. (1996); Bhutta et al. (1991); Bhutta et al. (2005) e de Gut et al. (2004), tanto para um
grupo de cevada distica como hexastica, corroborando com os resultados obtidos. No entanto,
as correlacdes fenotipicas foram de sinal inverso as de Rutger et al. (1967) que, apesar de
contraria, foi de baixa magnitude, conforme Ceccarelli et al. (1992). E importante evidenciar,
em face da variacdo da magnitude dos digitos de correlacdes deparadas na literatura, ha
necessidade de se obter estimativas de correlagdo para cada populagdo em particular,
semelhante ao prescrito por Unéda-Trevisoli (2000).

Ceccarelli et al. (1992) apontaram que a eficiéncia relativa da selecdo indireta em
relacdo a direta pode ser prevista pela magnitude da herdabilidade e do coeficiente de
correlacdo genética. Assim sendo, como para a associacdo entre PMS e CLASS, bem como
para REND e ALT, que detiveram altas herdabilidades (Tabela 4), ¢ de se esperar que a
selecdo indireta, conforme previu (VENCOVSKY & BARRIGA, 1992), nestes casos, seja
efetiva, podendo-se selecionar os gendtipos mais elevados e com maiores pesos de graos.
Entretanto para Briggs (1978), devido as varias correlagdes positivas e negativas dentro das
caracteristicas agronomicas e de qualidade em cevada, torna-se um problema complexo esse
tipo de selecao em programa de melhoramento genético.

O carater PMS correlacionou-se genética e fenotipicamente de forma negativa com o
rendimento e a altura (Tabela 4), sendo conflitantes com os dados encontrados por Shoufu et
al. (1996); Bhutta et al. (2005) e Kole (2006), porém concordantes com os de Gut et al. (2004)
para as cevadas disticas. Essa divergéncia observada na literatura relaciona-se com os
diferentes genodtipos e ambientes utilizados em cada trabalho.

Em todas as combinagdes associadas ao carater acamamento, nao ocorreu diferengas
em sinal, em relacdo as respectivas correlagdes genotipicas e ambientais, assinalando que o
ambiente interferiu da mesma forma sobre as variaveis envolvidas (Tabela 4). Pode-se
verificar, pelos inexpressivos coeficientes de correlagdes genotipicos e fenotipicos entre a
altura de plantas e o acamamento, que € possivel a sele¢do de plantas altas e com uma boa
arquitetura que minimize o acamamento, uma vez que a exiguidade observada nos
coeficientes de correlagdes, segundo Ceccarelli et al. (1992), reflete a auséncia de uma relagao

linear entre os caracteres avaliados (CRUZ et al., 2004). Esses resultados vao de encontro ao
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que os programas de melhoramento genético tém predito, entre suas metas, quanto a uma
selecdo de plantas baixas para que ndo ocorra o acamamento. E de se destacar que a
predisposicdo ao acamamento estd relacionada a caracteres de ordem morfologica e
anatOmica, assim como aspectos fisiologicos, fatores estes inter-relacionados aos ambientais,

evidenciando que os genotipos estudados apresentaram pequena disposicao a esse fenomeno.

4.6 CONCLUSOES

Foram verificados efeitos genéticos altamente significativos dos materiais cevada
testados nas condi¢des irrigadas do Cerrado para todas as caracteristicas agrondomicas
avaliadas.

Baixos coeficientes de variacdo ambiental para quase todas as caracteristicas, exceto
para o acamamento, indicaram boa precisdao experimental e altos valores de herdabilidade,
coeficientes de variagdo genéticos e acuracia seletiva evidenciaram condicdo favoravel a

selecdo dos materiais para as caracteristicas agrondmicas avaliadas.
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4.7 TABELAS E FIGURAS

Tabela 2. Geno6tipos de cevada avaliados, tipo
de espiga e origem. Embrapa Cerrados,
Planaltina, DF, 2013.

Tipos de

Gendtipo espiga Origem
PFC 2001090 Distica Brasil
CEV 96046 Distica Brasil
PFC 213660 Distica Brasil
PFC 99318 Distica Brasil
PFC 213106 Distica Brasil
PFC 2003122 Distica Brasil
Alliot Distica Inglaterra
Foster Hexastica EUA
C-70 Distica EUA
Lacey Hexastica EUA
M 14 Distica EUA
CPAC 20011 Hexastica México
PFC 2005123 Distica Brasil

CIMMYT 42 Hexastica México
CIMMYT 48 Hexastica México

CIMMYT 2 Hexastica México
CIMMYT 25 Hexastica México
PFC 2001049 Distica Brasil
Danuta Distica Alemanha
BRS 195 Distica Brasil
BRS 180 Hexastica EUA
Cellar Distica Inglaterra
CPAC 20020098 Hexastica México
BRS Deméter Distica Brasil
Prestige Distica Inglaterra
Scarlett Distica Alemanha
PFC 2004345 Distica Brasil
BRS Sampa Distica Brasil
PFC 2004216 Distica Brasil
BRS Elis Distica Brasil
PFC 98252 Hexastica Brasil
Vicente Morales  Hexastica México
BRS Greta Distica Brasil
PFC 99324 Hexastica Brasil
PFC 2004033 Distica Brasil
PFC 214827-10 Distica Brasil
Antartica-1 Distica Brasil
Nandi Hexastica Australia
FM 404 Distica Brasil
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Tabela 3. Quadrados médios de genotipos (QMg) e do erro (QMe), valor de F e estimativas
das varidncias fenotipica ao nivel de média (of), genotipica (csgz) ¢ ambiental (o), da
herdabilidade ao nivel de média (#’), dos coeficientes de variacdo experimental (CV.) e
genético (CVy), da relagdo CV, e da acuricia ( T, ) de cada carater avaliado em 39 gendtipos

de cevada. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2013 .

. Caracteres
Parametros

genéticos

REND PMS CLASS ALT ESP PROT ACAM @

QMg 3.100.108,26 73,83 532,05 279,89 185,21 2,21  0,00101

QMe 101.696,24 1,98 17,74 21,20 1,61 0,58 0,000469
F 30,48**  37,36%* 29,99** 13,21** 114,75%* 3,82%* 2,16%*

or’ 775.027,06 18,46 133,01 69,97 46,30 0,55 0,000252
.’ 25.424,06 0,49 4,44 5,30 0,40 0,14 0,000117
ch 749.603,00 17,96 128,58 64,67 45,90 0,41 0,000135

h (%) 96,72 97,32 96,67 92,43 99,13 73,84 53,61
CV.(%) 5,68 3,18 5,04 5,48 2,14 591 172,71
CV, (%) 15,42 9,58 13,57 9,56 11,41 4,97 92,83
CV: (%) 2,72 3,02 2,69 1,75 5,33 0,84 0,54
fgg 0,98 0,99 0,98 0,96 1,00 0,86 0,73

! Rendimento de grios (REND). Peso de mil sementes (PMS). Classificagdo comercial de primeira (CLASS). Altura de
plantas (ALT). Espigamento (ESP). Teor de proteina (PROT). Grau de acamamento (ACAM).

% Dados transformados em arcsen x>°.1007!, onde x = ao valor, em %, do acamamento.

** Significativo a 1% de probabilidade pelo teste F.
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Tabela 4. Estimativas dos coeficientes de correlacdo genotipica, fenotipica e ambiental entre
os caracteres de REND (rendimento de graos), PMS (Peso de mil sementes), CLASS
(Classificagdo comercial de primeira), ALT (Altura de planta), ESP (Dias até a formagdo da
espiga), PROT (Teor de proteina) e ACAM (Acamamento transformado) em 39 gendtipos de
cevada. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2013.

Corre- Caracteres
Caracteres lacé

acoes PMS CLASS ALT ESP PROT ACAM
I, -0,2365 0,3119 0,6017 -0,1182 -0,3104 -0,1028
REND Iy 02266 03020 05677 -0,1177 -0,2584  -0,0718
I, 0,0964 0,0138 -0,0248  -0,1179 0,0424 0,0179
I, 0,6076 -0,1141 0,0172 0,1985 0,1074
PMS Ir 0,5994 -0,1061 0,0158 0,1671 0,0801
I, 0,3370 0,0471 -0,0743 -0,0135 0,0220
Iy 0,2257 0,0428 -0,1045 -0,0411
CLASS Ir 0,2094 0,0417 -0,0941 -0,0186
Ia -0,0780 -0,0122 -0,0624 -0,2225
Iy 0,3052 -0,4399 0,2670
ALT Ie 0,2924 -0,3752 0,2190
I, 0,0122 -0,0833 0,1657
I, -0,1381 0,2323
ESP Ie -0,1231 0,1753
Ia -0,1035 0,0946
Iy 0,0592
PROT Ie 0,0504
Ta 0,0378
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DIVERSIDADE GENETICA DE CEVADA IRRIGADA NO CERRADO BASEADA
EM DADOS MOLECULARES, QUANTITATIVOS E QUALIDADE MALTEIRA

5.1 RESUMO

O objetivo deste trabalho foi quantificar a diversidade genética de genotipos elite de
cevada por meio de marcadores moleculares, caracteres quantitativos e de qualidade malteira,
como subsidio para selegdo de genotipos elite e genitores a serem utilizados no programa de
melhoramento genético de cevada irrigada no Cerrado. Trinta genoétipos elite de cevada da
colecdo de trabalho da Embrapa Cerrados foram avaliados com base em 160 marcadores
moleculares RAPD, 12 caracteristicas agrondmicas, relacionadas aos componentes de
producdo e caracteres agromorfologicos e 10 caracteristicas de qualidade malteira. As
matrizes de distdncias genéticas, com base em marcadores moleculares, caracteres
quantitativos e qualitativos foram calculadas, e andlises de agrupamento foram realizadas,
utilizando o método do UPGMA como critério de agrupamento. Foi observada elevada
diversidade genética entre os acessos. As divergéncias genéticas estimadas com base em
marcadores moleculares, caracteristicas quantitativas e qualitativas foram fracamente
correlacionadas, evidenciando a complementaridade dos diferentes grupos de caracteristicas
no estudo da diversidade genética. A utilizagao de indices de sele¢do e a analise da dispersao
grafica dos gendtipos permitiram a selecdo de gendtipos promissores € a indicacdo de
cruzamentos para maximizar efeitos heteroticos e complementaridade génica no programa de

melhoramento genético da cevada irrigada no Cerrado.

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

genético.
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GENETIC DIVERSITY OF IRRIGATED BARLEY BASED ON MOLECULAR,
QUANTITATIVE AND MALT QUALITY DATA

5.2 ABSTRACT

The objective of this study was to quantify the genetic diversity of elite genotypes of
barley using molecular markers, quantitative agronomic traits and malt quality characteristics,
and to select elite genotypes and parents to be used in a breeding program for irrigated barley
in the Brazilian Savanna. Thirty genotypes of barley from the elite collection of Embrapa
Cerrados were evaluated using 160 RAPD molecular markers, 12 agronomic traits related to
yield components traits and 10 parameters of malt quality. The genetic distances matrices
based on molecular markers, quantitative traits and characters of malt quality were calculated
and a cluster analysis was performed using the UPGMA method as grouping criterion. We
observed high genetic diversity among accessions. The genetic differences estimated based on
molecular markers, quantitative and malt quality characteristics were weakly correlated,
showing the complimentarily of different groups of characters for genetic diversity studies.
The use of selection indices and dispersion graphical analysis of genotypes allowed the
selection of promising genotypes and crosses to maximize the heterotic effects in breeding

programs for irrigated barley in the Savanna.

Key words: Hordeum vulgare L., variability, genetic resources, genetic breeding.
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5.3 INTRODUCAO

A cevada (Hordeum vulgare L.) foi uma das primeiras espécies vegetais domesticadas
(BOREM, 2009), ¢ a versatilidade em adaptar-se a diversos ambientes proporcionou sua
disseminagdo por varios paises, sendo atualmente o quarto cereal mais produzido e
comercializado no mundo. O Brasil ¢ o segundo maior importador de cevada da América ¢ o
12° importador mundial (FAOSTAT, 2012). No Brasil, o que determina a producado e o perfil
qualitativo do grao ¢ a industria malteira que absorve a maior parte da produgdo, sendo o
restante utilizado ainda na alimentagdo humana e animal (AMABILE et al., 2007).

A cevada cultivada no Cerrado tem demonstrado aptiddao de cultivo em fungdo da
baixa incidéncia de doencas, eficiéncia no uso da agua e elevado potencial produtivo,
apresentando rendimentos comerciais acima de 7,0 t ha'l, uma excelente classificagao
comercial e qualidade de graos (AMABILE et al., 2007). Todavia, poucas cultivares sao
recomendadas para sistemas irrigados no Cerrado. A oferta continua de cultivares produtivas,
estaveis, agronomicamente superiores €, obrigatoriamente, com qualidade malteira, cujo perfil
de malte atenda a maioria das especificagdes da industria cervejeira, € uma demanda para a
pesquisa e imperativo para a manutencdo e aumento da competitividade do agronegdcio do
malte.

Existe divergéncia quanto a magnitude da variabilidade genética dos acessos utilizados
em programas de melhoramento genético de cevada malteira. Matus & Hayes (2002)
preconizaram a existéncia de uma base genética estreita para cevada com qualidade industrial,
ao passo que outros estudos mostram a presenga de uma grande variabilidade (CANCI et al.,
2003; FOX et al., 2006; VERMA & SARKAR, 2010). Assim, esta deve ser amplamente
testada, para servir a industria e as novas areas potencialmente favoraveis a producao desse
cereal. Nesse sentido, para um programa de melhoramento genético de cevada, com énfase
tanto para um bom perfil agrondmico quanto para a qualidade de malteira, ha necessidade de
estudos sobre a diversidade genética disponivel, principalmente considerando genotipos elite.

Para esse desafio premente, ¢ primordial realizar a exploracdo da divergéncia genética,
por meio de caracterizagdes e quantificacOes sistematicas dos gendtipos no ambiente
desejado, identificando genotipos para novas hibridagdes, permitindo a geragao de populagdes
com elevadas frequéncias de combinagdes génicas desejaveis. Uma das formas de avaliar a
estimativa da diversidade genética em um conjunto de genotipos de cevada ¢ por meio de
estudos baseados em caracteres fenoldgicos e quantitativos (MANJUNATHA et al., 2007;
SHAKHATREH et al., 2010), bem como alicercado em determinagdes analiticas de qualidade
malteira (EVANS et al, 2010). Marcadores moleculares RAPD, também, vém sendo

utilizados com elevada frequéncia em cevada, por consistirem em uma adequada ferramenta
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para avaliacdo da constituicdo gendmica de um gendtipo e avaliacdo da variabilidade genética
intraespecifica (ABDELLAOUI et al., 2007; KARIM et al., 2009).

No que se refere a cevada nacional, nao ha relatos, na literatura, sobre o uso, conjunto
e complementar, de estudos relativos a caracteres morfoagronomicos, de qualidade malteira e
marcadores moleculares, que visam orientar e criar estratégias para programas de
melhoramento genético. Nesse contexto, o estudo da variabilidade genética entre gendtipos
elite de cevada irrigada no Cerrado e das possiveis correlagdes entre os caracteres
relacionados a qualidade industrial torna-se estratégico, pois € mediante a caracterizagao
adequada que ocorrerd a identificacdo de gendtipos superiores que poderdao ser utilizados
como progenitores em hibridagdes. Neste trabalho, objetivou-se quantificar a diversidade
genética de genodtipos elite de cevada por meio de marcadores moleculares, caracteres
quantitativos e de qualidade malteira, como subsidio para selegdo de gendtipos elite e
genitores a serem utilizados no programa de melhoramento genético de cevada irrigada no

Cerrado.

5.4 MATERIAL E METODOS

O ensaio foi conduzido na area experimental da Embrapa Cerrados, Planaltina, DF,
situada a 15°35°30” de latitude Sul e 47°42°30°" de longitude Oeste, numa altitude de 1.007
m, entre 1° de maio a 30 de setembro de 2009, sob sistema de irrigagdo convencional. O solo
foi classificado como LATOSSOLO VERMELHO Distroférrico tipico argiloso.

Foram avaliados 30 gendtipos elite de cevada malteira, hexdastica e distica,
provenientes da colecdo de trabalho da Embrapa Cerrados, de origens mexicana,
estadunidense, inglesa, alema, além das linhagens brasileiras obtidas no programa de
melhoramento de cevada da Embrapa (Tabela 1). Adotou-se o delineamento experimental de
blocos ao acaso, com quatro repeticdes. As parcelas foram de 6 linhas de 5 metros de
comprimento, espacadas 20 cm entre si, com a area util de 4,8 m’ para cada parcela, a uma
densidade de 300 plantas m™. Para o preparo do solo, foi feita a incorporagio dos restos
culturais de soja, utilizando arado de discos de 32”, seguido de uma gradagem niveladora.
Utilizou-se o herbicida Pendimethalin em pré-emergéncia na dosagem 3,0 L ha™. Aplicaram-
se, no sulco de semeadura e de acordo com os resultados das analises do solo, 16 kg ha™ de N;
120 kg ha™ de P,0s; 64 kg ha” de K,0; e 40 kg ha™ de N por ocasido do surgimento da quinta
folha plenamente expandida (AMABILE et al., 2007).

As irrigacdes por aspersdo foram efetuadas com base na umidade volumétrica do solo
(0), medida por uma sonda de perfil (Profile probe Delta-T) instalada na linha de plantio, nas

profundidades de 0,10 m; 0,20 m e 0,30 m. As regas foram realizadas quando a umidade, na
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profundidade de 0,10 m, atingia valores em torno de 0,26 cm’ cm™, o que corresponde ao
consumo de 50% da agua disponivel. A quantidade de 4dgua por irrigagdo foi calculada com
base nas leituras didrias da sonda, buscando elevar a umidade no perfil de solo de 0 a 0,35 m,
até a capacidade de campo (0,35 cm® cm™), totalizando, durante a conducdo do ensaio, 420
mm de lamina liquida de irrigacao.

Foram avaliados 12 caracteres morfoagrondmicos quantitativos: DNR - distancia do
ultimo n6 a raquis (cm); DFBR - distancia da folha bandeira a raquis (cm); CESP -
comprimento da espiga (cm); NGESP - nimero de grdos por espiga; AFB - area da folha
bandeira - durante a fase linear do enchimento de graos, sendo a area da folha bandeira
determinada pelo programa Image] (RASBAND, 2006); ESP - periodo para o espigamento
(50% das espigas, da area util da parcela, visiveis), em dias; ALT - altura de plantas (cm);
ACAM - grau de acamamento (dados transformados em arcsen X°°.100", onde x = ao valor,
em %, do acamamento); REND - rendimento estimado de grios (kg ha™); PMS - peso de mil
sementes (g); CLASS - classificagdo comercial de primeira (%), de acordo com Brasil (1996)
e PROT - teor de proteina total (%), pelo método de Kjeldahl (YASUHARA & NOKIHARA,
2001). Os dados quantitativos obtidos foram submetidos a analise de variancia e 10 caracteres
com diferengas significativas entre os genotipos foram utilizados para estimar a distancia
generalizada de Mahalanobis (D;), com o auxilio do programa computacional Genes (CRUZ,
2007).

Ap6s a colheita, amostras de graos foram enviadas ao Laboratorio de Qualidade da
Malteria do Vale para o micromalteio, onde foram realizadas as seguintes determinacdes
analiticas: teor de proteina total (%) dos graos de classificacdo comercial de primeira, de
acordo com o método de Kjeldahl (YASUHARA & NOKIHARA, 2001), rendimento de
extrato MLF. i.a. (%), indice de Hartong VZ (45 °C), viscosidade 8,6 °P (mPa.s), cor apos
fervura (EBC), teor de nitrogénio solivel (mg/100g), indice de Kolbach (%), friabilidade (%),
vidrados (%) e betaglucanas, de acordo com a European Brewery Convention (1997).

A distancia genética entre os 30 acessos, com base nos dez caracteres de qualidade
malteira, foi estimada por meio da Distancia Euclidiana Média Padronizada com o auxilio do
programa computacional Genes (CRUZ, 2007). Para subsidiar a selecdo de genotipos elite e
de potenciais genitores com base em caracteres de qualidade do malte, utilizou-se de um
indice de sele¢do baseado num ide6tipo (genotipo ideal proposto pelo melhorista), utilizando
para cada caracteristica malteira avaliada, os valores dos gendtipos mais proximos aos
considerados ideais pela industria malteira brasileira: teor de proteinas totais - 11,6%:;
rendimento de extrato - 80,9%; indice de Hartong VZ - 39,9; viscosidade - 1,5; cor apos

fervura - 6,5; teor de nitrogénio soluvel -781 mg.100g™”; indice de Kolbach - 42.4%;
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friabilidade - 87,6%; vidrados - 0,2% e betaglucanas - 25 mg.L". As distancias euclidianas
médias entre os 30 gendtipos elite e o idedtipo foram estimadas com o auxilio do programa
Genes (CRUZ, 2007). Os gendtipos foram ordenados de acordo com a distancia registrada em
relagdo ao idedtipo, sendo considerados como superiores os que apresentaram as menores
distancias.

Para a obten¢dao dos marcadores moleculares RAPD, amostra de DNA gendmico de
cada um dos 30 gendtipos elite foi extraida de foliolos, oito dias apds a germinagdo, pelo
método do CTAB, com algumas modificagdes (FALEIRO et al., 2003). Foi realizada a
quantificacdo do DNA de cada amostra por espectrofotometria a 260 nm (Aze0) € a analise de
pureza foi feita com base na relagdo de absorbancia a 260 e 280 nm. Posteriormente, as
amostras de DNA de cada genotipo foram amplificadas para a obtengdo de marcadores
RAPD, conforme Costa et al. (2005).

Inicialmente 48 primers decameros (Operon Technologies Inc., Alameda, CA, EUA:
OPD) foram testados para os ajustes nas reacdes de PCR. Na sequéncia, foram selecionados
quinze iniciadores que geraram maior quantidade e qualidade das amplificagcdes: OPD (03, 07
e 08), OPF (05, 09, 14 e 20), OPG (05, 08, 15 e 17), OPH (04, 12, 14 e 20). Os produtos
amplificados foram aplicados em gel de agarose (1,2%), corado com brometo de etidio,
submerso em tampao TBE (Tris-Borato 90 mM, EDTA 1 mM). A separacao eletroforética foi
de quatro horas a 90 volts. Ao término da corrida, os géis foram fotografados sob luz
ultravioleta.

Os marcadores RAPD gerados foram convertidos em uma matriz de dados binarios, a
partir da qual foram estimadas as dissimilaridades genéticas entre os genotipos, com base no
complemento do coeficiente de similaridade de Nei & Li, utilizando o Programa Genes
(CRUZ, 2007).

Com base nas matrizes de divergéncia genética, obtidas das caracteristicas
agronOmicas quantitativas, de qualidade malteira e de marcadores moleculares RAPD, foram
realizadas trés andlises de agrupamento, empregando o método do UPGMA e a dispersdo
grafica baseada em escalas multidimensionais pelo método das coordenadas principais,
através do programa Genes (CRUZ, 2007). Para as andlises de agrupamento, as distancias
genéticas foram transformadas em valores percentuais em que a menor distdncia foi
considerada 0% e a maior 100%. O ajuste entre a matriz de distdncias genéticas e o
dendrograma gerado foi calculado pelo coeficiente de correlagdo cofenético (r), pelo
programa computacional NTSYS pc 2.1 (ROHLF, 2000). Posteriormente, foram estimadas as
correlagdes entre as estimativas de distdncias genéticas com base nos diferentes grupos de

caracteristicas.
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Visando a selecdo de gendtipos elite e potenciais genitores para avangos no programa
de melhoramento genético, com base em diferentes caracteristicas de interesse, empregou-se o
indice de sele¢do livre de pesos e parametros (ELSTON, 1963) com o auxilio do programa
Genes (CRUZ, 2007). Os pontos de corte (valores de ki) foram definidos com base na média
das caracteristicas CESP (8,85 cm); NGESP (20,66), AFB (14,38 cm?), ESP (37,5 dias), PMS
(36,62 g) e DNR (30,83 cm). Para a caracteristica REND, o valor de k; foi definido como
sendo a média mais ¥ 6 (6.187 kg ha™) e para CLASS o valor de k; foi de 80%, valor este
recomendado pelo MAPA (BRASIL, 1996). Os valores de ki para ACAM e ALT foram
definidos como 0% e 96,5 cm. Foram selecionados os gendtipos com médias acima dos
valores de k; para as caracteristicas CESP, NGESP, AFB, PMS, REND, CLASS e abaixo para
ESP, DNR, ALT e ACAM. Foi calculado o indice de selecdo para cada genotipo. Foram
estimados, também, os ganhos por selecdo direta pela seguinte expressao: AG% = (ds x
h?)100/X,, em que: AG% = ganho esperado com a selecio (%); ds ¢ o diferencial de selegdo;
Xo ¢ a média original por carater; e h® é o coeficiente de herdabilidade ampla, com o auxilio

do programa Genes (CRUZ, 2007).

5.5 RESULTADOS E DISCUSSAO

A analise de variabilidade genética com base nos caracteres morfoagrondmicos,
utilizando a distancia generalizada de Mahalanobis, indicou que os gendtipos PFC 2004345 e
PFC 2005123 foram os mais distantes entre si. A menor estimativa da distancia ocorreu entre
a testemunha distica BRS 195 e o gen6tipo Alliot, embora ndo se tenha verificado nenhum
grau de parentesco entre eles segundo a genealogia. O mesmo ocorreu entre o genotipo
hexastico CPAC 20020098 que apresentou a menor distancia da testemunha hexéstica BRS
180. O gendtipo PFC 2005123 foi o mais distante das testemunhas BRS 195 e BRS 180,
sendo ainda o que apresentou as maiores médias de distancias em relacdo a todos os demais
gendtipos. Essa amplitude obtida reflete uma ampla variabilidade genética entre os gendtipos,
condi¢do essencial para o melhoramento genético, como também foi verificado em colecdes
de cevada avaliadas com caracteres morfoagrondmicos por Manjunatha et al. (2007) e
Shakhatreh et al. (2010).

As andlises de agrupamento mostraram a formagao de trés grupos, adotando-se, como
ponto de corte, a distancia genética média relativa de 24,73% (Figura 1A). O grupo I,
constituido apenas pelo genoétipo PFC 2005123, foi o mais divergente. No agrupamento II,
com exce¢do do gendtipo distico C-70, todos os demais sdo hexasticos, sendo trés de origem
mexicana (Vicente Morales, CIMMYT 25, CIMMYT 42), dois estadunidenses (BRS 180 e C-
70), além dos genodtipos brasileiros PFC 98252, obtido da selecio de uma populacao
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americana, ¢ CPAC 20020098, selecionado entre uma populagdo de plantas mexicanas.
Notoriamente, observa-se a tendéncia de concentracdo de genotipos por origem mexicana,
excecdo ao genotipo CIMMYT 48. Esse fato sobreveio devido a énfase dada a selecdo e a
obtencdo de materiais hexasticos e destinados a ambiente irrigado no programa de
melhoramento mexicano.

Houve a constitui¢do de um grande grupo (grupo III) composto de 21 dos 30 genotipos
avaliados. Essa conglomeragdo indica que a maior parte dos genotipos apresenta niveis de
similaridade morfoagrondmica elevada e que esta se deve ao fato de a maioria dos acessos
pertencerem a uma cole¢do de trabalho elite da Embrapa Cerrados. Dentro desse grupo
principal, verifica-se a estruturacdo de um subgrupo envolvendo a cultivar BRS Elis, BRS
Sampa e a cultivar Scarlett, no qual tanto a BRS Elis como a BRS Sampa tém como um dos
seus genitores a BRS 195 e, ainda, a BRS Elis tem como o outro genitor a cultivar Scarlett.
Um subgrupo maior foi composto da BRS 195, com os genotipos acima, indicando que a alta
similaridade encontrada ¢ devida, em grande parte, a ancestralidade gé€nica proveniente da
cultivar BRS 195.

As estimativas de distancias genéticas, com base na qualidade malteira, entre os
genotipos, evidenciaram como mais proximos PFC 214827-10 e PFC 2004033, ambos do
programa de melhoramento genético brasileiro. A maior distancia foi verificada entre o
genoOtipo mexicano CIMMYT 25 e a cultivar BRS Elis.

As analises de agrupamento permitiram a formagdo de cinco grupos distintos,
adotando-se, como ponto de corte, a distancia genética média relativa de 43,46% (Figura 1 B).
Trés grupos unitarios foram formados pelos gendtipos PFC 2001090, BRS Elis e a variedade
Scarlett. Nao foi identificada tendéncia de agrupamentos especificos quanto a origem dos
acessos, uma vez que os caracteres qualitativos sdao varidveis complexas e dependem da
interacdo da expressdo de um grande nimero de genes (CECCARELLI et al., 2007) os quais
ndo estdo relacionados a origem geografica dos acessos. Possivelmente, os acessos elite
analisados de cada origem possuam uma mistura genética, que pode ter ocorrido durante a
obten¢do dos materiais nos programas de melhoramento genético da cevada realizados em
cada pais de origem. Desta forma, fundamentado na distancia genética entre os acessos dos
diferentes agrupamentos, os pais contrastantes podem ser selecionados e utilizados no
programa de hibridacdo para a geragdo de maior variabilidade quanto a qualidade malteira, o
que ¢ recomendado por Sarkar et al. (2008).

Em relacdo aos marcadores moleculares, 15 iniciadores decameros utilizados geraram
um total de 160 marcadores RAPD, dos quais 141 (88,12%) foram polimorficos, perfazendo
uma média de 10,7 bandas por primer. Os iniciadores OPD07, OPD08, OPF05 ¢ OPH12
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apresentaram maior nimero de bandas polimorficas, enquanto o OPH14 foi aquele que
possibilitou a obten¢do de maior quantidade de bandas monomorficas. A alta porcentagem de
marcadores polimorficos e a elevada média de marcadores obtidos por iniciador evidenciam a
existéncia de alta variabilidade genética entre os gendtipos elite de cevada da cole¢dao de
trabalho da Embrapa Cerrados. Essa variabilidade pode ser explicada pela ampla base
genética disponivel no banco de germoplasma do Brasil; alta variabilidade genética entre
gendtipos de cevada também ja havia sido relatada em outras cole¢des (ABDELLAOQOUI et al.,
2007; KARIM et al., 2009). A dissimilaridade genética estimada revelou que as cultivares
Foster e C-70, ambas norte-americanas, foram os mais similares, enquanto a cevada inglesa
Prestige e a brasileira FM 404 foram as mais dissimilares entre si.

A andlise de agrupamento, efetuada pelo mé¢todo UPGMA, revelou a formacdo de oito
grupos, com varios subgrupos, utilizando como ponto de corte a distancia genética média
relativa de 45,6% (Figura 1C). Formou-se um grande grupo, no qual todos os genotipos
hexasticos foram alocados, independentemente da origem. Esses gendtipos elite foram
procedentes de selecdes e/ou hibridagdes realizadas nos EUA, no México e de introdugdes e
hibridagdes realizadas no Brasil junto aos programas de melhoramento genético desses paises.
Dentro desse grupo principal, pode-se evidenciar ainda a disposicao de subgrupos de grande
similaridade. Um deles envolve a cultivar BRS 195 e o gen6tipo PFC 2003122, o que pode
ser explicado pelo fato de a BRS 195 ser o genitor do genotipo PFC 2003122. Nota-se,
também, que todos os genotipos de origens mexicanas, americanas € inglesa agruparam nesse
conjunto. Essas andlises mostram que esse grupamento ¢ uma consequéncia da pressao de
selecdo gerada pelos melhoristas dessas procedéncias. Ressalta-se que a aglomeracao dos
materiais genéticos mexicanos € americanos ocorreu por que em certo momento do programa
de melhoramento da cevada realizado nesses paises, os melhoristas deram énfase a selecao de
materiais hexasticos para ambientes irrigados. De forma contraria, os materiais brasileiros e
alemdes apresentaram maior dissimilaridade genética, ndo estando reunidos em um unico
grupo, sendo opgdes interessantes para a ampliacdo da base genética dos programas de
melhoramento. Por sua vez, observa-se a formacdo de seis grupos unitarios bem
caracteristicos e divergentes, sendo que cinco deles sdo constituidos por gendtipos brasileiros
e apenas um da Alemanha. Somente os genotipos desses dois paises tiveram representantes
fora do principal agrupamento. A Figura 1C indica o grupo I como o mais divergente dos
demais, sendo constituido pelo gendtipo PFC 2004033. Esse gendtipo pode ser indicado para
o uso em combinagdes hibridas e a obten¢do de novas populagdes, devido a alta divergéncia

revelada e, assim, possibilitar a obtengdo combinagdes génicas favoraveis.
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Os coeficientes de correlagdao cofenética entre as matrizes de dissimilaridade genéticas
e as andlises de agrupamento foram de alta magnitude e significativos, 0,86, 0,91 e¢ 0,84 para
as os dados morfoagrondmicos, de qualidade malteira e moleculares, respectivamente, o que
confere confiabilidade as inferéncias realizadas por meio da avaliagdo visual das figuras.

Foram observadas correlagdes fracas, apesar de significativas, entre as matrizes de
dissimilaridade estimadas com base em caracteres quantitativos, de qualidade malteira e
marcadores RAPD. Para a colecdo elite de cevada analisada neste trabalho, essas correlagdes
mostram a necessidade do uso complementar de diferentes grupos de caracteristicas no
processo de selegdo de genitores. Sabe-se que, para as caracteristicas agrondmicas e de
qualidade malteira, as correlagcdes podem variar entre as populagdes, dentro de uma mesma
populagdo, bem como entre os ambientes, 0 que promove uma grande variacdo no grau € no
tipo de associacdo, o que dificulta o trabalho de selecdo do melhorista (PIEPHO &
WILLIAMS, 2006). Bertan et al. (2009), ao comparar dissimilaridades genéticas e
morfologicas em trigo, verificaram valores de correlacdo igualmente baixas, de 0,05. Liu et al.
(2007) nao obtiveram correlagdo significativa entre as matrizes geradas por marcadores
microssatélites e por marcadores morfoagrondnicos em trigo. No entanto, Lund et al. (2012)
encontraram uma associacdo entre marcadores microssatélites ¢  descritores
morfoagrondmicos em cevada. De acordo com N’Goran et al. (1994), a possibilidade de
associacao entre a dissimilaridade genética e a fenotipica varia com o tamanho ¢ a
variabilidade genética da amostra avaliada e pelas diferentes propriedades dos marcadores
moleculares e dos caracteres morfologicos. Uma vez que, uma variacdo de DNA nem sempre
¢ reflexo de variagdes fenotipicas, e a auséncia de variacdo fenotipica nem sempre € sinal de
auséncia de variacdo em nivel de DNA, diferentes genes podem levar a expressdo de um
mesmo fenotipo (RANA et al., 2005).

As auséncias de associacdes entre as estimativas ndo devem ser julgadas como uma
limitacdo dessas ferramentas de acesso a variabilidade genética, mas sim como um indicativo
da complementaridade entre elas (LEFEBVRE et al., 2001; RANA et al., 2005; LI et al,
2008), podendo ser explicada pelas diferentes propriedades dos marcadores moleculares e dos
caracteres qualitativos e quantitativos. Nesse caso, a integracdo e o uso complementar de
informag¢des moleculares e dos caracteres qualitativos e quantitativos assumem importancia
na selecdo de genotipos elite e também de potenciais genitores para programas de
melhoramento.

Na sele¢do de genotipos elite com base em caracteres quantitativos, foram utilizados
os valores do indice de selecdo de Elston (1963) (Tabela 1). Como os critérios para os pontos

de corte das caracteristicas foram muito restritivos, apenas os genotipos PFC 99324, BRS 180
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e CPAC 20020098 apresentaram valores acima de zero. Esses gen6tipos sao todos hexasticos
e atendem os pré-requisitos definidos para a selecdo de genotipos em relagdo aos caracteres
agronomicos aferidos, sendo assim adequados as etapas finais dos programas de
melhoramento.

Considerando os genoétipos selecionados, foram obtidos ganhos de selecdo positivos
para DNR, CESP, NGESP, AFB, REND, CLASS, ALT (Tabela 2), o que ¢ desejavel, a
excecdo da ALT. Apesar de a ALT ser maior nos gendtipos selecionados, estes nao
apresentaram ACAM que por sua vez deteve um ganho de sele¢do negativo, o que ¢ desejado.
Os ganhos preditos elevados de NGESP e AFB vao ao encontro do ide6tipo de cevada
definido por Rasmusson (1987) que estabelece um gendtipo com maior nimero de graos por
espiga € maior aérea foliar. Foram obtidos ganhos de sele¢dao negativos para o periodo de
espigamento (ESP), o que indica maior precocidade dos gendtipos e também para o peso de
mil sementes (PMS) (Tabela 2). O PMS ¢é um carater que contribui para o aumento do
rendimento de graos (RASMUSSON, 1987), entretanto, para os genotipos selecionados, o
PMS ndo afetou muito este rendimento, sendo compensado por outras caracteristicas
primarias de produgdo como o CESP ¢ NGESP.

Os coeficientes de herdabilidade ampla foram acima de 88% para a maioria dos
caracteres, comprovando maior contribuicdo genética em face do efeito ambiental para a
selecdo por fenodtipo (Tabela 2). Resultados semelhantes foram observados por Marquez-
Cedillo et al. (2001) para ESP (99,13%) e para ALT (95%), por Chand et al. (2008) para PMS
(97,32%) e por Fox (2008) para a caracteristica CLASS (96,67%). O acamamento, com
herdabilidade estimada de 42,71%, encontra-se no intervalo reportado por Gut et al. (2004).

Para a selecdo de gendtipos elite com base em caracteres qualitativos, foram utilizados
os valores do indice de selecio com base no idedtipo. Os gendtipos com valores mais
proximos do ideotipo, e assim selecionados, foram: Vicente Morales, Foster, BRS 195, CPAC
20020098 e Alliot (Tabela 1).

O posicionamento dos genoétipos selecionados nos graficos de dispersdo (Figura 1)
evidenciou as distancias genéticas entre eles. Com base nessas distancias, podem ser
indicados cruzamentos mais divergentes entre os genotipos selecionados com base em
caracteristicas quantitativas e de qualidade malteira: CPAC 20020098 x Vicente Morales,
CPAC 20020098 x BRS 180, Foster x BRS 180, Alliot x BRS 180 ¢ BRS 195 x BRS 180.
Esses cruzamentos permitem a combinagdo de caracteristicas de interesse € a maximizac¢ao
das distancias genéticas entre os potenciais genitores, aumentando as possibilidades de

complementagdes génicas de interesse.
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5.6 CONCLUSOES

Existe diversidade genética entre os gendtipos da colegdo elite de cevada com base em
caracteres morfoagronomicos, de qualidade malteira e marcadores moleculares

As dissimilaridades genéticas estimadas com base em marcadores moleculares,
caracteristicas quantitativas e qualitativas foram fracamente correlacionadas, evidenciando a
complementaridade dos diferentes grupos de caracteristicas no estudo da diversidade genética.

A utilizagdo de indices de selecdo e a andlise da dispersdo grafica dos gendtipos
permitiram a selecdo de gendtipos promissores € a indicagdo de cruzamentos para maximizar
efeitos heteroticos e complementaridade génica no programa de melhoramento genético da

cevada irrigada no Cerrado.
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Figura 1. Andlises de agrupamento e graficos de dispersdo de 30 gendtipos elite de cevada
com base nas distdncias genéticas relativas (%) calculadas com base em 12 caracteristicas
agrondmicas quantitativas (Al e A2), 10 caracteristicas de qualidade malteira (B1 e B2) e 160
marcadores RAPD (C1 e C2). Agrupamento dos materiais genéticos por origem: (Q) Brasil;
(A) Meéxico; (m) Inglaterra; (+) Alemanha ¢ (e) Estados Unidos. Embrapa Cerrados,

Planaltina, DF, 2013.
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Tabela 1. Genotipos elite de cevada malteira e respectivas origem, tipo de espiga,
distancia em relacdo ao idedtipo de qualidade com base em 10 caracteristicas e
indice de selecdo livre de pesos e parametros calculado com base em 10
caracteristicas agrondmicas quantitativas. Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2013.

Distincia em

indice de seleciio

Genétipo Origem Tip0§ de .relz’lg:.ﬁo ao com bas'e fem
Espiga ideotipo de caracteristicas
qualidade agrondmicas (109
Vicente Morales México Hexastica 1,189669 0
Foster EUA Hexastica 1,245159 0
BRS 195 Brasil Distica 1,264582 0
CPAC 20020098 México  Hexastica 1,306507 5,73
Alliot Inglaterra Distica 1,353693 0
PFC 2004345 Brasil Distica 1,380156 0
Cellar Inglaterra Distica 1,475910 0
Lacey EUA Hexastica 1,516221 0
M 14 EUA Distica 1,536900 0
BRS 180 EUA Hexastica 1,611160 4,19
BRS Sampa Brasil Distica 1,637634 0
PFC 2004216 Brasil Distica 1,656808 0
BRS Deméter Brasil Distica 1,704709 0
PFC 2003122 Brasil Distica 1,774193 0
CIMMYT 48 México  Hexastica 1,777045 0
PFC 213660 Brasil Distica 1,821854 0
CEV 96046 Brasil Distica 1,879522 0
Scarlett Alemanha Distica 1,904478 0
PFC 214827-10  Brasil Distica 1,924378 0
PFC 98252 Brasil Hexastica 2,011575 0
C-70 EUA Distica 2,029528 0
PFC 2005123 Brasil Distica 2,045446 0
PFC 2004033 Brasil Distica 2,076640 0
Danuta Alemanha Distica 2,216143 0
BRS Greta Brasil Distica 2,231930 0
CIMMYT 25 México Hexastica 2,231944 0
PFC 99324 Brasil Hexastica 2,241877 75,42
CIMMYT 42 México Hexastica 2,253181 0
PFC 2001090 Brasil Distica 2,341368 0
BRS Elis Brasil Distica 2,493130 0
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Tabela 2. Estimativas herdabilidade (h?), de ganhos de seleg¢do especifico (GS), média da
populagdo original (Xo) e média da populagdo melhorada (Xs) da distancia do primeiro
nd a raquis (DNR), comprimento da espiga (CESP), distancia da folha bandeira a raquis
(DFBR), ntimero de graos por espiga (NGESP), area da folha bandeira (AFB),
espigamento (ESP), rendimento estimado de grios (REND), peso de mil sementes
(PMS), classificacdo comercial de primeira (CLASS), altura de plantas (ALT) e grau de
acamamento (ACAM). Embrapa Cerrados, Planaltina, DF, 2013.

Caracteres Xo Xs h? (%) GS (%)
DNR (cm) 22,04 26,04 96,76 17,54
CESP (cm) 8,86 10,31 93,20 15,26
NGESP 39,21 60,79 99,06 54,52
AFB (cm?) 14,39 21,31 97,19 46,75
ESP (dias) 59,63 53,50 99,53 -10,24
REND (kg ha™) 5.797,37 6.659,33 95,65 14,22
PMS (g) 44,02 41,21 96,48 -6,17
CLASS (%) 85,65 86,08 88,37 0,45
ALT (cm) 85,01 93,75 93,65 9,63
ACAM (%) 8,17 0 42,71 -42,71
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CAPITULO VI

BRS SAVANNA: NOVA CULTIVAR DE CEVADA HEXASTICA MALTEIRA PARA
SISTEMAS DE PRODUCAO IRRIGADOS NO CERRADO

BRS SAVANNA: NEW SIX-ROWED MALT BARLEY FOR IRRIGATION SYSTEMS
IN BRAZILIAN SAVANNA
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BRS SAVANNA: NOVA CULTIVAR DE CEVADA HEXASTICA MALTEIRA PARA
SISTEMAS DE PRODUCAO IRRIGADOS NO CERRADO

6.1 RESUMO

BRS Savanna é um cruzamento entre Vicente Morales x IF200112. E uma cevada de
primavera, precoce, hexastica e de ampla adaptagdo para areas irrigadas do Cerrado do Brasil
Central. Ela apresenta estabilidade de produc¢do e da qualidade industrial e possui elevado
rendimento de griios e resisténcia ao acamamento. E apropriada para o cultivo nas unidades

federativas de Goids (GO), Minas Gerais (MQ) e Distrito Federal (DF).

Palavras-chave: Hordeum vulgare L., melhoramento de plantas, descricao de cultivar.
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BRS SAVANNA: NEW SIX-ROWED MALT BARLEY FOR IRRIGATION SYSTEMS
IN BRAZILIAN SAVANNA

6.2 ABSTRACT

BRS Savanna, a cross between Vicente Morales x IF200113, is a spring and an early-
maturing six-rowed barley, widely adapted to irrigated areas of the Savanna, in Central Brazil.
It presents production stability and the industrial quality, grain yield and lodging resistance
are high. It is suitable for cultivation in the states of Goias (GO), Minas Gerais (MG) and
Federal District (DF).

Key words: Hordeum vulgare L., plant breeding, cultivar description.
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6.3 INTRODUCAO

A cevada (Hordeum vulgare L.) é o quarto cereal mais semeado no mundo
(FAOSTAT, 2012). Em 2011, a produg¢do brasileira de graos foi de 283,9 mil toneladas em
uma 4rea de 87,9 mil hectares, perfazendo um rendimento médio de 3.230 kg ha
(INDICADORES DA AGROPECUARIA, 2012). Apesar dessa produgdo, o Brasil é o
segundo maior importador da América e o 12° importador mundial (FAOSTAT, 2012).

Tradicionalmente, o cultivo da cevada no Brasil esta concentrado nos estados do Sul e,
recentemente, em pequenas areas irrigadas dos Estados de Sao Paulo e Goids (AMABILE et
al., 2007; INDICADORES DA AGROPECUARIA, 2012). A cevada ¢ uma cultura
alternativa ao sistema de producdo irrigado do Cerrado, mostrando boa adaptagdo as
condicdes edafoclimaticas desse bioma, eficiéncia no uso da agua baixa incidéncia de doengas
e elevado potencial produtivo. Do ponto de vista industrial, quando produzida no Cerrado,
apresenta sementes limpas, sem periodo de dorméncia, podendo ser malteada logo depois da
colheita, dispensando longos periodos de armazenagem para completar a maturacao dos graos
(AMABILE, 2007).

No Cerrado brasileiro, a cevada foi introduzida como uma cultura irrigada de inverno,
em 1976, com o langamento pelo governo brasileiro, do Plano Nacional de Auto-suficiéncia
de Cevada e Malte - PLANACEM (AMABILE et al., 2007), com dois objetivos basicos:
suprir a demanda interna de malte e fornecer ao agricultor do Brasil Central alternativa para
diversificar e integrar os sistemas irrigados de producao, assegurando, assim, uma produgao
total mais estavel (AMABILE, 2007). A obtengdo de cevada cervejeira requer dos programas
de melhoramento o atendimento ndo somente das demandas por rendimento produtivo, mas
também por genotipos que apresentem adequada relagdo entre os caracteres de qualidade de
malte demandados pela industria.

Em 2002, a Embrapa Cerrados celebrou uma parceria internacional com o
International Center for Agricultural Research in the Dry Areas - ICARDA - para a avaliagdo
de diversas colegdes e genotipos, tendo como objetivo gerar subsidios técnicos para o
progresso do melhoramento da cevada irrigada para o Cerrado. Os genétipos avaliados na
regido foram fundamentais e oportunos para a continuidade do programa de melhoramento
genético da cevada, além de estratégica para alavancar a expansao da producdo do cereal.

Resultados recentes de pesquisa indicam que o Cerrado tem potencial para suprir a
demanda por graos de cevada, criando novas ofertas ao negocio agricola, de forma a incluir
novas oportunidades comerciais (AMABILE et al., 2009 a, b, ¢). O desafio premente estd na

obtencdo de cultivares com maior desempenho agrondomico, qualidade industrial e adaptagao
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aos sistemas irrigados que atendam as exigéncias industriais, fixando a cevada como
alternativa agrondmica e econdmica para essa regido (AMABILE et al., 2007).

6.4 ORIGEM DA CULTIVAR E DESENVOLVIMENTO

A BRS Savanna foi derivada do cruzamento entre os genotipos de qualidade malteira e
resistentes a0 acamamento Vicente Morales x [F200113 cuja genealogia ¢ apresentada na
Figura 1. O cruzamento foi realizado no inverno de 2002 no International Maize and Wheat
Improvement Center (CIMMYT), em Ciudad. Obregén, Mexico. A geracdo F1 foi semeada
no verdo de 2002 na estacao experimental do CIMMYT em El Batan, Mexico. As populagdes
F2 e F3 avancaram em bulk, nas estagoes do CIMMYT, em Ciudad. Obregon e El Batan,
respectivamente. A geracao F4 foi introduzida pela Embrapa Cerrados, em Planaltina-DF e
semeada sob irrigagdo em 2004, submetendo-a a uma selecdo massal modificada, na qual
plantas agronomicamente atipicas foram eliminadas e plantas homogeneas quanto ao ciclo,
altura e tamanho de espiga foram selecionadas.

De F5 a F6, foram selecionados individuos, pelo método genealogico, sendo a
linhagem selecionada, CPAC 20020098, inserida nos ensaios de competicdo em Luziania
(GO), Vianopolis (GO), Formosa (GO), Unai (MG), Sdo Gotardo (MG), Planaltina (DF) e
Recanto das Emas (DF), em 2007 e também em VCU de primeiro ano. Em virtude do bom
desempenho agronomico observado, a linhagem foi avaliada em relacdo a qualidade de malte.
Em 2008 e 2009, a CPAC 20020098 participou dos ensaios de Valor de Cultivo e Uso (VCU)
de segundo e terceiro ano, devidamente registrados no Ministério da Agricultura, Pecuaria e
Abastecimento-MAPA e igualmente avaliada para os principais parametros de qualidade de

malte.

6.5 PERFORMANCE

BRS Savanna ¢ a segunda cultivar hexastica recomendada para o Cerrado irrigado e a
primeira em que o cruzamento foi proveniente da cole¢do elite da Embrapa Cerrados
selecionada com base em caracteristicas agrondmicas, moleculares e de qualidade malteira.
Ela apresenta estabilidade de producdo e performance média superior a cultivar controle BRS
195, o que foi verificado em 30 ensaios de avalia¢do, envolvendo ensaios de VCU irrigados
em Goias, Minas Gerais e no Distrito Federal, de 2007 a 2009, unidades de observagao e
ensaios intermediarios, complementares e finais de avaliagdo no DF (2010) (Tabela 1). O
rendimento de grios variou de 4.726 kg ha™ a 8.659 kg ha', com uma média de 5.908 kg ha™,
sendo superior em 17,4% a cultivar controle (Tabela 1). O sortimento de grdos apresentou
uma classificacdo comercial de primeira superior a 82%, sendo que a média da classificagao

primeira foi 6,1% superior a da testemunha BRS 195 (Tabela 1). O peso médio de mil
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sementes foi de 45,7 g (com variagdo entre 38,3 e 49,9 g), superior ao controle BRS 195 (42,3
g). Tanto a BRS Savanna quanto a BRS 195 ndo apresentaram acamamento nos locais e anos
avaliados.

A BRS Savanna detém um perfil de qualidade industrial de malte que atende a maioria
das especificacdes da industria cervejeira, com bom rendimento de extrato, adequada
percentagem de vidrados, N soluvel, viscosidade, friabilidade e teor de -glucanas no mosto
(Tabela 2). Ao longo dos anos de avaliacdo, a BRS Savanna apresentou um teor médio de
proteina nos graos de 11,8% (Tabela 1). Quanto a resisténcia a doengas, apresenta resisténcia
moderada a mancha-marrom (Bipolaris sorokiniana (Sacc.) Shoemaker) e a ferrugem-da-
folha (Puccinia hordei), mas ¢ suscetivel a brusone (Magnoporthe grisea) como todas as

demais cultivares de cevada irrigada para o Cerrado.

6.6 OUTRAS CARACTERISTICAS

A BRS Savanna apresenta habito de crescimento juvenil semiereto. A folha bandeira,
com disposicao ereta, ¢ predominante curta, ocorrendo folhas com uma area de 22 cm?. A
distancia média da folha bandeira a raquis ¢, em média, de 8,37 cm e o comprimento médio
da bainha da folha bandeira ¢ de 21,4 cm. A rdquis apresenta forma reta com presenga de
pelos nas margens laterais. A raquila € curta com presenga de pelos ao longo da estrutura. As
auriculas s3o predominantemente incolores, podendo apresentar antocianina nas
extremidades. A espiga ¢ longa, com uma média de 9,27 cm, hexastica, possuindo forma
paralela, densidade semilaxa e posi¢ao ereta na maturagdo. O nimero médio de graos/espiga
principal ¢ de 72,3. As aristas sdo longas, claras e semidsperas. Os graos sdo claros, elipticos,
com casca enrugada, fina e aderente. As glumas sdo pilosas e claras, com presenga de
antocianina nas nervuras da lema.

BRS Savanna ¢ o genotipo mais precoce para o Cerrado irrigado. O seu espigamento
ocorre com 786,6 graus-dia, o que equivale, em média, a 56 dias apds a emergéncia. Esse
periodo € inferior ao das cultivares BRS 180 (808,0 graus-dia), BRS Deméter (844,0 graus-
dia) e BRS 195 (1.044,0 graus-dia), todas recomendadas para o sistema irrigado do Cerrado
(AMABILE et al., 2008), o que confere a BRS Savanna maior precocidade. Com ampla
adaptacdo e estabilidade de produgdo nas principais regides potencialmente produtoras de
cevada cervejeira do Distrito Federal, Goias e Minas Gerais, a BRS Savanna tem melhor
performance em altitudes acima de 800 m e entre as latitudes 14 e 20°S. Possui porte ereto
médio, com altura média nos anos de avaliacdo de 82 cm (Tabela 1), a qual € superior a da

cultivar de porte ando BRS 195 (67 cm) e inferior a da cultivar BRS 180 (90 cm) (AMABILE
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et al., 2008). Em condigdes irrigadas, de acordo com as recomendagdes de manejo de agua da
Embrapa Cerrados, apresenta resisténcia ao acamamento.

O periodo de semeadura mais indicado para a BRS Savanna ¢ de 1° a 30 de maio. Nao
se devem realizar semeaduras antes desse periodo, por serem épocas favoraveis a ocorréncia
de problemas fitossanitarios [mancha-em-rede (Pyrenophora teres), mancha-marrom
(Cochliobolus sativus) e brusone (Magnoporthe grisea)] ¢ de menor produtividade de graos.
Semeaduras posteriores também devem ser evitadas, para que a colheita dos graos nao
coincida com o inicio do periodo chuvoso, o que pode promover perdas significativas na

qualidade do grao para fins cervejeiros.

6.7 PRODUCAO DE SEMENTES

A producdo de sementes basicas da BRS Savanna sera realizada pela Embrapa
Produtos ¢ Mercado. O pedido de registro no Ministério da Agricultura Pecuaria e
Abastecimento/Registro Nacional de Cultivares (MAPA/RNC) foi realizado em marco de
2012 e em abril de 2012, e recebeu o nimero de protocolo 70500.003807/2012-91.
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6.8 TABELAS E FIGURAS

Tabela 1. Desempenho médio de caracteristicas agrondmicas da cultivar BRS Savanna e da cultivar controle (BRS 195), em diferentes anos no
Distrito Federal, em Goias e em Minas Gerais.

Cultivar 2007 2008 2009 2010 Média
Rendimento de grios (kg ha™)

DF GO MG DF GO MG DF GO MG DF
BRS Savanna 4.726 6.038 5.604 5.501 5.953 6.018 8.659 5.433 5.880 5.265 5.908
BRS 195! 4.356 5.413 5.984 4.201 4.502 4.935 5.708 4.679 5.795 4.739 5.031

Classificacio de graos de primeira (%) 2

DF GO MG DF GO MG DF GO MG DF
BRS Savanna 83 88 84 91 92 84 93 87 88 82 87
BRS 195 91 77 79 90 84 81 78 83 77 84 82

Peso de mil sementes (g)

DF GO MG DF GO MG DF GO MG DF
BRS Savanna 47,2 49.9 49,3 41,8 46,7 43.8 44.9 46,7 38,3 48,9 45,7
BRS 195 43,5 46,1 47,5 47,5 40,3 40,6 40,6 39,3 36,2 41,6 42,3

Teor de proteina do grao (%)

DF GO MG DF GO MG DF GO MG DF
BRS Savanna 12,1 11,3 11,9 12,3 12,7 12,2 12,0 12,4 10,5 10,7 11,8
BRS 195 11,9 12,0 11,7 12,9 13,2 12,9 12,3 12,7 12,9 11,6 12,4

Média da altura de planta (cm)

DF GO MG DF GO MG DF GO MG DF
BRS Savanna 80 79 75 83 80 80 85 87 89 78 82
BRS 195 63 64 68 64 70 70 70 72 65 68 67

Numero médio de dias até o espigamento

DF GO MG DF GO MG DF GO MG DF
BRS Savanna 55 56 57 57 58 59 55 54 56 55 56
BRS 195 69 70 68 74 73 75 71 70 69 70 71
N°de ambientes 8 8 8 6

! Cultivar controle.

2 Percentagem de griios retidos numa peneira de 2,5 mm de didmetro.
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Tabela 2. Caracteristicas malteiras qualitativas da cultivar BRS Savanna provenientes dos
ensaios realizados em Minas Gerais (MG), Goids (GO) e no Distrito Federal (DF) e da
cultivar controle (BRS 195), provenientes dos ensaios realizados no Distrito Federal (DF), em

2008 e 2009.

2008 2009
Caracteristicas malteiras’ BRS Savanna | BRS 195 | BRS Savanna | BRS 195

MG DF DF GO DF DF
Proteinas totais (%) 10,9 12,4 12,0 11,8 12,3 11,6
Extrato ML.F. i.a. (%) 79,3 80,9 77,0 78,6 80,9 76,8
Hartong VZ 45 °C 43,1 46,4 33,6 36,6 47,1 40,7
Viscosidade (mPa.s) 1,55 1,49 1,56 1,56 1,52 1,55
Cor apos fervura EBC 5,9 6,8 6,0 5,9 8,8 6.0
N. soliivel (mg 100g™) 838,0 873,0  712,0 707,0  880,0 888.,0
indice Kolbach (%) 50,1 42,1 43,6 38,5 50,1 48,2
Friabilidade (%) 73,9 68,2 81,4 77,0 82,8 69,4
Graos vidrados (%) 0,2 2,2 0,1 0,5 0,6 2,3
B-glucanas no mosto (mg 100g™)  208,0  257,0 159,0 206,0 30,0 77,0

! Analises realizadas no Laboratério da Malteria do Vale, Taubaté, SP.

P.STO/3/LBIRAN/UNAS(®/

LIGNEE640/4/BLLU
Vicente Morales
Petunia 1
BRS Savanna
Gloria
1F200113
Copal

Figura 1. Pedigree da BRS Savanna.
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