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RESUMO

LIRA, Jodo Paulo Egues, M.Sc., UNIVERSIDADE ESTADUAL DE MATO GROSSO
“Carlos Alberto Reyes Maldonado”, Fevereiro de 2019, Caracterizacdoagrondmica
e morfologica de Carthamus Tinctorius L. Professor Orientador: Dr. Marco Antonio
Aparecido Barelli, Professores Conselheiros: Dra. Leonarda Grillo Neves e Dr. Thiago
Alexande Santana Gilio.

A cultura do cartamo apresenta adaptacdo as condi¢des edafoclimaticas de
clima seco e quente que coincide com o perido de segunda safra para o Estado de
Mato Grosso, podendo assim se tornar uma opc¢ao para cultivo neste periodo, além
desta adaptacdo s condi¢cdes climaticas o cartamo € uma oleaginosa com ampla
capacidade de uso tanto para producdo de Oleo para alimentacdo quanto para
producdo de biodiesel.Desta forma, o objetivo deste trabalho € caracterizar 124
gendtipos de cartamo com base nas suas caracteristicas agrondémicas e morfolégicas
com intuito de fornecer informacdes para diretrizes iniciais para um programa de
melhoramento. Durante o ciclo da cultura foram avaliados es o0s descritores
preconizados pelo International Board for Plant Genetic Resources e Ministério
Agricultura Pecuaria e Abastecimento. A analise multivariada foi empregada para
avaliar a divergéncia entre os gendétipos, via Distancia Euclidiana Média para os
caracteres agronémicos e vias variaveis multicategéricas para os descritores
morfolégicos. Empregou-se também a andalise simultdnea para os descritores
qualitativos e quantitativos via algoritmo de Gower. Através dos resultados conclui-se
gue existe variabilidade genética entre o0s gendtipos de cartamo para as
caracteristicas agronémicas e morfolégicas avaliadas. As variaveis agrondmicas
PROD, NCP e ALTP obtiveram a maior contribuicdo para a divergéncia genética entre
0s 124 genotipos. De acordo com os agrupamentos estabelecidos com as andlises
estatisticas e com o que foi visualizado no campo sugere-se para uma nova etapa de
avaliacdes utilizagdo dos gendtipos 1, 6, 15, 16, 19,21, 23, 30, 34, 42, 49, 73, 76, 77,
84, 89, 93, 98, 99, 100, 111, 114, 119, 121 e 124.

Palavras-Chave: Anéalise Multivariada; Cartamo; Melhoramento Genético.
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ABSTRACT

LIRA, Jodo Paulo Egues, M.Sc., STATE UNIVERSITY OF MATO GROSSO "Carlos
Alberto Reyes Maldonado”, February 2019, Agronomic and Morphological
characterization of Carthamus Tinctorius L. Adviser: Dr. Marco Antonio
AparecidoBarelli, Professors Counselors: Dra.LeonardaGrilloNeves and Dr.

ThiagoAlexande Santana Gilio.

The culture of safflower presents adaptation to the conditions of dry and hot
weather that coincide with the period of the second harvest for the State of
MatoGrosso, and thus can become an option for the current year, in addition to this
adaptation as weather safflower is a oilseed oil with ample capacity to use both for
production of oil for food and for production of biodiesel. In this way, the objective of
this article is 124 content genotypes based on their agronomic and morphological
characteristics in order to provide information for the purpose of an improvement
program. During the crop cycle, the descriptors recommended by the International
Council of Plant Genetic Resources and the Ministry of Agriculture, Livestock and Food
Supply were evaluated. A multivariate analysis was used to evaluate a divergence
between the genotypes, via Average Euclidean Distance for the agronomic
characteristics and via multicatlora variables for the morphological descriptors. We
also used a simultaneous analysis for qualitative and quantitative descriptors via the
Gower algorithm. Based on the results it was concluded that there is genetic variability
between the counting genotypes for the agronomic and morphological characteristics
evaluated. As the agronomic variables PROD, NCP and ALTP obtained a greater
contribution to genetic divergence among the 124 genotypes. According to the clusters
established as a statistical analysis and with what was visualized in the field it is
suggested for a new stage of description of the genotypes 1, 6, 15, 16, 19,21, 23, 30,
34,42,49,73,76, 77, 84, 89, 93, 98, 99, 100, 111, 114, 119, 121 and 124.

Keywords: Multivariate Analysis; Safflower; Genetic Improvement.
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1. INTRODUCAO

O uso de Oleos vegetais destacam-se por sua capacidade de utilizacdo na
fabricacdo de diferentes produtos na industria e pelo seu processo de producéo,
tornando-se uma opgao para uso na geragdo de energia (Borges et al., 2016). A
exploracéo de fontes oleaginosas ganha espaco nas politicas de desenvolvimento de
diversos paises com justificativas econémicas, ambientais e sociais, tornando-se
essenciais para atender as necessidades da populacdo mundial (Brito, 2018).

Com a necessidade de aumentar a producdo de matéria prima, varias
espécies oleaginosas tém sido estudadas por conter elevados teores de 6leo e alta
qualidade tais como soja, girassol, palma, coco, canola e cartamo (Bonfim-Silva et al.,
2015). Entre as espécies oleaginosas ja estabelecidas e potenciais para utilizacdo na
industria, o 6leo de cartamo apresenta importancia (Yau e Ryan, 2010), pois seus
teores de 6leo podem chegar a 50% (Coronado, 2010), variando de acordo com cada
genatipo e das condi¢cdes ambientais (Ashrafi e Razmjoo, 2010).

O Oleo é insipido, levemente amarelado e com caracteristicas nutricionais
semelhantes ao 6leo de girassol (Medeiros, 2011), composto por acidos insaturados
oleico e linolénico e acidos graxos saturados palmitico e estearico (Yeilaghi et al.,
2012). Apresenta-se como opcao dentro da agricultura brasileira, devido ao
reconhecimento de suas inumeras utilidades no ambito alimentar, industrial,
ornamental e medicinal (Hussain et al. 2016). Na industria o 6leo é aplicado para
diversos fins, dentre eles biocombustiveis, medicamentos e fabricacdo de tintas,
vernizes e cosméticos (Coronado, 2010).

Inicialmente, foi cultivado devido utilizacdo da sua flor, de onde era extraido
um corante denominado “carthamine”, utilizado para colorir roupas, colorir e
aromatizar alimentos, além de apresentar propriedades medicinais em suas folhas,
gue podem ser utilizadas para fabricacdo de medicamentos (Kisha e Johnson, 2012).
Seu cultivo é realizado ha mais de dois milénios em diversas localidades pelo mundo
(Coronado, 2010; Moura et al., 2015), sendo os provaveis centros de origem a Etidpia,
india e Afeganistdo (Montoya, 2010).

O cartamo (Carthamustinctorius L.) € uma planta anual, herbacea, de caule

ereto e ramificado (Singh e Nimbkar, 2006) que pode servir como alternativa na
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rotacao de cultivo (Hojati et al., 2011). Possui ciclo de produg&o que varia entre 90 a
140 dias (Weiss, 2000), o que facilita 0 uso dessa cultura em consércio com outros
cultivos (Sharma e Purey, 2008), e se configura como uma cultura estratégica que
apresenta boa tolerancia a estresse por déficit hidrico além de caracteristicas
adequadas para mecanizagao aproveitando 0s mesmos equipamentos utilizados nos
demais cultivos, como soja e milho (Olivo, 2017).

Apesar do destaque da producéo agricola do estado de Mato Grosso, o estado
ainda apresenta areas disponiveis para agricultura durante o periodo safrinha, sendo
0 cartamo uma opcgao para cultivo neste na segunda safra, onde abre oportunidade
para o uso de uma cultura ndo convencional, com um melhor aproveitamento das
areas que estariam disponiveis, permitindo aumento de renda na propriedade (Leite
et al., 2013).

Diversos trabalhos realizados com cartamo demonstram sua capacidade de
producdo no Brasil (Zoz, 2015; Guidorizzi, 2016; Olivo, 2017), onde os genétipos
foram introduzidos pelo Instituto Mato-grossense do Algodao (IMA-MT), cujos
materiais vieram dos EUA (Silva, 2013). No entanto, € necessario realizar estudos da
caracterizacdo dos genétipos disponiveis nas condi¢des climaticas locais.

Desta forma, o objetivo deste trabalho é caracterizar genétipos de cartamo
com base nas suas caracteristicas agrondmicas e morfolégicas com intuito de
fornecer as diretrizes iniciais para um programa de melhoramento no estado do Mato

Grosso, Brasil.



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1 Carthamustinctorius L.

O Carthamustinctorius € uma das culturas mais antigas do mundo (Ashri e
Knowles, 1960; Dajue e Mundel, 1996; Silva, 2013;Lima, 2014;Bortolheiro, 2015).
Knowles (1969) propde sete centros de diversidade para a evolugcédo do germoplasma
de cartamo, incluindo o Extremo Oriente, a India-Paquist&o, o Oriente Médio, o Egito,
0 Sudao, a Etiépia e a Europa. O centro do Oriente Médio foi subdividido em trés pools
genéticos do Ira-Afeganistao, Israel-Jordania-lraque-Siria e Turquia (Ashri, 1975).

A palavra “carthamus” vem do arabe “kurthum” que por sua vez vem do
hebraico “kartami” que significa tingir (Zahran et al., 2007). Possui varias
denominacdes, conforme a regido e o pais (Medeiros, 2011), como falso acafréo,
acafréo bastardo, acafrdo de pobre e acafrao de tintureiro. O nome popular deve-se
ao seu uso como um substituto mais barato do acafrdo (Weiss, 1983; Moura et al.,
2015).

A identificacdo, multiplicacéo, avaliagdo e conservacgao de recursos genéticos
contribuem para o desenvolvimento do cartamo (Perveen, 2016), diante disso,
pesquisadores de varios paises realizaram expedicdes para coleta de gendtipos de C.
tinctorius(Singh e Nimbkar, 2006), e cada gendtipo coletado recebe um codigo
chamado de numero de introducao da planta (McGuire et al., 2012).

Para desenvolvimento da cultura, a avaliagdo de uma colecao basica de
cartamo pode facilitar o uso de seus recursos genéticos para melhorar as
caracteristicas de interesse e simplificar o gerenciamento dos bancos de
germoplasma (Dwivedi et al., 2005).

O Instituto Internacional de Recursos Genéticos Plantas-IBPGR com o
objetivo de conservar recursos genéticos para futuros programas de melhoramento
de plantas, desenvolveu um conjunto minimo de descritores considerados
satisfatorios para gestao de colecdes de germoplasma de C. tinctorius (Cross et al.,
1992).

A distribuicdo mundial de gendtipos de cartamo é feita através dos bancos de

germoplasmas espalhados pelo mundo, como no caso da india que possui o
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“GermplasmManegement Unit” e tém aproximadamente 7.300 gendtipos de cartamo,
nos EUA 2300 gendtipos sdo guardados no “Western Regional
PlantintroductionStation”, a China possui o “SafflowerResearchGroup Beijing
Botanical Garden”, que é terceiro maior banco de germoplasma mundial (Silva, 2013)

No Brasil o C. tinctorius é distribuido pelo Instituto Mato-grossense do Algodé&o
com gendtipos que vieram dos EUA (Singh e Nimbkar, 2006; Mundel e Bergman,
2009; Silva, 2013) e através de convénios com o Centro Nacional de Recursos
Genéticos-CENARGEN, da Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria (Embrapa)
que realiza pesquisas com gendtipos provenientes do “Western Regional
PlantintroductionStation” (WRPIS) (Silva et al., 2008).

A planta pertence a ordem Synandrales (Sehgal e Raina, 2005), familia
asteraceae (Dajue e Mundel, 1996), mesma familia botanica do girassol, género
Carthamus e a espécie CarthamustinctoriusL. (Singh e Nimbkar, 2006), sendo Unica
cultivada mundialmente como oleaginosa (Sehgal e Raina, 2011) e duas subespécies:
C. tinctoriusinermise C. tinctoriustypicus, onde a primeira ndo possui espinhos (Abud
et al., 2010). E uma espécie dipléide com um nimero de cromossomos que varia de
2n = 20, 22, 24, 44 e 64. (Singh e Nimbkar, 2006).

A estrutura do cartamo apresenta porte herbaceo, caule ereto e ramificado,
com altura variando entre 0,4 e 2,0 m e sistema radicular pivotante que pode atingir
até 3,0 m de profundidade (Montoya, 2010; OGTR, 2018). E adaptada a diversas
condicBes climaticas e diferentes tipos de solo, exigindo precipitacdes entre 300 a 600
mm por ciclo vegetativo, mas nao tolera encharcamento de solo (Emongor, 2010),
podendo reduzir seu rendimento e favorecer para desenvolvimento de doencas
foliares (Mundel et al., 2004), além de ser resistente as pragas, sendo entéo utilizado
pouca quantidade de defensivos agricolas, diminuindo o custo de producao (Medeiros,
2011).

Temperaturas entre 20 e35 °C € a faixa ideal para o seu bom desempenho
(Coronado, 2010). Suporta grandes variagoes de temperaturas que podem variar de -
7 a 40 °C dependendo do seu estadio de desenvolvimento (Oelke et al., 1992). Para
que a cultura possa desenvolver de maneira mais eficiente, devem-se levar em

consideracao fatores genéticos, condi¢cdes de solo, clima e em especial a radiacao
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solar, pois a fotossintese € fator decisivo na produtividade da cultura (Argenta et al.,
2001).

E uma planta predominantemente autbgama, com uma taxa superior a 90%
de autofecundacéo, embora existam genotipos que apresentam em torno de 50% de
fecundacdo cruzada. O vento tem pouca importadncia no transporte de polen,
entretanto as abelhas s&o os principais agentes polinizadores. Apesar de apresentar
uma taxa consideravel de cruzamentos, os métodos de melhoramento adotados séo
agueles comumente empregados para espécies autbgamas (Dajue e Mundel,
1996;Gerhardt, 2014).

Durante seu ciclo, a cultura apresenta diferentes fases de desenvolvimento
compreendidas em: emergéncia, roseta, alongamento do caule, ramificacao, floracdo
e maturacao (Guidorizzi, 2016). O ciclo da cultura varia de 90 a 140 dias (Weiss,
2000), podendo ser antecipado ou adiado, dependendo do gendtipo cultivado e das
condicbes ambientais (Oelke et al., 1992; Silva, 2013; OGTR, 2018) e com uma
producdo estimada em 1 a 3 toneladas ha! (Bortolheiro, 2015).

A germinacao ocorre entre 3 a 8 dias ap0s a semeadura; o estadio de roseta
€ o crescimento lento da planta e com diversas folhas produzidas proximas ao nivel
do solo, podendo durar de 3 a 6 dias. Esta é a etapa mais critica do desenvolvimento
da planta por apresentar um crescimento lento, que a torna bastante sensivel a
competicdo por nutrientes, agua e luz com plantas invasoras (Oelke et al., 1992; Silva,
2013).

O caule inicia seu crescimento apos o estadio de roseta, com um comprimento
final que varia de 30 a 200 cm (Rocha, 2005; OGTR, 2018). A planta possui diversas
ramificacfes que sao classificadas em primarias, secundarias e terciarias, nas quais
surge uma inflorescéncia que é denominada capitulo, onde namero de capitulos
produzido é de acordo com o genotipo, ambiente e o manejo cultural (Singh e Nimbkar,
2006).

Cada ramificacdo produz de 1 a 5 capitulos com flores na coloragéo branca,
amarela, laranja ou vermelha (Burkart, 1979; Dantas et al., 2011; Galant et al., 2015),
onde cada capitulo produz em média de 15 a 30 sementes (Mundel et al., 2004),
podendo estar com ou sem papus (tufos de pelos presente na semente) (Singh e
Nimbkar, 2006).



Apresenta folhas de diferentes tamanhos e formas em uma Unica planta, de
forma geral variam de 2,5 - 5,0 cm de largura e de 10,0 — 15,0 cm de comprimento.
As folhas das hastes inferiores sdo rigidas, curtas, dentadas e com recortes
profundos, as que constituem o involucro das bracteas sdo ovadas e oblongas e as
localizadas no terco médio da planta sdo lanceoladas e serradas durante o
desenvolvimento vegetativo e tornam-se duras e com fortes espinhos durante o
florescimento pleno (Moura et al., 2015). A floracdo tem inicio na haste central e se
espalha para fora, sendo que o estagio de flor dura 14 a 21 dias variando em funcgéo
do gendtipo e das condic¢des climaticas (Mundel et al., 2004).

A maturidade fisiol6gica ocorre de 4 a 6 semanas apoés o inicio da floracao e
o ponto ideal para colheita se da entre 2 a 3 semanas ap0s a maturidade fisiolégica,
guando as plantas se encontram completamente senescidas, apresentando folhas e
capitulos na coloracdo marrom (Silva, 2013), nesta fase, a umidade das sementes fica
em aproximadamente 10% (Guidorizzi, 2016). Apresenta semente com caracteristica
eurispérmica, devido ao formato irregular com a base arredondada e o apice achatado
tendo normalmente 6,8mm de comprimento, 4,2mm de altura e 3,3mm de espessura,
com a coloracao branca amarelada (Abud et al., 2010).

O manejo ndo necessita de uso de tecnologias especificas para a cultura,
portanto para a semeadura pode-se utilizar os implementos ja utilizados para as
demais culturas agricolas. Diante das caracteristicas agronémicas do cartamo,
acredita-se no seu potencial produtivo no Brasil (Silva, 2013; Flemmer et al., 2014;
Bortolheiro, 2015), pois oferece alta resisténcia a falta de agua, a baixa umidade
relativa do ar, temperaturas extremas, aos ventos fortes e quentes e também a
salinidade (Lovelli et al., 2007). Com isso, tem-se uma alta capacidade de adaptacéo
as adversidades climaticas, podendo ser cultivada em praticamente toda época do
ano (Dantas et al., 2011; Santos e Silva, 2015), com 2 colheitas durante o ano
(Medeiros, 2011).

2.2 Utilizacéo, producdao e cultivo de cartamo

Devido ao reconhecimento de suas inumeras serventias (Sehgal e Raina,

2009) com propriedades funcionais com alto valor industrial e alimentar (Golkar,
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2018), o cultivo de cartamo é difundido pelo mundo com diferentes utilidades (Rocha,
2005).

Inicialmente o interesse no cultivo de cartamo foi principalmente por suas
folhas e flores, onde um ché era feito a partir de suas folhas e usado para prevenir
aborto e infertilidade em mulheres (Weiss, 1983). Os “curandeiros” recomendam a
utilizacdo de folhas e raizes frescas ou desidratadas por apresentar compostos
afrodisiacos (Knowles, 1969). Folhas jovens e raizes frescas sdo consumidas cozidas,
com legumes, curry ou arroz na india, Paquistdo e Birmania (Moura et al., 2015).
Também pode ser utilizado como feno e silagem, pois apresenta caracteristicas
nutricionais de interesse, com rendimento semelhante ou melhor do que a aveia ou
alfafa (Smith, 1996).

As flores de cartamo também sé&o utilizadas para fabricacéo de chas (Li e Han,
1993), utilizadas no tratamento de doencas cardiovasculares e em dores e inchacos
pelo corpo por proporcionar efeitos anestésicos (Qi et al., 1984). Suas flores
recomendadas para tratar doencas respiratorias (Wang e Yili,1985), por conter
minerais e vitaminas B1, B2, B12 e C (Weiss, 1971) e seu uso continuo acarreta em
efeito revigorante no organismo humano e melhora a circulagédo do sangue (Wange
Yili,1985). Além de produzir a cartamina (substancia industrial extraida das flores)
utilizada na fabricacdo de corantes usados para colorir roupas e alimentos (Weiss,
1983; Smith, 1996).

Mais recentemente, o interesse esta voltado a extracdo de 6leo de suas
sementes (Armah-Agyeman et al., 2002), é uma fonte de 6leo comestivel apreciada
por consumidores ao redor do mundo, o qual, ndo se oxida facilmente (Mundel et al.,
2004), estavel em altas temperaturas (Dajue e Mundel, 1996) e sua consisténcia
permanece a mesma em baixas temperaturas (Weiss, 1971).

Varias pesquisas sao realizadas com o consumo do 6leo de cartamo e
evidenciam que o mesmo € benéfico a saude humana por possuir diversas
propriedades medicinais, das quais destacam-se: a prevencao e o tratamento de
hiperlipidemia com reducdo nas concentragBes de triglicerideos, colesterol total e
lipoproteina de baixa densidade (LDL), reducdo das lesdes ateroscleroticas,
prevenindo hipertenséo e estimulagdo do sistema imunoldgico (Schulze et al., 2014).



Existem diversos medicamentos a base de cartamo, pois atua na cura de
diversas anomalias (Emongor, 2010; Danieli et al., 2011), apresenta-se como fonte de
vitamina E (Lu et al., 2004), vitaminas (tiamina (B1) e B-caroteno) e tocoferol a, B e y
(Velasco et al., 2005), com gréos ricos em minerais (Zn, Cu, Mn e Fe)(Rahamatalla et
al., 2001), proteinas, minerais, compostos fendlicos, flavonoides, alcaloides, acidos
carboxilicos, polissacéaridos, esterdides e quinonas esses compostos tém diversas
funcdes farmacoldgicas (Al-Snafi, 2015).

Tém diversas formas de utilizacdo do 6leo, além do preparo alimenticio como
uso em saladas, margarina e fritura de alimentos, ainda é empregado na producao de
cosméticos (Mundel et al., 2004), na iluminacdo e fabricacdo de sabdo (Weiss,
1971;Singh e Nimbkar, 2006).

Os graos tem seu uso “in natura” sendo triturados e misturados com agua
para preparar uma bebida chamada “fitfit”, utilizada em dias de jejum, e também
podem ser triturados e utilizados para fazer mingau, as sementes torradas sao
geralmente sdo misturadas com outros graos, como cevada e trigo, e adicionadas em
paes ou consumidas como farelos (Smith,1996; Bortolheiro, 2015).

A torta gerada ap6s o processo de extracdo do 6leo de cartamo € uma fonte
de proteina bruta que pode ser utilizada como coproduto para alimentacao de animais,
0 que engrandece ainda mais o seu valor agregado para o pequeno agricultor (Bras
et al., 2014).

Apresenta teores satisfatorios de acido oleico (Omega 9) e Acidos linoleico
(Omega 6) (Hamdan et al., 2008), o alto teor linoleico facilita seu uso para fins
industriais como preparacédo de vernizes, biodiesel e surfactantes (Dajue e Mundel,
1996). Devido ao potencial para producdo de biocombustiveis, pesquisas buscam
aumentar sua produtividade e, consequentemente, o rendimento do teor de 6leo das
sementes (Ullah e Bano, 2011, El-Lattief, 2012).

E cultivado em cerca de 60 paises ao redor do mundo, com area plantada
equivalente a 1 milh&o de hectares, com produc¢éo estimada em 700 mil toneladas/ano
(Mouraet al., 2015). O México é o maior produtor mundial com produtividade de
aproximadamente 144,4 milt hal. O Cazaquistdo ocupa o segundo lugar no ranking
com producéo de 135,4 milt ha'l, seguido pela india, com produtividade de 113 milt

hal, os Estados Unidos da América com 96,64 milt ha! e a Rulssia 81,74 milt ha
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lcompletando o ranking dos cinco maiores produtores de cartamo(Magalhaes, 2017).
No Brasil, o cultivo restringe-se as areas de pesquisas para avaliar seu potencial de
ser cultivado no pais, visto que esta se encaixa como cultura de segunda safra
(Gerhardt, 2014).

De acordo com Zoz et al. (2012) o cartamo pode ser uma alternativa durante
o periodo de segunda safra, principalmente na regido do cerrado, podendo ser
cultivado neste periodo de clima seco e quente (Dajue e Mundel, 1996).
Caracteristicas como ciclo de desenvolvimento curto e tolerancia a deficiéncia hidrica,
tornam o cartamouma alternativa para o periodo de segunda safra, em sucesséo as
culturas tradicionais como soja e milho (Arantes, 2011; Guidorizzi, 2016),
possibilitando a semeadura de até duas safras por ano abrindo oportunidade para
cultivo em periodos em que essas areas estariam em desuso (Santos e Silva, 2015).

Os primeiros trabalhos agronémicos no Brasil foram realizados pelo Instituto
Mato-grossense de Algodao (IMA-MT), avaliando o cartamo, pelo potencial de
producdo de Oleo, em trés regifes diferentes do estado de Mato Grosso, sendo
Rondonodpolis, Primavera do Leste e Nova Ubiratd em diferentes épocas de
semeadura, entre os meses de marco e maio. Pelos resultados encontrados, o
cartamo apresenta um potencial a médio prazo para se tornar opcdes de culturas
oleaginosas, para o cultivo no cerrado mato-grossense (IMA-MT, 2016).

Avaliando 18 gendtipos de cartamo em relacéo a sua produtividade de gréos,
teor de 6leo e acumulo de nutrientes no oeste do Parana Paschoal (2016), encontrou
valores de producdo de 4531,8 Kg ha'.Zoz (2012) avaliando os componentes de
produtividade de cartamo e os caracteres de planta que estao relacionados com a
produtividade de grdos obteve producédo que chegou a 1974,2 kg ha.Pinto et al.
(2015) avaliando componentes de producédo e a produtividade de grdos de cartamo
em funcdo do tempo de implantacdo do sistema de semeadura direto e adubacéo
nitrogenada de cobertura obteve producédo em torno de 1.110,0 kg ha™.

Trabalhos realizados em Botucatu/SP demonstra o interesse de institutos de
pesquisas para cultivo de cartamo (Olivo, 2017). Buscando avaliar o acumulo de
matéria seca e de macronutrientes durante o ciclo, produtividade de gréos e
exportacdo de macronutrientes por genotipos de cartamo em funcéo da aplicacao de

nitrogénio em cobertura, Guidorizzi (2016) obteve como resultados da pesquisa,
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produtividades de grdos que variaram de 1.706,0 até 2.119,0 kg ha*.Em estudo de
caracterizagcdo agrondmica e divergéncia genética de gendtipos de cartamo Silva
(2013) obteve uma producdo média de 1.057,0 kg ha™.

Avaliando o desempenho agronémico e a divergéncia genética entre doze
cultivares norte-americanas de cartamo, nas condi¢cdes de cultivo no Brasil em
condicdes de restricdo hidrica extrema, passando por estiagem de 51 dias na fase
reprodutiva Zoz (2015) obteve produtividade de 516 kg ha?. Através desses
resultados, observa-se o potencial de cultivo do cartamo, sendo necessarios estudos
de melhoramento genético e manejo, para extrair o maximo potencial da cultura (Olivo,
2017).

2.3 Melhoramento genético cartamo

O primeiro passo para um programa de melhoramento € a existéncia de
diversidade genética, neste sentido, estudos com a cultura do cartamo demonstram
que existe diversidade entre seus genotipos, assim € possivel otimizar o
desenvolvimento de materiais genéticos em programas de melhoramento de plantas
gue envolvam hibridacdes(Johnson et al., 1999; Silva, 2013; Pearl e Burke, 2014; Zoz,
2015).

A diversidade genética do cartamoé expressa na forma de gendtipos
conservados em bancos de germoplasma, podendo ser avaliados por meio da
caracterizacdo do germoplasma, utilizando caracteristicas morfolégicas,
agrondmicas, fisioldgicas e moleculares (Rheinboldt et al., 2014). O conhecimento
sobre as caracteristicas dos diferentes genoétipos auxiliam o0s programas de
melhoramento, contribuindo para melhoria de suas caracteristicas e suas
propriedades nutricionais (Golkar, 2014).

Em um programa de melhoramento de cartamo o objetivo principal é o
aumento do rendimento, com cultivares com elevados teores de 6leo e com alta
qualidade (Kisha e Johnson, 2012), o que significa mudar os teores e composi¢ao a
dos acidos graxos, principalmente os acidos oleico e linoleico presentes no 6leo de

cartamo (Knowles, 1989; Coronado, 2010).
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No entanto, para atender as exigéncias das condi¢des locais, dos sistemas de
cultivo e de requisitos do mercado, os objetivos também sdo direcionados para a
obtencéo de cultivares com resisténcia a pragas e doencas (Ekin, 2005). Pois varios
patdogenos causam doencas na planta do cartamo, como fungos, bactérias e virus
(Mundel et al.,2004).

Portanto, informag6es obtidas através dos descritores de cartamo auxiliam os
melhoristas a controlar diferentes tracos da planta e a evoluir para obtencdo de novos
genatipos (Singh e Nimbkar, 2006).

Melhoristas de cartamo geralmente usam variacées do método genealdgico
por meio de selecdes individuais de populacbes segregantes da geragdo F2,
selecionando caracteristicas altamente herdaveis, como precocidade, resisténcia a
doencas, etc. Linhas uniformes das geracfes F3 ou F4 com alta expressdo de
caracteres desejados também podem ser avancadas para testes, e 0s
retrocruzamentos sao utilizados para introduzir tracos especificos (Li e Mundel, 1996),
meétodos estes que tém um papel significativo para recomendacao de gendtipos de
alto rendimento (Golkar, 2014).

Para ter um eficiente programa de melhoramento, é necessério conhecer sua
heranca genética e a magnitude dos efeitos dos genes (Mirzahashemi et al., 2014),
pois 0 conhecimento da heranca genética e informacfes sobre sua genética sédo
utilizadas em estratégias de melhoramento para o desenvolvimento de novos
gendtipos (Upadhyaya e Nigam, 1994; Golkar et al.,2012; Golkar, 2018).

A maior parte dos programas de melhoramento de cartamo encontra-se na
india, pais que coordena um projeto de pesquisa com plantas oleaginosas (AICORPO)
desde o final da década de sessenta e no inicio dos anos setenta incluiu a cultura do
cartamo. Este projeto inclui empresas publicas de pesquisa e da iniciativa privada.
Nos EUA os primeiros programas de melhoramento foram criados no inicio da década
de quarenta com a participacdo da Universidade da Califérnia e varias empresas do
setor privado (Mundel e Bergman, 2009).

Realizando um estudo genético para gerar informacdes aos programas de
melhoramento genético Olivo (2017) avaliou 10 combinagdes de cartamo em dialelo
completo em F1 e F2, determinando a capacidade geral e especifica de combinacéo,

onde foi possivel observar em todas as caracteristicas avaliadas em F1 e F2 que a
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contribuicdo da capacidade geral de combinagdo na variacdo genética das
populacdes, evidencia a¢des génicas aditivas para todas variaveis analisadas.

Golkar et al. (2011) desenvolveu diferentes hibridos de cartamo via
cruzamentos dialélicos, as progénies F1 e F2 de oito cruzamentos foram utilizadas
para investigar o modo de heranca de acidos graxos, 6leo e proteina em sementes de
cartamo. Os resultados indicaram diferencas significativas entre os pais para a
capacidade geral e especifica de combinacdo. Os resultados indicaram que 0s
genadtipos Cruz-K21 e Mex.22-191 poderiam ser empregados para a producdo de
linhagens de cartamo com alto teor de 6leo e alto teor de &cido oleico.

Através da inducédo da esterilidade com acido giberélico para a producao de
sementes hibridas de cartamo Baydar et al. (2003) utilizaram sementes da linhagem
espinhosa (5-154) e da variedade ndo espinhosa (Dincer 5-118). As plantas da
variedade feminina ndo espinhosa foram expostas a varias concentracdes de acido
para inducéo de esterilidade, resultando na reducéo da viabilidade do pélen de 81,6%
para 6,7%, procedendo em uma hibridacdo quimica de sucesso na producdo de
cartamo hibrido.

O programa de melhoramento de cartamo do Instituto de Pesquisa Agricola
da Universidade de Trakya na Turquia busca desenvolver novas variedades com alta
produtividade de 6leo. Através do método da genealogia utilizado para segregacao de
populac6es desenvolvidas apos a hibridacdo, a selecdo de planta Unica € iniciada em
F2 e termina em F7 com plantas selecionadas e replantadas. Como resultado do
programa de reproducdo de cartamo duas cultivares (Linas e Olas) foram

desenvolvidas, apresentando alta producao e qualidade (Babaoglu e Guzel, 2015).

2.4 Andlise multivariada

O estudo da diversidade genética necessita do auxilio de técnicas estatisticas,
para auxiliar no seu planejamento e na definicdo de estratégias dos programas de
melhoramento (Ivoglo et al., 2008).

Para identificagdo da divergéncia genética, pode-se utilizar um grupo de
genitores que podem ser de natureza biométrica ou preditiva, onde a técnica

biométrica utiliza as analises dialélicas, que possibilitam determinar a capacidade
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geral e especifica de combinacao e a heterose manifestada nos hibridos. E por ndo
precisar da obtencdo das combinacdes hibridas, os métodos preditivos destacam-se
para identificacdo da divergéncia (Cruz e Regazzi, 1997; Cruz e Carneiro, 2003).

Para programas com grande quantidade de genotipos em seu banco de
germoplasma, a técnica de analise multivariada € uma ferramenta (til para avaliagéo
dos gendtipos (Gerhardt, 2014), baseia-se em caracteristicas quantitativas e
qualitativas (Cruz e Regazzi, 2001), que sdo expressas em valores adimensionais,
fornecendo as magnitudes de distancia genética entre os genotipos, onde quanto
menor for a distancia entre os individuos, maior é a sua semelhanca (Cruz, 2005;
Oliboni, 2009).

Pode ser aplicada a qualquer delineamento experimental, contribuindo para
identificacdo da diversidade genética entre diferentes populacdes de plantas, para a
selecdo de cultivares para hibridacdes e quando um grupo de caracteristicas
importantes é considerado semelhante, elimina-se essa duplicidade de genoétipos dos
bancos de germoplasma (Cruz, 1990).

Existem diversos métodos para estimar a diversidade genética através de
analise multivariada, podendo-se citar 0 método dos componentes principais,
variaveis canfnicas ou os métodos de agrupamentos, que utilizam a distancia
generalizada de Mahalanobis ou a distédncia Euclidiana como medida de
dissimilaridade (Cruz et al., 2012).

As medidas de dissimilaridade fornecem parametros para identificacdo de
progenitores (Gongalves et al., 2014), uma vez que possibilita aumentar as chances
de se obter gendtipos superiores nas geragdes segregantes (Carvalho et al., 2003)
através da realizacdo do cruzamento entre individuos mais distantes gerados por
estas analises (Karasawa et al., 2005). A escolha do método mais adequado é
determinada pela precisdo desejada pelo pesquisador, pela facilidade da analise e
pela forma como os dados séo obtidos (Cruz e Regazzi, 1997; Cruz e Carneiro, 2003).

Quando os dados biométricos sdo quantitativos é mais comum a utilizacédo
da distancia Euclidiana média e/ou distancia Generalizada de Mahalanobis (Cruz et
al., 2004), sendo a Euclidiana média indicada para dados que nao possuem repeticoes

e quando os individuos séo avaliados obedecendo a um delineamento experimental
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ou dados que contenha repeticbes recomenda-se utilizagdo da distancia generalizada
de Mahalanobis (Cruz, 2005).

Os dados sdo apresentados em uma matriz simétrica, e a partir desta, a
visualizacao e interpretacdo das distancias pode ser facilitada pela utilizacdo de um
método de agrupamento, que tém por finalidade separar um grupo original de
observacbes em vérios subgrupos, de forma que exista homogeneidade dentro do
grupo e heterogeneidade entre os grupos (Bertan et al., 2006), sendo adequada para
identificar os genoétipos mais divergentes e com a probabilidade de sucesso nos
cruzamentos (Cargnelutti et al., 2008).

Dentre os métodos de agrupamento, os de otimizacdo e os hierarquicos sdo
empregados em grande escala pelos melhoristas de plantas (Bertan et al., 2006; Cruz
et al., 2012). No método de agrupamento por otimizacdo, o mais empregado é o
método proposto por Tocher (Rao, 1952) e para o método hierarquico, o mais
empregado € o método da ligagdo média ndo ponderada(UPGMA) (Cruz, 2010).

O método de Tocher requer a obtencdo da matriz de dissimilaridade (Cruz e
Regazzi, 1997; Cruz et al., 2004),sendo eficiente na discriminacdo dos individuos
geneticamente, identificando os genoétipos quanto a diversidade obtida.Os gendétipos
com menor distancia entre si pertencem ao mesmo grupo de modo que a escolha de
genitores de mesmo grupo néo € interessante, pois resultam em variabilidade restrita
dos parentais nas geracdes segregantes (Benin et al., 2002).

A partir dai é avaliada a possibilidade de inclusdo de novos individuos,
adotando-se o critério de que a distancia média intragrupo deve ser menor que a
distdncia média intergrupo, ou seja, as distancias médias das mediadas de
dissimilaridades dentro de cada grupo deve ser menor que as distancias médias entre
grupos (Cruz et al., 2012).

Uma variacdo do método de Tocher, o método de Tocher modificado, que
difere do original pelo fato de ser adotado o critério de agrupamento inverso,
diferenciado para a incluséo de individuos em cada grupo que é formado, passando a
ser sequencial e ndo simultdneo, favorecendo o agrupamento de individuos com
menor similaridade com maior eficiéncia, diferindo por ndo haver a influéncia do
genotipo ja agrupado. Apresenta como principal caracteristica o agrupamento de mais

gendtipos em um mesmo grupo, reduzindo o numero de grupos formados, nao
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corrompendo a eficiéncia no agrupamento, de forma a manter gendtipos mais
distantes geneticamente em grupos separados (Vasconcelos et al., 2007).

O método UPGMA é utilizado em grande escala no melhoramento vegetal na
representacdo das distancias em estudos multivariados (Bertan et al., 2006), que
agrupa os pares por média aritmética, atribuindo pesos iguais a cada individuo do
grupo, calculando a similaridade média de um individuo que se pretende agrupar ao
grupo ja existente (Mingoti, 2005).

Este método permite representar os agrupamentos em estruturas de
dendrograma e para determinar a confiabilidade no ajuste entre a matriz de
dissimilaridade e a representacao grafica (Cruz, 2006), é determinado o coeficiente
da correlacdo cofenética (CCC) proposto por Sokal e Rohlf (1962), onde € possivel
observar valores significativos para o método de agrupamento médio entre grupos, 0
qual varia entre 0,0 e 1,0. Neste caso, quanto maior for o CCC, menor sera a distor¢ao
do agrupamento, apresentando bom ajuste entre a matriz e o dendrograma formado
(Cruz e Carneiro, 2006).

A diferenca basica entre os métodos de agrupamento Tocher e UPGMA
refere-se ao fato de que o método de otimizacdo de Tocher permite a formacgéo de
grupos mutuamente exclusivos, enquanto que os métodos hierarquicos apresentam
uma grande possibilidade de numeros de grupos, cabendo ao pesquisador adotar
aguele que melhor represente o agrupamento, com base no seu conjunto de dados
(Bertan et al., 2006), sendo utilizados em conjunto por revelar correspondéncia na
alocacao dos gendétipos avaliados nos grupos correspondentes, de forma que o
UPGMA complementa o método de Tocher (Arriel et al., 2006).

Entdo a associacdo de métodos de agrupamento fornece um suporte mais
eficiente para a determinacéo da divergéncia, pois o Tocher discrimina cada grupo e
o UPGMA discrimina cada genoétipo, podendo inferir com maior seguranca no
emprego de genitores em programas de melhoramento (Bertan et al., 2006).

Através da andlise multivariada ainda € possivel para quantificacdo da
divergéncia genética utilizar o algoritmo de gower, uma técnica que permite a analise
simultanea de dados quantitativos e qualitativos (Gower, 1971), sendo possivel depois
de obtida a matriz de distancias, proceder os agrupamentos pelo método de

otimizacdo de Tocher e UPGMA. O algoritmo de gower é um procedimento de pouca

15



complexidade e que produz resultados confiaveis nas estimativas da diversidade
genética (Quintal et al., 2012).

Os estudos de divergéncia genética, com a utilizacdo de analise multivariada,
tém sido proveitosos para a constituicdo de grupos com alta similaridade e para
escolha de genitores divergentes nos programas de melhoramento (Rangel et al.,
1991).

A analise multivariada tém sido utilizados por varios autores em diferentes
culturas oleaginosas como: soja (Val et al., 2014; Sanchez, 2015; Grillo et al., 2016;
Pereira e Soares 2017; Romani, 2018), amendoim (Ruschel et al., 2014; Torres et al.,
2015; Buratto et al, 2016; Juliano, 2017; Noronha et al., 2018), algodao (Resende et
al., 2014; Neto et al., 2015; Silva, 2016; Padovani, 2017; Shah et al., 2018), Girassol
(Vogt et al., 2014; Pefa,2015; Poletine et al., 2016; Oliveira, 2017; Machado et al.,
2017), Canola (Kruger et al., 2014; Almeida, 2015; Rameeh, 2016; Bassegio, 2017;
Shojaei et al., 2018) e linhaga (Rheinboldt et al., 2014; Moura et al, 2015; Souza, 2016;
Pagliosa et al., 2017; Wei et al., 2018).

Através da estatistica multivariada Bortolheiro e Silva (2017) avaliaram as
caracteristicas fisiologicas e de producdo de seis gendtipos de cartamo em resposta
ao déficit hidrico, detectaram que os genotipos IMA 04, IMA 10, IMA 14 apresentaram
caracteristicas fisiologicas de tolerancia a seca, sendo o IMA 14 e o IMA 16 os mais
produtivos ap6s déficit hidrico, os gendtipos IMA 02 e IMA 21 apresentam
caracteristicas intermediarias de tolerancia seca, concluindo que 0s genoétipos
responderam diferentemente ao estresse hidrico, mostrando consideravel variacdo
genética e influéncia ao meio ambiente.

Determinando relacdes de rendimento, utilizando analises multivariadas por
base de caracteristicas agronémicas em 64 genoétipos de cartamo Golkar et al. (2011)
concluiu que o namero de sementes por capitulos € o indice de selecdo mais
adequado para melhorar o rendimento de cartamo.

Khan et al. (2009) empregando a analise multivariada na avaliacdo da
diversidade genética de 113 gendtipos de cartamo de quarenta paises diferentes,
concluiu que a diversidade encontrada contribui para a melhoria do cartamo tanto para

caracteristicas agrondémicas quanto para atributos de qualidade.

16



Com a aplicacdo da andlise multivariada é possivel ainda determinar a
contribuicdo de cada variavel para a divergéncia genética entre os genotipos
estudados e um dos métodos utilizados € o proposto por Singh (1981).A contribuicédo
relativa dos caracteres estimada pelo método de Singh avalia a importancia dos
caracteres na determinacéo dos valores da distancia entre os genétipos (Cruz, 2006).

Desta forma € possivel identificar a variavel de maior ou menor importancia
dentre aquelas incluidas na analise, sendo possivel considerar uma variavel que
possa ser descartada uma vez que sua exclusdo nao altere o padrdo de agrupamento
anteriormente obtido (Cruz e Regazzi, 2001).

O estudo deste método é de grande importancia para os pesquisadores, pois
possibilita avaliar com seguranca a respeito das caracteristicas que poderdo ser
utilizadas em estudos de diversidade genética. Portanto, conhecendo-se o grau de
importancia das variaveis, pode-se caracterizar uma colecdo com uma boa precisdo
(aproximadamente 90%), com um menor numero de descritores, diminuindo mao-de-

obra, tempo e custos (Cruz e Regazzi, 2001).
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3. MATERIAL E METODOS

Os 124 gendtipos de Carthamus tinctorius L. (Tabela 1) utilizados neste
estudo foram oriundos do Banco Ativo de Germoplasma (BAG) do Instituto Mato-
grossense de Algodao (IMA-MT), situada no municipio de Primavera do Leste-MT, e
foram cedidos ao Laboratorio de Recursos Genéticos& Biotecnologia da Universidade
Estadual de Mato Grosso “Carlos Alberto Reyes Maldonado” (UNEMAT), Campus de
Caceres-MT.

Tabela 1.0rdem, identificacéo e origem dos 124 gendtipos de Carthamus tinctorius L.
pertencentes ao Laboratorio de Recursos Genéticos e Biotecnologia da UNEMAT,
campus de Caceres-MT

Ord. PI Origem Ord. PI Qrigem [Ord. PI Qrigem Ord. PI Origem
1 193473 Etiopia 33 306832 India 65 451954 India 97 572431 EUA
2 195895 Marrocos 34 306833 india 66 451956 india 98 572439 EUA

3 237539 Turquia 35 306838 india 67 506426  China 99 572450 EUA
4 248385 india 36 306844 india 68 508068 EUA 100 572464 EUA

5 248620 Paquistdo 37 306866 india 69 514625  China 101 572544  Canada
6 248808 india 38 343783 Iran 70 525457 EUA 102 576981 China
7 248828 india 39 343930 Etiopia 71 537658 EUA 103 576985 Franca
8 248839 india 40 367833  Argentina 72 537673 EUA 104 613357 EUA

9 248852 india 41 369842  Arménia 73 537680 EUA 105 613361 EUA
10 250083 Egito 42 369845  Tajiquistdo 74 537682 EUA 106 613366 EUA
11 250188 Paquistio 43 369849 Russia 75 537684 EUA 107 613373 EUA
12 250190 Paquistio 44 369854 Uzbequistéo 76 537697 EUA 108 613380 EUA
13 250203 Paquistdo 45 392029  Turquia 77 537712 EUA 109 613382 EUA
14 250204 Paquistdo 46 392030  Turquia 78 543980  China 110 613384 EUA
15 250840 Iran 47 392031  Turquia 79 544002  China 111 613394 EUA
16 250922 Iran 48 393500 Iran 80 544013  China 112 613404 EUA
17 251978 Turquia 49 401474 Bangladesh 81 544028 China 113 613409 EUA
18 253540 Hungria 50 401475 Bangladesh 82 544030 China 114 613415 EUA
19 253899 Siria 51 401477 Bangladesh 83 544031  China 115 613419 EUA
20 259996 Paquistio 52 401480 Bangladesh 84 544036  China 116 613422 EUA
21 259997 Paquistdo 53 401578 india 85 544038  China 117 613456 EUA
22 262443 Espanha 54 401589 india 86 544043  China 118 613503 EUA
23 262447 Cazaquistéo 55 405955 Iran 87 560178 EUA 119 613519 Iran
24 262450 india 56 405961 Iran 88 532639 india 120 638543  Canada
25 279344 Japéo 57 405965 Iran 89 568787 China 121 653143 EUA
26 283757 india 58 405970 Iran 90 568792  China 122 653149 China
27 304438 Iran 59 405975 Iran 91 568795 China 123 653162 China
28 305161 india 60 406006 Iran 92 568798  China 124 653186  China
29 305198 india 61 406007 Iran 93 568836  China

30 305207 india 62 406015 Iran 94 568866  China

31 305209 india 63 407606  Turquia 95 568870  China

32 305540 Cazaquistao 64 407613 Turquia 96 568876 China

18



3.1 Localizag&o e conducao do experimento

O experimento foi realizado na area experimental pertencente a Empresa
Mato-Grossense de Pesquisa, Assisténcia e Extensdo Rural (Empaer), situada na
latitude 16°43’42” Sul e longitude 57°40'51” Oeste com altitude de 118 metros,
localizado no municipio de Céceres-MT, na BR 070.

O clima caracteristico da regido, segundo a classificacdo de Kdppen, é do tipo
tropical, quente, umido e inverno seco (Awa), com periodo de regime de chuvas
variando de outubro a abril, e de seca de maio a setembro (Dallacort et al., 2014). O
solo é classificado como Argissolo Vermelho Amarelo Eutroficochernossélico, de
textura média argilosa (Arantes et al., 2012).

Antes da implantacdo do experimento realizou-se a coleta de amostras de
solos para determinacao da analise quimica do solo, tomadas a profundidade de O-
20 e 20-40 cm, conforme mostra a Tabela 2.

Tabela 2. Andlise quimica e textura do solo de amostras retiradas na profundidade de
0-20 e 20-40 cm da area experimental
Analise Quimica

_ pH P K Ca+tMg Ca Mg Al H+AI M.O
Perfll H20 CaClz mgdm3 Cmolc dm= g dm3
0-206,2 55 16,6 037 33 2,7 0,6 00 3,0 25
20-40 60 5,3 60 024 29 2108 00 32 29

3.2 Semeadura e tratos culturais

Foi realizada a adubacéo para semeadura, de acordo com a recomendacao
da analise de solo e baseado nas necessidades da cultura do girassol. Foram
aplicados 80g do composto N- P20s - K20 (formulagcdo 4-14-8) distribuido
uniformemente pela unidade experimental.

A unidade experimental foi composta de 4 linhas de 1 m totalizando 124
unidades experimentais, dispostas no espagcamento 0,50 m x 0,10 m entre e dentro

de fileiras, respectivamente, analisando-se apenas as linhas centrais de cada parcela
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na avaliacao dos tratamento. A semeadura foi realizada de forma manual no dia 1 de
maio de 2018, a uma profundidade de em torno de 0,05 m.

Foram adotadas medidas basicas de manejo, tais como a capina manual, de
forma a ndo prejudicar o desenvolvimento da cultura. A irrigacdo foi realizada por
aspersao sempre gue necessario, com o objetivo de manter as condicbes de umidade
ideais para o desenvolvimento da cultura. E a colheita foi realizada manualmente de

acordo com o periodo de cada genotipo.

3.3 Caracteristicas avaliadas

Os parametros foram avaliados de acordo com os descritores preconizados
pelo International Board for Plant Genetic Resources - IBPGR (1983) e Ministério
Agricultura Pecuéria e Abastecimento-MAPA(2013).

3.3.1 As caracteristicas agrondmicas avaliadas foram:

A - Dias para florescimento (FLORESC): obtido pelo niumero de dias desde a
semeadura até florescimento de 50% das plantas com pelo menos uma inflorescéncia
aberta.

B — Ciclo da Planta (CICLO): obtido pela razédo entre o nimero de dias da
semeadura até a época de colheita, das plantas em cada tratamento;

C - Numero de Ramificacdes/planta (NRP): Contagem do numero de
ramificacBes presentes em toda a haste, a partir do colo até a extremidade da haste
principal.

D - Altura da Planta (ALTP): Medida obtida em centimetros entre a superficie
da planta e o apice das plantas, com o uso de régua graduada.

E - Numero de Capitulos/planta (NCP): Determinado mediante a contagem do
namero total de capitulos por planta.

F - Numero de sementes/capitulo (NSC): Determinado mediante a contagem
do namero total de sementes por capitulo.

G - Diametro do capitulo (DCAP): Medida obtida em milimetros com auxilio de

um paquimetro digital.
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H - Didametro do caule (DCAU): Medida obtida em milimetros com auxilio de
um paquimetro digital, realizando uma Média de trés medi¢des do caule (base, meio
e apice).

| - Peso de 100 sementes (P100): Realizada por meio de contagem ao acaso
de quatro amostras realizando posteriormente a pesagem de cada uma obtendo-se a
média em (g).

J - Tamanho da Semente (comprimento (TSC) e largura (TSL)): Medida obtida
em centimetros com auxilio de um paquimetro digital.

K - Produtividade por planta (PROD): expressa em g/planta, obtida pela razédo

entre o peso total das sementes produzidas pelo seu respectivo nUmero de plantas.

3.3.2 As caracteristicasmorfoldgicas avaliadas foram:

A - Angulo dos Ramos (AR): é determinado com auxilio de um transferidor
graduado (instrumento semicircular utilizado para medir angulo), medindo de zero a
cento e oitenta graus. O instrumento sera posicionado entre a ramificacdo e o caule
principal, tendo assim o valor do angulo dos ramos em graus (°), onde (0) Sem ramos
(0°); (3) Apressado (15°-20°); (5) Intermediario (20°-60°); (7) Espalhando (60°-90°) e
(9) Caindo (>90°).

B - Habito Crescimento (HC): é determinado pelo crescimento dos ramos e
pelo florescimento da planta, classificado em determinado ou indeterminado de porte
(1) Ereto; (2) Ereto a Semiereto; (3) Semiereto; (4) Semiereto a horizontal e 5 -
Horinzontal.

C - Bracteas Envolvendo a Cabeca (BC): determinada visualmente através (1)
Auséncia ou (2) Presenca de bracteas.

D - Cor da Flor (CFL): determinada visualmente, onde (1) Branco; (2) Amarelo;
(3) Laranja; (4) vermelho.

E - Margens da Folha (MF): determinada visualmente, onde (1) Margem
Inteira; (2) Margem Serrada ou pouco dentada; (3) Muito dentada.

F - Forma da Folha (FF): determinada visualmente, onde (1) Ovada; (2)

Oblong; (3) Lanceolada; (4) Linear.
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G - Cor da Folha (CFO): determinada visualmente, onde (1) Verde Claro; (2)
Verde Escuro; (3) Cinza; (4) Outras cores.

H - Forma do Capitulo (FC): determinada visualmente, onde (1) Coénico; (2)
Oval; (3) Achatado.

| - Pilosidade da Folha (PF): determinada visualmente através (1) Auséncia ou
(2) Presenca de pelos.

J — Espinhos (ESP): determinada visualmente através (1) Auséncia ou (2)
Presenca de espinhos.

K - Intensidade dos Espinhos (IES): determinada visualmente através (1)
Auséncia, (3) Baixo, (5) Médio e (7) alta.

L - Cor da Semente (CS): determinada visualmente, onde (1) Branco; (2)
Creme; (3) Castanho; (4) Preto; (5) Cinza; (6) Outras.

M - Forma da Semente (FS): determinada visualmente, onde (1) Oval; (2)
Conico; (3) Crescente.

N — Pappus(PP): determinada visualmente através (1) Auséncia ou (2)
Presenca de pappus.

O - Tombamento (TB): determinada visualmente, onde (1) mais de 50% de
cada tratamento tombadas; (2) menos 50% de cada tratamento ndo tombou ou néao
apresentou tombamento.

P — Maturidade (MT): determinada visualmente, onde (1) Uniforme ou (2)

Desuniforme).

3.4 Andlises estatisticas

3.4.1 Anéalise Multivariada

A Analise Multivariada foi utilizada para avaliar a divergéncia entre os
genotipos, com base na Distancia Euclidiana Média (dir)para os caracteres
agronémicos empregando-se a Contribuicdo Relativa dos Caracteres pelo método de
Singh (1981) e de Agrupamento, pelos métodos de otimizagao via Tocher (Rao, 1952)

e 0 método hierarquico de Agrupamento Médio Entre Grupos (UPGMA). E via
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variaveis multicategéricas para os descritores morfolégicos procedendo-se do
agrupamento pelo método de otimizacao de Tocher modificado e UPGMA.

Também foi quantificada a divergéncia genética com base nos descritores
guantitativos e qualitativos de forma simultdnea por meio do algoritmo de Gower
(1971), posteriormente, os dados da andlise em conjunto foram agrupados pelo
método Tocher modificado e UPGMA. Todas as andlises estatisticas foram realizadas

com o auxilio do software Genes (Cruz, 2013).

3.4.2 Distancia Euclidiana Média

De acordo com Sartorio (2008) para que se possa proceder ao agrupamento
de elementos, € necessario definir a medida de dissimilaridade a ser utilizada. No
presente experimento a dissimilaridade entre os gendtipos foi estimada pela distancia

Euclidiana Média obtidas por meio da seguinte equacao:

1
N IES
dii Jn NCIREN
J

Onde:

dircorresponde a medida de dissimilaridade;

n € o niumero de caracteres analisados;

xij¢ o0 valor observado na i-ésimo genétipo em referéncia a j-ésimo

caracteristica.

3.4.3 Andlise de Agrupamento

As analises de agrupamento relinem os genitores em grupos, de tal forma que
exista homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade entre grupos, sendo
adequada para identificar os genotipos mais divergentes e 0s mais similares
(Cargnelutti Filho et al., 2008). Para o agrupamento dos genétipos foi empregado o
método de Otimizacdo de Tocher e o método Hierarquico de Agrupamento Médio
Entre Grupos (UPGMA).
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3.4.4 Método de Otimizacao de Tocher

O método de Otimizacdo de Tocher foi realizado utilizando a matriz de
dissimilaridade, na qual € identificada a combinacao de individuos mais dissimilares e
0s mais similares, formando assim os grupos iniciais (Cruz et al., 2012). Este método
segue com possibilidade de inclusédo de novos individuos, adotando-se o critério de
gue a distancia média intragrupo deve ser menor que a distancia média intergrupo, ou
seja, as distancias médias das medidas de dissimilaridades dentro de cada grupo
deve ser menor que as distancias médias entre grupos (Cruz e Regazzi, 1994; Cruz e
Carneiro, 2003; Cruz, 2006). Para estabelecimento dos grupos, sendo a distancia

entre o individuo k e o grupo formado pelos individuos ij € dado por:
d(ij)k = dij + djk

Para a inclus@o ou néo do individuo k no grupo é considerado:

- Se

Dowor . 0
—0uk < g inclui-se o individuo k no grupo;
n

- Se

d grpox o o
~—uok . 9, o individuo k n&o é incluido no grupo;
n

Sendo n o nimero de individuos que constitui o grupo original.

Para determinar a distancia média intragrupo tém-se:

2> Yd,

di - Jn(n il)
E para determinar a distancia média intergrupo tém-se:
n, n,
dii' nln2

Onde:

N1 e n2sao o numero de gendtipos dentro dos grupos i e i’, respectivamente.
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3.4.5 Tocher Modificado

O grupo inicial é formado da mesma forma que no método original. Ja4 a
deciséo de incluir um individuo no grupo € tomada por meio da comparacao entre o
acréscimo no valor médio da distancia dentro do grupo e um nivel maximo (61) da
medida de dissimilaridade encontrado no conjunto das menores distancias
envolvendo cada individuo. Na formagé&o do préximo grupo, o procedimento é similar,
diferindo apenas pelo fato de que € o valor maximo (62) da medida de dissimilaridade
encontrado no conjunto das menores distancias envolvendo cada individuo, porém
excluindo as informacbes daqueles anteriormente agrupados, e assim

sucessivamente (Vasconcelos et al., 2007).
3.4.6Método Hierarquico de UPGMA

Segundo Cruz (2006) o método hierarquico UPGMA permite representar os
agrupamentos em estruturas de dendrograma onde os gendtipos avaliados sao
agrupados aos pares, utilizando médias aritméticas da dissimilaridade, priorizando os
individuos mais similares, 0s quais séo reunidos, formando grupo inicial, e a partir dai
calcula-se as distancias entre um individuo k e um grupo formado pelos individuos i e

j dada por:

d _ dik + djk
(i 2

Onde:

dgjk € dado pela média das distancias dos pares de individuos (i e k) e (j e k),
gerando uma nova matriz com esses valores reduzindo a dimensionalidade passo a
passo. Com a construcdo do dendrograma novas distancias serdo estimadas de forma
gue se um gendtipo k for incorporado a um grupo (ij), a distancia deste novo grupo
(ij.k) em relacéo ao gendtipo (I) ou a outro grupo (Im), € dado por:

_ dil+djl+dkl

d(ij.k)l - 3

E
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_Oitdintdy* it da* i

d (iim 6

Para determinar a confiabilidade no ajuste entre a matriz de dissimilaridade e
a representacdo gréafica, é determinado pelo teste t o coeficiente da correlacdo
cofenética (CCC). Proposto por Sokal e Rohlf (1962), o (CCC) quantifica a
concordancia entre os valores originais da matriz de dissimilaridade e os elementos
da matriz cofenética (Cruz e Carneiro, 2006). Varia entre 0,0 e 1,0 e quanto maior o
valor obtido para o CCC, menor sera a distor¢do provocada pelo agrupamento dos
individuos. Dessa forma, Monteiro et al. (2010) ressalta que quanto mais préximo da
unidade, melhor a representacdo da matriz de dissimilaridade na forma de
dendrograma.

Dada pela expresséo abaixo proposta por Bussab et al., (1990):

Z:ZT i+1(cij —5)(% _a)

e ST B0, oy T 3.

CCC =

Em que:

n- n

e 1)2 2. C,

i=1l  j=i+l

n-. n

i= j=+1 IJ

Onde:

di= é o valor da distancia entre os individuos i e j na matriz cofenética,

di= € o valor da distancia entre os mesmos individuos na matriz original de
distancias;

n = é a dimensao da matriz.
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3.4.7 Contribuicdo Relativa dos Caracteres pelo método de Singh (1981)

Para quantificacdo da contribuicdo relativa dos caracteres para a divergéncia
genética foi utilizado o método proposto por Singh (1981), baseado na distancia

euclidiana média, utilizada nos dados quantitativos agronémicos.

3.4.8 indice de dissimilaridade de Gower (1971)

Foi utilizado para avaliar simultaneamente as caracteristicas qualitativas e
guantitativas, gerando a estimativa de um indice unico de dissimilaridade que varia de

0 a 1. A dissimilaridade é dada por:

p
k=1 Wijkdijk
dij—p
W..
k=1Wijk
em que:
i e ] = individuos a serem comparados em relacdo a caracteristica k; p =
namero total de caracteristicas; e

dij = a contribuicdo da variavel k para a distancia total.
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4. RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 Andlise Multivariada para caracteres Agrondmicos

4.1.1 Medidas De Dissimilaridade

Através das medidas de dissimilaridade genética estimada a partir da
distancia Euclidiana Média (dir) em relacdo a 12 caracteristicas agronémicas, pode-se
verificar que as magnitudes dissimilaridade obtidas através da matriz de
dissimilaridade variaram de 0,07 a 0,57, indicando a presenca de diversidade genética
entre os gendtipos avaliados.

As magnitudes de dissimilaridade existentes em um determinado grupo de
gendtipos possibilita verificar a sua divergéncia genética e esta intimamente ligada
com o grau de heterose encontrado na espécie em estudo (Gaur et al.,1978; Oliveira
et al., 2003).

Em trabalho realizado por Zoz (2015), avaliando a divergéncia genética de
cultivares de cartamo encontrou proximidade nos resultados para a divergéncia
encontrada, no entanto este trabalho avaliou um nimero menor de genoétipos o que
possibilita variacbes entre as magnitudes estimadas, onde a magnitude de
dissimilaridade encontrada variou entre 0,17 a 6,17.

A maior distancia encontrada foi entre os genétipos 38 e 118 com valor de
dissimilaridade de dii’'= 0,57, de acordo com dados do campo, estes materiais
divergiram principalmente para trés descritores. O genotipo 118 foi superior para as
variaveis NRP, NCP e PROD se comparado ao genétipo 38.

Infere-se que quanto maior o resultado para a variavel NRP de cartamo, maior
também ser& os valores para as variaveis NCP e PROD, pois de acordo com Silva
(2013) existe uma correlacdo positiva entre numero de ramificacdes, numero de
capitulos por planta e a produtividade.

A dissimilaridade entre esses materiais mais distantes indica a possibilidade
de que esta combinacdo possa gerar individuos com maior variabilidade quando

usados em cruzamento. De acordo com Giboriet al. (1978), cruzamentos que
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envolvem genitores mais divergentes tendem a gerar populacdes de ampla
variabilidade genética.

Ja a combinacdo de menor magnitude de distancia, foi observada entre os
gendtipos 24 e 29 com valor de dissimilaridade de dii'= 0,07, comportando-se como
0S mais similares entre os demais materiais, apresentando proximidade para todas as
caracteristicas avaliadas.

De acordo com Silva et al. (2012) baixos valores de dissimilaridade sugerem
nao haver éxito caso sejam realizados cruzamentos entre esses materiais, devido a
estreita base genética existente entre eles.

Com relacdo aos gendtipos analisados percebeu-se que a diversidade
genética pode estar diretamente relacionada com a localidade geografica, pois, a
combinagcdo mais dissimilar ocorreu entre genétipos 38 e 118, materiais de origem
distintas, Iran e EUA respectivamente, e a menor magnitude foi apresentada entre os
genotipos 24 e 29, ambos da india.

No entanto, deve-se frisar que apesar de 0s genotipos 24 e 29 possuirem a
mesma origem, ha possibilidade de que esses materiais tenham vindos de regifes
distantes geograficamente devido a vasta extensao do territorio indiano. Portanto, ndo
€ possivel atribuir a diversidade genética encontrada entre 0os genétipos de cartamo
somente devido a sua origem geografica

De acordo com Almeida (2015) a diversidade genética ocorre independente
da origem geogréfica, indicando que ndo ha estruturacdo genética das populacdes no

espaco geogréfico e reforca a hipotese de restricdo ao fluxo génico.

4.1.2 Andlise de agrupamentos pelos Métodos de Tocher e Hierarquico do
UPGMA

O meétodo de agrupamento de Tocher baseado pela matriz dir alocou os 124
genadtipos de cartamo, com base em 12 caracteristicas agronémicas, em 13 Grupos
distintos (Tabela 3).

De acordo com Benin et al. (2002) gendtipos com menor distancia entre si

pertencem ao mesmo grupo de modo que a escolha de genitores de mesmo grupo
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nao € interessante, pois resultam em variabilidade restrita dos parentais nas geracdes

segregantes.

Tabela 3. Representagéo agrupamento gerado pelo método de Otimizacéo de Tocher,
com base na dissimilaridade entre os 124 gendtipos de Carthamus tinctorius L
Grupos Gendtipos %

24, 29, 28, 4, 27, 52, 33, 13, 102,106, 45, 66, 35, 49, 47, 25,
70, 36, 92, 46, 109, 1, 79,10, 85, 91, 14, 64, 37, 11, 88, 113,
105, 7,57, 121, 18, 56, 21, 17, 9, 54, 65, 86, 44, 8,104, 58, 39,

| 633,20, 94,50, 40, 31, 12, 51, 41, 123, 101, 67, 124, 55, 111, 0
34,107, 110, 84, 72, 30, 96, 73, 77, 90, 112, 115, 116, 68, 59,
42,32,26,6, 117, 43, 89, 19, 98, 103, 2, 48
. 69, 80, 87, 60, 97, 62, 74, 61, 83, 75 8,00
i 16, 76, 53 2,40
W 38, 81, 95 2,40
v 15, 93, 114, 119 3,20
Vi 99, 108 1,60
Vil 5,71 1,60
Vil 82, 120, 22 2,40
IX 78 0,80
X 100 0,80
XI 23 0,80
Xl 122 0,80
Xill 118 0,80
Total 124 100,0
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A divergéncia genética dentro de cada grupo é restrita, e a formacgéo desses
grupos contribui na escolha de possiveis genitores dentro de um programa de
melhoramento. Analisando os resultados apresentados pelo agrupamento de Tocher
e os apresentados pela magnitude dissimilaridade os individuos mais dissimilares
estdo alocados em grupos distintos, 38 e 118 localizados nos Grupos IV e XIll
respectivamente, jA os mais similares 24 e 29 estdo localizados no mesmo grupo (I).

O Grupo | conteve 92 gendtipos com 57% destes com origem asiatica, o
Grupo Il apresentou 10 gendtipos com maioria oriunda dos EUA (40%), os Grupos llI,
IV e VIl ficaram com trés genotipos cada, com materiais de origens distintas, cada um
de uma localidade com excecao do Grupo IV que apresentou dois gendtipos de
mesma origem (China) e um do Iran; O Grupo V ficou com quatro genétipos,
apresentando materiais do Iran, EUA e China;

Os Grupos VI e VII foram formados com dois gendtipos cada, sendo que
o Grupo VI agrupou materiais de mesma origem (EUA) e o Grupo VIl
genotipos de origem diferentes (EUA e Paquistdo); Os Grupos IX, X, XI, XII
e XIlIl com um genotipo cada, apresentaram materiais da China, EUA e Cazaquistao.
De acordo Benitez et al. (2011) grupos formados por apenas um individuo apontam
na direcdo de que tal individuo seja mais divergente em relacdo aos demais, ja que
0S genotipos em grupos unitarios sdo mais dissimilares em relagéo ao conjunto.

Os genotipos avaliados apresentam diversidade, e as caracteristicas
avaliadas foram responsaveis por caracterizar essa divergéncia, uma vez que €
possivel ressaltar que a distribuicAo dos gendtipos em diferentes grupos foi
aleatoriamente e ndo teve nenhuma relagdo com a localizacdo geografica para
formacdo dos agrupamentos, pois materiais de origens distintas foram agrupados no
mesmo grupo e materiais de mesma origem foram agrupados em grupos diferentes.

Resultado semelhante foi encontrado por Dambal e Patil (2016), em um
estudo da divergéncia genética em genotipos de cartamo, onde a distribuicdo dos
gendtipos em diferentes grupos também foi aleatoriamente e ndo teve nenhuma
relacdo com a origem geografica.

Em trabalhos recentes utilizando método agrupamento Tocher com a cultura

do cartamo tem-se encontrado proximidade nos resultados (Silva, 2013; Pavithra et
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al., 2015), entretanto, estes trabalhos avaliaram um numero diferente de genotipos o
gue possibilita variagées entre os agrupamentos.

Silva (2013) inicialmente utilizou 926 gendtipos de cartamo, os quais foram
multiplicados e avaliados previamente, na etapa seguinte através de 100 genotipos
selecionou-se potencialmente os 20 mais promissores e estimou a divergéncia
genética com base em caracteristicas agronémicas classificando os gendtipos com
base em Tocher em nove diferentes Grupos. O primeiro Grupo comportou 0 maior
namero de genotipos, totalizando seis materiais, os Grupos Il e IV séo representados
por trés gendtipos, Grupos Il e V com dois gendtipos e o restante de agrupamentos
com apenas um genotipo. Dentre as variaveis analisadas, duas delas estéo
intimamente relacionadas com o potencial produtivo da cultura, como € o caso da
massa de graos por planta e o numero de capitulos.

Na avaliacdo da divergéncia genética para caracteres quantitativos entre 150
gendtipos de céartamo realizado por Pavithra et al. (2015) os materiais foram
agrupados pelo método de Tocher em 24 grupos distintos. O primeiro Grupo foi
composto por 99 gendtipos, representando 66% do total, seguido pelo Grupo Il com
17 genotipos (11,33%), Grupo VIII com 12 genotipos (8%), Grupo XVI com dois
gendtipos e o restante de agrupamentos continham um Unico genétipo. De acordo
com os resultados, para selecionar genoétipos para a hibridacao deve ser considerado
como caracteristicas importantes o rendimento, indice de colheita, altura da planta,
peso do volume, numero de sementes por capitulo e capitulo por planta.

A partir do método de Otimizacdo de Tocher foi estimada a distancia intra e
intergrupos (Tabela 4). Para atender o critério estabelecido para o método de
Otimizacéo de Tocher, a distancia média intragrupo deve ser menor que a distancia
média intergrupo, ou seja, as distancias médias das mediadas de dissimilaridades
dentro de cada grupo deve ser menor que a distancia média entre grupos (Cruz et al.
(2012).

Os resultados indicam que a maior distancia intragrupo foi observada no Grupo
V (0,23), grupo que aloca genoétipos geneticamente mais distantes quando comparado
aos demais agrupamentos, enquanto que a menor distancia intragrupo foi verificada
no Grupo Il (0,18), grupo que aloca gendtipos geneticamente mais similares quando

comparado aos demais agrupamentos. Para os grupos IX, X, XI, XII e XllI n&o foi
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possivel estimar as distancias intragrupos, uma vez que cada um deles foi constituido
por um unico genotipo.

A maior distancia intergrupos foi obtida entre os Grupos Il e IX (0,51),
apresentando maior divergéncia genética, sendo um indicativo de uma possivel
melhor combinagéo para cruzamento. A distancia intergrupo de menor proporcao foi
observada entre os Grupos | e Ill (0,26) e entre | e V (0,26), indicando uma estreita
relacdo entre eles, onde cruzamentos entre genoétipos pertencentes a estes grupos
podem néo resultar em melhoria na direcéo desejada.

Considerando que as maiores distancias intergrupos estdo positivamente
relacionadas a maior divergéncia genética, os cruzamentos entre 0os genétipos dos
Grupos Il e IX sdo de maior potencial para a formacdo de novas populacdes
segregantes com possibilidade de maior variabilidade genética. No entanto,
considerando uma diferenga de resultados de PROD de mais de 100% para alguns
materiais do Grupo lll para o Grupo IX, essa combinacao talvez nao seja benéfica
para as variaveis em questao.

Embora a divergéncia genética seja um dos critérios para a escolha dos
progenitores, as combinagfes hibridas devem envolver tanto os pais divergentes
quanto os de alto desempenho médio. Assim, a selecdo dos gendtipos mais
divergentes nem sempre € a mais conveniente para o programa de melhoramento,
dependendo das caracteristicas que se deseja melhorar (Abreu et al., 1999).

Shivani et al. (2010) avaliando a divergéncia genética entre 75 gendtipos de
cartamo, observou que a maior distancia média intragrupo foi observada no Grupo I
(110,16), enquanto que a menor distancia intragrupo foi verificada no Grupo | (81,19).
Por sua vez, a maior distancia intergrupos foi observada entre os Grupos VIl e VII
(2044) e a menor entre 0s Grupos IV e VI (251,27). De acordo com os resultados, para
a selecdo de genitores para programa de hibridizacdo, informacdes sobre
agrupamentos intra e intergrupos € de primordial importancia, pois cruzamentos
desses materiais daria descendentes com caracteristicas desejaveis, considerando
variaveis como precocidade, rendimento e teor de 6leo.

Pushpavalli et al. (2015) em estudo sobre avaliacédo da diversidade genética
em 20 genodtipos de cartamo, observou que a maior distancia média intragrupo foi

observada no Grupo Il (5,74), enquanto que a menor distancia intragrupo foi

33



verificada no Grupo Il (3,94).A maior distancia intergrupos foi obtida entre os Grupos
V e VIl (10,83) e a de menor proporc¢ao foi observada entre os Grupos IV e V (4,76).
De acordo com os resultados, os genodtipos localizados nesses grupos podem ser
utilizados em programas de hibridacdo para melhorar o rendimento de sementes e 0
teor de 6leo dos materiais.

Portanto, resultados referentes a uma maior distancia intergrupos podem ser
Uteis na escolha de genitores para hibridacdo, uma vez que cruzamentos entre
individuos mais divergentes aumentam as chances de éxito nas geracdes
segregantes, no entanto, nem sempre as caracteristicas agronémicas mais
importantes, como a produtividade, por exemplo, exercem influéncias na definicao
dessas combinac@es hibridas. De acordo com os resultados do campo, os genétipos
do grupo lll sdo superiores aos materiais do Grupo IX principalmente para variavel
PROD, e caso utilize em cruzamentos entre si, existe a possibilidade de diminuir a
produtividade dos materiais que sao superiores.
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Tabela 4. Distancias médias intra e intergrupos estimadas pelo método de otimizacdo de Tocher com base na dissimilaridade entre
0s 124 genotipos de Carthamus tinctorius L

I Il 1l % V Vi VIl VI IX X Xl Xl Xl

I 0,20 0,27 0,26 0,27 0,26 0,36 0,29 0,27 0,38 0,30 0,31 0,27 0,37
- 0,20 0,39 0,28 0,27 2,37 0,30 0,27 0,35 0,33 0,32 0,38 0,41

1] - 0,18 0,36 0,34 0,41 0,39 0,38 0,51 0,36 0,39 0,27 0,40

\Y - - 021 031 042 041 032 044 035 040 0,39 0,49
Vv - - - - 023 029 031 031 038 028 028 030 028
VI - - - - - 020 038 037 045 037 035 038 0,32
VI - - - - - - 020 029 031 032 030 027 031

VIl - - - - - - - 022 030 034 035 038 041
IX - - - - - - - - - 025 044 041 042
X - - - - - - - - - - 037 030 0,32
XI - - - - - - - - - - - 0,34 0,28
XII - - - - - - - - - - - - 0,30

XIIl - - - - - - - - - - - - -
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Utilizando o método UPGMA, o qual foi submetido a um corte significativo de
62% de distancia genética, possibilitou divisdo dos 124 gendtipos de cartamo em 11
Grupos distintos (Figura 1). Analisando o dendrograma e de acordo com as medidas
de dissimilaridade, os genétipos 38 e 118 foram os mais divergentes, sendo alocados
em grupos distintos, V e | respectivamente. J& 0s mais similares 24 e 29 estdo
localizados no mesmo grupo (XI).

Através do coeficiente de correlacdo cofenética (CCC), aplicado ao método
de agrupamento UPGMA, é possivel observar no dendrograma um CCC de 0,70,
resultado que reproduz de forma satisfatéria a informacdo contida na matriz e a
formacao dos agrupamentos. De acordo Rohlf (1970) para o ajuste do coeficiente de
correlacdo cofenética ser considerado bom, é necessario ser = 0,70.

Quando analisados os métodos de agrupamentos utilizados, observa-se que
os métodos formaram o mesmo numero de grupos, o agrupamento de gendtipos feito
por Tocher apresentou 13 Grupos e o método UPGMA também 13 Grupos, mudando
apenas a composicdo destes, onde alguns genoétipos se agruparam em grupos
diferentes dependendo do método de agrupamento. De acordo com Buttow et al.
(2010) as diferencas entre o método de Tocher e UPGMA s&o somente em fungéo da
forma como cada método faz o calculo da variabilidade genética ja que utilizam a
mesma matriz de dados.

Os Grupos |, lll, V, VI e X foram formados por apenas um genoétipo cada,
genadtipos 118, 78, 38, 122 e 6 respectivamente, sendo 0s genoétipos 78, 118 e 122
em grupo também isolado no método de Tocher, sugerindo que estes materiais sejam
mais distantes com relacdo aos demais. Os Grupos II, IV e VII ficaram com dois
genatipos cada, sendo a composicao do grupo |l semelhante ao Grupo VI de Tocher,
apresentando como principais caracteristicas para 0 agrupamento as variaveis
CICLO, ALTP e NSC, os demais genétipos 100 e 119 do Grupo IV e 23 e 32 do Grupo
VII foram agrupados em outros grupos em Tocher.

O Grupo VIII UPGMA nao foi semelhante a nenhum Grupo de Tocher
apresentando como principais caracteristicas para a formacéo do grupo as variaveis
FLORESC, CICLO e ALTP. O Grupo IX foi constituido por cinco genadtipos, onde foi
possivel verificar semelhanca com o Grupo VIII de Tocher, onde o0s genotipos

agrupados no mesmo grupo foram o 82, 120 e 22, e com Grupo | de tocher, onde os
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genotipos 26 e 90 ficaram agrupados no mesmo grupo, apresentando como principais
caracteristicas para formacao do grupo as varidveis FLORESC, NSC e PROD.

A grande maioria dos genotipos inclusos no Grupo Xl do UPGMA apresentou
semelhanca com o Grupo | de Tocher, exceto para os genétipos 16, 76 e 53 que tem
semelhanca com o Grupo Il de Tocher e o genétipo 81 por estar alocado no Grupo IV
de tocher, apresentando como principais caracteristicas para o agrupamento as
variaveis FLORESC, DCAP e NSC.

Através do Grupo XIl do UPGMA é possivel notar semelhanca com o Grupo
Il de Tocher para os genétipos 60, 62, 69, 80, 83 e 89, e também com o Grupo | de
Tocher que alocou os genétipos 34 e 73, apresentando como principais caracteristicas
para formacéao do grupo as variaveis NRP, NSC e ALTP. O Grupo XIIl UPGMA alocou
genaotipos presentes no Grupos I, Il, IV e V de Tocher, tendo como principais
caracteristicas para o agrupamento as variaveis NSC, DCAP e CICLO.

A utlizacdo de técnicas multivariadas apresentou-se como instrumento
auxiliador, ja que baseia-se no comportamento de cada individuo em relacdo aos
demais através do estudo simultaneo de varias caracteristicas que sao simplificadas
por meio de indices que podem facilitar a retirada de conclusdes. Desta forma, existe
a possibilidade de possiveis cruzamentos com o0s resultados apresentados dos
diferentes grupos formados em ambas as metodologias, para a finalidade de obtencéo
de ganhos genéticos.

Portanto, em funcdo da existéncia de variabilidade genética entre os
gendtipos de cartamo e as estruturas de variagdo dentro do grupo de acordo com cada
metodologia de agrupamento utilizada, os grupos formados nos permite inferir que os
materiais que mais se destacaram para esta analise agronémica foram os genoétipos
1, 6, 15, 19, 20, 23, 30, 67, 72, 74, 76, 84, 93, 98, 99, 100, 108, 109, 111, 114, 118,
119, 120, 122 e 124.
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Figura 1.Dendrograma de dissimilaridade genética entre 124 gendtipos de Carthamus tinctorius L obtido pelo método UPGMA com base em
12 caracteristicas agronémicas.
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4.1.3 Representacdo grafica tridimensional

Através da dispersdo grafica disposta no espaco tridimensional (Figura 2) é
possivel verificar a distribuicdo dos 13 Grupos, onde os gendtipos similares foram
ordenados em grupos semelhantes, e os mais divergentes em grupos diferentes
indicando divergéncia genética entre os 124 genétipos de cartamo. A projecao 3D obteve
uma correlacéo de 0,84 garantindo a viabilidade do uso desta técnica, pois representa a
matriz de dissimilaridade utilizada, fornecendo assim uma imagem grafica menos
distorcida da realidade dos agrupamentos.

Analisando a formacdo dos grupos, observa-se concordancia com 0s
agrupamentos anteriores, os grupos formados por meio da disperséo grafica dos escores
foram semelhantes aos grupos formados nas analises de agrupamento, utilizando o
método hierarquico (UPGMA) (Figura 1) e a distribuicdo dos grupos com padrdes de
comportamento similares pelo Método de Tocher (Tabela 3), quanto ao niumero de

grupos estabelecidos.
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-1
.2
-3
4
5
6
-7
8
-9
x? - 10
o -1
= 12
] - 13
¥ x38 / 23.5
-+ ’/
! /'/Z///

12

Figura 2. Representagdo da dispersao tridimensional com base na Distancia
Euclidiana Média entre os 124 gendtipos de Carthamus tinctorius L
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4.1.4 Contribuigéo relativa dos caracteres

A andlise de contribuicao relativa de cada um dos 12 caracteres entre os 124
genotipos de cartamo (Tabela 5) possibilitou a avaliagdo da divergéncia genética entre
0s gendtipos analisados, identificando os caracteres de maior importancia.

Tabela 5. Contribui¢éo relativa de 12 caracteristicas agrondmicas avaliadas para a
divergéncia genética entre os 124 gendtipos de Cartamo Carthamus tinctorius L

Caracteristicas Avaliadas? S | Contribuicao (%)

FLORESC 1008174,00 5,26
CICLO 1576206,00 8,23
NRP 416466,00 2,17
ALTP 2667912,50 13,93
NCP 4680506,00 24,44
NSC 1619664,00 8,45
DCAP 111543,93 0,58
DCAU 57966,90 0,30
P100 14880,65 0,07

TSC 147,66 0,0008

TSL 54,25 0,0003
PROD 6992190,47 36,52

Notal:FLORESC= Dias para florescimento; CICLO= Ciclo Planta; NRP= Numero de
RamificacBes/planta; ALTP= Altura da Planta; NCP= Numero de Capitulos/planta; NSC= Numero de
sementes/capitulo; DCAP = Diametro do capitulo; DCAU= Diametro do caule; P100= Peso de 100
sementes; TSC= Tamanho sementes comprimento; (TSL)Tamanho sementes largura; PROD=
Produtividade.

De acordo com Correa e Gongcalves (2012) identificar os caracteres que mais
contribuem € importante para auxiliar no descarte dagueles que menos contribuem
para a diferenciacdo dos gendétipos, reduzindo-se mao de obra, tempo e custos
referentes a avaliacao experimental.

Pelo método de Singh (1981), identificou-se que trés caracteristicas
contribuiram com 74,90% da divergéncia genética. A variavel que mais contribuiu com
a divergéncia foi a produtividade com 36,52%, seguido pelo nimero de capitulos por

plantas com 24,44% e pela altura das plantas com 13,93%.
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Resultados semelhantes foram observados por Shivani et al. (2010) que
também utilizou do método de Singh (1981) para quantificar a contribuicdo relativa
dos caracteres para a divergéncia genética em genadtipos de cartamo, constatando
que a variavel produtividade foi a que mais contribuiu para divergéncia, seguida pelo
namero de capitulos por planta e niumero de sementes por capitulo.

Atole et al. (2018) para quantificar a contribuicdo relativa dos caracteres para
a divergéncia genética em genotipos de cartamo constatou que a contribuicdo maxima
foi obtida pela variavel producao, seguida por altura de planta e numero de capitulos
por planta, enquanto peso de semente e didmetro de capitulos ndo apresentaram
contribuicdo para a divergéncia genética.

As variaveis que menos contribuiram foram tamanho das sementes largura
(0,0003%), tamanho das sementes comprimento (0,0008%) e peso de cem sementes
(0,0777%). Conforme Régo et al. (2003), variaveis com menos contribuicdo podem
ser descartadas em futuros estudos de divergéncia, pois caracteres que contribuem
com um percentual muito baixo podem ser desconsiderados.

Desta forma, possibilita uma melhor escolha de variaveis a serem
consideradas numa avaliagdo de divergéncia genética entre populacfes ou genotipos,
diminuindo mé&o de obra, tempo e custos (Cruz e Regazzi, 2001).

Portanto, de acordo com os resultados referentes a contribuicdo relativa dos
caracteres infere-se que, para selecionar genétipos geneticamente diversos para a
hibridacdo deve ser considerado como caracteristicas importantes a produtividade,

namero de capitulos por plantas e altura da planta.

4.2 Andlise Multivariada para caracteres Morfoldgicos

Os descritores AR, BC, Cfolha, FC, PF, CS e FS nao apresentaram variacao,

mas foram utilizados nas analises.

4.2.1 Medidas De Dissimilaridade

Através das medidas de dissimilaridade genética estimada via variaveis

multicategdricas em relacdo a 16 caracteristicas morfolégicas, pode-se verificar que
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as magnitudes de dissimilaridade obtidas através da matriz de dissimilaridade
variaram de 0,0 a 0,56, indicando a presenca de diversidade genética entre os
genaotipos avaliados.

Com relacdo aos materiais analisados, notou-se que quatro combinacdes
foram mais dissimilares, apresentando magnitude de dissimilaridade de 0,56,
significando que cruzamentos entre gendtipos que apresentem esta distancia genética
entre si, sdo capazes de gerar individuos com maior variabilidade genética. Ja4 a menor
magnitude (0,0), foi encontrada para 31 combinacfes mais similares representando
uma estreita base genética entre os materiais, indicando proximidade entre esses
genotipos para as caracteristicas estudadas.

Os valores mais elevados de dissimilaridade (0,56) foram encontrados para
as combinacdes entre 0os gendtipos 49 e 55,49 e 71, 66 e 89 e 81 e 109. De acordo
com dados do campo a combinacao entre os genétipos 49-55 e 81-109 divergiram
para as variaveis HC, CF, MF, FF, ESP, IES, TOMB e MT, ja a combinacdo entre 0s
genotipos 49-71 e 66-89 divergiram para as variaveis HC, CF, MF, FF, ESP, IES, PP,
TOMB e MT. Ja as menores dissimilaridades(0,0) foram observadas entre as
combinacbes 4e 7,9e 11,27e29,9e 34,11 e 34,22e48,42e 50,41 e51,61e
62,18 e 69,21 e78,29e 84,27e84,13e86,80e90,22e91,48e 91, 13 e 94, 86
e 94, 69 e 104, 18 e 104, 27 e 107, 29 e 107, 84 e 107, 20 e 108, 100 e 114, 102 e
116, 1 e 118, 92 e 123, 48 e 123 e 22 e 123, combinacfes que apresentaram todas

as caracteristicas em comum.

4.2.2 Anélise de agrupamentos pelos Meétodos de Tocher Modificado e
Hierarquico do UPGMA

A analise de agrupamento realizada pelo método de Tocher Modificado
(Tabela 6) alocou os 124 gendtipos de cartamo em nove Grupos distintos.
Analisando o0s resultados apresentados pelo agrupamento de Tocher
Modificado e os apresentados pelas medidas de dissimilaridade, os individuos mais
dissimilares estdo alocados em grupos distintos, o genotipo 49 esta alocado no Grupo
IX e os gendtipos 55 e 71 localizados no Grupo lll, enquanto que 0s genotipos 66 e

81 foram pertencentes ao Grupo | e VIl respectivamente e os gendtipos 89 e 109,
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situados nos Grupos VIl e VIl respectivamente. Ja as combina¢gfes mais similares
estdo localizadas no mesmo Grupo.

Os Grupos I, I, 1l e IV correspondem a 105 genotipos, sendo 75% destes
vindos da Asia, 0 Grupo | conteve 24 gendétipos com 52% destes com origem asiatica,
sendo as variaveis CF (amarela) e IES (alta) que mais contribuiram para formacao
deste agrupamento, o Grupo |l apresentou 22 gendtipos com maioria oriunda da Asia
(76%), sendo as variaveis CF (laranja) e IES (média) os que mais contribuiram para

este agrupamento.

Tabela 6. Representacédo agrupamento gerado pelo método de otimizacdo de Tocher
Modificado com base na dissimilaridade entre os 124 gendétipos de Carthamus
tinctorius L

Grupos Gendtipos %

I 1, 118, 60, 65, 66, 99, 102, 116, 36, 72, 79, 117, 111, 17, 19,4
67, 56, 98, 25, 93, 113, 18, 69,104, 95

I 4,7, 105, 41, 51, 45, 20, 108, 13, 86, 94, 26, 58, 23, 87, 17,7
77,43, 68, 88, 9, 11, 34
1] 21,78, 5, 40, 8, 47, 96, 22, 48, 91, 123, 100, 114, 92, 2, 16,1
31, 71, 44, 46, 55
\Y, 27,29, 84, 107, 73, 24, 28, 80, 90, 63, 6, 103, 3, 120, 119, 31,5

75,774,122, 39,106, 121, 19, 35, 110, 61, 62, 97, 112, 37,
30, 101, 54, 85, 42, 50, 15, 115, 64, 70

\ 12, 14, 16, 59, 38, 10, 52 5,6
Vi 53,57, 82,124 3,2
il 32, 33, 81, 89 3,2
Vil 83, 109 1,65
IX 49, 76 1,65
Total 124 100,0

O Grupo Il alocou 20 gendtipos apresentando 70% com origem asiatica,

sendo as variaveis MF (muito dentada) e FF (linear) as que mais contribuiram para
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este agrupamento, o Grupo IV agrupou 39 genétipos, sendo 64% oriundo da Asia,
sendo as variaveis HC (horizontal) e MF (serrada) as que mais contribuiram para este
agrupamento.

O Grupo V ficou com sete genétipos, sendo 100% oriundos da Asia, sendo as
variaveis MF (serrada) e FF (linear) as que mais contribuiram para este agrupamento.
Os Grupos VI e VIl ficaram com quatro genétipos cada, todos os de origem asiéticas,
as variaveis MF (muito dentada) e IES (alta) foram as que mais contribuiram para o
agrupamento no grupo VI, para o grupo VII, as variaveis que mais contribuiram foram
HC (semiereto) e CF (laranja).

Os Grupos VIl e IX foram formados com dois gendtipos cada (1,65%), sendo
que o Grupo VIII agrupou materiais de origens diferentes (China e EUA), onde as
variaveis IES (media) e MT (desuniforme) foram as que mais contribuiram para a
formacao do grupo. O Grupo IX alocou genétipos de Bangladesh e EUA sendo as
variaveis FF (lanceolada) e MT (uniforme) as de maior importancia para formacéo do
grupo.

Em trabalho realizado recentemente por Silva et al. (2015) utilizando método
agrupamento Tocher original com a cultura do cartamo foi encontrado semelhanca
nos resultados, a diversidade genética avaliada foi entre 20 gendétipos através de
caracteristicas morfolégicas, onde foi observada a formacao de nove grupos distintos,
indicando a presenca de diversidade genética.

Por meio do Método de agrupamento UPGMA (Figura 3), podemos visualizar
a divergéncia genética entre os 124 gendétipos estudados, onde foi possivel identificar
a formacéao de 18 Grupos, considerando-se o corte a 60% de distancia relativa.

Analisando o dendrograma e de acordo com as medidas de dissimilaridade,
as combinacBes mais divergentes 81 e 119, 49 e 71 foram alocados em grupos
distintos. Combinacdo 89 e 119 alocadas nos Grupos Xl e IV respectivamente,
enquanto que a combinacdo 49 e 71 ficaram situadas no grupo XI e VI
respectivamente. Ja as demais combina¢des mais dissimilares, 49 e 55 e 66 e 81
estao localizadas no mesmo grupo (XI).

A magnitude do coeficiente de correlacéo cofenética do dendograma foi baixa
(0,50), entretanto isso nao impossibilitou a utilizacado do dendrograma para a avaliagao

dos agrupamentos (Mohammadi e Prasanna, 2003). Desta forma, o dendrograma
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reproduz de forma satisfatoria a informacéo contida na matriz e a formacao dos
agrupamentos

Quando comparamos os métodos de agrupamento utilizados, observa-se que
ambos apresentaram diferencas nos agrupamentos formados, o agrupamento de
genotipos feito por Tocher Modificado apresentou nove Grupos e o método UPGMA
18 Grupos, mudando completamente a composicao destes.

No entanto ambas metodologias de agrupamento revelaram diversidade
genética para variaveis morfologicas entre genaotipos de cartamo, onde os descritores
se mostram como uma importante ferramenta para avaliar a diversidade do
germoplasma, sendo capaz de separar genétipos de acordo com suas caracteristicas
morfologicas.

O gendtipos 32, 49, 81 e 89, diferentemente do agrupamento realizado com o
método Tocher modicado, ficou separado em agrupamentos individuais no
agrupamento de UPGMA (Grupos IX, Il, Il e | respectivamente) sugerindo que esses
genatipos alocados sozinhos em um grupo sejam considerados mais divergentes em
relacdo aos demais, sendo as caracteristicas ESP (auséncia) e IES (ausente) as que
mais contribuiram para divergéncia dos gendtipos 49, 81 e 89.

Em trabalho realizado recentemente por Shinwari et al.(2014) utilizando
método agrupamento UPGMA com a cultura do cartamo tem-se encontrado
resultados semelhantes, a diversidade genética avaliada entre 122 genétipos, onde
foi observada a formacao de cinco grupos distintos, podendo confirmar a variabilidade
genética com base em caracteristicas morfolégicas.

Portanto, em funcdo da existéncia de variabilidade genética entre os
genatipos de cartamo e as estruturas de variacdo dentro do grupo de acordo com cada
metodologia de agrupamento utilizada, os grupos formados nos permite inferir que os
materiais que mais se destacaram para esta analise morfolégica foram os gendtipos
4,7,10, 11, 12, 14, 16, 21, 24, 38, 40, 41, 49, 51, 57, 59, 68, 73, 77, 79, 81, 82, 87,
88 e 89.
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Figura 3. Dendrograma de dissimilaridade genética entre 124 genétipos de Carthamus tinctorius L obtido pelo método UPGMA com base em 16
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4.3 Analise Conjunta

A fim de se obter uma anélise mais completa de informacéo gerada, os dados
morfologicos e agronémicos foram submetidos a uma analise simultanea baseado na
matriz de distancia calculada utilizando o algoritmo de Gower (1971). Para os 124
gendtipos foram utilizados 21 descritores, sendo nove qualitativos e 12 quantitativos.

4.3.1 Medidas De Dissimilaridade

Identificou-se que os valores da magnitude de dissimilaridade variaram entre
0,05 e 0,46, indicando a presenca de diversidade genética entre 0os genotipos
avaliados. Os genétipos mais distantes foram 49 e 71, com magnitude 0,46,
significando que esse seria 0 cruzamento mais promissor buscando a heterose
maxima.

De acordo com analise dos dados do campo, os genétipos 49 e 71 divergiram
para todas as caracteristicas morfolégicas utilizadas no estudo e apresentaram as
variaveis agronémicas NCP, NSC e PROD as que mais contribuiram para esta
distancia.

Enquanto os gendtipos 11 e 34 foram os mais similares entre os demais, com
magnitude de 0,05, apresentando todas as caracteristicas morfolégicas em comum e

as agronbmicas com caracteristicas préximas para todas as variaveis em estudo.

4.3.2 Andlise de agrupamentos pelos Métodos de Tocher e Hierarquico do UPGMA
O método de agrupamento de Tocher Modificado baseado no indice de

dissimilaridade de Gower (1971) proporcionou a formagéao de nove Grupos distintos
(Tabela 7).
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Tabela 7. Representacédo agrupamento gerado pelo método de otimizacdo de Tocher
Modificado com base nas estimativas de Gower entre os 124 gendétipos de Carthamus
tinctorius L

Grupos Gendtipos %

I 11, 34, 9, 88, 73, 24, 10, 14, 51, 68, 87, 41, 77, 59, 7, 105, 50, 17,74
12, 16, 40, 42, 43

Il 86, 94, 104, 20, 18, 13, 58, 47, 91, 31, 27, 8, 17, 96, 92, 46, 84, 30,64
33, 26, 29, 107, 2, 123, 48, 54, 44, 69, 28, 22, 45, 5, 70, 23, 90,
79,102, 35, 3

1] 1, 65, 121, 66, 60, 6, 36, 115, 19, 106, 122, 56, 25, 110, 98, 37, 33,87
113, 67, 116, 64, 72, 111, 117, 39, 103, 30, 85, 101, 63, 95, 93,
112, 74, 97, 61, 62, 109, 55, 15, 119, 75

A% 80, 83, 52, 120, 4, 53, 57 4,03
Vv 100, 124, 82, 114, 21, 78, 99 4,03
Vi 38, 81, 49 2,41
Vi 71, 118 1,61
VIII 32, 108, 89 2,41
IX 76 0,80
Total 124 100,0

Analisando o0s resultados apresentados pelo agrupamento de Tocher
Modificado e os apresentados pelas medidas de dissimilaridade, os individuos mais
dissimilares estédo alocados em grupos distintos, o genaétipo 49 esta alocado no grupo
VI e o gendtipo 71 localizado no Grupo VII, enquanto que as combinacdes mais
similares 11 e 34 estéo localizadas no mesmo grupo (I).

O agrupamento proposto considerando todo o conjunto de dados nao
demostrou agrupamentos baseados nas origens dos materiais, pois materiais de
origem distintas foram agrupados no mesmo grupo e materiais de mesma origem

foram agrupados em grupos diferentes, resultado concordante com o que foi possivel
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observar nos resultados agrondmicos e morfolégicos quando analisados
individualmente. Os Grupos VI e VII podem ser considerados uma excec¢éo neste, uma
vez que os genotipos que compde cada grupo sdo da mesma origem, Asia e América
respectivamente.

Os grupos constituidos pelo algoritmo de Gower foram parcialmente
semelhantes aos obtidos pelas variaveis quantitativas e pelos descritores qualitativos
isoladamente para o método de agrupamento Tocher Original e Modificado,
concordando para agrupamento em um mesmo grupo dos genotipos 38-81 e 80-120,
apresentando a composi¢cado dos demais, porém um pouco diferente.

O agrupamento UPGMA com base no algoritmo de Gowerfoi submetido a um
corte significativo de 65% de distancia genética possibilitou a divisdo dos 124
genadtipos de cartamo em 14 grupos distintos (Figura 4). Observando o dendrograma
e de acordo com as medidas de dissimilaridade, os genotipos 49 e 71 0s mais
divergentes, foram alocados em grupos distintos, Il e IX respectivamente. Ja 0s mais
similares 11 e 34 estédo localizados no mesmo grupo (VI).

Através do coeficiente de correlacdo cofenética (CCC), observa-se para o
dendrograma (figura 4) um CCC de 0,70, demostrando confiabilidade na relacéo entre
a matriz de dissimilaridade e o dendrograma gerado pelo UPGMA, reproduzindo
satisfatoriamente a informacéo contida na matriz, e consequentemente na formacao
do agrupamento.

Observa-se que ambas metodologias de agrupamento apresentaram
diferencas nos agrupamentos formados, o agrupamento de genétipos feito por Tocher
Modificado apresentou nove Grupos e o método UPGMA 14 Grupos, mudando um
pouco a composicao destes.

Os genatipos 89, 71, 108 e 32 diferentemente do agrupamento realizado com
0o método Tocher Modicado, ficou separado em agrupamentos individuais no
agrupamento de UPGMA (Grupos I, IX, Xl e Xll respectivamente), ja no método Tocher
Modicado o gendtipo que foi separado em agrupamento individual foi o 76, sugerindo
gue esses genotipos alocados sozinhos em um grupo sejam considerados mais
divergentes em relacdo aos demais.

Vale destacar que para analise em conjunto os genotipos 32, 108 e 89 que

ficaram isolados em UPGMA foram alocados em um mesmo grupo (V1) no método
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de Tocher Modificado. Os gendétipos 49 e 81 pertencentes ao Grupo Il no método
UPGMA também ficaram alocados no mesmo grupo (VI) na metodologia de Tocher
Modificado. Portanto verifica-se que através da analise conjunta dos dados utilizando
a distancia do algoritmo de Gower foi possivel obter uma estimacao da variabilidade
genética com emprego de todas as variaveis avaliadas.

Pelos resultados, infere-se que a utilizacdo da analise em conjunto de dados
foi uma técnica util para detectar divergéncia genética e agrupar genotipos por meio
do uso simultaneo de descritores agronémicos e morfolégicos. Por verificar que esta
andlise permite uma boa estimacéo da variabilidade, esse método tem sido utilizado
por varios autores em diferentes culturas como: girassol (Rigonet al., 2013), pinh&o-
manso (Queiroz, 2015), amendoim (Ramos et al., 2016)e outras.

Através da analise conjunta de dados qualitativos e quantitativos para estudo
da diversidade genética nos trabalhos realizados por Santos (2010) e Queiroz (2015),
ambos constataram que os gendtipos mais divergentes podem ser utilizados como
parentais em programas de melhoramento genético.

Portanto, em funcdo da existéncia de variabilidade genética entre os
gendtipos de cartamo e as estruturas de variacdo dentro grupo de acordo com cada
metodologia de agrupamento utilizada, os grupos formados nos permite inferir que os
materiais que mais se destacaram para esta analise simultanea foram os genétipos 1,
12,15, 16, 19, 21, 23, 30, 34, 49, 72, 73, 76, 84, 89, 93, 98, 99, 100, 107, 108, 110,
114,119, 124
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Figura 4. Dendrograma de dissimilaridade genética entre 124 genétipos de Carthamus tinctorius L obtido pelo método UPGMA, a partir do indice
de dissimilaridade de Gower.
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5. CONCLUSOES

1. Existe variabilidade genética entre os genoétipos de cartamo para as
caracteristicas agrondmicas e morfolégicas avaliadas, e o0s agrupamentos
estabelecidos sugerem possiveis genoétipos para utilizagdo nos programas de
melhoramento genético.

2. As variaveis agrondmicas PROD, NCP e ALTP obtiveram a maior
contribuicdo para a divergéncia genética entre os 124 genétipos de cartamo.

3. Sugere-se para uma nova etapa de avaliacdes a utilizacdo dos genaétipos
1, 6, 15, 16, 19,21, 23, 30, 34, 42, 49, 73, 76, 77, 84, 89, 93, 98, 99, 100, 111, 114,

119, 121 e 124, que se destacam no ambito das analises.
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