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RESUMO

CASTRILLON, Marcilene Alves de Souza, M. Sc., UNIVERSIDADE DO ESTADO DE
MATO GROSSO, dezembro de 2016. Reacdo de gendtipos de sorgo biomassa e
sacarino a Ramulispora sorghi; Professor Orientador: D. Sc. Marco Antonio
Aparecido Barelli, Professores Conselheiros: D. Sc. Carla Lima Corréa e D. Sc.
Juliana Parisotto Poletine.

O sorgo (Sorghum bicolor L. Moench) € uma cultura antiga que foi domesticada a
cerca de 7000 mil anos, a partir dai ocorreu sua expansdo por diversas areas
agricolas do mundo. Apesar da cultura do sorgo ser importante no mundo e no
Brasil, a ocorréncia de doencas é um dos fatores limitantes na sua producéo,
dependendo das condicbes ambientais, da suscetibilidade do cultivar e da viruléncia
do patégeno. Dentre as doencas que atacam a cultura do sorgo podemos citar a
mancha-de-ramulispora, onde seus sintomas sdo lesdes necréticas de forma
eliptica, alongadas, com varios centimetros de comprimento e de 1 a 2 cm de
largura, e em volta das lesbes a presenca de halo amarelado e de numerosos
esclerddios, dando-lhes aspecto fuliginoso. Diante deste contexto, o presente estudo
objetivou avaliar o comportamento de genétipos de sorgo biomassa e sacarino
guanto a reacdo a isolados de Ramulispora sorghi. Os dois experimentos foram
conduzidos em delineamento inteiramente casualizado, com trés repeticdes na casa
de vegetacao do laboratério de melhoramento Genético Vegetal (LMGV), localizado
na Universidade do Estado de Mato Grosso - UNEMAT, em Céaceres-MT, a fim de
testar o comportamento dos 16 genoétipos de sorgo e uma testemunha, & reacéo a
dois isolados 1SO1 Embrapa e 1ISO2 Unemat. Aos 28 dias apds o plantio, procedeu-
se a inoculacao artificial, com um pulverizador manual. As variaveis analisadas
foram: area abaixo da curva de progresso da doenca (AACPD); comprimento da
lesdo da 1° medicdo (CL1); comprimento da lesdo da 2° medicdo (CL2);
comprimento lesdo da 3° medi¢cdo (CL3); largura da lesédo da 1° medicédo (LL1);
largura da les@o da 2° medicdo (LL2); largura da lesdo da 3° medi¢do (LL3); area
normatizada abaixo da curva de expansao da area da lesdo (AACEAL); periodo de
incubacgéo (PI) e periodo de laténcia (PL). Os dados foram submetidos a analise de
variancia, correlacdo de Pearson e analise multivariada com base na distancia de
Mahalanobis, empregando o meétodo de agrupamento de Tocher, UPGMA e

projecao de distancia no plano. Foram observadas diferencas significativas ao nivel
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de (p<0,01) e a (p<0,05), para quase todas as variaveis analisadas, tanto para o
ISO1 Embrapa e ISO2 Unemat, evidenciando assim a existéncia de variagdo. Os
agrupamentos gerados pelo método de Otimizacdo de Tocher, UPGMA e Projecéo
de distancia no plano, em ambos isolados, foram concordantes, ndo apenas quanto
ao numero de grupos estabelecidos, mas, também, quanto aos gendtipos
constituintes dos grupos. Os genotipos que foram submetidos a reagdo ao 1ISO1
Embrapa e ISO2 Unemat, foram agrupados em dois grupos distintos, sendo que o
grupo | composto por todos os genaotipos que receberam a inoculacdo e o grupo |l
formado apenas pela testemunha. Onde o ISO1 Embrapa destacou o genotipo
201429B033 como o mais divergente e suscetivel ao patdégeno por apresentar média
elevada de sintomas para a caracteristica AACEAL e os demais gendtipos
apresentaram comportamento intermediario. Ja o ISO2 Unemat destacou genotipo
CV198, como o mais divergente e mais suscetivel ao patégeno, e 0s gendtipos
201429B015 e 201429B022 com indicativo de tolerancia a mancha-de-ramulispora,
por apresentarem reduzida sintomatologia quanto a &rea total afetada pelo
patdogeno. Mediante os resultados encontrados para os dois experimentos, verificou-
se gue todos o0s gendtipos avaliados apresentaram sintomas da mancha-de-
ramulispora, demonstrando sua suscetibilidade ao patégeno.

Palavras-Chave: mancha-de-ramulispora; resisténcia genética; Sorghum bicolor
(L.) Moench.
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ABSTRACT

CASTRILLON, Marcilene Alves de Souza, M. Sc., MATO GROSSO STATE
UNIVERSITY, December 2016. Reaction of biomass and sweet sorghum
genotypes to Ramulispora sorghi. Guiding Professor: D. Sc. Marco Antonio
Aparecido Barelli, Advisor Professors: D. Sc. Carla Lima Corréa and D. Sc Juliana
Parisotto Poletine.

Sorghum (Sorghum bicolor L. Moench) is a very ancient culture which was
domesticated 7000 years ago, and after that, it expanded to several agricultural
areas of the world. Although sorghum culture is important in Brazil and in the world,
the occurrence of diseases is one of the limiting factors of its production, depending
on the environmental conditions, cultivar susceptibility and the pathogen virulence.
Among the diseases that attack sorghum culture it is possible to mention the Sooty
Stripe, where its symptoms are long necrotic lesions in elliptical shape, having
several centimeters length and 1 to 2 centimeters of width and around the lesions
there is a kind of yellowish halo and numerous sclerotia giving it a sooty aspect. In
this context, this study aimed at evaluating the behavior of biomass and sweet
sorghum in reaction to isolates of Ramulispora sorghi. Two experiments were
conducted in randomized design with three replications in the experimental area of
the Plants’ Genetic improvement laboratory (LMGV) located at Mato Grosso State
University — UNEMAT in Caceres, Mato Grosso State in order to test the reaction of
16 sorghum genotypes and one non-inoculated genotype to the isolates ISO1
Embrapa and ISO2 Unemat. In 28 days after the planting, the artificial inoculation
started with a plant’s hand sprayer. The analyzed variables were: the area under the
disease progress curve (AACPD), lesion length in the first measurement (CL1);
lesion length in the second measurement (CL2); lesion length in the third
measurement (CL3); lesion width in the first measurement (LL1), lesion width in the
second measurement (LL2); lesion width in the third measurement (LL3); normalized
area under the lesion expansion curve (AACEAL); incubation period (Pl); and latency
period (PL).The data was submitted to a variance analysis, Pearson correlation,
multivariate analysis based on Mahalanobis, using groupings through Tocher method
and UPGMA. Significant differences were observed at level (p<0,01) and at (p<0,05)
for almost all the evaluated feature both for the ISO1 Embrapa and 1ISO2 Unemat in

which it is possible to identify a variation.The groupings from the optimization Tocher
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method, UPGMA and Projection distance in the plane in both isolates were
consistent not only in the number of groups but also in the genotypes in the groups.
The genotypes were submitted to ISO1 Embrapa and ISO2 Unemat reaction and
were divided into two groups: group | was composed by all the genotypes which
received inoculation and group Il was composed only by the non-inoculated one. For
ISO1 Embrapa, the genotype 201429B033 stood out as the most divergent and
susceptible to the pathogen for showing high average of symptoms to the AACEAL
feature and the other genotypes showed an intermediate behavior. While for 1ISO2
Unemat, CV198 stood out as the most divergent and susceptible to the pathogen and
the genotypes 201429B015 and 201429B022 with an indicative of tolerance to the
Sooty Stripes for showing little symptomatology in relation to the total area affected
by the pathogen. According to the found results for both experiments, it was possible
for verify that all the observed genotypes had symptoms of the Sooty stripe showing
its susceptibility to the pathogen.

Key-words: Sooty Stripe of Sorghum, Genetic Resistance, Sorghum bicolor (L.)

Moench
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1. INTRODUCAO

O sorgo (Sorghum bicolor L. Moench) é o quinto cereal mais importante do
mundo, atras apenas do arroz, trigo, milho e cevada. Os maiores produtores de
sorgo do mundo estdo localizados principalmente na América do Norte, sendo os
Estados Unidos e 0 México os paises de maior producéo, enquantoo Brasil ocupa a
décima posi¢cdo com uma area de 698,8 mil ha plantados (Conab, 2016).

E uma planta nativa da Africa que suporta temperaturas elevadas ese
desenvolve bem em zonas secas, apresenta tolerancia média a acidez do solo e
seu metabolismo é do tipo C4, tolera elevados niveis de radiacdo solar
respondendo com altas taxas fotossintéticas (Rodrigues Filho et al., 2006).

No Brasil sdo cultivados diferentes tipos de sorgo: granifero; forrageiro;
vassoura; sacarino e recentemente o biomassa. O sorgo granifero apresenta porte
baixo e esta relacionado principalmente a producdo de grdos, possuindo valor
nutricional semelhante ao do milho (Newmann, 2004); o sorgo forrageiro é
empregado na fabricacdo de silagens e na alimentacdo animal (Teixeira et al.,
2014), o sorgo vassoura destaca-se por possuir panicula curta e longas, além de
graos pequenos, caules secos casca dura e, atualmente, pode ser visto como
matéria-prima para a producdo de vassouras artesanais (Favarato, 2011); o sorgo
sacarino tem ganhado destaque na agricultura por ser uma cultura com potencial
energético, podendo ser utilizado na producéo de aclcar e etanol (Almorades; Hadi,
2009); e recentemente o biomassa por apresentar particularidade de ser sensivel
ao fotoperiodo e ser utilizado como fonte de amido e lignoceluldsica (Hoffmann;
Rooney , 2014).

O sorgo é uma cultura economicamente importante no mundo e no Brasil, a
ocorréncia de doencas € um dos fatores limitantes a sua producdo, isso vai
depender das condi¢cdes ambientais, da suscetibilidade do cultivar e da viruléncia
do patégeno, podendo causar perdas de aproximadamente 46% no peso final dos
graos (Da Silva et al., 2013). Dentre as doencas que afetam a cultura do sorgo no
Brasil, s@o citadas como as mais importantes: antracnose (Colletotrichum
sublineolum); mildio (Peronosclerospora sorghi); helmintosporiose (Exserohilum

turcicum); ferrugem (Puccinia purpurea); ergot ou doenca agucarada (Claviceps
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africana) e podridao seca (Macrophomina phaseolina) (Da Silva et al., 2013). Outras
doencas, que embora possam aparecer com frequéncia no campo até o momento,
sdo consideradas secundarias, dentre as quais se destacam a cercosporiose
(Cercospora fusimaculans), a mancha-alvo (Bipolares sorghicola) e a mancha-de-
ramulispora (Ramulispora sorghi) (Cota et al., 2013).

A mancha-de-ramulispora é uma doenca de grande importancia na China e
nos Estados Unidos e tem sido eventualmente detectada na cultura do sorgo, nos
plantios no Brasil (Ferreira et al., 2007). O patégeno tem como hospedeiro somente
as espécies de sorgo, podendo afetar a planta em todos os estagios de seu
desenvolvimento, desde a fase de plantulas até a sua maturidade, em que a
transmissao do fungo associado via semente para planta ainda ndo foi estudada.

A doenca foi descrita pela primeira vez em 1903, nos Estados Unidos.
Desde entdo, tem sido comum em importantes regides produtoras de sorgo no
mundo, causando graves perdas de producdo na Africa, Asia e na América, a
exemplo do ocorrido no Kansas, Estados Unidos, em que houvea incidéncia de 80%
no campoe perdas na producéao de 10% a 26% (Brady et al., 2011).

O desenvolvimento do fungo Ramulispora sorghi é favorecido por condicfes
de alta temperatura e umidade, o patégeno sobrevive no solo, ou em restos culturais
na forma de microesclerddios e, em condi¢des favoraveis, germinam produzindo
grande quantidade de conidios, os quais sdo dispersos através de chuvas e ventos
(Cudom et al., 2016).

A mancha-de-ramulispora é considerada uma doenca secundaria,
entretanto, nos plantios consecutivos de sorgo realizados na area experimental do
Laboratério de Recursos Genéticos & Biotecnologia, na Unemat em Caceres-MT, foi
observada uma ampla incidéncia desta doenca, superando outras doengas como
exemplo a antracnose que € considerada primaria. Diante do exposto, este trabalho
tem por objetivo avaliar o comportamento de genaotipos de sorgo, quanto a reacao a

isolados de Ramulispora sorghi.



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. Origem do sorgo e aspectos gerais

O sorgo teve sua origem no continente Africano Oriental (Etidpia e/ou
Sudao), datado entre 5 a 7 mil anos atras, onde se encontra a maior variabilidade
em espécies silvestres e cultivadas atualmente (Von Pinho, 2002; Santos et al.
2005). A dispersdo do sorgo se deu através de rotas de comerciais, trazidas por
nativos africanos que migravam por varios paises da América Central e do Norte
(May et al., 2015).

No Brasil, a sua introducdo ocorreu da mesma forma como na América
Central e do Norte, através dos escravos africanos. A cultura do sorgo apresentou
avanco significativo a partir da década de 1970, com uso difundido para a producéo
de graos e forragem animal, mas também como fonte de energia renovavel, através
da producéo de etanol ou na geracdo de energia térmica via biocombustdo (Ribas,
2010; Castro, 2014).

Segundo dados do “10° Levantamento de Avaliagdo da Safra de Graos”, da
Companhia Nacional de Abastecimento (Conab, 2016), os Estados que lideram a
producdo nacional para a safra de 2014/2015 séo: Goias com uma producao de
922,5 mil toneladas, seguido de Minas Gerais com 507,4 mil toneladas e, por Mato
Grosso com 347,3 mil toneladas, demonstrando grande queda na producdo mato-
grossense em relacdo ao ano anterior onde a producdo do grdo alcancou 408 mil
toneladas.

Tais resultados se devem a versatilidade e potencial produtivoda planta, por
ser adaptavel a varios tipos de ambientes, principalmente com deficiéncia hidrica e
alta temperatura, condicbes estas desfavoraveis a muitos cereais. Essas
caracteristicas lhe permitem o cultivo em regides com distribuigcdo irregular de chuva
e em sucessao a culturas de verao (Tardin et al., 2010).

O sorgo €, entre as espécies alimentares, uma das mais eficientes, tanto do
ponto de vista fotossintético como em velocidade de maturacdo. Sua aplicabilidade
se estende desde o0 uso de seus grdaos como alimento humano e animal, como

matéria prima para a producédo de alcool anidro, bebidas alcodlicas, colas e tintas; o
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uso de suas paniculas para producdo de vassouras; extracdo de aguUcar de seus
colmos; até inUmeras aplicagbes de sua forragem na nutricdo de ruminantes
(Fernandes, 2014).

O cultivo oferece aos produtores algumas vantagens como rapidez no ciclo
de desenvolvimento, uma cultura totalmente mecanizavel, produgédo de gréos em
torno de 2,5 t ha™, que podem ser utilizados para alimentacdo humana e/ou animal,
producdo de biocombustivel, utilizacdo do bagaco como fonte de energia para
industrializacdo, na cogeracdo de eletricidade e na producdo de forragem para

alimentacao de animais (Parrella, 2011).

2.2. Caracteristicas morfoldgicas e fenologia da cultura do sorgo

O sorgo € uma planta anual, pertencente a tribo Andropogononeas da
subfamilia Panocoidea, ordem Poales, familia Poaceae (Gramineas), género
Sorghum e espécie Sorghum bicolor (L.) Moench é uma espécie dipléide com 10
pares de cromossomos (2n=2x=20) no seu genoma (Santos et al., 2005).

A planta de sorgo é formada pelas seguintes partes: colmo ereto, folhas
alternadas compostas de nés individuais e a ultima folha chamada folha bandeira. A
inflorescéncia do sorgo € do tipo panicula (cachos), com eixo central, que possui
diversas formas (compacta, aberta, grande, pequena), de acordo com a variedade. E
uma planta que apresenta flores andrdginas, sendo basicamente uma espécie
autdgama, sua fertilizacdo se inicia no topo da panicula com duracédo de quatro a
cinco dias. Ocorre uma predominancia de autofecundacéo e a taxa de fecundacéao
cruzada varia de 2% a 10 %, o pdlen germina imediatamente se entra em contato
com estigma receptivo, originando posteriormente as sementes (Olembo et al., 2010;
Durées, 2014).

A planta do sorgo pode conter caule seco ou suculento, os quais sao
divididos em nds e entrends, 0s quais sado controlados por quatro pares de genes
principais (dwl, dw2, dw3 e dw4) (Magalhaes et al., 2012).

Com referéncia ao sistema radicular do sorgo, constitui forma mais extensa,
fibrosa e com maior numero de pelos absorventes, que tem por funcéo absorcdo de

agua e nutrientes. Sua profundidade do sistema radicular chega até 1,5 m (sendo
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80% até 30 cm de profundidade no solo), em extensdo lateral alcangca 2,0 m. O
crescimento das raizes em geral termina antes do florescimento, nessa fase a planta
passa a priorizar as partes reprodutivas (paniculas) as quais apresentam grande
demanda por fotoassimilados (Tolentino, 2014).

A resisténcia do sorgo quanto a seca se deve ao fato de apresentar sistema
radicular profundo, ramificado e extenso, o que permite a planta explorar mais
volume de solo e ser eficiente na extracdo da agua do solo. Além de possuir a
caracteristica bioquimica que permite desacelerar o seu metabolismo fisioldgico
(hibernar) durante o periodo com déficit hidrico (Ferreira, 2015).

O ciclo fenolégico do sorgo pode ser dividido em trés fases: a vegetativa;
reprodutiva e a maturacdo dos grdos. A primeira fase vegetativa, etapa de
crescimento da cultura (EC1), se caracteriza pela germinacdo, aparecimento da
plantula, crescimento das folhas e estabelecimento do sistema radicular fasciculado.
A segunda fase (EC2), que vai desde a iniciagdo da panicula até o florescimento,
inicia quando o meristema apical se diferencia em meristema floral, que continua
com o desenvolvimento da inflorescéncia e vai até a antese. Durante essa fase ha a
elongacdo dos entrends do colmo e grande expansdo das folhas. Finalmente a
terceira fase (EC3), que vai da floracdo a maturacao fisioldgica, fatores relacionados
ao enchimento de gréaos e senescéncia das folhas (Franco, 2011).

2.3. Sorgo Biomassa e Sorgo Sacarino

Dentre as variedades de sorgo existentes, ha dois tipos que se destacam
quanto ao teu potencial energético no seguimento de coogeracdo de energia e
producéo de etanol: sorgo biomassa e sorgo sacarino.

O sorgo biomassa € uma planta de porte alto, com muitas folhas, caule
fiboroso e com grande capacidade de fornecer energia, apresentando um poder
calorifico que chega a 4.500 Kcal Kg*, valor considerado alto para fins energéticos
(Perazzo, 2012). Contudo, apresenta a particularidade de ser sensivel ao
fotoperiodo conferindo alta produgéo de biomassa, porte alto (até 6 metros), ciclo de

150 a 180 dias e propagacao por sementes com total mecanizagcado no processo de



producdo. Outras vantagens tipicas desta cultura sdo: tolerancia a seca, facilidade
de cultivo, baixo custo operacional e ampla adaptabilidade (Parella et al., 2013).

Sua sensibilidade ao fotoperiodo permite que seu ciclo vegetativo seja
ampliado, possibilitando maior producdo de biomassa, além disso, essa cultura
possui uma das mais elevadas e eficientes taxas fotossintéticas, se apresentando
como uma atraente matéria-prima para exploracéo de energia (Castro, 2014).

A geracdo de energia termoelétrica a partir do uso de biomassa € uma
realidade no setor produtivo brasileiro, muitas delas despertaram o interesse por
queima de biomassa, alimentando-se de residuos de qualquer origem vegetal ou de
sorgo biomassa produzido em ambiente intensivo. Atualmente, seu cultivo vem
ganhando destaque devido a sua versatilidade como fonte de amido e
lignocelulésica, fazendo com que este ocupe uma posicao privilegiada como fonte
de biomassa adaptavel, a obtencdo de produtos tradicionais e avancados,
bicombustiveis e tecnologias, bem comopara os mercados emergentes, como a
energia verde e producdo de quimicos renovaveis (Carrillo et al., 2014).

O sorgo sacarino tem como principais caracteristicas o seu porte, com
plantas de altura superior a dois metros, caracterizado, principalmente, por
apresentar colmo doce, suculento e com altos teores de acucares fermentaveis na
calda devido a translocacdo de fotoassimilados para o caule, tendo esse acumulo
iniciado na fase de floracéo, apresentando picos até a fase de maturacéo fisioldgica,
onde a panicula é aberta e produz poucos graos se comparados ao sorgo granifero
(Duraes, 2014).

O sorgo sacarino apresenta ampla adaptabilidade a tolerancia a estresses
abidticos e rapidez no ciclo de producéo (100 a 130 dias), seu cultivo é realizado a
partir de sementes, seu manejo pode ser totalmente mecanizado e apresenta grande
eficiéncia no uso da agua. Atualmente, este tipo de sorgo tem ganhado desta que na
agricultura, por ser considerada uma cultura com alto potencial energético, podendo
ser utilizada como complemento na entressafra canavieira de forma a reduzir a
instabilidade do mercado de etanol no Brasil, (Castro, 2014 e Giacomimi, 2013).
Além disso, o bagaco do sorgo sacarino pode ser utilizado também na producéo de
etanol de segunda geracéo, por apresenta poder calorifico equivalente ao bagaco de
cana, sendo bastante eficiente na cogeracao de energia (May et al., 2013).

A planta ndo apresenta protecao para sementes, como por exemplo, o milho
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que tem a palha ou as glumas do trigo e da cevada, assim a planta de sorgo
sintetiza véarios compostos fendlicos, que servem como defesa quimica contra

passaros, patdégenos e outros competidores (Magalhaes et al., 2000).

2.4. Sintomatologia e condigbes de desenvolvimento da mancha-de-

ramulispora

O patégeno Ramulispora sorghi pertencente ao Reino Fungi, que séao
associados as doencas que ocasionam manchas foliares, pertencentes a Classe
das Leotiomycetes; Filo Ascomycota; Ordem Helotiales e da Familia
Hyaloscyphaceae (Olive et al.,1946).

A mancha-de-ramulispora € uma doenca de grande importancia nos
maiores produtores de sorgo no mundo, como a China e Estados Unidos. No
entanto na Argentina, conforme relatado por Cundom et al. (2016), observou-se
ocorréncia da R. sorghi em cultivos de sorgo granifero durante a safra 2012/2013,
com incidéncia de aproximadamente 80% em plantio suscetivel ao patégeno.

Considerada uma doenca de importancia secundaria em plantios de sorgo
no Brasil, tem sido eventualmente detectada, em alguns casos, com alta incidéncia
(Ferreira et al., 2007). Em pesquisa desenvolvida pela Embrapa observou aumento
da incidéncia da doenca em sorgo, em caso de severidade relativamente alta (Da
Silva et al. (2013). Semelhantemente verificou-se através do primeiro relato por
Silva et al. (2014), ocorréncia em plantios de sorgo nos ultimos anos na area
experimental do Laboratério de Recursos Genéticos & Biotecnologia da Unemat,
Caceres-MT.

As condi¢des climaticas tém grande influéncia no desenvolvimento do
patdgeno, ele é favorecido por alta umidade relativa e altas temperaturas. Sabe-se
gue o vento e a chuva sdo importantes disseminadores deste inoculo inicial que
pode infectar plantas saudaveis, porém as condicbes de propagacdo da doenca
ainda séo pouco conhecidas (Thomas et al.,1993; Bandyopadhyay, 2000).

Os sintomas iniciais da doenca mancha-de-ramulispora s&o pequenas
manchas circulares de formato eliptico, de coloragdo marrom-avermelhada ou

castanha, com um halo amarelo nas folhas e bainhas. Estas manchas tornam-se
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lesBes necroéticas alongadas de 5 a 14 cm de comprimento e 1 a 2 cm de largura,
circundadas por um halo amarelado ocasionando o envelhecimento no centro das
lesGes reveladas pela coloracdo de cor palha, que escurece e a torna acinzentada
com pontos negros, constituidos por esclerédios na superficie das lesbes, dando-
lhes aspecto fuliginoso. As lesdes podem se desenvolver e produzir extensas areas
necréticas nas folhas, que podem resultar em morte prematura da planta (Williams
et al.,1978; Bandyopadhyay, 2000; Ferreira et al., 2007).

Os microesclerdédios, que aparecem sobre a superficie das lesbes, sao
estruturas de resisténcia do patdgeno, e servem como importante meio de
sobrevivéncia nas folhas ou abaixo da superficie do solo. Quando as condi¢des
ambientais se tornam favoraveis, estes podem germinar produzindo esporodéquios
e conidios em grande quantidade (Brady et al., 2011).

Os conidios séo produzidos individualmente nas pontas dos conidiéforos em
uma massa gelatinosa, que variam de 2-3 x 36-90 um, s&o hialinos de formatos
filiformes e curvos que possuem de 3 a 8 septos e 1 a 3 ramificacdes laterais que
podem ser septados ou nao (Girard, 1978).

O controle da mancha-de-ramulispora pode ser realizado por meio do
sistema de rotacdo de culturas e da destruicdo das folhas infectadas, sendo que
essas medidas reduzem a presenca do indculo primario (Da Silva et al., 2013).
Porém, outra forma mais eficaz para prevenir ou reduzir a doenca é o plantio de
cultivares resistentes nas regifes onde o patdgeno € favorecido, porém, para
Ramulispora sorghi, poucos estudos com cultivares comercial tém sido
desenvolvidos. Tal fato esta relacionado a ocorréncia da doenca no pais, onde, até
entdo, surgia em baixa intensidade e severidade, e a escassez de informacdes
sobre o patégeno, no que diz respeito principalmente a sua variabilidade e a tipos

de resisténcia (Ramos et al., 2012).

2.5. Melhoramento genético na cultura do sorgo e analises genéticas

Paises como México, Nigéria, india, EUA e Sud&do s&o o0s maiores
produtores de sorgo no mundo, responsavel por 66% da producdo mundial de sorgo,

investem muito em programas de melhoramento da cultura de sorgo em todo o
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mundo. As primeiras pesquisas realizadas no programa de melhoramento do sorgo
foram feitas pelos EUA, baseando largamente na selecdo de mutacdes e
cruzamentos naturais, em meados de 1914, dando inicio a todos os programas de
melhoramento da cultura do sorgo em todo o mundo (Maxiagro, 2010).

Para qualquer inicio de programa de melhoramento genético depende do
BAG (Banco Ativo de Germoplasma), que € uma grande colecdo de acessos
genéticos e objetiva manter, conhecer e usar a diversidade genética das culturas
agricolas. E no BAG que os pesquisadores selecionam os acessos que, cruzados
seguidas vezes e acompanhados os cruzamentos no campo, constituirdo novas
cultivares (Diniz, 2010).

A escolha de cultivar mais adequada € um aspecto fundamental para o
estabelecimento de um sistema de producdo mais eficaz. A eficiéncia na escolha de
materiais genéticos pode ser feita pela observacdo de um conjunto de informacdes
para a cultura dentro de cada regido, como adaptacdo a regido; potencial produtivo;
estabilidade de producao; tolerancia a doencas (principalmente em plantio direto),
inclusive quanto a sanidade dos graos; resisténcia ao acamamento de colmo e de
raiz; ciclo; caracteristicas dos graos—textura, coloracao e teor de tanino dentre outras
caracteristicas (Tsunechiro et al., 2002).

Pesquisas estdao sendo desenvolvidas no Brasil, pela Embrapa Milho e
Sorgo voltado para a obtencdo de variedades de sorgo de alta qualidade, com alto
potencial de grdos e com resisténcia genética. Dentre algumas dessas doencas que
afetam a cultura do sorgo, pode-se citar a mancha-de-ramulispora, tem sido
eventualmente detectada, em alguns casos, com alta incidéncia em algumas regides
no Brasil, onde o patdgeno apresenta disperséo facilitada pelo vento e pela chuva
para as folhas novas de outras plantas, em areas infectadas sua sobrevivéncia é
tardia.

Estudos desenvolvidos com gendtipos de sorgo tém buscado a resisténcia
genética a mancha-de-ramulispora, conforme Ramos et al. (2012), avaliando 24
genadtipos de sorgo entre hibridos e linhagens parentais, obteve os hibridos (BRS
330 e BRS 332) como resistentes e as linhagens (CMSXS 180 e CMSXS 223) com
potencial para serem utilizadas como fonte de resisténcia.

Guedes et al. (2013), avaliando 23 gendtipos de sorgo, entre hibridos

graniferos e forrageiros e suas linhagens parentais 0os genoétipos (BRS655, CMSXS

9



222, CMSXS 233, BRS 330, CMSXS 180) apresentaram maior niveis de resisténcia
e a linhagem CMSXS 180 apresenta potencial para ser utilizada como fonte de
resisténcia.

Brady et al. (2011), avaliando 25 gendtipos de sorgo suscetiveis, quanto a
intensidade de producdo de microesclerédios do fungo Ramulispora sorghi,
observaram que as caracteristicas estruturais e a capacidade de producdo de
esporos sao especificos de cada genaotipos.

Portanto o controle de doencas através da resisténcia genética sdo uma das
medidas mais importantes de controle de doencas em sorgo, visto que € um método

de controle economicamente viavel e de facil utilizacéo (Cota et al.,2013).

2.6. Resisténcia Genética e Interacado Patégeno Hospedeiro

O termo resisténcia pode ser conceituado como “a habilidade que um
organismo possui de se defender ou se opor a acdo de um fator prejudicial ou
patogénico”. Esta ampla definicdo inclui tanto o efeito a planta no atraso do
desenvolvimento do patdégeno, como a capacidade que a planta tem de funcionar
normalmente apesar de altos niveis da doenca (Alexandre, 1993).

A resisténcia de plantas em relacdo ao ataque de patdgenos depende tanto
da constituicdo genética do patégeno quando a do hospedeiro (Santos, 2003).
Dentro do manejo integrado, a resisténcia genética dos cultivares é um importante
componente por ser uma tecnologia de baixo custo, efetiva e, consequentemente,
facil de ser adotadapelos agricultores, além de reduzir a contaminacdo do meio
ambiente causada pelo uso indiscriminado de defensivos agricolas (Pereira et al.,
2008).

Segundo Van Der Plank (1963), a resisténcia pode ser classificada de
acordo com sua efetividade contra ragas do patdgeno, onde temos a resisténcia
vertical que é efetiva contra uma ou algumas racas do patdogeno, e a resisténcia
horizontal que é efetiva contra todas as racas de um determinado patégeno.

No que se refere ao controle genético, na maioria dos casos, a resisténcia
vertical € do tipo monogénica é de curta duragdo, o que confere ao patdgeno a

capacidade de quebra-la, quando aparecem ou séo introduzidas novas racas para
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as quais os cultivares nao tem resisténcia. A resisténcia vertical age no sentido de
reduzir a quantidade de indculo inicial, por ser eficiente apenas contra uma ou
algumas racas do patégeno, fazendo com que o inicio da epidemia seja retardada.
Ja a resisténcia horizontal € do tipo poligénica e, de forma geral, parece ser mais
duravel, pois ela se mantém mesmo com o0 aparecimento de novas racas do
patébgeno, uma vez que, permite a reducdo da taxa de desenvolvimento da doenca,
sem afetar significativamente o inéculo inicial (Kimati et al., 1997; Bespalhok et al.,
2007).

O fato de uma cultivar apresentarem resisténcia horizontal ndo significa que
ele ndo tenha resisténcia vertical e vice-versa. Também nédo implica que 0s genes
responsaveis por este tipo de resisténcia pertencam a classes distintas. Da mesma
maneira, racas agressivas também podem apresentar viruléncia e vice-versa
(Michereff, 2001).

Os avancos da genética e epidemiologia tém proporcionado melhor
entendimento das relacbes planta/patégeno, ficando evidente que esse tipo de
relacdo envolve fatores genéticos de ataque e defesa, presentes no patégeno e no
hospedeiro, respectivamente, sob a influéncia do ambiente (Flor, 1971).

As interacdes entre as plantas e os patdégenos podem ser agrupadas em
compativeis, quando o hospedeiro € suscetivel e o patdégeno € virulento, ou
incompativeis, quando o hospedeiro é resistente e o patdgeno € avirulento (Lindsay
et al., 1993).

Apesar de, normalmente, as plantas serem resistentes & maioria dos
patégenos, por apresentarem amplo arranjo de componentes constitutivos de defesa
em bloquearem fisicamente a entrada de microrganismos, muitas plantas cultivadas
sdo suscetiveis a um determinado numero de patdbgenos capazes de causar
enormes perdas na produtividade. Além da constante coevolugao
patogeno/hospedeiro, particularmente em face da presséo de selecéo exercida pela
monocultura, existe também a possibilidade de que interacbes incompativeis

planta/patdgeno evoluam para interagcdes compativeis (Chasan, 1994).
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2.7. Métodos Multivariados

7

A analise de variancia € um procedimento que visa fundamentalmente,
verificar se existe diferenca significativa entre as médias dos tratamentos e se 0s
fatores exercem influéncia em alguma variavel dependente. Fatores esses que
podem ser de origem quantitativa ou qualitativa, mas a varidvel dependente devera
ser necessariamente continua, permitindo que varios grupos sejam comparados ao
mesmo tempo (Montgomery, 2008).

Este tipo de andlise consiste na avaliacdo simultanea de varios caracteres e
permite diferentes abordagens sobre os dados analisados, possibilitando esclarecer
tanto a relacdo quanto o efeito de cada variavel separadamente (Coimbra et al.,
2007). Véarios métodos multivariados podem ser empregados dentre os quais se
destacam os métodos de agrupamento e variaveis candnicas. A escolha do método
mais adequada tem sido determinada pela precisao desejada pelo pesquisador, pela
facilidade da analise e pela forma como os dados sdo obtidos (Cruz e Carneiro,
2003).

Dentre os métodos de agrupamento mais comumente utilizados no
melhoramento de plantas, citam-se os hierarquicos e os de Otimizacdo. Nos
métodos hierarquicos, o agrupamento dos genitores é realizado por meio de um
processo que se repete em varios niveis ate que seja construido o dendrograma
(Cruz et al., 2004).

Dentre os métodos que vém sendo utilizado podem-se destacar o UPGMA
que € um método de agrupamento com base na média aritmética e ndo considera a
estrutura de subdivisdo do grupo, dando pesos iguais a cada individuo do grupo e
calcula a similaridade média de um individuo que pretende se juntar aos grupos ja
existentes (Meyer, 2002). A distor¢do produzida no processo de agrupamento é
estimada por um coeficiente de correlacdo cofenética (CCC) proposto por Sokal e
Rohlf (1962). Este coeficiente & determinado como bom, quando o mesmo apresenta
valores iguais ou superiores a 0,7, demonstrando concordancia entre os valores
originais da matriz de dissimilaridade e os elementos da matriz cofenética (Cruz e
Carneiro, 2006).

Entre os métodos de Otimizacdo, o0 método de Tocher € o mais empregado

pelos melhoristas. Esse método requer a obtencdo da matriz de dissimilaridade,
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onde se assume que a média das medidas de dissimilaridade dentro de casa grupo
deve ser menor que a distancia média entre os grupos (Cruz e Regazzi, 1997; Cruz
et al., 2004).

Esses métodos de andlises multivariadas tém sido amplamente
empregados por varios autores com intuito de avaliar a resisténcia genética em
diferentes culturas: Sudré (2003); Bertan et al. (2006); Aguilera (2007); De Souza et
al. (2012); Tschurtschenthaler et al. (2012); Souza et al. (2013); Ambrosio (2013);
Preisigke (2014); Moreira (2015) e Lima (2016). Este tipo de analise permite uma
maior visualizacdo do comportamento dos genoétipos em relacdo a reacdo do
patbgeno em determinado estudo.

Em estudo realizado por Sudré (2003), avaliando a resisténcia a mancha
bacteriana em Capsicum spp, observou que os métodos de agrupamentos UPGMA
e projecdo das distancias no plano, foram concordantes entre si e permitiram
concluir quais os acessos analisados sao divergentes e possuem variabilidade
genética.

Bertan et al. (2006), avaliando a eficiéncia de trés diferentes métodos de
agrupamento, estimado por meio de caracteres morfolégicas entre 19 gendétipos de
trigo em RS, obervou que a utilizagdo conjunta dos trés métodos de agrupamento,
possibilitou uma inferéncia mais segura daqueles genétipos que devem ser
empregados como genitores em programas de melhoramento genético.

Aguilera (2007), avaliando 96 acesos da espécie Lycopersion esculetum Mill,
guanto sua Tolerancia ao geminivirus Tomato yellow spot virus, observou que os
acessos foram agrupados em dois grupos, sendo que o grupo | foi alocado por
apenas um acesso, sendo este classificado como o mais divergente dos acessos
testados e grupo Il alocaram os demais acessos.

Tschurtschenthaler et al. (2012), avaliando a variabilidade genética da
ferrugem-asiatica-da-soja no Brasil, por meio de marcadores microssateélites,
empregou-se de técnicas multivariadas, onde observou variabilidade genética entre
as populacdes coletadas nas trés regifes, e a existéncia de variabilidade genéticas
em populagdes do fungo Phakopsora pachyrhizi.

Souza et al. (2013), avaliando a divergéncia genética entre 10 cultivares de
cana-de-acgucar quanto a resisténcia a Diatraea saccharalis, por meio de técnicas

multivariadas, observou a alocacdo dos cultivares em cinco grupos distintos, onde
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destacou a Cultivar CTC 15 como a mais suscetivel a D. saccharalis, enquanto a
cultivar SP87-365 comportou-se como moderadamente resistente.

Ambrésio (2013), avaliando a resisténcia de diferentes genotipos de
Phaseolus vulgaris L, em teste sem ou com chance de escolha em 34 gendétipos de
feijoeiro, no municipio de Caceres-MT, foi possivel classificar os genétipos de acordo
com o tipo de resisténcia, os considerados resistente, moderadamente resistentes,
0S suscetiveis e 0s mais suscetiveis.

Preisigke (2014), avaliando a resisténcia genética entre 14 espécies de
passiflora aos fungos Fusarium solani e Fusarium oxysporum f, sp, no municipio de
Céaceres-MT, empregou-se de analise multivariadas para selecionar genétipos que
apresentam maior resisténcia, onde pode constatar que existe variabilidade entre as
espécies de Passiflora estudada, e destacou as espécies P. nitida com resisténcia
em ambos experimentos realizados.

Moreira (2015), estudando a resisténcia a mancha- bacteriana em espécies
de Capsicum annum em Campos dos Goytacazes — RJ, observou que o método de
agrupamento, reuniu os genoétipos em dois grupos distintos, permitindo assim uma
melhor diferenciacdo das linhagens recombinadas que apresentaram resisténcias

em ambos 0s métodos avaliados.

2.7.1. Associacao entre caracteres

Os estudos de correlagcdes tém grande importancia em programas de
melhoramento, principalmente quando a sele¢do de um carater desejavel apresenta
dificuldades por se tratar de um carater de baixa herdabilidade e/ou problemas de
medicdo e identificacdo. A correlacdo simples permite avaliar a magnitude e o
sentido das relagbes entre dois caracteres, sendo de grande utilidade no
melhoramento, por permitir avaliar a viabilidade da préatica da selecéo indireta, que,
em alguns casos, pode levar a progressos mais rapidos do que a selecéo de carater
desejado (Cruz, 2006).

A correlacdo de Pearson tem sido amplamente empregada para medir o
grau da correlacdo entre duas variaveis, selecionar aquelas caracteristicas que

possuem uma maior contribuicdo. Nesse contexto este método tem sido
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amplamente empregado por varios autores com intuito de selecionar caracteristicas
desejaveis em diferentes culturas: Couto et al. (2002); Chaves et al. (2004);
Pedrosa et al. (2004); Lima (2013); Ramos et al. (2014) e Santos (2015).

Em estudos realizados por Ramos et al. (2014), avaliando a resisténcia de
23 gendtipos de sorgo entre hibridos granifero e forrageiro, por meio da inoculacao
de dois isolados de Ramulispora sorghi, conduzidos na Embrapa Milho e Sorgo, em
Sete Lagoas-MG, empregou-se a correlacdo de Pearson, para verificar a relagao
entre as variaveis avaliadas, onde observou que houve alta correlacdo positivas
entre as varidveis periodo de incubacdo, periodo de latente e severidade da
doenca.

Couto et al. (2002), estudado a patogenicidade e diferenciacdo de isolados
de Colletotrichum musae em banana, observaram correlagbes positivas e altas
entre as atividades amilolitica e o tamanho das lesdes, indicando que a atividade
amilolitica se correlacionaram com a agressividade do patdgeno.

Santos (2015), avaliando clones 35 clones de cacau que apresentam
caracteristicas agrondmicas desejaveis de resisténcia a vassoura de bruxa, foi
observado correlacdo significativa positiva e altamente significativa entre o
comprimento e largura das les6es e numero de peritécios e comprimento das lesdes.

Chaves et al. (2004), avaliando a estimativa de componentes de resisténcia
genética em 31 gendtipos e aveia branca, em que observou que as correlacfes
entre 0s componentes de resisténcia foram geralmente baixas e as correlacées
mais altas foram observadas entre a eficiéncia de infec¢cdo, comprimento de
pustulas, periodo de laténcia e entre comprimento de pustulas sendo essas
associacfes ambas negativas.

Lima et al. (2013), caracterizando populacdo de 16 isolados Lasiodiplodia
theobromae, quanto ao crescimento e esporulagdo em dois experimentos em
diversos hospedeiros nos estados do Ceara, Maranhdo e Piaui, empregou-se do
método de correlacdes de Pearson, em que observou corelagBes positivas entre a
taxa de crescimento micelial e a média do comprimento das lesdes, onde esses
dados de caracterizagcdo morfologica revelaram diversidade na populacdo do

patogeno.
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3. MATERIAL E METODOS

Foram realizados dois experimentos, utilizando 17gendtipos de sorgo (oito
sacarino e oito biomassa e uma testemunha), para verificar a reagéo destes quanto
a ocorréncia a dois isolados (ISO1 Embrapa e ISO2 Unemat). Os experimentos
foram realizados na casa de vegetacdo do Laboratério de Melhoramento Genético
Vegetal (LMGV), localizado na Universidade do Estado de Mato Grosso (UNEMAT)
em Caceres — Mato Grosso, nas coordenadas 16°07'66” e 57°65°29” longitude
(IBGE, 2016).

Um dos isolados foi obtido da micoteca proveniente da Empresa brasileira
de Pesquisa Agropecuaria, Centro Nacional de Pesquisa em Milho e Sorgo
(Embrapa ISO1) e o outro isolado da Universidade do Estado de Mato Grosso
(Unemat ISO2), proveniente do Laboratério de Recursos Genéticos e Biotecnologia

(LRG&B), a partir de folhas com sintomas tipicos da doenca coletados em campo.

3.1. Material experimental

Os gendtipos de sorgo sacarino e biomassa, utilizados neste experimento
foram oriundos da Embrapa, Centro Nacional de Pesquisa em Milho e Sorgo, situada
em Sete Lagoas — MG.

Os genotipos de sorgo sacarino sdo: Sugargraze (1); CV198 (2); BRS506
(3); BRS508 (4); BRS505 (5); BRS511(6); BRS509 (7) e CV568 (8).

Os gendtipos de sorgo Biomassa sdo: 201429B015 (9); 201429B021 (10);
201429B022(11); 201429B023 (12); 201429B029 (13); 201429B030 (14);
201429B024 (15); 201429B033 (16) e Testemunha suscetivel BRS505 (17).
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3.2. Instalacdo e conducéo do experimento

3.2.1. Area experimental e conducéo do experimento

Os experimentos foram instalados em delineamento inteiramente
casualizado (DIC) com trés repeticoes e uma testemunha, para avaliar a reacdo dos
isolados nos gendtipos de sorgo. Os gendtipos foram semeados em vasos de
plasticos, de 40 cm altura e 50 cm de didmetro, uma quantidade de cinco sementes,
contendo substrato da marca Topstrato HT Hortalicas®. Apds a emergéncia e o
estabelecimento das plantas, procedeu-se o desbaste mantendo-se trés plantas por
vaso. Durante os estagios de 20 dias de crescimento das plantas, procedeu-se
aplicagcéo de adubacao de macro nutrientes, sendo 50g do formulado mineral 20-05-
20 N - P,0s - K0, dissolvido em 2 litros de agua, onde cada vaso recebeu em sua

superficie 50mL da solucéo, de acordo com a recomendacao da cultura.

3.2.2. Inoculacédo dos Isolados

Para producdo de in6culo, os isolados monospérico de R. sorghi foram
repicados e cultivados em meio Farinha de Aveia-Agar (FAA) e incubados em
camara de crescimento a 27 °C e fotoperiodo de 12 horas por 10 dias até a
formacao de esporos. ApGs a esporulacao, foi preparada uma suspensao por meio
de adicdo de agua estéril na placa e de raspagem superficial da coldnia fingica para
a liberacdo dos conidios. A contagem dos conidios foi realizada com auxilio de
camara de Neubauer a uma concentracdo da suspensdo ajustada para 1x10°
esporos/mL™.

Vinte oito dias apds o plantio, as plantas foram inoculadas por meio de
aspersao da suspensdo de conidios nas folhas, totalizando 10 mL/vaso, com o
auxilio de um pulverizador manual. Apos a inoculagédo, as plantas foram mantidas
em camara umida constituida por um saco plastico, pelo periodo de 18 horas, com o
intuito de formar uma camara Umida para favorecer o processo de infeccdo das
plantas, com a temperatura de 26 +2 °C (Figura 1) e umidade relativa de

aproximadamente 70 +5% (Figura 2).
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Figura 1 — Temperatura maxima e minima em °C do periodo de
16 de abril de 2016 a 13 de maio de 2016 em casa de
vegetacdo em Céaceres - Mato Grosso.

Através da Figura 1 observa-se que a temperatura apresentou variacdo de
23,5 °C a 28 °C entre os meses de Abril de 2016 a Maio de 2016.
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Figura 2 - Umidade maxima e minima em % do periodo de 16 de
abril de 2016 a 13 de maio de 2016 em casa de
vegetacdo em Caceres - Mato Grosso.

Através da Figura 2 observa-se que a umidade apresentou variacdo de 70%

a 75% entre os meses de Abril e Maio de 2016.
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3.2.3 Variaveis analisadas entre os genotipos de sorgo quanto a reacdo ao
fungo Ramulispora sorghi

Apébs o aparecimento dos primeiros sintomas da doenca, os gendtipos foram
analisados através de dez variaveis de comportamento dos mesmos quanto a
reacao aos isolados de R. sorghi. As plantas de todas as repeticdes foram avaliadas
diariamente considerando-se sendo elas: severidade escala de notas (AACPD);
comprimento e largura das lesées que foram avaliadas aos 10, 14 e 18 dias (CL1,;
CL2; CL3 e LL1; LL2; LL3); area normatizada abaixo da curva de expansao da area
da lesdo (AACEAL); periodo de incubacao (PI) e periodo de laténcia (PL), conforme

descritas a seguir:

3.2.3.1. Area abaixo da curva de progresso da doenca (AACPD)

A avaliacdo foi realizada considerando-se cada vaso como minha parcela,
atribuindo-se notas através da escala diagramatica proposta pela Agroceres (1996),
variando de 1 a 9 sendo: 1 - 0%; 2 - 1%; 3 - 10%; 4 - 20%; 5 - 30%; 6 - 40%; 7 -
60%; 8 - 80%; 9 - > 80% de severidade. Esta escala é utilizada para avaliar
helmintosporiose em de milho, porém foi utilizada neste trabalho devido os sintomas
da helmintosporiose apresentarem caracteristicas proximas ao das lesbes da
mancha-de-ramulispora e por ndo ter uma escala especifica para este patégeno.

Foram realizadas quatro avaliagbes semanais com intervalo de sete dias.
Para o calculo da AACPD foi utilizada a equacao proposta por (Shaner e Finney,
1977).

AACPD ="[(Y..,. +Y:)/2][t;,; —t;1, onde:
Y; = é a severidade da doenca na i- ésima observacao;
ti= o tempo em (dias)na i- ésima observacao; e

n = & o numero total de observacdes.
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Figura 3 - Escala diagramatica para avaliacdo da severidade Phaeosphaeria maydis
em culturas de milho, adaptado de Agroceres (1996).

3.2.3.2. Comprimento e Largura das lesdes (CL1; CL2; CL3 e LL1; LL2; LL3)

A partir do surgimento das lesdes, cerca de 10 dias apds a inoculacao (DAI)
dos isolados, escolheram-se aleatoriamente trés lesdes em cada vaso que
apresentavam os sintomas caracteristicos da doenga, a maioria na terceira folha
expandida, as quais foram identificadas para avaliagbes sequenciais do seu
tamanho. As lesbes foram mensuradas trés vezes aos 10, 14 e 18 dias sendo elas:
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CL1- comprimento da lesdo da primeira medi¢cdo; CL2- comprimento da leséo da
segunda medicéo; CL3- comprimento da lesdo da terceira medicdo e LL1- largura da
lesdo da primeira medicdo; LL2- largura da lesdo da segunda medicdo; LL3- largura

da lesdo da terceira medicao. Foi utilizado um paquimetro para efetuar as medicoes.

3.2.3.3. Area normatizada abaixo da curva de expansdo da &area da les&o
(AACEAL)

Apos as medi¢Bes do comprimento e largura das lesdes, calculou-se a area
lesionada (AL, mm?) estimada considerando-se a férmula para o célculo da area de
uma elipse (T*C*L/4), onde C é o comprimento da lesdo e L é a largura da lesao.
Depois da obtencdo desses dados procedeu-se o calculo da area normatizada
abaixo da curva de expansédo da area da lesdo (AACEAL). Onde o célculo dessa
variavel foi com base na equacao proposta por Shaner e Finney (1977).

n-1
AACE* = iZl:[(Yi +Yia)/ 2 Jta - )
Onde:
n = é o niumero de avaliacdes;
ti.1 — ti= é ointervalo entre duas avaliacdes; e
Y; e Yi+1 = sdo duas avaliacdes consecutivas realizadas nos tempos ti,; € t;;
Para o calculo da AACEAL Y; e Y. foram considerados os valores da AL

observados nas trés avaliacdes consecutivas.

3.2.3.4. Periodo de Incubacéao (PI)

As plantas foram examinadas diariamente, a fim de observar o
desenvolvimento dos primeiros sintomas da doenca. Foi considerado o niamero de

dias apos a inoculagao até o aparecimento dos primeiros sintomas.
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3.2.3.5. Periodo de Laténcia (PL)

Diariamente as plantas foram observadas considerando o tempo em dias
decorridos da inoculacdo até a esporulacdo, com o auxilio de uma lupa (10x

aumento).

3.3. Analises estatisticas

3.3.1. Anélise de variancia univariada

Os dados obtidos para cada caracteristica foram submetidos a analise de
variancia, para verificar a existéncia de variacdo entre os gendtipos de sorgo
avaliados em delineamento inteiramente casualizados, com trés repeti¢des.

Para o delineamento inteiramente casualizados o modelo estatistico € dado
por:

Yij =i + g + &
em que:
Yj: valor do tratamento i na repetigéo j;
m: média geral;
gi: efeito do gendtipo i, i=1,2,....1;
gji: erro experimental associado a parcela ij.
O esquema da analise de variancia quando se tem uma Unica testemunha,

do modelo estatistico sdo apresentados na Tabela 1.

Tabela 1 - Anélise de variancia das caracteristicas analisadas

FV GL SQ QM F
Tratamentos a-1 SQT QMT QMT/QMR
Genotipos g-1 SQG QMG QMG/QMR
Gen.vs.Test. 1 SQGvsTe QMGr QMGr/QMR
Residuo n-T SQR QMR
Total n-1 SQTo

m: média geral; mg. média dos genotipos; e m; média das testemunhas,
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3.3.2. Comparacéo entre médias

Foi utilizado o teste Tukey (1977), em nivel de significAncia de 5% de
probabilidade.

3.3.3. Correlacéo simples de Pearson

(gl

O coeficiente de correlacdo de Pearson, representado por “p’assume
apenas valores entre -1 e 1.
Onde:

p= 1: significa uma correlacao perfeita positiva entre as duas variaveis;
p=-1: significa uma correlacdo negativa perfeita entre as duas variaveis - isto é, se
uma aumenta, a outra sempre diminui;
p = 0: significa que as duas variaveis ndo dependem linearmente uma da outra. No
entanto, pode existir uma dependéncia néo linear. Assim, o resultado p= 0 deve ser
investigado por outros meios.

A férmula do coeficiente de correlacdo de Pearson estad evidenciada na

seguinte expressao:

TG00y cony)
3 002X (i—y)? var(X)var(Y)

A andlise de correlacdoindica a relacdo entre duas variaveis lineares e 0s
valores sempre serdo entre +1 e -1, O sinal indica a dire¢do, se a correlacédo €
positiva ou negativa, o tamanho da variavel indica a forca da correlacao,

interpretando p (Franzblau, 1958):

Se | p| < 0,20, a correlacéo é negligenciavel;
Se 0,20 < | p| < 0,40, a correlacéo é fraca,

Se 0,40 < | p| < 0,60, a correlagédo é moderada,;
Se 0,60 < | p| < 0,80, a correlacao é forte;

Se | p| > 0,80, a correlacdo é muito forte.
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3.3.4. Anélise multivariada

A andlise multivariadacom base na Distancia Generalizada de Mahalanobis

(D), foi utilizada para avaliar a reacdo dos gendtipos entre os tratamentos,

empregando-se analises de agrupamento, pelos métodos de Otimizacdo de Tocher
(Rao, 1952), pelo programa computacional Genes (Cruz, 2016), o de Agrupamento
Médio Entre Grupos (UPGMA), pelo programa R.

3.3.4.1. Distancia generalizada de Mahalanobis

As estimativas da distancia generalizada de Mahalanobis (P¢) sdo obtidas
através da expressao:
Di =58y 'S5

em que:

Dii.. distancia de Mahalanobis entre os gendtipos i e i’
¥ . matriz de variancias e covariancias residuais;
& [d; d2dy], sendo d; = Yi-Yi';

Yj; = média do i-ésimo gendtipo em relacédo ao j-ésimo carater.

3.3.4 2. Andlise de agrupamento

Os genotipos foram agrupados seguindo os critérios de dissimilaridade pelo
método de Otimizacdo de Tocher utilizando o programa computacional GENES
(Cruz, 2013) e pelo método Hierarquico de agrupamento meédio entre grupos
(UPGMA), Projecéo de distancia no plano, através do programa computacional R (R

Development Core Team 2016).
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3.3.4.3. Método de Otimizacéao de Tocher

O método de Otimizacdo de Tocher foi realizado utilizando a matriz de
distancia de Mahalanobis. Este método segue como critério de inclusdo de que a
meédia das medidas de dissimilaridade, dentro de cada grupo, deve ser menor que as
distancias médias entre quaisquer grupos (Cruz, 2006). O valor maximo da distancia
dentro do grupo (8) pode ser estabelecido arbitrariamente. A inclusdo de um grupo é

aceita quando:

<é

d @ik
n

Considerando que:

d(ij)k = dij + djk
em que:

dj= distancia entre o grupo ij o genotipo k;
dik= distancia entre o genotipo i e k;

djx = disténcia entre o genotipo j e k.

3.3.4.4. Método hierarquico de UPGMA

O método hierarquico UPGMA, por se tratar de um meétodo de agrupamento
ndo ponderado, realiza a distribui¢cdo dos individuos no dendrograma sem seguir um
critério de formagdo de grupos, uma vez que o principal aspecto desse método
consiste nas ramificacdes ou diagramas que sao obtidos. Os gendtipos avaliados
sdo agrupados aos pares, utilizando médias aritméticas da dissimilaridade. O
dendrograma prioriza os individuos mais similares, os quais séo reunidos, formando
grupo inicial, a partir dai calcula-se as distancias entre um individuo k e um grupo

formado pelos individuos i e j por:
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_ dik+djk

d(ij)k - 2

onde, dgyk € 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 que, se um genotipo k for incorporado a um grupo (ij), a distancia deste novo

grupo (ij,k) em relagdo ao gendtipo () ou a outro grupo (Im), dado por:

dil+dj|+dkl
d(ij.k)lzf
e

dil+dim+djl+djm+dkl+dkm
d(ij)lm - 6

3.3.4.5 Coeficiente de correlagcdo cofenética

Esta técnica € realizada apés a obtencdo do dendrograma, onde se tem uma
nova leitura da dissimilaridade ou similaridade entre os genoétipos avaliados, em que
sdo estabelecidos novos coeficientes de semelhanca que podem ser utilizados na
formacdo de uma nova matriz de dissimilaridade, que é chamada de matriz de
coeficientes de semelhanca cofenéticas.

O coeficiente de correlagdo cofenética (CCC) é uma das formas de se
verificar a concordancia entre a matriz de similaridade original e a matriz resultante
da simplificacé&o proporcionada pelo método de agrupamento (matriz cofenética C).

Segundo Cruz e Carneiro (2003), apos a formacdo do dendrograma uma
possivel simplificagdo dos dados originais pode ocorrer, gerando algumas distor¢coes
sobre o padrdo de dissimilaridade entre os individuos estudados, fazendo-se
necessario julgar a adequacédo dos resultados, que constitui a etapa final do

processo de agrupamento.
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A adequagdo dos resultados é realizada por meio do coeficiente de
correlacdo cofenética (CCC) proposto por Sokal e Rohlf (1962). O CCC é um
coeficiente de correlacdo produto momento que quantifica a concordancia entre os
valores originais da matriz de dissimilaridade e os elementos da matriz Cofenética
(Cruz e Carneiro, 2006).

De acordo com a expressao proposta por Bussab et al. (1990).
n-1 n - -
CC = : Zi_lzj__i+1l(cii Clxdij _d) —
(Zi_lzj_m(cij _C)Z)E(Zmzj'_m(dij _d)Z)E

I 2 n-1 n
d= n(n—1) Zizl Zj:+ldij

cij= € o valor da distancia entre os individuos i e j na matriz cofenética;

dij= € o valor da distancia entre os mesmos individuos na matriz original de
distancias; e
n = é a dimensao da matriz.

O coeficiente de correlacdo cofenética, 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 proximo da
unidade, melhor a representacdo da matriz de dissimilaridade na forma de
dendrograma.

Sokal e Rohlf (1962) consideram os ajustes do coeficiente de correlagdo
cofenética bom, quando o mesmo apresenta valores = 0,8. Estes resultados indicam
gue houve um bom ajuste entre as matrizes originais de distancias e as distancias
da matriz cofenética, isto é, quanto maior o CCC, menor a distor¢do provocada ao

agrupar os genotipos.
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4. RESULTADOS E DISCUSSOES

4.1 Ramulispora sorghi — ISO1 Embrapa

4.1.1 Andlise de variancia univariada

Na Tabela 2, encontram-se os resultados provenientes da analise de
variancia do delineamento inteiramente casualizado para as dez variaveis
analisadas. Foram observadas diferencas significativas ao nivel de (p<0,01) pelo
teste F para os tratamentos, genoétipos e entre genoétipos x testemunha, para as
variaveis: comprimento da lesdo da 1° medicdo (CL1), comprimento da lesdo da 2°
medicao (CL2), comprimento da lesdo da 3° medicéo (CL3) e largura da lesao da 3°
medicao (LL3), ja ao nivel de (p<0,05) para area normatizada da abaixo da curva de
expansao da area da lesdo (AACEAL).

A varidvel area abaixo da curva do progresso da doenca (AACPD), foi
observada diferenca significativa somente entre genétipo x testemunha ao nivel de
(p<0,01 e a 0,05) entre periodo de laténcia (PL) e largura da Lesao da 2° medicao
(LL2), estes resultados indicam que o0s genétipos avaliados apresentaram
comportamentos diferentes em relacédo a R.sorghi .

Prates et al. (2001), estudando a taxa de expansao de lesGes de Bipolaris
sorokiniana em oito cultivares de trigo (Triticum aestivum), observaram que o
tamanho médio das lesdes diferiu de forma significativa entre as cultivares testadas.

J& as variaveis, periodo de incubacao (PI) e largura da lesdo da 1° medicéo
(LL1), ndo houve diferencas significativas para os tratamentos, genotipos e entre
genotipos x testemunha, possivelmente devido a rapida disseminacdo do patégeno
em um curto periodo para o desenvolvimento das lesdes.

Resultados semelhantes foram encontrados Bellon et al. (2012), avaliando a
resisténcia em cultivares de maracujazeiro azedo ao fungo antracnose em casa de
vegetacao, encontrou diferenca significativa entre as cultivares de maracujazeiro e
a localizac&o dos ferimentos da inoculagdo para o comprimento da leséo aos 14, 21

e 28 dias, bem como para a variavel area abaixo da curva de progresso da leséo
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Tabela 2 - Resumo da andlise de variancia das varidveis analisadas, quanto ao comportamento de reacdo entre 17 gendtipos de

sorgo, ao isolado Ramulispora sorghi (ISO1 Embrapa), cultivados em Caceres - Mato Grosso, 2016

Quadrados Médios"”

Fonte de Variacao GL AACPD PI PL CL1 CL2 CL3 LL1 LL2 LL3 AACEAL
Tratamento 16 10475,79™ 1,91™ 2,58™  15,65* 20,27** 25,81** 0,19™ 0,30™  0,54* 625,74*
Genotipo 15 3676,88™ 1,95™ 2,02"™ 13,71 17,06** 18,21** 0,19™ 0,26™  0,44* 585,91*
Genotipo x Testemunha 1 112459,33** 1,25™ 11,06  44,80** 68,41** 139,77** 0,20™ 0,88*  1,93**  1223,16*
Residuo 34 9169,24 8,21 2,27 5,05 5,21 5,18 0,16 0,16 0,16 273,73
Média dos Gendtipos 214,73 8,33 6,64 4,65 5,61 7,04 0,42 0,56 0,87 23,75
Média Testemunha 15,16 9,00 4,66 0,67 0,69 1,26 0,69 8,66 0,05 2,94
C.V (%) 47,17 34,23 23,09 50,87 42,88 34,30 90,43 76,40 8,62 73,41

YAACPD - area abaixo da curva do progresso da doenca, Pl — periodo de incubacéo, PL — periodo de laténcia, CL1 — comprimento
da lesdo da primeira medicdo, CL2 — comprimento da lesdo da segunda medicdo, CL3 — comprimento da lesdo da terceira
medicao, LL1 — largura da lesdo da primeira medicdo, LL2 — largura da lesdo da segunda medicéo, LL3 — largura da lesdo da
terceira medicdo e AACEAL — area normatizada abaixo da curva da area de expanséo da area da lesao.

** * significativos respectivamente, nos niveis de 1% e 5% de probabilidade, pelo teste F.

"S ndo significativo, pelo teste F.



(AACPL). Viana et al. (2014), avaliando a resisténcia a bactérias Xanthomonas
axonopodis pv. Passiflorae em 18 gendétipos de maracujazeiro-azedo, por meio de
avaliacdo quanto a severidade utilizando escalas de notas classificadas como
resistentes, medianamente resistentes, medianamente suscetiveis, altamente
suscetiveis, observaram que os genotipos apresentaram diferenca significativa com
relac@o a agressividade do patégeno.

Na Tabela 3, estdo apresentadas as médias das cinco variaveis entre os
diferentes gendtipos agrupados, pelo teste Tukey a 5% de probabilidade, onde foi
observada que todas as varidveis analisadas que apresentaram diferenca
significativa, diferiram estatisticamente da testemunha, por expressarem sempre as
maiores médias quanto a tolerancia do patogeno.

As variaveis apresentaram amplitude de: comprimento da lesdo da 1°
medicao (CL1) de 0,67 a 9,25 cm; comprimento da lesdo da 2° medicdo (CL2) de
0,69 a 10,97 cm; comprimento da lesdo da 3° medicao (CL3) de 0,01 a 12,63 cm;
largura da lesdo da 3° medicéo (LL3) de 0,05 a 1,38 cm e area normatizada abaixo
da curva de expanséao da area da lesdo (AACEAL) de 2,94 a 53,95 cm.

A variavel CL1 alocaram os 17 genétipos em trés grupos de médias,
revelando assim variabilidade entre os mesmos, onde os gendtipos 201429B023,
201429B029, 201429B033 expressaram maior incidéncia do patdgeno, e os demais
genotipos apresentaram comportamento intermediario, expressando assim baixa
incidéncia quanto a colonizacéo do patégeno.

Em relagdo variavel CL2 avaliada aos 14 dias, houve a formacdo de seis
grupos de médias. Dentre os gendtipos avaliados o 201429B023 se destacou com
média elevada de sintomas com 10,97 cm expressando assim maior suscetibilidade
ao patdgeno, enquanto 0s gendtipos sugargraze e BRS506 apresentaram reduzida
sintomatologia do patégeno durante as avaliacbes, com média de 3,4 cm,
demonstrando assim um comportamento almejado com baixa incidéncia quanto a
agressividade do patégeno.

Quanto a variavel CL3 avaliada aos 18 dias, os 17 gendtipos ficaram
alocados em cinco grupos de meédias, sendo que 0s genotipos 201429B023 e
201429B029 apresentaram maior incidéncia do patdgeno com meédia superior a 12
cm, onde esse comportamento foi observado em ambas as avaliacbes de

comprimentos, e 0s genoétipos sugargraze, BRS506, CV509, 201429B022 com
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Tabela 3 - Comparacgéo de médias entre os 17 genotipos de sorgo pelo teste de Tukey, estimado a partir de cinco variaveis quanto

a reacao ao fungo Ramulispora sorghi (ISO1 Embrapa), cultivados em Caceres - Mato Grosso, 2016

Variaveis™

Genotipos CL1 CL2 CL3 LL3 AACEAL
Sugargraze 2,78 ab 3,49 cd 4,56 bc 0,83 ab 8,94 ab
CVv198 3,90 ab 4,56 abcd 5,88 abc 1,33a 32,12 ab
BRS506 2,44 ab 3,41 cd 4,69 bc 0,83 ab 10,79 ab
BRS508 3,87 ab 4,53 abcd 6,86 abc 1,43 a 35,35 ab
BRS505 4,04 ab 5,05 abcd 6,00 abc 0,76 ab 14,04 ab
BRS511 4,31 ab 4,97 abcd 6,19 abc 1,00 ab 30,97ab
BRS509 2,94 ab 3,62 bcd 5,16 bc 0,72 ab 9,82 ab
@« CV568 4,49 ab 5,24 abcd 7,18 ab 1,38 a 35,04 ab
201429B015 4,37 ab 5,34 abcd 6,63 abc 0,27 ab 11,13 ab
201429B021 2,98 ab 4,24 abcd 5,74 abc 0,29 ab 8,13 ab
201429B022 3,19 ab 4,01 bed 5,51 bc 0,76 ab 12,19 ab
201429B023 8,77 a 10,97 a 12,63 a 0,75 ab 39,90 ab
201429B029 9,25 a 10,52 ab 12,52 a 0,50 ab 34,11 ab
201429B030 4,47 ab 5,60 abcd 6,68 abc 1,24 ab 33,14 ab
201429B024 4,44 ab 5,22 abcd 6,81 abc 0,64 ab 16,45 ab

201429B033 8,17 a 8,98 abc 9,69 ab 1,37 a 53,95 a

Testemunha-BRS505 0,67 b 0,69d 0,01c 0,05b 294 b

* Médias seguidas pela mesma letra ndo apresentam diferenca significativa, pelo Teste Tukey a 5%.
YcLa - comprimento da lesao da primeira medi¢cdo, CL2 — comprimento da lesdo da segunda medicdo, CL3 — comprimento da leséo da terceira medicéo, LL3
— largura da lesdo da terceira medicéo e AACEAL — area normatizada abaixo da curva de expansao da area da leséo.



indicativo de tolerancia a mancha-de-ramulispora, por apresentaram baixa
incidéncia quanto ao ataque do patdégeno, com meédias inferiores a 55 cm,
indicando que quanto menor o comprimento das lesbes menor serd a area
colonizada pelo patégeno e, consequentemente, menor sera a severidade da
doenca.

Resultados semelhantes foram obtidos por Brady et al. 2011, que
observaram variacdo no comprimento das lesbes de R. sorghi entre 5 a 14 cm de
comprimento.

J& a variavel LL3 avaliada aos 18 dias, os genotipos foram distribuidos em
trés grupos de médias, onde os gendtipos CV568, BRS508, CV198 e 201429B033
apresentaram as maiores médias, com valores superiores a 1,3 cm, apresentando
assim maior suscetibilidade quanto a colonizacédo do patégeno, devido a largura das
lesbes se revelarem superiores aos restantes dos gendtipos avaliados e da
testemunha.

Com relacao variavel area normatizada abaixo da curva de expansdo da
area da lesdo AACEAL, foi observada a formacao de trés grupos de médias, sendo
0 genotipo 201429B033 destacou com média elevada de 53,95 cm, destacando
como o mais divergente e suscetivel ao patdégeno, ja os demais genotipos
apresentaram uma média geral de 21,4 cm expressando assim um comportamento
intermediario de menor agressividade, quanto a expansao das lesées da mancha-
de-ramulispora.

Bellon et al. (2012), avaliando a resisténcia de cinco cultivares de
maracujazeiro azedo, a antracnose em casa de vegetacdo, observou que o
desenvolvimento da doenca a partir do ferimento 1 para a inoculacdo, que a
caracteristica area abaixo da curva de progresso da leséo, alocaram os cultivares
em dois grupos distintos, destacando um cultivar com maior suscetibilidade ao

patogeno.

4.1.2 Estimativa de Correlagdo Simples de Pearson

As estimativas dos coeficientes de correlagédo linear de Pearson realizada
para dez variaveis: AACPD, PI, PL, CL1, CL2, CL3, LL1, LL2, LL3 e AACEAL, entre
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0S genotipos de sorgo apresentaram variacdo de -0,004 a 0,979, onde observou-se
gue em todas as correlacdes significativas ocorreu de forma positiva, indicando que
0s sintomas de reacao se correlacionaram-se entre as variavel avaliadas (Tabela 4).

Resultado semelhante ao encontrado neste trabalho foi obtido por Guedes
et al. (2013), observou apenas um ciclo de geracdo do patdgeno, no qual s6 obteve
correlacdes positivas.

Para determinar a magnitude das correlacdes, foi a adotada a classificacao
proposta por Franzblau (1958). Do total de 45 correlacbes Pearson apenas 20
(44,44%) foram significativas pelo teste t, independe da significancia estatistica (1%
ou 5%), sendo que 11,11% foram consideradas como muito fortes; 17,78% como
fortes e 15,55% como moderadas.

Correlacbes moderadas foram observadas entre AACPD com CL1 (0,504),
CL2 (0,527), CL3 (0,593), LL3 (0,556) e AACEAL (0,554), exceto para variavel LL2
(0,603), que obteve correlagcdo considerada forte, indicando que a colonizacdo do
patdogeno reduz a area fotossintética das plantas, indicando que quanto maior a
severidade da doenca, maior serdo os danos causados pelo patdégeno.

A variavel PL apresentou correlacdes classificadas como forte entre CL1
(0,603), CL2 (0,628) e CL3 (0,646), indicando que o aumento do PL, implicara no
crescimento gradativo do comprimento das lesdes. Como proposto Amorim (1995),
as diferencas quanto a variagdo do tempo entre PL, podem estar associado a
variedade da espécie hospedeira, a variabilidade do patdgeno e ao ambiente.

Os resultados encontrados diferem de Chaves et al. (2004), estudando a
correlacdo de componentes de resisténcia e intensidade da doengca no campo em
genadtipos de aveia branca, sendo observado correlacdo negativa, entre periodo de
laténcia e comprimento de pustulas (-0,52).

Para a variavel CL1 apresentou correlacdo considerada muito forte entre
CL2 (0,991) e CL3 (0,965), e forte para a variavel AACEAL (0,726), demonstrando o
quanto essas variaveis estdo interligadas. A variavel CL2 foi observada correlacao
muito forte apenas para CL3 (0,979) e forte para AACEAL (0,691). J4 o CL3 foi
observado correlagdo moderada apenas entre AACEAL (0,679), fato este ja era
esperado, pois houve acréscimo gradativo dessas variaveis durante os intervalos

das medicdes, isto reflete na suscetibilidade da planta & colonizagdo do patégeno,
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Tabela 4 - Estimativa de coeficientes de correlacdo simples de Pearson estimado a partir de dez variaveis, quanto a reagdo ao

fungo Ramulispora sorghi (ISO1 Embrapa), cultivados em Caceres- Mato Grosso, 2016

Variaveis™ Pl PL CL1 CL2 CL3 LL1 LL2 LL3 AACEAL
AACPD -0,195 0,356 0,504* 0,527* 0,593* -0,011 0,603** 0,556* 0,554*
Pl 1,000 0,579 -0,150 -0,123 -0,164 -0,216 0,043 0,172 0,021
PL 1,000 0,603* 0,628*  0,646** -0,255 0,162 0,605 0,288
CL1 1,000 0,991**  0,965** 0,105 0,439 0,198 0,726**
o CL2 1,000 0,979** 0,455 0,405 0,168 0,691**
- CL3 1,000 -0,004 0,445 0,228 0,679**
LL1 1,000 0,515* 0,331 0,514*
LL2 1,000 0,875** 0,889**
LL3 1,000 0,732**

YAACPD - area abaixo da curva do progresso da doenca, Pl — periodo de incubacéo, PL — periodo de laténcia, CL1 - comprimento
da leséo da primeira medicdo, CL2 — comprimento da lesdo da segunda medicdo, CL3 — comprimento da lesdo da terceira
medicdo, LL1 — largura da lesdo da primeira medicdo, LL2 — largura da lesdo da segunda medicdo, LL3 — largura da lesdo da

terceira medigéo e AACEAL — area normatizada abaixo da curva de expansao da area da leséo.

** * significativos respectivamente, nos niveis de 1% e 5% de probabilidade, pelo teste F.



que ir4 influenciar no ritmo de crescimento do patégeno e consequentemente na
producédo de esporos.

Em estudo realizado por Couto et al. (2002), avaliando componentes
epidemioldgicos e diferenciacdo de isolados de Colletotrichum musae em banana,
onde observou correlagbes positivas entre a atividade enzimatica amilolitica e
tamanho das lesGes (0,80), visto que o C. musae produz uma faixa ampla de
enzimas capazes de destruir os componentes estruturais dos tecidos das plantas.

Quanto a variavel LL1, foi observada correlacdo moderada entre LL2 (0,515)
e AACEAL (0,514). Para a variavel LL2 obteve somente correlagfes forte entre LL3
(0,875) e AACEAL (0,889); ja a LL3, apresentou correlacdo forte apenas entre a
variavel AACEAL (0,732), demonstrando que o aumento desta variavel implicara em
acréscimo gradativo das outras.

Estudo realizado por Santos (2015), avaliando clones que apresentam
caracteristicas agronémicas desejaveis de resisténcia a vassoura de bruxa, e
buscando validar a metodologia, de discos de folhas para avaliacdo precoce de
resisténcia ao patdgeno, observou correlacdo positivas e altamente significativas,
entre as variaveis: comprimento e area de lesdo (0,973**) e largura e area de leséo
(0,563**).

As correlagbes entre largura e comprimento sdo um resultado esperado,
uma vez que o fungo se expande do ponto de infeccdo em varias direcbes
(longitudinal e transversal). Essas avaliacfes sdo de suma importancia para avaliar o
indicativo de resisténcia e o progresso da doenca em genotipos de sorgo quanto a
reacdo do patdégeno a mancha-de-ramulispora.

4.1.3 Analise de agrupamento pelo método de Tocher , UPGMA e Projecdo.

A utilizagdo do método de Otimizacdo de Tocher, fundamentado na
dissimilaridade, expressa pelas distancias de Mahalanobis, possibilitou a distribuicao
dos 17 gendtipos e dois grupos distintos (Tabela 5). O grupo | foi a constituicdo mais
numerosa alocando todos os gendtipos que receberam a inoculagdo, reunindo
93,75% do total analisado, demonstrando que todos o0s gendétipos pertencentes a

este grupo apresentaram suscetibilidade ao patdgeno, apresentando maior
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dissimilaridade neste grupo, entre os genétipos CV568 e 201429B015 (32,09), ja a
menos dissimilar neste grupo foi entre BRS506 e CV198 (1,46). Ja o grupo Il ficou
alocado somente a testemunha, diferindo assim dos gendtipos que apresentaram
agressividade do patdégeno, por nao ter recebido a aplicacdo do inéculo.

Souza et al. (2013), avaliando a divergéncia genética entre 10 cultivares de
cana-de-acucar quanto a resisténcia a Diatraea saccharalis, a partir do método de
Otimizacéo de Tocher, observou a alocacdo dos cultivares em cinco grupos distintos.
O grupo | alocou os cultivares classificados como suscetiveis, onde ogrupo Il
englobou os classificados como moderadamente resistente, eo grupo IV como
altamente suscetivel a D. saccharalis. J4 a testemunha ficou alocada no grupo lll,
por ter apresentado valores proximos aos observados nas cultivares do grupo 1V,
onde a testemunha apresentou comportamento distinto em relagdo aos demais

cultivares.

Tabela 5 - Representacdo do agrupamento gerado pelo método de Otimizacdo de
Tocher com base na dissimilaridade patogénica entre os oito gendtipos
de sorgo sacarino e biomassa (ISO1 Embrapa), cultivados em Céaceres —
Mato Grosso, 2016

Grupo Gendtipos % Gendtipos
I 201429B023, 201429B024, CV198, 93,75
Sugargraze, BRS508, CV568, BRS506,
BRS505, 201429B030, BRS511, 201429B021,
201429B033, 201429B015, 201429B029,

201429B023.
1 Testemunha-BRS505 6,25
Total 16 100,00

Os resultados apresentados pelo agrupamento de Tocher quando
comparado com o metodo hierarquico da ligagdo média entre grupos UPGMA
(Figura 4), foram concordantes quanto ao numero de grupos e na distribuicdo dos
gendtipos onde os individuos mais dissimilares da distancia generalizada de

Mahalanobis estdo agrupados em grupos distintos.
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Figura 4 - Dendrograma representativo
do agrupamento de 17
gendtipos de sorgo, obtido
pelo Método UPGMA, com
base na dissimilaridade
patogénica estimada a partir
de dez variaveis, quanto a

reagdo ao ISO1 Embrapa.

O dendrograma resultante da andlise de agrupamento pelo método
hierarquico UPGMA, submetido a um corte a 63%, possibilitou a divisdo dos
genaotipos em dois grupos distintos, sendo o grupo | foi composto pelos 16 gendtipos
gue receberam a inoculagéo, demonstrando assim que todos pertencente a este
grupo, apresentaram menor incidéncia da doenca a mancha-de-ramulispora, onde
dentro deste grupo o genotipo 201429B033 destacou-se como o0 mais divergente e

suscetivel ao patégeno, por apresentar media elevada de sintomas para a variavel
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AACEAL, e os demais gendtipos apresentaram comportamento intermediario, ja o
grupo Il ficou alocado somente a testemunha que nao recebeu o indculo.

O coeficiente de correlacdo cofenética (CCC), aplicado ao método de
agrupamento pelo teste t, observou-se valores significativos para o método de
agrupamento médio entre grupos (UPGMA), com (r= 0,96) e significativo (P<0,01)
evidenciando a existéncia de um ajuste satisfatério, entre a matriz de dissimilaridade
e o0 dendrograma obtido.

Resultado semelhante foi observado por Ambroésio (2013), avaliando a
resisténcia de diferentes gendtipos de Phaseolus vulgaris L., em testes sem e com
chance de escolha em 34 gendétipos de feijoeiro, obteve a partir do método de
agrupamento UPGMA a 1% de probabilidade um (CCC) de r= 0,99 demonstrando
assim um bom ajuste.

Pelo método de projecdo de distancia no plano, pode se observar a
formacao de dois grupos bem distintos (Figura 5). Em relacdo a formacéo de grupos,
observa-se concordancia com os métodos de agrupamentos obtidos anteriormente,
sendo semelhante ao obtido pelo método hierarquico UPGMA (Figura 4), e da
distribuicdo dos grupos pelo Tocher (Tabela 5), ndo apenas ao numero de grupos
estabelecidos, mas, também, quanto aos genétipos alocados nos grupos, portanto,
sendo assim, confiaveis na identificacdo de gendétipos, quanto reagcédo ao patégeno.

A concordancia entre as metodologias também foi verificada por De Souza
(2012) ao avaliar a caracterizacao fisica e quimica em genotipos de Passifora edullis
e P. cincinnata, observaram a concordancia nos métodos avaliados.

O coeficiente de correlacdo cofenética do grafico (r= 0,97) mostrou-se um
Otimo ajuste entre a representacdo grafica das distancias e a sua matriz original o
que evidencia elevada confiabilidade na realizagdo de inferéncias por meio da

avaliacdo visual da Figura 5.
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Figura 5 - Projecdo de distancia no plano dos 17 gendétipos de sorgo

avaliados, a partir de dez variaveis em Céceres - Mato Grosso,
2016.

(1) Sugargraze, (2) CV198, (3) BRS506, (4) BRS508, (5) BRS505,
(6) BRS511, (7) BRS509, (8) CV568, (9) 201429B015, (10)
201429B021, (11) 201429B022, (12) 201429B023, (13)
201429B029, (14) 201429B030, (15) 201429B024, (16)
201429B033, (17) Testemunha- BRS505.

Estes resultados se assemelham aos encontrados por Bertan et al. (2006),
comparando métodos de agrupamento na representacdo da distancia morfologica
em 19 gendétipos de trigo (Triticum aestivum L.), observou a concordancia nos
métodos de agrupamento UPGMA e na representacdo grafica, com valores de

correlacdo cofenética do grafico de 0,95.
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4.2 Ramulispora sorghi = ISO2 Unemat

4.2.1 Andlise de variancia univariada

Na Tabela 6, encontram-se os resultados provenientes da analise de
variancia do delineamento inteiramente casualizado para as dez variaveis
analisadas. Foram observadas diferencas significativas ao nivel de (p<0,01) pelo
teste F entre os tratamentos, genétipos e gendtipos x testemunha, para as
variaveis: largura da leséo da 3° medicéo (LL3) e area normatizada abaixo da curva
de expansdo da area da lesdao (AACEAL). E entre tratamento e genoétipo X
testemunha ao nivel de (p<0,01) para comprimento da lesdo da 3° medicao (CL3), e
ao nivel de (p<0,05) para largura da lesdo da 2° medicéo (LL2), isso indica que o0s
gendtipos avaliados apresentaram comportamentos diferentes em relacdo &
mancha-de-ramulispora.

Resultados semelhantes foram observados por Preisigke (2014), avaliando
a resisténcia genética em 14 espécies de Passiflora aos fungos Fusarium solani e
Fusarium oxysporum f. sp, no municipio de Caceres- MT, observou que AACEAL e
Largura das Lesdes apresentaram efeito significativo entre as médias das espécies.

Para as variaveis: periodo de laténcia (PL) e comprimento da lesdo da 2°
medicao (CL2) foram observadas diferencas significativas tanto ao nivel de (p<0,01)
e a (p<0,05), para tratamento e entre gendtipo x testemunha.

Resultados encontrados diferem com os observados por Guedes et al.
(2013), avaliando 23 genotipos de sorgo, entre hibridos graniferos e forrageiros e
suas linhagens parentais, o qual observou que a variavel PL, ndo apresentou
diferenca significativa entre os genotipos ao fungo Ramulispora sorghi.

O periodo de incubacao (PI) e largura da lesdo da 1° medicdo (LL1) néo
apresentaram efeito significativo para tratamentos, gendtipos e entre genotipos X
testemunha, possivelmente, devido a rapida disseminagédo do patdogeno e um curto
periodo para o desenvolvimento das lesdes

Ja as variaveis area abaixo da curva de progresso da doenca (AACPD) e
comprimento da lesdo da 1° medicdo (CL1) apresentaram diferenca significativa ao
nivel de (p<0,01) apenas entre gendtipo x testemunha.

Silva (2009), avaliando componentes da resisténcia a Pyrenophora
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Tabela 6 - Resumo da andlise de variancia das varidveis analisadas, quanto ao comportamento de reacdo entre 17 gendtipos de

sorgo, ao isolado Ramulispora sorghi (ISO2 Unemat), cultivados em Caceres - Mato Grosso, 2016

Quadrados Médios”

Fonte de Variagéo GL  AACPD PI PL CL1 cL2 CL3 LL1 LL 2 LL3 AACEAL
Tratamento 16  8129,37™ 7,12™  512* 7,09™ 9,72  13,20* 0,09™ 0,42* 0,86**  591,31*
Genotipo 15  1869,33™ 3,95  1,10™ 3,38  4,23™ 3,63™ 0,10™ 0,36™  0,74*  47582%
Gendtipo x Testemunha 1 102030,02**  5507™  6539*  62,84*  9207** 156,63**  0,007™ 1,28+ 2,68  2323,50%
Residuo 34 959583 7,54 2,00 4,23 4,03 4,05 0,10 0,20 0,18 164,60
Média dos Genotipos 218,09 8,75 6,47 5,05 6,05 7,54 0,39 0,75 1,13 30,21
Média Testemunha 28,00 4,33 1,66 0,34 0,34 0,15 0,34 7,66 0,16 1,52
C.V (%) 47,34 32,36 22,82 43,04 35,10 28,11 81,83 63,73 39,97 44,97

YAACPD - éarea abaixo da curva do progresso da doenca, Pl — periodo de incubacdo, PL — periodo de laténcia, CL1 - comprimento
lesdo da primeira medicdo, CL2 — comprimento lesdo da segunda medicdo, CL3 — comprimento lesdo da terceira medicao, LL1 —
largura lesdo da primeira medigéo, LL2 - largura lesdo da segunda medicdo, LL3 - largura lesédo da terceira medicdo e AACEAL —
area normatizada abaixo da curva de expansao da area leséo.

** * significativos respectivamente, nos niveis de 1% e 5% de probabilidade.

"S n&o significativo, pelo teste F.



chaetomiodes em 26 gendtipos de aveia branca observou-se que a andlise de
variancia apontou diferenca significativa entre os gendtipos tanto para severidade
(AACPD) como para area abaixo da curva de progresso da doenca (AACPD*c).

Os resultados encontrados diferem com os observados por Ramos et al.
(2012), avaliando severidade em 23 gendtipos de sorgo a partir da inoculagdo de
dois isolados, observou diferenca entre os mesmos, onde obteve hibridos de sorgo
granifero resistentes a mancha-de-ramulispora e duas linhagens com potencial para
serem utilizadas como fonte de resisténcia a doenca.

Na Tabela 7, estdo apresentadas as médias das sete varidveis que
apresentaram diferenca significativa entre os diferentes genétipos agrupados, pelo
teste Tukey a 5% de probabilidade, onde foi observada que todas as variaveis
analisadas, que apresentaram diferenca significativa, diferiram estatisticamente da
testemunha, por expressarem sempre as maiores médias quanto a ocorréncia do
patdégeno.

As variaveis apresentaram amplitude de: periodo de laténcia (PL) de 1,66 a
7,66 dias; comprimento lesdo da 12 medicédo (CL1) de 0,34 a 7,35 cm; comprimento
lesdo da 2° medicdo (CL2) de 0,35 a 8,63 cm; comprimento lesdo da 3° medicao
(CL3) de 0,15 a 10,19 cm; largura leséo da 2° medicao (LL2) de 0,07 a 1,49 cm;
largura lesédo da 3° medicao (LL3) de 0,16 a 2,05 cm e area normatizada abaixo da
curva de expansao da area da lesdo (AACEAL) de 1,52 a 55,49 cm.

A variavel PL para os 17 gendtipos foi alocados em trés grupos de médias,
revelando assim variabilidade entre 0os mesmos, sendo que 14 gendtipos
apresentaram menor indice de esporulagdo do patdégeno, diferindo assim
significativamente da testemunha. Maiores periodos de laténcia podem indicar uma
maior resisténcia da planta a colonizagdo do patdogeno. Conforme Lobo et al.
(2005), o gendtipo que apresenta maior periodo latente tem, assim, maior
probabilidade de reduzir a taxa de progresso da doenca, evitando a epidemia ou
reduzindo o potencial de in6culo, quando as condi¢Bes favoraveis a ocorréncia da
doenca persistirem por periodos prolongados.

Para CL1 os gendtipos forma agrupados em trés grupos de médias, sendo
que, dentre os gendtipos avaliados o 201429B030 apresentou maior comprimento
de lesdo 7,33 cm, expressando assim, maior incidéncia do patégeno. J& os demais
genodtipos apresentaram uma meédia geral de 4,61 cm, demonstrando baixa

incidéncia quanto ao ataque do patdgeno.
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Tabela 7 - Comparacao de médias entre os 17 genotipos de sorgo pelo teste de Tukey, estimado a partir de sete variaveis quanto

a reacao ao fungo Ramulispora sorghi (ISO2 Unemat), cultivados em Caceres - Mato Grosso, 2016

Variaveis”

Genotipos PL CL1 CL2 CL3 LL2 LL3 AACEAL
Sugargraze 6,00 a 3,83 ab 4,80 ab 6,22 ab 0,59 ab 1,32 abcd 22,49 abc
Cv198 6,33 a 5,00 ab 5,85 ab 7,30 a 149a 2,05a 55,49 a

BRS 506 6,66 a 3,55 ab 4,22 ab 5,97ab 1,04 ab 1,57abc 33,95 abc
BRS508 6,33 a 5,22 ab 6,22 ab 7,84 a 0,93 ab 1,45 abcd 39,43 abc
BRS505 7,33 a 4,50 ab 5,61 ab 6,72 a 0,41 ab 0,73 bcd 16,98 abc
BRS511 7,00 a 4,56 ab 6,24 ab 7,67 a 1,27 ab 1,85 ab 49,96 ab
BRS509 5,66 ab 3,83 ab 4,57 ab 6,26 ab 0,90 ab 1,34 abcd 27,91 abc
CVv568 7,66 a 5,40 ab 6,32 ab 8,07 a 0,70 ab 1,16 abcd 32,23 abc
201429B015 7,33 a 4,66 ab 5,43 ab 7,47 a 0,21 ab 0,25d 11, 08 bc
201429B021 5,66 ab 4,51 ab 5,52 ab 7,33 a 0,92 ab 0,97 abcd 26,93 abc
201429B022 6,00 a 4,50 ab 5,12 ab 6,78 a 0,29 ab 0,34d 11,61 bc
201429B023 6,66 a 6,40 ab 7,55 a 8,81 a 0,65 ab 0,77 abcd 33,53 abc
201429B029 6,00 a 6,33 ab 6,88 a 8,39 a 0,51 ab 0,62 bcd 19,41 abc
201429B030 6,66 a 7,35 a 8,63 a 10,19 a 0,44 ab 0,73 bcd 25,99 abc
201429B024 6,33 a 4,96 ab 6,23 ab 7,82 a 0,91 ab 1,46 abcd 40,55 abc
201429B033 6,00 a 6,27 ab 7,65 a 8,64 a 0,70 ab 1,29 abcd 35,84 abc
Testemunha-BRS505 1,66 b 0,34 Db 0,35¢c 0,15b 0,07b 0,16 d 1,52 ¢

* Médias seguidas pela mesma letra ndo apresentam diferenca significativa, pelo Teste Tukey a 5%.

YPL- Periodo de laténcia, CL1 — comprimento da lesdo da primeira medi¢do, CL2 — comprimento da lesdo da segunda medi¢cdo, CL3 — comprimento da leséo
da terceira medicao, LL2- largura da lesdo da segunda medi¢édo LL3 — largura da leséo da terceira medicao e AACEAL — area normatizada abaixo da curva
de expansao da area da leséo.



Em relacdo a varidvel CL2, os genotipos foram alocados em trés grupos de
médias, sendo que 201429B023, 201429B029, 201429B030 e 201429B033
apresentaram meédia superior a 8,63 cm. Os demais genadtipos apresentaram menor
incidéncia do patdégeno, pois quanto menor o comprimento das lesées menor sera a
area colonizada e, consequentemente, menor sera a severidade da doenca.

Para CL3, os gendtipos foram distribuidos em trés grupos, sendo 13 com
meédia superior a 10 cm, sendo que esse comportamento ja era esperado em virtude
do comprimento das lesdes terem apresentado acréscimo gradativo durante os
intervalos das avaliagdes. Enquanto os demais genétipos apresentaram uma média
geral de 4,65 cm com menor agressividade do patdégeno.

Bueno et al. (2010), avaliando o comportamento da espécie maracujazeiro
amarelo, diante de uma populacdo de Fusarium solani, observou que o
comprimento das lesdes variaram de 0,01 a 2,9 cm, formando trés grupos distintos
de média, indicando que esta varidvel de comprimento é critério Util na pré-selecao
de gendtipos quanto a resisténcia ao patégeno.

A LL2 permitiu alocar os gendétipos em trés grupos, sendo que dos 17
gendtipos avaliados, 16 apresentaram menor incidéncia do patégeno, onde esse
comportamento é almejado em funcdo de que, quanto menor a largura das lesbes
menor serd a area colonizada pelo patégeno e, consequentemente menor sera a
sua severidade. Entretanto, o gendtipo CV198 apresentou maior agressividade,
expressando assim maior suscetibiidade a mancha-de-ramulispora. Esses
resultados diferem com os encontrados por Rossi et al. (2015), avaliando a
patogenicidade de isolados de Exserohilum turcicum da Argentina e do Brasil em
gendtipos de milho, observou que entre os isolados ndo houve diferenca
significativa, apresentando assim o0 mesmo comportamento.

A variavel LL3 separou os genotipos em sete grupos distintos, sendo que 0s
genotipos 201429B015 e 201429B022 apresentaram menor incidéncia do patégeno
semelhante a média da testemunha, com média superior a 0,34 cm indicando que
esses genotipos manifestaram menor colonizagdo do patdégeno. Ja o genotipo
CV198 foi 0 que obteve as maiores médias em ambas as avaliagdes de largura das
lesGes, expressando assim maior colonizacdo do patégeno quanto a expansao das
lesdes.

Quanto a variavel AACEAL, os gendétipos foram alocados em cinco grupos
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distintos, onde os genétipos 201429B015 e 201429B022 apresentaram menor
incidéncia da doenca, com média geral de 11,35 cm. E o gendtipo CV198
apresentou maior colonizagdo do patégeno, onde esse comportamento foi
observado nas avaliacGes anteriormente de LL2 e LL3 indicando que esse genatipo
apresentou ocorréncia elevada de incidéncia da doenga, se destacando como o

mais divergente e suscetivel ao patégeno.

4.2.2 Estimativa de Correlacdo simples de Pearson

As estimativas dos coeficientes de correlacdo linear de Pearson realizada
para as dez variaveis AACPD, PI, PL, CL1, CL2, CL3, LL1, LL2, LL3 e AACEAL,
entre os 17 gendtipos de sorgo apresentaram variagdo de -0,091 a 0,986, onde
observou-se que em todas as correlacdes significativas foram positivas, indicando
gue os sintomas de reacdo se correlacionam-se entre as variaveis avaliadas (Tabela
8).

Esses resultados diferem com os encontrados por Cruz et al. (2011),
avaliando caracteres relacionados com a resisténcia ao acamamento em 14
gendtipos de trigo, onde foi observado tanto correlacdo significativa positiva e
negativa.

Para determinar a magnitude das correlacdes, foi a adotada a classificacao
proposta por Franzblau (1958). Do total de 45 correlagcbes Pearson apenas 22
(48,89%), foram significativas pelo teste t, independe da significancia estatistica
(1% ou 5%), sendo que 20% consideradas como muito fortes; 13,33% como fortes e
15,56% classificadas como moderada.

Correlagbes fortes foram observadas entre AACPD com PI (0,684), CL1
(0,760) e CL2 (0,762) e muito forte para PL (0,852) e CL3 (0,823), exceto para a
variavel AACEAL (0,506), que obteve uma correlacdo considerada moderada,
indicando que quanto maior a severidade da doenca, maior serdo aos danos

causados pelo patégeno.
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Tabelas 8 - Estimativas de coeficientes de correlacdo linear de Pearson estimado a partir de dez variaveis de reacdo ao fungo

Ramulispora sorghi (ISO2 Unemat), cultivados em Céaceres, 2016

Variaveis™ Pl PL CL1 CL2 CL3 LL1 LL2 LL3 AACEAL
AACPD 0,684** 0,852** 0,760** 0,762** 0,823** 0,103 0,404 0,424 0,506*
Pl 1,000 0,669** 0,435 0,475 0,527* -0,091 0,397 0,530* 0,455
PL 1,000 0,690** 0,724** 0,805** 0,154 0,319 0,335 0,437
CL1 1,000 0,986** 0,968** 0,101 0,176 0,146 0,401
~ CL2 1,000 0,979** 0,164 0,247 0,232 0,479*
- CL3 1,000 0,143 0,293 0,266 0,485*
LL1 1,000 0,533* 0,454 0,645**
LL2 1,000 0,941*  0,931**
LL3 1,000 0,914**

YAACPD - é&rea abaixo da curva do progresso da doenca, Pl — periodo de incubacdo, PL — periodo de laténcia, CL1 —
comprimento da lesdo da primeira medigdo, CL2 — comprimento da lesdo da segunda medi¢cdo, CL3 — comprimento da leséo da
terceira medicdo, LL1 — largura da lesdo da primeira medigao, LL2 — largura da lesdo da segunda medicéo, LL3 — largura da lesao
da terceira medicdo e AACEAL — area normatizada abaixo da curva de expanséo da area da lesao.
** * significativos respectivamente, nos niveis de 1% e 5% de probabilidade, pelo teste F.



A variavel (Pl) apresentou correlacéo forte entre PL (0,669) e moderada para
CL3 (0,527) e LL3 (0,530), isso pode ser explicado pelo fato de que, quanto maior o
periodo de incubacao maior sera o tempo para a esporulacdo, e as demais variaveis
que apresentaram correlacdo moderadas, indicam que, o aumento do periodo de
incubagéo, ndo necessariamente implicara em aumentos do CL3 e LL3.

Resultado semelhante foi observado por Ramos et al. (2014), avaliando
componentes genéticos da resisténcia a Ramulispora sorghi, em dois experimentos
conduzidos em casa de vegetacdo, a partir da inoculacdo de dois isolados em 23
gendtipos de sorgo, onde foram observadas correlagBes significativa positiva forte
entre Pl e PL foi de (0,970).

Para variavel PL, apresentaram correlagdes classificadas como forte entre
CL1 (0,690), CL2 (0,724) e somente entre a variavel CL3 (0,805), apresentou
correlacdo considerada muito forte, indicando que quanto maior o periodo de
laténcia maior foram os comprimentos gradativos do tamanho das lesdes. Como
proposto por Wesp et al. (2008), periodos de incubacéo e laténcia mais longos estéo
relacionados com uma menor severidade final da doenca no campo. Este fato ndo
foi observado no presente trabalho, como o experimento foi conduzido em casa de
vegetacao foi analisado apenas um ciclo de geracao do patdégeno.

A varidvel CL1 apresentou correlacdo considera muito forte entre CL2
(0,986) e CL3 (0,968), demonstrando o0 quanto essas variaveis estao interligadas.
Correlacéo forte foi observada entre CL2 e CL3 (0,979) e moderada CL2 e AACEAL
(0,479). Ja a variavel CL3, obteve correlacdo apenas para AACEAL (0,485), sendo
esta classificada como moderada, este comportamento observado era esperado,
pois houve crescimento gradativo da colonizacdo do patdégeno durante os intervalos
das medicoes.

Em estudo realizado por Lima et al. (2013), caracterizando populagcéo de 16
isolados Lasiodiplodia theobromae, quanto ao crescimento e esporulagdo em dois
experimentos em diversos hospedeiros nos estados do Cear4, Maranhdo e Piaui,
observou correlagBes positiva entre a taxa meédia de crescimento micelial dos
isolados e a média do comprimento da lesdo em cajazeira (0,620%), gravioleira
(0,632*) e umbuzeiro (0,831**), sendo que este crescimento foi gradativo durante as

avaliacoes.
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Quanto a variavel LL1, foi observada correlagdo moderada somente para LL2
(0,533) e, entre AACEAL (0,645), apresentou correlagao classificada como forte. A
variavel LL2 apresentou correlacdo muito forte entre LL3 (0,941) e AACEAL (0,931),
ja LL3 apresentou correlacdo muito forte apenas entre a variavel AACEAL (0,914),
demonstrando que o aumento desta varidvel implicara em acréscimo gradativo das
outras, que sdo de suma importancia para distinguir os genétipos quanto teu
comportamento a reacao do patdégeno.

Em estudo realizado por Pedrosa et al. (2004), avaliando componentes de
resisténcia em patossistema cebola (Colletotrichum gloeosporioides), conduzido na
Universidade Federal de Vigosa, observou que os maiores valores de correlacdes

estavam sempre associados as estimativas de severidade do patégeno.

4.2.3 Analise de agrupamento pelo método de Tocher, UPGMA e Projecao

A utlizagdo do método de Otimizacdo de Tocher, fundamentado na
dissimilaridade expressa pelas distancias de Mahalanobis, possibilitou a distribuicéo
dos 17 gendtipos em dois grupos distintos (Tabela 9). Sendo o grupo | composto por
todos os gendtipos que receberam a inoculacéo, alocando (93,75%) dos gendtipos,
demonstrando que todos deste grupo apresentaram suscetibilidade ao patégeno,
sendo a maior dissimilaridade neste grupo representado entre 0s genétipos
Sugargraze e BRS 511 (982,18), jA o menos dissimilar neste grupo foi BRS 506 e
CV 509 (2,06). Ja o grupo Il ficou alocado somente a testemunha, diferindo dos
genotipos que apresentaram maior agressividade do patégeno, por ndo recebido o
in6culo.

Em trabalho desenvolvido por Aguilera (2007), avaliando 96 acessos da
espécie Lycopersicon esculentum Mill, quanto a tolerancia ao geminivirus Tomato
yellow spot virus, observou que os acessos foram agrupados em dois grupos pelo
agrupamento de Tocher, sendo que o grupo | foi alocado por apenas um acesso e 0

grupo Il composto pelo restante dos acessos.
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Tabela 9 - Representacdo do agrupamento gerado pelo método de Otimizacdo de
Tocher com base na dissimilaridade patogénica entre os oito genoétipos de
sorgo sacarino e biomassa (ISO2 Unemat), cultivados em Céaceres — Mato
Grosso, 2016

Grupo Genatipos % Genotipos

I BRS505, BRS506, BRS508, 201429B015, CV198, 93,75
Sugargraze, 201429B022, BRS511, 201429B033,
BRS509, 201429B024, 2014298029, 201429B023,
201429B030, 201429B021.
Il Testemunha- BRS505 6,25

Total 16 100,00

Essa técnica de agrupamento possibilitou separar os gendtipos de sorgo,
baseados em variaveis quanto ao comportamento destes diante do isolado. Nota-se
gue os gendtipos foram separados da testemunha, devido todos ter apresentado um
comportamento de suscetibilidade ao patégeno.

Os resultados apresentados pelo agrupamento de Tocher quando
comparado com o meétodo hierarquico da ligacdo média entre grupos UPGMA
(Figura 6), foram concordantes, quanto ao numero de grupos e na distribuicdo dos
gendtipos, onde os individuos mais dissimilares da distancia generalizada de
Mahalanobis estdo agrupados em grupos distintos.

A concordancia entre as metodologias, onde também foi observado por
Souza et al. (2012), realizando a comparacdo de métodos de agrupamento para
caracterizar e quantificar a divergéncia genética de acessos de Passiflora edulis e P.
cincinnata com base em caracteristicas fisicas e quimicas de frutos, observaram
concordancia nos métodos de agrupamento de Tocher e UPGMA.

Assim, no presente estudo, verifica-se que o dendrograma resultante da
analise de agrupamento pelo método hierarquico UPGMA, submetido a um corte a
63%, possibilitou a divisdo dos genotipos em dois grupos distintos, sendo o grupo |
foi composto pelos 16 gendtipos que receberam a inoculagdo, demonstrando assim
que todos apresentaram sintomas da doenca, onde dentro deste grupo os genétipos
201429B015 e 201429B022 apresentaram indicativo de tolerancia a mancha-de-
ramulispora, por apresentarem menor incidéncia quanto a area total afetada pelo

patdgeno. E o gendtipo CV198, destacou como o mais divergente e suscetivel ao
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patégeno. Ja a formacdo do grupo Il ficou somente com a testemunha que néo
recebeu o inéculo.

( 201 42553231
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C\v 568
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Figura 6 - Dendrograma representativo do
agrupamento de 17 gendtipos
de sorgo, obtido pelo Método
UPGMA, com base na
dissimilaridade patogénica
estimada a partir de dez
variaveis quanto a reacao ao
ISO2 Unemat.

No trabalho realizado Moreira et al. (2015), avaliando a caracterizacao

morfologia de 10 gendtipos Capsicum vannum L. com resisténcia a mancha-
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bacteriana, a partir de dados quantitativos, observou que o método (UPGMA),
obteve a formacéo de dois grupos distintos, sendo o grupo | reunindo somente um
genatipo, e o grupo Il alocou os restantes dos genotipos, sendo que este método de
agrupamento permitiu uma melhor diferenciacdo dos gendtipos.

O coeficiente de correlacdo cofenética (CCC), aplicado aos métodos de
agrupamento UPGMA pelo teste t, foi de (r= 0,90) e significativo (P<0,01),
demonstrando confiabilidade na relacdo entre a matriz de dissimilaridade e o
dendograma obtido.

Resultado semelhante foi observados por Tschurtschenthaler et al. (2012),
avaliando a variabilidade genética da ferrugem-asiatica-da-soja no Brasil, por meio
de marcadores microssatélites, obteve a partir do método de agrupamento UPGMA
a 1% de probabilidade um (CCC) foi de (r= 0,84) demonstrando assim um bom
ajuste entre a matriz de dissimilaridade.

No grafico de projecdo dos gendtipos, com base na matriz de dissimilaridade
(Figura 7), observou-se a formacdo de dois grupos bem distintos. Em relacdo a
formacéo de grupos, foram concordantes com os métodos de agrupamentos obtidos
anteriormente, sendo semelhante ao observado pelo método hierdrquico UPGMA
(Figura 6), e da distribuicdo dos grupos pelo Tocher (Tabela 9), ndo apenas ao
namero de grupos estabelecidos, mas, também, quanto aos gendtipos constituintes
dos grupos, portanto, confidveis na identificacdo de genoétipos suscetivel ao
patdgeno.

Estes resultados se assemelham com o encontrado por Sudré (2003),
avaliando a resisténcia a mancha bacteriana em Capsicum spp, observou que as
técnicas multivariadas aplicadas UPGMA e projecao das distancias no plano foram
concordantes entre si e permitiram concluir quais 0s acessos analisados sdo mais

divergentes.
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Figura 7 - Projecdo de distancia no plano dos 17 genétipos de sorgo

ajuste entre a representacdo grafica das distancias e a sua matriz original o que

evidencia elevada confiabilidade na realizagdo de inferéncias por meio da avaliacdo

avaliados, a partir de dez variaveis, Caceres - Mato Grosso,
2016.

(1) Sugargraze, (2) CV198, (3) BRS506, (4) BRS508, (5)
BRS505, (6) BRS511, (7) BRS509, (8) CV568, (9) 201429B015,
(10) 201429B021, (11) 201429B022, (12) 201429B023, (13)
201429B029, (14) 201429B030, (15) 201429B024, (16)
201429B033, (17) Testemunha- BRS505.

O coeficiente de correlacéo cofenética do gréafico (r=0,97) mostrou um 6timo

visual da Figura 7.

(2016), avaliando diversidade entre 16 variedades crioulas de feijdo-caupi do acre,
observou a partir da projecdo, os valores de correlagdo cofenética do grafico foi de
(r=0,85).

A concordancia entre as metodologias, também foi verificada por Lima
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5. CONCLUSOES

Os gendtipos de sorgo sacarino e biomassa avaliados, apresentaram
comportamento diferente diante dos isolados estudados e ambos diferiram
estatisticamente da testemunha.

Os genotipos 201429B033 e CV198 se destacaram como o mais divergente
e suscetivel ao patdogeno. J& o0s genotipos 201429B015 e 201429B022
apresentaram indicativo de tolerancia & mancha-de-ramulispora por apresentarem

reduzida sintomatologia quanto a area total afetada pelo patégeno.
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