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INTRODUÇÃO


A aveia é um cereal de inverno que tem grande utilização na alimentação humana e animal e é um importante componente do sistema de produção adotado pelos agricultores no sul do Brasil. No melhoramento genético da aveia é fundamental que o melhorista conheça profundamente o germoplasma disponível, para assim alcançar o máximo de eficiência. Desta forma, se faz necessário, uma correta avaliação do desempenho agronômico, da dissimilaridade genética e da capacidade de combinação entre os genótipos disponíveis para hibridização artificial.

A estimativa do desempenho dos genótipos normalmente é a medida de mais fácil aferição. Entretanto, o direcionamento de combinações híbridas com base apenas no comportamento médio dos caracteres de importância agronômica, pode ocasionar dificuldade para a obtenção de populações segregantes geneticamente variáveis. A avaliação da capacidade de combinação dos genitores (cruzamentos dialélicos) pode ser uma alternativa inviável, em espécies auto-fecundação, como aveia, devido a dificuldade de realização de hibridizações artifíciais e da necessidade da avaliação de um grande número de genitores.  

A utilização de marcadores moleculares na quantificação da dissimilaridade genética vem crescendo nos últimos anos, uma vez que estes constituem numa excelente ferramenta para a obtenção de informações genéticas contidas no genoma de um organismo. Dentre as técnicas de marcadores moleculares, a de AFLP se destaca pelo número de marcadores analisados em um único gel (capacidade multiplex), grande poder de detecção de variabilidade genética e maior robustez do ensaio [1].  

Caracteres fenotípicos em associação a técnicas multivariadas, vêm sendo empregados na quantificação da dissimilaridade genética de cultivares brasileiras de aveia. Entretanto, estudos voltados a avaliar a utilização simultânea de marcadores AFLP, e dados agro-morfológicos para o estabelecimento do grau de relacionamento entre genótipos, bem como o grau de associação entre estas metodologias, ainda não foram desenvolvidos, em volume suficiente.

Desta forma, o objetivo do presente trabalho foi estimar e comparar as estimativas da dissimilaridade genética entre genótipos brasileiros de aveia (Avena sativa) através do emprego de marcadores AFLP e caracteres agronômicos em experimentos com e sem a aplicação de fungicida.

MATERIAL E MÉTODOS

O DNA utilizado nas análises de AFLP foi extraído de acordo com o protocolo descrito por [2]. A análise de marcadores AFLP foi realizada de acordo com [1]. Foram empregadas sete combinações de iniciadores (C1: E-ACG/M-CAC; C2: E-ACA/M-CTA; C3: E-ACG/M-CTA; C4: E-ACA/M-CAC; C5: E-AGC/M-CTC; C6: E-ACC/M-CAG; C7: E-ACC/M-CAA onde Ci: i-ésima combinação de iniciadores; E: EcoRI e M: MseI).

Os dados de presença/ausência de bandas obtidos na análise de AFLP dos 11 cultivares analisados permitiram o cálculo da similaridade genética entre todos os pares de genótipos, com o auxílio do programa computacional NTSYS pc 2.1. Para o cálculo da similaridade genética foi utilizado o coeficiente de Dice. A similaridade genética foi transformada em dissimilaridade genética segundo a equação: Dij = 1 – Sij, onde Dij = distância genética entre cada par de i e j genitores e Sij = similaridade genética entre cada par de i e j genitores. Com base na matriz de dissimilaridade gerada foi construído um dendrograma através do método de agrupamento UPGMA. Para a verificação do ajuste entre a matriz de dissimilaridade e o dendrograma obtido foi calculado o coeficiente de correlação cofenética (r). Como a estabilidade estatística das estimativas de similaridade genética pode ser influenciada pela amostragem, a estabilidade dos agrupamentos foi computada pela análise de Bootstrap com 2000 replicações através do programa computacional Winboot

À distância fenotípica utilizada foi a de Mahalanobis (D2), estimada por [3], obtida a partir de médias padronizadas dos caracteres: rendimento de grãos desaristados (RGD), peso de mil grãos (PMG), peso do hectolitro (PH), estatura de planta (EP) e dias da emergência a floração (DEF), em experimentos conduzidos em blocos casualizados nas condições de aplicação de fungicida e de ausência de aplicação. Foram avaliados 18 cultivares de aveia, dos quais, nove coincidiram com os 11 caracterizados molecularmente no presente estudo. Desta forma, somente foram empregadas as distâncias fenotípicas entre estes nove cultivares (coincidentes) nas análises efetuadas no presente trabalho.

Para a estimativa da correlação (associação) entre as matrizes de dissimilaridade genética obtidas a partir de dados moleculares (MDAFLP) e dados fenotípicos com (MD2CF) e sem a aplicação de fungicida (MD2SF) foi empregado o teste de comparação de matrizes de Mantel, com 1000 permutações utilizando o programa computacional NTSYS pc 2.1.

RESULTADOS E DISCUSSÃO

As sete combinações de primers geraram um total de 213 bandas, das quais 164 (77%) foram polimórficas entre os onze genótipos estudados. Em ordem, as combinações C3, C4 e C1 revelaram o maior número de marcadores polimórficos com 53, 31 e 26, respectivamente. As combinações C6, C3, C4, C5 e C1 apresentaram dez, nove, seis, seis e cinco bandas monomórficas respectivamente, o baixo número de bandas monomórficas evidencia o grande potencial da técnica de AFLP em detectar a variabilidade genética nos cultivares de aveia avaliados. 

O dendrograma revelou um coeficiente de correlação cofenético (r = 0,74; Figura 1), o que indica que o mesmo representa bem a matriz de dissimilaridade genética. 

Dentre os 11 genótipos caracterizados molecularmente, os que apresentaram a maior similaridade foram UPF 16 e UPF 17 e constituíram o grupo mais consistente entre todos os grupos formados, uma vez que os mesmos agruparam juntos em 78% dos ciclos de bootstraping realizados (Figura 1). Este resultado está de acordo com o esperado, uma vez que tais cultivares são oriundos de um mesmo cruzamento (irmãos germanos). Resultados contrastantes a este foram reportados na literatura, quando a distância genética entre estes cultivares foi estimada a partir [image: image1.emf]0.25 0.32 0.40 0.47 0.54
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de caracteres fenotípicos, associados a técnicas multivariadas. 

Entre as medidas de dissimilaridade genética avaliadas, a maior correlação observada ocorreu entre as distâncias fenotípicas em experimentos com e sem a aplicação de fungicida D2CF X D2SF, r = 0,44 (Tabela 1). Tal resultado não era esperado, pois sabe-se que a aplicação de fungicida tende a diminuir as discrepâncias entre os genótipos de aveia, em função de diminuir o efeito danoso causado ao desempenho dos cultivares pela ferrugem da folha da aveia [4]. 

Em relação à baixa associação detectada entre as distâncias estimadas a partir de dados moleculares e fenotípicos, os resultados obtidos concordam com aqueles encontrados em aveia [5]. Autores que observaram correlação de –0,05 entre a distância estimada a partir de marcadores AFLP e a fenotípica. Entretanto [6], sugeriram que essa baixa correlação poderia ter por base a parcial e insuficiente representação do genoma quando são utilizados dados morfológicos. Esta baixa correlação também pode ser explicada pela inexistência de associação entre os locos que controlam os caracteres morfológicos estudados e as bandas avaliadas, uma vez que a correlação será tão maior quanto maior for esta associação.

Tabela 1. Correlações entre as estimativas da distância genética baseada em AFLP (DAFLP), por caracteres fenotípicos com a aplicação de fungicida (D2CF) e sem a aplicação de fungicida (D2SF). (FAEM/UFPEL, Pelotas, 2004).     

	
	DAFLP
	D2CF*
	D2SF*
	

	DAFLP
	1
	-0,13
	0,04
	

	D2CF*
	
	1
	0,44@
	

	D2SF*
	
	
	1
	


                * Resultados obtidos por Marchioro et al. (2003);

                      @ Correlação significativa a 1% de probabilidade de erro.   

4. CONCLUSÕES:

· Dentre as medidas de dissimilaridade avaliadas, a maior correlação ocorreu entre as distâncias fenotípicas em experimentos com e sem a aplicação de fungicida;

· Para a obtenção de uma estimativa mais fiel da divergência genética entre os cultivares devem ser empregadas mais de uma técnica, conjuntamente.
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   Figura 1. Dendrograma de 11 genótipos de aveia obtido a partir da análise de AFLP utilizando o índice de similaridade de Dice (1945) e o método de agrupamento UPGMA. Os valores encontrados nos grupos indicam o valor percentual de vezes que os genótipos agruparam juntos em 100 ciclos de análise de bootstraping utilizando o programa winboot. O valor do coeficiente de correlação cofenética (r) é de 0,74. FAEM/UFPEL, Pelotas, 2004.
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