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1. INTRODUÇÃO 
 

O trigo (Triticum aestivum L.) é uma gramínea anual amplamente cultivada 
em todo mundo, com significativo valor econômico. Segundo dados do 
Departamento da Agricultura dos Estados Unidos (USDA, 2016), o trigo é a 
cultura mais plantada no mundo. Em termos de produção, estima-se que a 
produção mundial seja de 2,7 bilhões de toneladas. No Brasil, a produção de trigo 
no ano de 2015 foi de 1,4 milhões de toneladas em um total de 861,3 mil hectares 
(CONAB, 2016). 

Tornar o Brasil autossuficiente na produção de trigo tem sido um desafio, os 
programas de melhoramento têm visado desenvolver cultivares que apresentem 
alto rendimento de grãos, boa qualidade industrial, resistência a germinação na 
espiga, adaptação as instáveis condições climáticas (RCBPTT, 2015). A grande 
dificuldade encontrada pelo melhorista é a seleção de genótipos superiores 
agronomicamente, pois a maioria dos caracteres de interesse são de herança 
quantitativa, de baixa herdabilidade e muito influenciado pelo ambiente (BIZARI, 
2014).  

Na busca por cultivares superiores, a utilização da variabilidade genética nos 
cruzamentos de grupos geneticamente divergentes representa uma importante 
estratégia para obter ganhos de seleção. A escolha dos genitores está 
fundamentada na diferença entre os mesmos, pois, quanto maior for à distância 
genética maior será a variabilidade, e, portanto, maiores as possibilidades da 
ocorrência de genótipos superiores com constituições ajustadas ao ambiente 
(CALDERINI, 2003). 

Para estimar a diversidade genética vários métodos multivariados podem ser 
usados, entre essas técnicas, as mais empregadas são: a análise por 
componentes principais, a análise por variáveis canônicas e os métodos de 
agrupamento, cuja aplicação depende da utilização de uma medida de 
dissimilaridade previamente estimada (OLIVEIRA et al., 2003). 

Diante da importância econômica que a cultura do trigo assume em âmbito 
regional e nacional, a avaliação da diversidade genética de genótipos, para os 
caráteres de componente de rendimento, permitirá o conhecimento dos melhores 
genitores, viabilizando a obtenção de linhagens superiores nas gerações 
segregantes. O objetivo do trabalho foi avaliar a variabilidade genética, para os 
componentes de rendimento, através de técnicas multivariadas. 
 

2. METODOLOGIA 
 



 

 

O experimento foi conduzido no ano de 2015, no campo experimental do 
Centro de Genômica e Fitomelhoramento, localizado no Centro Agropecuário da 
Palma, no município de Capão do Leão – RS. Foram utilizados 30 genótipos de 
trigo escolhidas com base no desempenho agronômico.  O delineamento 
experimental foi de blocos casualizados com três repetições. A unidade 
experimental foi composta por três linhas de 2 m, espaçada 0,2 m entre linhas. A 
semeadura foi realizada de forma manual. Os tratos culturais, assim como, o 
controle de plantas daninhas, doenças e pragas foram realizados de acordo com 
a RCBPTT (2015). Após o ciclo reprodutivo, foram colhidas 10 espigas de cada 
linha, onde cada uma foi avaliada individualmente em relação aos seguintes 
componentes de rendimento: comprimento da espiga (CE, em cm), número de 
espiguetas (NE), massa da espiga (ME, em gramas), número de grãos da espiga 
(NGE, em unidades), massa de grãos da espiga (MGE, em gramas). 
Posteriormente os dados após serem computados foram submetidos à análise de 
variáveis canônicas e contribuição relativa dos caracteres para diversidade de 
SINGH. As análises foram realizadas com o auxílio do programa computacional 
Genes (CRUZ, 2013). 
 

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

Através da quantificação da distância de Mahalanobis (D²) é possível 
analisar a importância relativa de caracteres para a diversidade genética por meio 
da avaliação da contribuição destes para os valores de D² (BENITEZ et al., 2011). 
Neste experimento, a partir da matriz de dissimilaridade, foi possível verificar a 
contribuição destes caracteres para divergência genética utilizando o critério 
proposto por SINGH (1981). De acordo com a tabela 1, foi possível verificar que o 
caractere NE foi o que mais contribuiu para a distinção dos grupos com um valor 
de 47,57%. Os caracteres NGE e ME contribuíram com 29,30% e 17,23%, 
respectivamente. Os demais caracteres ficaram com contribuições inferiores à 
7%, sendo sugerido pelo software o descarte da variável MGE.   

A importância relativa das variáveis canônicas foi medida pela percentagem 
das variâncias em relação ao total dos autovalores, ou seja, é a porcentagem da 
variância total que elas explicam. Os valores da análise de variáveis canônicas, 
obtidos através dos caracteres avaliados, revelaram que as duas primeiras 
variáveis canônicas explicam 73,45% da variação observada (Tabela 2). A 
primeira variável canônica absorveu 53,44% da variação obtida. A segunda 
variável canônica absorveu 20,00% da variação.  

A Figura 1 representa a dispersão gráfica dos 30 genótipos em estudo, 
utilizando-se a primeira e a segunda variáveis canônicas é possível observar os 
agrupamentos dos genótipos em dois grupos distintos. No grupo 1 estão 
presentes 24 genótipos, enquanto que o grupo 2 é composto de apenas 6 
genótipos, o que permite estimar que cruzamentos promissores entre esses 
grupos possam ser realizados, bem como aqueles cruzamentos realizados entre 
os genitores do mesmo grupo, resultando em variabilidade entre as gerações 
segregantes. 



 

 

 
 

Figura 1 - Gráfico de dispersão de 30 genótipos de trigo, agrupados conforme o 
escore as duas primeiras variáveis canônicas. 

 
Tabela 1: Contribuição relativa dos caracteres para a dissimilaridade genética de 

30 genótipos de trigo, pelo método proposto por SINGH (1981). 
_________________________________________________________________ 
VARIÁVEL                            S,j                                         VALOR EM % 
_________________________________________________________________ 
  CE                          68,597149                  5,1969  
  NE                          627,89247                  47,5691  
  ME                          227,417277                17,2291  
  NGE                        386,758643                29,3008  
  MGE                       9,292283                       0,704  

Sj: contribuição da variável x para o valor da distância de Mahalanobis entre os 
genótipos i e i’. 
 
Tabela 2: Variâncias percentuais e acumulada das variáveis canônicas obtidas de 

30 genótipos de trigo. 
_________________________________________________________________ 
Variável Canônica (VC)    Autovalores          Percentual (%)       % ACUMULADO 
_________________________________________________________________ 
VC 1     0,8108717               53,4455218            53,4455218  
VC 2     0,3035829               20,0095101            73,4550318  
VC 3     0,2230342               14,7004513            88,1554832  
VC 4     0,1233757               8,1318389              96,2873221  
VC 5     0,0563285               3,7126779              100,0 
_________________________________________________________________ 
 

 
4. CONCLUSÕES 



 

 

 
Pode-se concluir que o caractere número de espiguetas é o que apresenta 

maior contribuição relativa para diversidade a partir da análise multivariada. A 
análise de variáveis canônicas 1 e 2 separou os genótipos em dois grupos.   
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