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INTRODUÇÃO

A Moha (Setaria italica) é uma das culturas mais antigas do mundo, sendo uma

espécie autógama, apresentando-se como uma gramínea C4, contendo um genoma diplóide e

uma estrutura genômica altamente conservada, fazendo com que seja amplamente utilizada

em estudos genéticos e filogenéticos (Doust et al., 2009). Uma destas aplicações pode ser

descrita na evolução do metabolismo C4 e confecção de modelos para a produção de

matérias-primas para biocombustíveis (Brutnell et al., 2010).

A Setaria italica destaca-se como uma espécie muito promissora, com potencial para

oferecer soluções agrícolas diante das futuras mudanças climáticas globais (Santos et al.,

2020). Esta aptidão é conferida em virtude de suas características como rusticidade, elevada

produção de sementes, alto teor proteico para produção de farinhas e fonte de outros

alimentos para aves.

Desta maneira, o estudo realizado se enquadra no ODS 2- Fome Zero e Agricultura

Sustentável, pois busca adaptar e melhorar a cultura da Moha no estado do Rio Grande do

Sul, para que esta seja uma solução diante de intempéries climáticas e econômicas. Nesse

sentido, o objetivo do estudo foi elucidar a dissimilaridade genética e as relações lineares de

populações de Moha, a partir de caracteres agronômicos qualitativos e quantitativos.

METODOLOGIA
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O experimento foi desenvolvido na Área Tecnológica da Unijuí, localizada no

município de Ijuí, no campus da Unijuí, sob coordenadas 28º 23' 16" S e 53º 54 '53" O. O

solo da área experimental é classificado como Latossolo Vermelho Distroférrico Típico. De

acordo com a classificação climática de Köeppen, o clima da região é do tipo Cfa (subtropical

úmido). Este foi conduzido em bulk para a população original e em faixas para as 13

populações observadas, onde determinado número de faixas abrangia uma população

específica, sendo assim foram obtidas 38 faixas. A partir disso utilizou-se o método de

seleção massal para as populações em faixa e o método de seleção recorrente na população

original.

As variáveis quantitativas analisadas foram: comprimento da panícula

(CompPanícula, cm); diâmetro (cm); número de grãos por planta (NGP, unidade);

comprimento da lâmina (COMpLamina, cm); comprimento do pedúnculo (CompPedúnculo,

cm); número de entrenós (NENTREN, unidade); comprimento do colmo (CompColmo, cm);

dias para maturação (DMAT, dias); largura da lâmina (LARgLam, cm); peso de mil grãos

(PMG, g) e; dias para emergência (DEMER, dias). As variáveis qualitativas foram avaliadas

de acordo com as instruções para ensaio de Distinguibilidade, Homogeneidade e Estabilidade

para a Moha (MAPA, 2024), sendo: porte da panícula (Porte_panícula), formato do grão

(Form_grão), comprimento da panícula (Comp_panícula), formato da panícula

(Form_panícula), porte da lâmina (Porte_da_lâm), cor do grão sem polir (Cor_grão_spolir) e

comprimento da haste (Comp_haste).

Figura 1: Dissimilaridade fenotípicas das populações avaliadas.
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Em relação às análises, o dendrograma de dissimilaridade foi obtido a partir da

distância euclidiana média com método de agrupamento UPGMA. Confeccionou-se a

correlação linear entre as variáveis do estudo, com o nível de significância amparado pelo

teste t, a 5% de probabilidade. De forma complementar foi realizada a análise de componentes

principais para determinar a representatividade de cada população, a contribuição de cada

variável na explicação dos resultados e PCA Biplot para inferir a relação entre as populações

e as variáveis mensuradas. As análises foram realizadas utilizando os pacotes metan e stats,

no software R (R CORE TEAM, 2023).

RESULTADOS E DISCUSSÃO

Observou-se nas correlações lineares que a variável COMpLamina teve correlação

positiva de forte magnitude com CompPanícula (r=0,84), enquanto Comp_panícula

apresentou correlação negativa de média magnitude com Form_panícula (r=0,78). Segundo

Wanderley et al. (2001), as inflorescências do gênero Setaria são dispostas em panículas

eretas, com formato cilíndrico, ramos curtos e número elevado de espiguetas. Analisou-se que

em relação ao CompPedúnculo houve uma correlação positiva de muito forte magnitude com

NENTREN (r=0,92) e uma correlação positiva de forte magnitude com CompPanícula

(r=0,88). Já o NENTREN possui correlação positiva de média magnitude com o

CompPanícula (r=0,88). Conforme Lu (2006) normalmente, uma planta de milheto

rabo-de-raposa de verão apresenta entre 13 e 15 entrenós.

Observou-se que para a variável DMAT uma correlação positiva de forte magnitude

com PMG (r=0,77), em contraponto NGP revelou correlação negativa de forte magnitude com

PMG (r=0,85). Quanto ao CompPedúnculo, este revelou correlação negativa de média

magnitude com Form_panícula (r=0,76), ao passo que obteve-se correlação de forte

magnitude de CompColmo com LARgLam (r=-0,93). Todavia, existiu correlação negativa de

magnitude muito forte entre NENTREN e DMAT (r=0,91). Quanto a Cor_grão_spolir conteve

uma correlação positiva de forte magnitude com DEMER (r=0,94), da mesma forma a

variável NGP obteve correlação positiva de forte magnitude com COMpLamina (r=0,87). De

acordo com Zhang et al. (2022) a observação e seleção das características relacionadas com as

sementes é indispensável, para a melhoria do rendimento.
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O dendrograma de dissimilaridade genética revelou distinção entre a população

original comparada aos demais genótipos, levando em consideração as características

CompColmo, NENTREN, CompPedúnculo e DMAT. A população 2 revelou características

específicas que a distanciaram dos demais genótipos, sendo COMpLamina, CompPedúnculo,

CompPanícula, NGP e DMAT. Analisou-se que os genótipos P4 e P7, se distinguiram das

demais populações, tendo em vista as características COMpLamina e NGP. A população P6

distinguiu-se do restante em relação ao diâmetro, Comp_panícula, CompPanícula e

Comp_haste. Os genótipos P3 e P5, demonstraram-se os mais distantes da população original,

exibindo características como NENTREN, COMpLamina, NGP e PMG diferentes das

demais.

A análise de componentes principais permitiu explicar 96,9% da variabilidade das

informações, onde as populações Original e P2 foram as mais representativas, seguidas da

população P5, enquanto o genótipo com menor representatividade foi a população P7. As

variáveis CompColmo e NGP apresentaram a maior contribuição para o estudo. Desta

maneira, verificou-se que para a população Original o Porte_panícula, o Comp_haste e o

NENTREN foram as variáveis de maior importância. Para a população P2 foram as variáveis

Porte_panícula, PMG e diâmetro. Analisou-se também que o genótipo P7 apresentou

proximidade com as variáveis PMG e NENTREN.

Constatou-se que para as populações P6 e P5 as variáveis Comp_panícula,

CompPanícula, Form_grão e CompPedúnculo foram mais significativas, ao passo que para a

população P3 a Form_grão e os DEMER obtiveram maior importância. Observou-se que o

genótipo P4 demonstrou proximidade com as variáveis PMG e Form_panícula.

CONSIDERAÇÕES FINAIS

A partir deste experimento foi possível compreender os caracteres agronômicos que

destacam a Setaria italica, seu desenvolvimento e produção. Sendo assim, importantes

correlações lineares foram apresentadas como o comprimento do pedúnculo apresentou

magnitude forte na correlação positiva com comprimento da panícula quantitativa (r=0,84), o

número de entrenós apresentou correlação positiva de muito forte magnitude com o

comprimento do pedúnculo (r=92) e o peso de mil grãos demonstrou correlação positiva de
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forte magnitude com dias para a maturação (r=0,77). Além disso, concluiu-se que as

populações Original e P2 apresentaram maior dissimilaridade genética.

Palavras-chave: Moha. População. Análise.
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