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RESUMO 

 

O sorgo (Sorghum bicolor (L) Moench) é espécie da família Poacea, de origem africana 

que chegou ao Brasil no século XX. De acordo com o Ministério da Agricultura, Pecuária 

e Abastecimento em 2018 havia no Brasil 583 cultivares de sorgo e que, nos últimos 30 

anos, apresentou considerável acréscimo na produção. O sorgo é comumente cultivado 

em regiões áridas e de clima quente, pois apresenta resistência à seca e ao calor devido 

ao seu metabolismo fotossintético do tipo C4. Do ponto de vista citogenético, todos os 

tipos sorgo possuem o mesmo complemento cromossômico de 2n = 20, e são 

reconhecidas hoje como variantes da mesma planta. Na condução de um programa de 

melhoramento genético, o sucesso está relacionado na existência de variabilidade na 

população de trabalho. Pesquisas que priorizam a diversidade e a variabilidade levando 

em conta tanto a dissimilaridade ou similaridade genética em culturas de grande 

importância agronômica vêm se fazendo cada vez mais relevantes para o melhoramento 

vegetal. São de considerável importância procedimentos a fim de estimar medidas de 

dissimilaridade com bases em variáveis quantitativas (distâncias euclidianas ou de 

Mahalanobis), binárias e multicategóricas, entre pares de materiais genotípicos, 

destinados à análise de agrupamento para avaliação da diversidade genética. Após gerada 

a matriz de dissimilaridade utilizando a distância de Mahalanobis, utiliza-se os métodos 

agrupamento de otimização que permitem estabelecer grupos em que exista 

homogeneidade, e heterogeneidade entre os mesmos. Nos métodos de otimização, como 

o de Tocher, realiza-se a divisão do conjunto de indivíduos (genótipos) em subgrupos não 

vazios e mutuamente exclusivos, por meio da maximização ou minimização de alguma 

medida reestabelecida. Estabelece critério de que a média das medidas de dissimilaridade, 

dentro de cada grupo, deve ser menor que as distâncias médias entre qualquer grupo.  

 

Palavras-chave: Sorghum bicolor (L) Moench, melhoramento genético, distância de 

Mahalanobis, Tocher. 

 

 

 

 



 

ABSTRACT 

 

Sorghum (Sorghum bicolor (L) Moench) is a Poacea family species, from African origin 

and arrived in Brazil in the twentieth century. According to the Ministério da Agricultura, 

Pecuária e Abastecimento in 2018 there are 583 cultivars of sorghum in Brazil and over 

the past 30 years has shown a considerable increase in production. Sorghum is commonly 

grown in arid and warm climate regions, as has drought and heat resistance due to its C4 

type photosynthetic metabolism. From a cytogenetic point of view, all sorghum types 

have the same chromosome complement of 2n = 20, and are now recognized as variants 

of the same plant. In conducting a breeding program, success is related to the existence 

of variability in the evaluated population. Research that prioritizes diversity and 

variability, taking into account both dissimilarity or genetic similarity in crops of great 

agronomic importance, is becoming increasingly relevant for plant breeding. Procedures 

for estimating dissimilarity measures based on quantitative (Euclidean or Mahalanobis 

distances), binary and multi-categorical, between pairs of genotypic materials, for cluster 

analysis to evaluate genetic diversity, are of considerable importance. After the 

dissimilarity matrix is generated using the Mahalanobis distance, the optimization 

clustering methods are used to establish groups where there is homogeneity within the 

groups, and heterogeneity between them. In optimization methods, such as Tocher's, the 

group of individuals (genotypes) are divided into nonempty and mutually exclusive 

subgroups by maximizing or minimizing some reestablished measure. It establishes the 

criterion that the average dissimilarity measures within each group should be less than 

the average distances between any group. 

Keywords: Sorghum bicolor (L) Moench, genetic improvement, Mahalanobis distance, 

Tocher.
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INTRODUÇÃO GERAL 
 

 O sorgo é uma espécie que pertence à família Poacea, gênero Sorghum e apresenta 

um conjunto diversificado de características agronômicas e morfológicas (Filho, 2015; 

Silva, 2017). Gramínea de origem africana, a domesticação do sorgo pode ter ocorrido 

por volta de 3.000 AC, de acordo com levantamento arqueológicos, em paralelo com a 

domesticação e cultivo de outros cereais (França, 2017).  

 No Brasil, o sorgo foi introduzido no início do século XX, principalmente através 

de iniciativas e esforços de institutos de pesquisa e universidades (Silva, 2017).  No início 

observou-se resistência para ser reconhecida como cultura comercial, porém, nos últimos 

30 anos, houve considerável aumento na produção em virtude de maior procura de fontes 

de proteína animal, que demandou no consumo de ração, desenvolvimento de híbridos 

adaptados a diversas regiões e criação nos anos 1990 do grupo Pró-Sorgo/APPS 

(Associação Paulista de Produção de Sementes e Mudas), que teve apoio da Embrapa 

Milho e Sorgo nas ações institucionais de divulgação (Duarte, 2010; Coelho, 2002).  

 É considerável o aumento da produção nos últimos 30 anos. Segundo dados Conab 

2018, da década de 1990 até o ano de 2018, houve aumento na produção de média de 50 

para 400 toneladas por hectare do sorgo forrageiro e para o sorgo granífero houve 

aumento de média de 480 para 2000 toneladas por hectare. 

 Em 2018 de acordo com o Ministério da Agricultura, Pecuária e Abastecimento 

havia no Brasil 583 cultivares de sorgo (Sorghum bicolor (L) Moench) estas estão 

habilitadas para a produção e a comercialização de sementes (Mapa, 2019). 

 O sorgo divide-se em cinco grupos: sorgo granífero - grupo de porte baixo 

adaptados a colheita mecânica, sorgo forrageiro - utilizado principalmente para pastejo, 

corte verde, fenação e cobertura morta; sorgo sacarino - utilizado para a fabricação de 

açúcar e álcool; sorgo vassoura - a partir das panículas são confeccionadas vassouras; e o 

sorgo biomassa - utilizado para o fornecimento de matéria-prima para queima direta em 

industrias termoelétricas (Buso, 2011; França, 2017; May, 2013).    

 Do ponto de vista citogenético, todos os tipos sorgo possuem complemento 

cromossômico de 2n = 20, e são reconhecidas hoje como variantes da mesma planta 

Sorghum bicolor (National Research Council, 1996).  

 No que tange ao sistema reprodutivo, o sorgo apresenta, predominantemente, a 

autogamia, com baixa taxa de fecundação cruzada, que varia de 5 a 20 % conforme o 

https://www.google.com.br/search?hl=pt-BR&tbo=p&tbm=bks&q=inauthor:%22National+Research+Council%22
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ambiente e o genótipo. Ainda, possuem flores completas e em geral não apresentam 

autoesterilidade (Rooney, 2004). 

 O sorgo é essencialmente cultivado em regiões áridas e de clima quente por 

possuir resistência à seca e ao calor devido a seu metabolismo fotossintético do tipo C4, 

que confere considerável adaptabilidade, rusticidade e versatilidade em ambientes de 

clima tropical e com altas temperaturas (Santos, 2015; Encyclopedia Britannica, 2019).  

 Os estados das regiões Centro-Oeste e Sudeste possuem a maior produção 

nacional de sorgo granífero, sendo o estado de Goiás o maior produtor e exportador deste 

grão. Ainda em Goiás, na safra de 2018, foram plantados 284 mil hectares de sorgo, que 

correspondeu a maior área plantada do país, correspondendo a produção em grãos de 978 

mil toneladas, aumento este, de 200 mil toneladas em relação à safra do ano anterior (Ibge, 

2018). 

 Segundo levantamento realizado pelo IBGE e Secretária de Planejamento do 

Estado de Goiás, desde o ano de 1998 o Estado lidera a produção de sorgo em grãos, 

sendo o município de Paraúna, estabelecido na mesorregião sul do estado, o maior 

produtor da cultura, totalizando 20% da produção estadual (Ibge, 2018).  

 Neste sentido, pela importância observada da cultura do sorgo justificam-se 

trabalhos que objetivam obtenção materiais genéticos superiores para a região em apreço. 

 O sucesso do melhoramento genético exige a existência de variabilidade na 

população de trabalho (Cruz, 2008). Assim sendo, é indispensável no início do programa 

de melhoramento conhecer a diversidade genética dos genótipos pertencentes às 

populações de trabalho (Souza, 2017). 

 A eficiência na escolha de materiais genéticos pode ser alcançada através da 

observação de diversas informações para a cultura do sorgo dentro de cada região. Dentre 

essas informações, as seguintes características devem ser levadas em consideração, como 

a adaptação à região, potencial produtivo, resistência ao acamamento de colmo e de raiz, 

ciclo, doenças e pragas, níveis de pluviosidade, estresse hídrico, rendimento da biomassa. 

Com base nessas informações, as quais devem ser atualizadas periodicamente e de acordo 

com as necessidades do agricultor, é possível selecionar o híbrido ou variedade mais 

apropriados para um sistema de produção específico (Coelho, 2002). 

 As pré-cultivares produzidas por entidades oficiais e particulares são testadas em 

vários locais do Brasil, através dos Ensaios Nacionais de Sorgo, auxiliadas pela Embrapa 

– Milho e Sorgo, a fim de proceder a avaliação do rendimento e do comportamento dessas 
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cultivares. Todavia a seleção de pré-cultivares superiores não é fácil, uma vez que os 

caracteres de interesse apresentam herança quantitativa e são facilmente influenciados 

pelo ambiente em que estão (Coelho,2002; Araújo, 2011). 

 Trabalhos que priorizam a diversidade e a variabilidade levando em conta tanto a 

dissimilaridade ou similaridade genética em culturas de grande importância agronômica 

vêm se tornando cada vez mais relevantes para o melhoramento vegetal (Kopp, 2007). 

A expressão fenotípica de um indivíduo é a resposta da interação do efeito 

genotípico e o ambiente no qual está submetido. A presença da interação provoca 

aumento do desvio padrão fenotípico, reduzindo a herdabilidade ao longo dos ambientes 

e, consequentemente, diminuindo os ganhos genéticos potenciais (Takahashi et al.2014).  

 Os estudos sobre a interação genótipos x ambientes são de grande importância 

para os programas de melhoramento e proporcionam informações úteis à seleção. Para 

isso, deve se realizar estudos de adaptabilidade e estabilidade, que é a quantificação da 

interação e performance em diferentes ambientes, com as quais se torna possível 

identificar cultivares de comportamento previsível e que sejam responsivas às variações 

ambientais, tanto em condições específicas ou condições amplas (Cruz 2004). As 

características (caracteres ou variáveis resposta) são classificadas como qualitativas, 

apresentam um padrão de herança simples (monogênica ou oligogênica), que se baseia 

nas proporções das classes fenotípicas, avaliadas nas descendências de cruzamentos ou 

quantitativas, apresentam herança complexa (poligênica), são comumente condicionados 

por muitos genes com efeitos individuais pequenos e muito influenciados pelo ambiente 

(Souza, 2017). 

 São utilizados procedimentos a fim de estimar medidas de dissimilaridade com 

bases em variáveis quantitativas (distâncias euclidianas ou de Mahalanobis), binárias 

(Jaccard, Nei e li etc.) e multicategóricas, entre pares de materiais genotípicos, destinados 

à análise de agrupamento para avaliação da diversidade genética (Cruz 2008). Após 

gerada a matriz de dissimilaridade utiliza-se os métodos agrupamento de otimização que 

permitem estabelecer grupos em que exista homogeneidade dentro dos grupos, e 

heterogeneidade entre os mesmos. Nos métodos de otimização, como o de Tocher, 

realiza-se a divisão do conjunto de indivíduos (genótipos) em subgrupos não vazios e 

mutuamente exclusivos, por meio da maximização ou minimização de alguma medida 

reestabelecida. Estabelece critério de que a média das medidas de dissimilaridade, dentro 

de cada grupo, deve ser menor que as distâncias médias entre qualquer grupo (Cruz, 

2008).  
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 Face ao exposto, estudos nesse sentido são importantes na seleção de matérias 

geneticamente superiores a fim de atender a crescente busca por fontes alternativas para 

produção de bioenergia. 
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OBJETIVOS 

 

Geral 

 Estimar a diversidade genética entre híbridos pré-comerciais de sorgo em duas 

diferentes regiões, mediante caracteres quantitativos. 

Específicos 

 Quantificar a diversidade genética por meio de caracteres quantitativos e 

confeccionar gráficos de dispersão da dissimilaridade para representação da diversidade 

genética existente;  

Estimar a contribuição relativa das variáveis para a diversidade genética; 

 Indicar possíveis cruzamentos entre os híbridos;  

 Fornecer dados sobre a performance dos híbridos pré-comerciais em diferentes 

ambientes para em futuros estudos determinar os melhores híbridos para comercialização 

em larga escala. 
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CAPÍTULO I 

(Formatação de acordo com a revista Renewable Energy) 

 

DESEMPENHO E DIVERSIDADE GENÉTICA DE HÍBRIDOS PRÉ-

COMERCIAIS DE SORGO SACARINO NOCENTRO-OESTE E SUL 

BRASILEIRO 

 

RESUMO  
 

O sorgo sacarino é fonte promissora na produção de etanol. Trabalhos de diversidade 

genética são úteis para pesquisas relacionadas ao cultivo de sorgo sacarino, que permitem 

entender a relação e a performance entre acessos e ajudam no desenvolvimento de novas 

cultivares. Para isto, dois experimentos compostos por 10 híbridos de sorgo sacarino 

foram instalados na época da safra de 2015/16 nos municípios de Sinop, Mato Grosso e 

em Passo Fundo, Rio Grande do Sul, Brasil. As características avaliadas foram: produção 

de massa fresca, produção de matéria seca, produtividade de etanol por hectare, teor de 

sólidos solúveis, altura de plantas e florescimento. Para o agrupamento de médias utilizou 

o teste de Skott-Knott. A distância genética entre pares de genótipos foi calculada 

utilizando a distância generalizada de Mahalanobis (𝐷𝑖𝑗
2 ) formando uma matriz de 

dissimilaridade para cada ambiente. Foi realizado um teste de correlação entre as matrizes 

e comparado pelo teste de Mantel. Posteriormente, o método de otimização de Tocher foi 

utilizado para agrupar as cultivares, cinco grupos foram formados. A contribuição relativa 

das variáveis para a distância genética foi avaliada de acordo com os critérios descritos 

por Singh. Observou que, para ambos ambientes as variáveis massa fresca, etanol, 

florescimento e altura foram significativas, demonstrando a influência do ambiente no 

comportamento dos híbridos. Os cruzamentos entre os genótipos 8 e 4 (EXP2 e 

N31H2358), para Passo Fundo, e 10 e 9 (N31L5010 e N32J3252), para Sinop, podem ser 

favoráveis, pois todos esses genótipos apresentam boas características agronômicas e 

tecnológicas. Os cruzamentos entre N31H2358 x EXP1 (4x7) e N31H2358 x N32J3252 

(4x9) são promissores para a obtenção de populações segregantes superiores para ambos 

ambientes, pois têm os maiores valores de diversidade. 

Palavras-chave: Sorghum bicolor (L) Moench, energia renovável, distância de 

Mahalanobis, Tocher. 
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INTRODUÇÃO 

  

  O sorgo sacarino (Sorghum bicolor (L.) Moench) é um dos principais tipos de 

sorgo cultivado, caracterizado pelo acúmulo de altos níveis de açúcar no colmo e de 

elevado potencial para a geração de bioenergia [1, 2]. Os híbridos de sorgo sacarino 

apresentam elevada produção de biomassa, excelente fonte de matéria-prima para 

produção de etanol e utiliza basicamente os mesmos equipamentos do processamento da 

cana, da colheita à destilação, diminuindo a ociosidade das usinas na entressafra da cana 

e aumenta a produção e a oferta do produto no mercado [3]. Uma das vantagens é que o 

custo de produção do sorgo sacarino para produção de etanol combustível é menor do que 

outras culturas e o caldo obtido do colmo possui excelente qualidade, pois é de grande 

digestibilidade, desta forma recomenda-se para alimentação animal e também para 

cogeração de energia [4, 5]. 

 O Brasil é destaque na produção de energias de fontes renováveis e apresenta 

cultivares de sorgo desenvolvidas pela Embrapa que visam atender a demanda na 

produção e consumo de etanol. O sorgo sacarino apresenta alto potencial na produção de 

colmos, alcançando produção de até 80 toneladas por hectare, associado a altos teores de 

açúcares fermentáveis no caldo (18 a 22 ºBrix) e com ótimo padrão de fermentação. [6] 

 Mundialmente existem diversas cultivares de sorgo que podem fornecer base 

genética diversificada para desenvolver plantas mais produtivas, no entanto, mesmo com 

tais vantagens ainda há limitação na produção industrial de etanol utilizando o sorgo 

sacarino [7]. Nesse sentindo, os estudos de diversidade genética são úteis para pesquisas 

relacionadas ao cultivo de sorgo sacarino, que permitem entender a relação e a 

performance entre acessos, e ajudam a definir estratégias de identificação de pais 

superiores para o desenvolvimento de novas cultivares [5]. Em programas de 

melhoramento as informações inerentes a diversidade genética são essenciais para a 

identificação das melhores combinações híbridas [8]. O estudo da diversidade genética 

utilizando técnicas multivariadas é fundamental para a execução de um programa de 

melhoramento, que indicará qual melhor combinação de alelos favoráveis para a obtenção 

das características de interesse [9,10, 11]. 

 As técnicas biométricas são comumente utilizadas para avaliar a divergência 

genética e a predição da diversidade genética pode ser feita por vários métodos de análises 

multivariada. Os métodos aglomerativos estão relacionados com as medidas de 
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dissimilaridades estimadas previamente, como a distância euclidiana ou a distância 

generalizada de Mahalanobis. Entretanto, a distância de Mahalanobis tem sido 

amplamente utilizada, porque leva em consideração as matrizes de covariância residuais 

estimadas a partir de ensaios experimentais com repetições [10, 11]. 

 Nesse sentindo o presente estudo objetivou estimar a diversidade genética entre 

híbridos pré-comerciais de sorgo em duas diferentes regiões, mediante caracteres 

quantitativos. 

MATERIAL E MÉTODOS 
 

 Dois experimentos foram instalados na época da safra de 2015/16 (novembro a 

abril), nos municípios de Sinop, Mato Grosso (11º 51' 51" S; 55º 30' 09" W e altitude de 

345m) e em Passo Fundo, Rio Grande do Sul (28º 15' 46" S; 52º 24' 24" W e altitude de 

687 m), Brasil.  

    Os experimentos foram compostos por 10 híbridos pré-comerciais de sorgo 

sacarino fornecidos pela empresa Nexsteppe Sementes do Brasil. O delineamento 

experimental utilizado foi o de blocos ao acaso, com três repetições. As parcelas 

experimentais foram constituídas por quatro fileiras de cinco metros, espaçadas 0,50 m 

com população de 120.000,00 plantas por hectare, sendo que as avaliações foram 

realizadas nas duas fileiras centrais de cada parcela na época de maturação fisiológica. A 

semeadura foi realizada a 0,05 m de profundidade com adubação de base de 0,5 kg de N, 

90 kg de P2O5 e 140 kg de K2O por hectare. No 30º dia após a semeadura foi realizada a 

adubação de cobertura com 400 kg de 20-00-20 (NPK). Todos os tratos culturais seguiram 

o recomentado por manual técnico da Embrapa (12). 

As características avaliadas foram: produção de massa fresca (MF): determinado 

em kg/parcela, através da pesagem das plantas (completas) contidas em dois metros linear 

de cada parcela e convertidos para t.ha-1; produção de matéria seca (MS): uma massa de 

200 gramas foi amostrada em cada parcela e posta em estufa de ar forçado a 55º por sete 

dias, após, foi pesado em balança analítica para obtenção da umidade, que foi utilizada 

para transformar a MF em MS; produtividade de etanol por hectare (ETANOL): foi 

estimado em litros por hectare pele metodologia Consesorgo (é um exclusivo sistema de 

medição para pagamento de fornecedores, semelhante ao Consecana), disponibilizado 

pela empresa NexSteppe Sementes do Brasil; teor de sólidos solúveis (SST), expressos 
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em ºBrix: foi aferido no quarto entrenó de três plantas amostradas aleatoriamente de cada 

parcela, com o auxílio de refratômetro digital de leitura automática; altura de plantas 

(ALT): medida em metros da inserção da planta no solo até a inserção da folha bandeira 

de cinco plantas de cada parcela e florescimento (FLOR): número de dias entre a 

emergência das plântulas até que 50% das plantas da parcela apresentassem a panícula. 

Primeiramente, realizou-se uma análise de variância individual para cada 

ambiente (Sinop e Passo Fundo). Após, procedeu-se a análise de variância conjunta 

considerando os efeitos dos genótipos como fixo e o do ambiente como aleatório de 

acordo com a Equação 1: 

 

𝑌𝑖𝑗𝑘 = 𝜇 + 𝐵
𝐸⁄ 𝑗𝑘

+ 𝐺𝑖 + 𝐸𝑗 + 𝐺𝐸𝑖𝑗 + 𝑒𝑖𝑗𝑘 

 

Em que Yijk é o valor do genótipo no k-th bloco, no i-th genótipo e j-th ambiente; μ é 

média geral dos ensaios; B/Ejk é o efeito do bloco k dentro do ambiente j; Gi é efeito do 

i-th genótipo; Ej é o efeito do j-th ambiente; GEij é o efeito da interação do genótipo i com 

o ambiente j; eijk é o erro experimental associado a observação Yijk, com eijk ~N(0;s2). 

Para o agrupamento de médias utilizou o teste de Skott-Knott a 5% de 

probabilidade. 

A distância genética entre pares de genótipos foi calculada utilizando a distância 

generalizada de Mahalanobis (𝐷𝑖𝑗
2 ) formando uma matriz de dissimilaridade para cada 

ambiente. Foi realizado um teste de correlação entre as matrizes e comparado pelo teste 

de Mantel baseado em 5000 permutações e pelo teste “t” a 1% de probabilidade. 

Posteriormente, o método de otimização de Tocher foi utilizado para agrupar as cultivares 

com base no critério de que o intragrupo é menor do que as distâncias intergrupais [4]. A 

contribuição relativa das variáveis para a distância genética foi avaliada de acordo com 

os critérios descritos por Singh [13]. Todas as análises estatísticas foram realizadas 

utilizando o software Genes [14]. 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

Observou-se efeito significativo na fonte de variação genótipos para as variáveis 

(MF), (ET) e (FLOR), indicando que houve diferença no comportamento entre híbridos 
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para essas variáveis (Tabela 1). Para ambientes, essas mesmas variáveis foram 

significativas e também (ALT), demonstrando influência do ambiente no comportamento 

dos híbridos.  

 

Tabela 1. Resumo da análise de variância para Massa Seca (MS), Massa Fresca (MF), Etanol 

(ET), Teor de Sólidos Solúveis (SST), Altura de Plantas (ALT) e Florescimento (FLOR) avaliados 

em Passo Fundo, RS e Sinop, MT. 

FV G.L. 
MS MF ET SST ALT FLOR 

t.ha-1 t.ha-1 l.ha-1 ºBrix Metros Dias 

Genótipos 9 19,1ns 279,5* 2346862* 8,01ns 0,04ns 104,9* 

Ambientes 1 71,5ns 4612,9** 8075960** 1,66ns 2,89** 7326** 

GxE 9 11,5** 74,5** 526025** 2,74* 0,04** 30,5** 

Media --- 13,8 60,54 2632,8 12,46 3,26 78,05 

CV --- 7,57 6,87 15,25 8,69 3,1 1,11 

Ns: não significativo, * significativo a 5%, **significativo a 1%. 

 

A interação genótipo por ambiente (GxE) foi significativa para todas as variáveis, 

indicando que os híbridos se comportam de forma diferente nos ambientes em estudo. O 

coeficiente de variação (CV%) variou de 1,11 a 15,25% para FLOR e ET, 

respectivamente, demonstrando boa precisão experimental. Souza [16] estudando a 

adaptabilidade e estabilidade fenotípica de 25 cultivares de sorgo sacarino, em cinco 

ambientes, observaram coeficiente de variação de 14.86 e 10.38%, para produtividade de 

biomassa fresca e de sólidos solúveis totais, respectivamente, valores superiores aos 

observados no presente trabalho. 

Devido a interação GxE altamente significativa para todas as variáveis, procedeu-

se o estudo da diversidade genética entre os genótipos de sorgo sacarino separadamente 

para cada ambiente e investigou o impacto dessa interação na diversidade entre os pares 

de genótipos. Segundo Cruz [14], para prever os melhores cruzamentos é necessário levar 

em consideração a distância genética entre os genótipos, além da performance 

agronômica satisfatória, assim foram comparadas as médias dos genótipos para orientar 

os melhores cruzamentos (Tabela 2). 

Para massa seca (MS), na localidade de Sinop, o melhor hibrido foi o EXP1 com 

18.3 t.ha-1, diferindo significativamente dos outros híbridos. Em Passo Fundo o melhor 

hibrido foi o N31L5010 com 17.0 t.ha-1, porém não diferindo significativamente do 

N31I2365, do N31H2358 e do EXP1. As médias dos híbridos N42A2140, N31G2174, 

EXP1 e N32J3252 não diferiram entre os dois ambientes, indicando possível estabilidade 
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na produção de MS, sendo que o EXP1 obteve a melhor média dos ambientes e o ambiente 

de Passo Fundo obteve maior média em comparação ao ambiente de Sinop. 

Zhao et al [15], avaliando o acúmulo de massa seca nas épocas da antese, 20 e 40 

dias após a antese de cinco cultivares de sorgo sacarino em Beijing, China, observaram 

que há acúmulo significativo com o tempo após a antese e relataram produtividade de 

matéria seca de 13,2 a 24,5 t.ha-1 em 2006 e 14,8 a 35,2 t.ha-1 em 2007 para as cinco 

cultivares. Resultados estes superiores aos encontrados neste estudo. Vale ressaltar que 

os autores do estudo acima citado também observaram relação do acúmulo de matéria 

seca com dias até a antese e com ciclo dos cultivares, sendo que as cultivares que eles 

avaliaram tiveram de 85 a 121 dias para a antese e de 113 a 165 dias para a maturação 

fisiológica, que são superiores aos encontrados neste trabalho, além de que as cultivares 

e as condições ambientais são diferentes entre os trabalhos. 

Para a massa fresca (MF) para Sinop e Passo Fundo a cultivar EXP1 foi o com 

maior produtividade de 65.9 e 80.1 t.ha-1, respectivamente, diferindo significativamente 

de todos os outros cultivares. Observou que dentre os ambientes, o ambiente de Passo 

Fundo (69.3 t.ha-1) favoreceu a maior produtividade de MF para todos os cultivares. 

Estudando a adaptabilidade e estabilidade de cultivares de sorgo sacarino em Sete Lagoas, 

Nova Porteirinha e Jaíba no estado de Minas Gerais, Pelotas, RS e Sinop, MT, Souza [16] 

observaram médias para MF de 50,97, 51,62, 39,86, 27,31, 46,86 t.ha-1, respectivamente, 

e média geral dos ambientes de 43,32 t.ha-1.    

A principal variável para a indústria sucroalcoleira é a produtividade de etanol, 

nesse sentido, em Sinop, os híbridos EXP1, EXP2 e N32J3252 foram os com as maiores 

média, com 3475, 3004 e 2894 l.ha-1, respectivamente, e o EXP1 em Passo Fundo (4396 

l.ha-1), diferindo de todos os outros híbridos. Dentre os mais produtivos o EXP1 obteve a 

maior média nos dois ambientes e o EXP2 e o N32J3252 não diferiram estatisticamente 

entre os ambientes, indicando alto potencial produtivo e possível estabilidade e 

adaptabilidade a ambos ambientes. Valores similares de produtividade de Etanol foram 

obtidos por [15] na China. Ratnavathik [17] avaliando a produtividade de Etanol de cinco 

cultivares de sorgo sacarino em Rajendranagar, Hyderabad, Indian, observaram 

produtividade de 1570 até 4500 l.ha-1. 

Para a variável solido solúveis totais (SST), os híbridos EXP1, EXP2 e N32J3252 

se destacaram dos demais em Sinop, com 14,7, 14,2 e 13,2 ºBrix, respectivamente, sendo 
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a média dos híbridos de 12.6. Para Passo Fundo, além desses três híbridos os N31H2358, 

N31G2091 e N31G2174 foram estatisticamente superiores aos demais híbridos, sendo 

que a média para esse ambiente foi de 12,3 ºBrix. Os híbridos EXP1 e EXP2 se destacam 

com as melhores medias dos ambientes, indicando potencial para cultivo nesses 

ambientes. Souza et al.[16], avaliando 25 genótipos de sorgo sacarino em Sete Lagoas, 

Nova Porteirinha, Janaúba, Pelotas e Sinop, observaram médias de brix variando de 15,4 

até 18.6o, média superior as encontradas neste trabalho. 

A altura de plantas (AP) em Sinop variou de 2.89 até 3.20 m, para os híbridos 

N31G2174 e EXP2, respectivamente, com média de 3.05 m. Já em Passo Fundo, os 

híbridos N31G2091 e N31L5010 obtiveram as maiores médias com 3.65 m, sendo a 

média para a localidade foi de 3.49 m. Há evidência de correlação alta e positiva entre 

altura de plantas, tombamento e quebramento de colmo, assim não se deve selecionar 

plantas demasiadamente altas com baixa qualidade de colmo.  

Observou-se grande diferença entre os ambientes para florescimento, para Sinop 

a média foi de 67 dias e para Passo Fundo foi de 89.1 dias. O que pode ser explicado pela 

influência do fotoperíodo no desenvolvimento das cultivares, uma vez que em dias curto 

as cultivares tendem a florescer mais cedo e com isso reduzem o porte da planta, a massa 

seca e fresca.    
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Tabela 2. Teste de médias para Massa Seca, Massa Fresca, Etanol, Teor de Sólidos Solúveis, 

Altura de Plantas e Florescimento para os dez cultivares de sorgo sacarino avaliados em Sinop, 

MT e Passo Fundo, RS.  

Genótipos 

(ID) 

Massa Seca Massa Fresca 

Sinop Passo Fundo Media Sinop Passo Fundo 
Medi

a 

N31K2168 (1) 10,1Bd 14,4Ab 12,2 43,5Bc 62,8Ac 53,2 

N42A2140 (2) 12,9Ac 14,3Ab 13,6 48,8Bc 64,0Ac 56,4 

N31I2365  (3) 11,7Bd 16,4Aa 14,0 50,9Bc 69,9Ab 60,4 

N31H2358 (4) 10,7Bd 16,9Aa 13,8 45,3Bc 70,6Ab 58,0 

N31G2091 (5) 10,0Bd 14,5Ab 12,3 44,1Bc 72,3Ab 58,2 

N31G2174 (6) 10,6Ad 12,2Ac 11,4 44,0Bc 57,3Ac 50,7 

EXP1         (7) 18,3Aa 16,6Aa 17,4 65,9Ba 80,1Aa 73,0 

EXP2         (8) 14,9Ab 12,9Bc 13,9 58,0Bb 67,5Ab 62,8 

N32J3252  (9) 13,4Ac 14,1Ab 13,7 60,3Ab 67,0Ab 63,6 

N31L5010(10

)   
15,1Bb 17,0Aa 16,0 56,5Bb 81,2Aa 68,8 

Media 12,8 14,9 13,9 51,7 69,3 60,5 

Genótipos 
Etanol oBrix 

Sinop Passo Fundo Media Sinop Passo Fundo Media 

N31K2168 1614Ab 1716Ad 1665 11,4Ab 9,5Bb 10,4 

N42A2140 1832Ab 2226Ad 2029 11,9Ab 10,8Ab 11,3 

N31I2365 2257Ab 2707Ac 2482 12,7Ab 11,7Ab 12,2 

N31H2358 1866Bb 3191Ab 2528 12,1Ab 12,9Aa 12,5 

N31G2091 1781Bb 3563Ab 2672 11,9Ab 13,2Aa 12,5 

N31G2174 1649Bb 3026Ac 2337 11,5Bb 13,9Aa 12,7 

EXP1 3475Ba 4396Aa 3936 14,7Aa 14,2Aa 14,5 

EXP2 3004Aa 3401Ab 3202 14,2Aa 13,3Aa 13.8 

N32J3252 2894Aa 2904Ac 2899 13,2Aa 12,2Aa 12.7 

N31L5010 2283Ab 2863Ac 2573 12,3Ab 10,8Ab 11.6 

Media 2266 2999 2632 12,6 12,3 12.5 

Genótipos 
Altura de Plantas Florescimento 

Sinop Passo Fundo Media Sinop Passo Fundo Media 

N31K2168 3,05Bb 3,35Ac 3,20 64,6Bd 94,3Ab 79,5 

N42A2140 3,12Ba 3,57Aa 3,34 72,6Ba 88,6Ad 80,6 

N31I2365 3,02Bb 3,48Ab 3,25 65,6Bd 87,6Ad 76,6 

N31H2358 2,96Bb 3,47Ab 3,21 62,3Be 81,0Af 71,6 

N31G2091 2,94Bb 3,65Aa 3,29 65,3Bd 81,0Af 73,1 

N31G2174 2,89Bb 3,37Ac 3,13 61,3Be 83,6Ae 72,5 

EXP1 3,17Aa 3,23Ac 3,20 70,6Bb 92,0Ac 81,3 

EXP2 3,20Ba 3,63Aa 3,42 69,0Bc 92,6Ac 80,8 

N32J3252 3,09Ba 3,45Ab 3,27 69,6Bc 94,0Ab 81,8 

N31L5010 3,02Bb 3,65Aa 3,34 68,6Bc 96,0Aa 82,3 

Media 3,05 3,49 3,27 67,0 89,1 78,0 
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Para o estudo da diversidade genética a distância generalizada de Mahalanobis foi 

calculada entre os pares de genótipos para cada ambiente separadamente (Tabela 3). Isso 

possibilitou observar a discordância entre os ambientes, sendo que em Passo Fundo os 

genótipos mais divergentes foram os 8 e 4 (EXP2 e N31H2358) e os mais similares foram 

10 e 9 (N31L5010 e N32J3252). Já em Sinop, os mais contrastantes foram os 7 e 6 (EXP1 

e N31G2174) e os 6 e 4 (N31G2174 e N31H2358) os mais concordantes. 

Os cruzamentos entre os genótipos 8 e 4 (EXP2 e N31H2358), para Passo Fundo, e 

10 e 9 (N31L5010 e N32J3252), para Sinop, podem ser favoráveis, pois todos esses 

genótipos apresentam boas características agronômicas (Tabela 2). Neste sentido, 

explorar a diversidade genética visa direcionar cruzamentos heteróticos e identificar 

populações que mostrem segregação transgressiva nas gerações avançadas. No entanto, 

apenas após uma análise de desempenho para as características mais importantes das 

cultivares podem ser considerados como potenciais progenitores na fase inicial de um 

programa de melhoramento.    

 

Tabela 3. Dissimilaridades entre 10 genótipos de sorgo sacarino avaliados em Sinop (abaixo da 

diagonal principal) e em Passo Fundo (acima da diagonal principal) baseado na distância 

generalizada de Mahalanobis. 

ID1 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

1 0,0 143,4 155,4 558,0 803,7 383,3 263,7 861,8 233,4 338,9 

2 152,4 0,0 79,5 316,0 300,2 84,6 253,5 623,9 209,4 335,4 

3 36,4 94,3 0,0 131,9 577,6 237,1 492,2 1111,2 463,5 622,5 

4 14,3 219,9 41,4 0,0 719,3 425,1 1021,2 1730,0 1006,5 1240,5 

5 10,0 105,1 1,9 27,9 0,0 130,1 474,4 441,7 460,7 568,6 

6 18,4 257,3 64,3 3,5 39,3 0,0 307,1 496,7 261,5 403,2 

7 224,2 41,8 120,2 270,3 164,3 317,6 0,0 254,0 35,7 59,6 

8 103,8 32,2 39,2 135,6 66,2 171,9 25,6 0,0 205,9 183,0 

9 183,6 46,6 73,8 222,4 114,3 267,0 40,4 34,4 0,0 29,5 

10 102,3 32,1 32,1 128,2 61,0 162,8 35,9 8,1 32,3 0,0 
1ID: identificação dos genótipos na Tabela 1. 
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A correlação entre as matrizes de diversidade foi de 0.108 e não significativa pelo 

teste Mantel com 5000 permutações e pelo teste t, ambos a 5% de probabilidade (Figura 

1), demonstrando alta influência da interação genótipo por ambiente corroborando com a 

Anova (Tabela 1) e demonstrando o comportamento diferenciado dos cultivares nos dois 

ambientes (Tabela 2).  

 

 

 

 

Figura 1. Dispersão da dissimilaridade expressada pela distância generalizada de Mahalanobis 

entre pares de cultivares de sorgo sacarino avaliados em Passo Fundo, RS e Sinop, MT. Q1: quartil 

1; Q2: quartil 2; Q3: quartil 3 e Q4: quartil 4. 

 

Segundo Cruz [14] e Halauer, Miranda Filho e Carena [17], genitores 

geneticamente similares tendem a compartilhar muitos alelos, e quando ocorre 

cruzamento envolvendo indivíduos relacionados há baixa complementariedade gênica 

atribuindo ao baixo nível de heterozigosidade alélica. Nesse sentido, os pares de 

indivíduos que estão no Q1 são indivíduos que têm baixa dissimilaridade genética em 

ambos os ambientes e não são indicados para serem cruzados para a obtenção de 

populações geneticamente superiores. 
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Os pares de indivíduos no Q2 e no Q4 são os que têm alta diversidade em um local 

e baixa no outro, o par N31G2174 x EXP1 (6x7) é o que tem a maior diversidade em 

Sinop e baixa em Passo Fundo, por outro lado o par N31H2358 x EXP2 (4x8) tem a maior 

diversidade em Passo Fundo e baixa em Sinop. Assim, os pares de genótipos são 

indicados para cruzamento para a obtenção de população superior em local específico, ou 

seja, N31G2174 x EXP1 para Sinop e N31H2358 x EXP2 para Passo Fundo. 

Para explorar a diversidade genética é necessário direcionar cruzamentos 

heteróticos e identificar indivíduos com alto desempenho “per se” para as principais 

características da cultura. Nesse sentido, os cruzamentos entre N31H2358 x EXP1 (4x7) 

e N31H2358 x N32J3252 (4x9) podem ser promissores para a obtenção de populações 

segregantes superiores para ambos ambientes, pois têm as maiores diversidades nos dois 

e alto valor “per se”. Santos [18], avaliando a dispersão gráfica da dissimilaridade entre 

pares de cultivares de algodão avaliados em Lucas do Rio Verde e Sapezal, Mato Grosso, 

Brasil, observaram que o par FM 910 x LD CV 02 obtiveram a maior diversidade genética 

para ambos os ambientes e recomendou esse cruzamento para a obtenção de população 

superior.  

A contribuição relativa de cada variável para diversidade genética foi obtida 

utilizando o método proposto por Singh [13] baseado na variância (Tabela 4). O 

florescimento foi a variável que mais contribuiu para a separação dos genótipos em ambos 

os ambientes, com 55,15 e 31,97% em Sinop e Passo Fundo, respectivamente. Massa 

Fresca foi a segunda que mais contribuiu em Sinop (28,58%) e a terceira em Passo Fundo 

(19,90%), demonstrando a importância dessas variáveis. Para a variável massa seca, por 

sua vez, foi importante para discriminar os genótipos em Passo Fundo, mas não foi em 

Sinop, isso pode ser explicado pela alta interação genótipo por ambiente demonstrado na 

Tabela 1. Silva [19] estudando a divergência genética entre dezoito genótipos de cana-

de-açúcar com base em dez caracteres agroindustriais, observaram que as variáveis que 

mais contribuíram para a divergência genética foram porcentagem de sacarose no caldo 

(Pol %) (23,81%), Tonelada de cana por hectare (22,63%), Sólidos Solúveis Totais (SST) 

(17,54%).  
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Tabela 4. Contribuição relativa das variáveis para a diversidade genética (S.j) e percentual entre 

10 genótipos de sorgo sacarino avaliados em Sinop MT e Passo Fundo RS, de acordo com 

Singh (1981). 

Variáveis 
Sinop Passo Fundo 

S.j S.j (%) S.j S.j (%) 

Massa Seca 120,62 2,16 6771,12 28,65 

Massa Fresca 1595,99 28,58 4703,29 19,90 

Etanol 82,89 1,48 1798,24 7,61 

Brix 310,71 5,56 1762,09 7,46 

Altura de Planta 394,08 7,06 1041,06 4,41 

Florescimento 3079,62 55,15 7554,92 31,97 

 

Pelo método de agrupamento de otimização de Tocher foi possível separar os 

genótipos em grupos, formando cinco grupos em ambos os ambientes (Tabela 5). Porém, 

nos grupos formados nos dois ambientes há discordância entre os genótipos agrupados, 

demonstrando grande influência da interação genótipo por ambiente. Em Sinop, o grupo 

1 constitui dos genótipos 4; 6; 1 e 5, esse grupo tem características com as menores médias 

para as MS, MF e FLOR, dentre as quais, MF e FLOR foram as variáveis que mais 

contribuíram para diferenciar os genótipos em Sinop (Tabela 4). O Grupos 2, formado 

pelos 8; 10 e 7, sendo que esses têm altas médias de MS e MF e média em dias para o 

florescimento (Tabela 2). E os grupos 3, 4 e 5 são formados por apenas um genótipo cada, 

que são 2, 9 e 3, respectivamente. O genótipo 2 apresenta o maior FLOR, o 9 tem alta 

produtividade de MS e Etanol, já o 3 é mediano em todas as características. 

Para Passo Fundo o Grupo 1 foi formado pelos genótipos 9; 10 e 7, esses 

assemelham-se pela alta produtividade de MS e longo período para o florescimento. Os 

genótipos 2, 3 e 1, compõem o Grupo 2 e são similares em baixa produtividade de oBrix 

e etanol. O Grupo 3 foi formado pelos híbridos 5 e 6, os quais são similares em oBrix e 

em florescimento. Os genótipos 8 e 4 formam os Grupos 4 e 5, respectivamente. O 8 se 

destaca pela baixa produtividade de MS, porém compensa com alta produtividade de 

Etanol, já o 4 pela alta produtividade de MS e oBrix e a menor quantidade de dias até o 

florescimento. Castrillon [20], avaliando a diversidade genética entre 61 genótipos de 

sorgo, sendo 25 de sacarino e 36 de biomassa, pelo método de otimização de Tocher, 

observou a formação de 11 grupos. 

Observou-se a formação de grupos com apenas um genótipo em ambos os locais, 

assim. Segundo Benitez [21], a ocorrência de grupos com apenas um genótipo evidencia 

ampla divergência, já que os genótipos em grupos unitários são mais dissimilares em 
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relação ao conjunto. Tabela 5. Agrupamento formado pelo método de otimização de Tocher 

considerando os 10 genótipos de sorgo sacarino em dois ambientes. 

 

Grupos 
Genótipos (ID)1 

Sinop, MT Passo Fundo, RS  

1 4; 6; 1; 5 9; 10; 7 

2 8; 10; 7 2; 3; 1 

3 2 5; 6 

4 9 8 

5 3 4 
1ID: identificação dos genótipos na Tabela 1 

 

 

CONCLUSÕES 
 

 Os cruzamentos entre os genótipos 8 e 4 (EXP2 e N31H2358), para Passo Fundo, 

e 10 e 9 (N31L5010 e N32J3252), para Sinop, são indicados, pois todos esses genótipos 

apresentam boas médias das características avaliadas. Os cruzamentos entre N31H2358 

x EXP1 (4x7) e N31H2358 x N32J3252 (4x9) são promissores para a obtenção de 

populações segregantes superiores para ambos ambientes, pois têm os maiores valores de 

diversidade. 
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