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RESUMO

Populacdes braquiticas tém sido constantemente estudadas no melhoramento de milho, o
interesse por cultivares de porte baixo tem aumentado, principalmente por tolerarem plantios
adensados, permitindo maior nimero de plantas por hectare. A prolificidade é um dos principais
componentes na producdo do milho que além da estabilidade de producdo permite maior
eficiéncia na utilizacdo de nutrientes na planta. O objetivo deste trabalho foi verificar a
variabilidade genética, para diferentes caracteres, presente nas populacdes Isando VF-1 e Isando
VD-1 ap06s sete ciclos de selecdo massal para prolificidade. Foram avaliadas 121 progénies de
meios irmaos da populacdo Isando VF-1 e 65 progénies da populacdo Isando VD-1, ambas
populacdes de milho braquitico, na segunda safra do ano agricola 2017 (E1) e primeira safra
2017/2018 (E2). Os caracteres avaliados para as duas epocas de semeadura foram enfezamento,
tombamento, prolificidade e rendimento de espigas, e apenas para a E2 foram avaliados
florescimento feminino, altura de plantas, altura de espigas e rendimento de gréos. Foram
estimados parametros genéticos e os ganhos esperados com selecdo com intensidade de selecédo
de 20%, para cada época e conjuntamente. Para a populacdo Isando VF-1 foram estimadas
herdabilidades que variaram entre 37,70% e 74,82%, e ganhos de -5,11%, -10,48% para
enfezamento, 19,57% e 7,13% para prolificidade, 20,75% e 15,74% para rendimento de espigas
na E1 e E2 respectivamente. Para a populagéo Isando VD-1 as herdabilidades variaram entre
8,01% e 75,36%, e 0s ganhos estimados foram de -3,20% e -9,57% para enfezamento, 12,35%
e 1,98% para prolificidade, 24,42% e 10,22% para rendimento de espigas, nasEl e E2, nesta
ordem. Nas anélises conjuntas a interacao progénies x épocas apresentou interacao significativa
para todos os caracteres avaliados na E1 e na E2 apenas para rendimento de espigas. Os baixos
valores de herdabilidade nas analises conjuntas, associados a baixos valores de ganho
estimados, sugerem que para as duas populaces sejam conduzidos processo de selecdo
distintos para cada época. Mesmo apos sete ciclos de selecdo massal para prolificidade as
populacOes avaliadas mantém variabilidade genética suficiente para futuros ciclos de selecéo.

Palavras-chave: Enfezamento. Epocas de semeadura. Parametros genéticos. Progénies de

meios irmaos. Variacdo genética. Zea mays.



ABSTRACT

Maize brachytic populations have been constantly studied in maize breeding, the interest for
low-growing cultivars has increased, mainly because they tolerate high density of plants.
Prolificacy is one of the main components of yield in maize that besides the yield stability
allows higher efficiency in the use of nutrients in the plant. The objective of this work was to
verify the genetic variability for different carachteres in the Isando VF-1 and Isando VD-1
brachytic populations after seven cycles of mass selection for prolificacy. A total of 121 open
cross corn progenies from the Isando VF-1 population and 65 open cross corn progenies from
the Isando VD-1 population, both brachytic maize populations, were evaluated in first crop
2017 (E1) and second crop 2017/2018 (E2). The evaluated traits for the two seasons were corn
stunt complex, fall index, prolificacy and ear yield, and only for E2 were evaluated feminine
flowering, plant height, ear height and grain yield. Genetic parameters and expected gains with
selection, with 20% of intensity, were calculated for each season and jointly. For the Isan&o
VF-1 population, heritabilities were estimated from 37.70% to 74.82%, and expected gains of
-5.11%, -10.48% for corn stunt complex, 19.57% and 7.13% for prolificacy, 20.75% and
15.74% for ear yield at E1 and E2 respectively. For the Isando VD-1 population the heritabilities
varied between 8.01% and 75.36%, and estimated gains were -3.198% and -9.565% for corn
stunt complex, 12.346% and 1.982% for prolificacy, 24.423% and 10, 22% for ear yield at E1
and E2, in that order. In the jointly analyses the progenies x seasons interaction was significant
for all traits evaluated in E1 and E2 only for ear yield. The low values of heritability in the
jointly analyses, associated to low values of expected gains selection, suggest that for the two
brachytic populations, distinct selection processes are conducted for each season. Even after
seven cycles of mass selection for prolificacy, the populations evaluated maintain sufficient

genetic variability for future selection cycles.

Keywords: Corn stunt complex. Sowing seasons. Genetic parameters. Half sib progenies.

Genetic variation. Zea mays.
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1 INTRODUCAO

Nos ultimos tempos, o Brasil tem se destacado na producdo e exportacdo de milho
intensificando sua importancia no cenario mundial, j& que ocupa atualmente o terceiro lugar
como maior produtor e exportador do cereal na média dos Gltimos quatro anos. Atualmente é a
segunda maior cultura de importancia na producdo agricola no pais, tendo 16.694 mil ha de area
semeada nas safras 2017/18, sendo superado apenas pela soja que lidera a producéo de graos
no pais (CONAB, 2018).

O milho é um cereal mundialmente cultivado e ao longo de seu processo de
domesticacdo pelo homem vem sendo selecionado de acordo com as necessidades na
agricultura moderna. A selecdo por cultivares com baixa estatura € datada desde o inicio do
processo de domesticacdo e estas tiveram um grande impacto na agricultura mundial.

Inicialmente as plantas de milho em regides de clima temperado, apresentavam alto
porte, 0os problemas com acamamento reduziam a produtividade, sendo assim plantas com baixo
porte se tornaram alvo de melhoristas. O processo de domesticacdo deste cereal proporcionou
0 aparecimento de plantas com caracteristicas mais adaptadas e variadas geneticamente devido
as alteracdes nas frequéncias alélicas das populacgdes. A utilizacdo de plantas que possuem porte
baixo pode ser exemplificado pelo sucesso de variedades ands de arroz e trigo tendo seu marco
historico na ‘Revolucdo Verde’ (GAUD, 1968). As plantas baixas em geral apresentam menor
taxa de tombamento e acamamento, além de proporcionarem alternativas quando se trata de
arranjo e densidade de semeadura. Plantas com esta caracteristica permitem que a colheita
mecanizada seja facilitada devido a sua altura e resisténcia a impactos, ou até mesmo a colheita
manual é facilitada para produtores com condig¢des limitadas de tecnologia.

O milho braquitico (homozigoto para o gen brz) pode ser considerado pelos
pesquisadores por suas caracteristicas morfolégicas, como baixa estatura e colmos mais

grossos, que se encaixam nesses objetivos. Fisiologicamente a reducdo na altura do milho
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braquitico esta relacionada com a producdo anormal de reguladores endégenos responsaveis
pelo alongamento dos internodios do milho, conhecidos como giberelinas (HOOLEY, 1994).
A produtividade destes mutantes é satisfatoria, no entanto ainda € uma questdo estudada por
varios pesquisadores da area com alguns resultados controversos, mas sendo certo que este tipo
de planta é muito promissor devendo ser aprimorado para caracteristica que aumente o
rendimento, como a prolificidade e resisténcia a doencas.

Os sistemas de producdo de milho no Brasil, com primeira e segunda safra, leva a
presenca do milho durante praticamente o ano todo no campo expondo a cultura a problemas
fitossanitarios até entdo inexistentes ou ndo preocupantes (SILVEIRA et al., 2008), como o
complexo enfezamento, tornando necessario o desenvolvimento de materiais adaptados as
diferentes épocas de semeadura.

A prolificidade se refere a capacidade das plantas apresentarem duas ou mais espigas
por planta, carater que apresenta correlacdo positiva com o rendimento de grdos, sendo
interessante o seu uso no melhoramento do milho. Além disso, aumenta a eficiéncia do uso de
nutrientes e apresenta facilidade na selecéo.

Milho braquitico tem como caracteristica tolerar semeaduras adensadas, sendo
interessante selecionar plantas prolificas nessas condicGes, com a finalidade de se aumentar o
rendimento por area. Com isso se faz necessario verificar a variabilidade genética de populagdes
braquiticas para inferir sobre a possibilidade de sucesso na selecdo recorrente, principalmente
em populagdes que ja foram submetidas a algum processo seletivo. A presenca de variabilidade
genética é essencial para o sucesso em sucessivos ciclos de selecdo, e a utilizacao de progénies
de polinizagéo aberta € a forma mais simples para sua identificacdo (VENCOVSKY, 1987).

Nesse contexto o objetivo do presente trabalho foi verificar a variabilidade genética,
para diferentes caracteres, presente nas populacdes Isando VF-1 e Isando VD-1 ap0s sete ciclos

de selecdo massal para prolificidade.
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2 REVISAO DE LITERATURA

2.1  Milho braquitico

Plantas de porte baixo tiveram grande impacto na agricultura mundial. Cultivares anas
de arroz e trigo que foram importantes para o sucesso da “Revoluc¢do Verde” e tiveram seu uso
aumentado devido a altas produtividades e resisténcia a doencas (MULTANI et al., 2003; PILU
etal., 2007).

O milho € um cereal amplamente cultivado e sua vasta area de abrangéncia se da pela
extensa variabilidade genetica apresentada pela espécie. Os caracteres quantitativos sao
responsaveis diretos pelo aumento da produtividade, por isso tem recebido maior atencéo dos
melhoristas. Para altura de plantas, além da variabilidade provocada pelos locos de efeito
quantitativo, também ha locos de grande efeito como os genes “nana” e braquitico (BANDEL,
1987).

A obtencdo de plantas de milho de porte baixo, vem sendo preocupacdo de melhoristas
desde muitos anos. As populagdes ands portadoras do gene braquitico, atraem a atencdo dos
pesquisadores por suas caracteristicas fisioldgicas e morfoldgicas (BANDEL, 1987), embora o
seu uso comercial ainda seja muito incipiente.

A expressao das alteraces fisioldgicas do milho braquitico permite a percepgédo visivel
da exdtica morfologia das plantas ands. A morfologia diferenciada é possivel de ser identificada
em campo, facilitando o processo de selecdo massal. Estas plantas possuem, além de porte
baixo, folhas largas e espessas. Quando semeada em alta densidade, sua arquitetura faz com
que haja sombreamento nas entrelinhas, resultando na competicdo com plantas daninhas,
diminuindo a ocorréncia destas no cultivo (DURAES, 1999).

No Brasil o rendimento do milho tem sido afetado pelas perdas com plantas tombadas
pelo vento. Embora populag¢des braquiticas ainda sejam pouco utilizadas no melhoramento de

milho, regiGes com ocorréncia de ventos fortes tem optado por incluir cultivares ands em seus
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programas. Populacdes ands possuem maior resisténcia ao tombamento e acamamento, alem de
apresentarem como vantagem a facilidade na colheita mecanica.

Entringer (2015) ressalta em seu trabalho, realizado em Campos dos Goytacazes, as
vantagens de cultivares ands de milho em areas com ocorréncia de ventos fortes durante
praticamente todo o ano. Além de suportarem ventanias, as cultivares foram resistentes a
doencas e suportaram cultivos em altas densidades.

Ainda em sua morfologia, 0 encurtamento dos internddios esta entre as principais
caracteristicas das plantas portadoras do gene braquitico. Ha uma perceptivel reducédo da altura
da planta e da espiga quando comparadas a planta normal, resultantes de disturbios de uma
auxina responsavel pelo alongamento da parede celular. As folhas apresentam arquitetura
diferenciada, sendo dispostas no caule de forma que ficam “empacotadas” na zona da espiga e
apresentam cor mais escura, conferindo maior “stay green” que plantas de tipo selvagem
(ANDERSON; CHOW, 1963; ZANETTE; PATERNIANI, 1992).

Quanto as raizes, estas sdo mais finas e fibrosas. Esta morfologia lhes confere maior
eficiéncia na extracdo de nutrientes e 4gua, devido ao aumento da superficie de contato com o
solo, influenciando positivamente no aumento da produtividade de grdos. Todas estas
peculiaridades morfoldgicas e fisioldgicas se devem ao gene braquitico (KHUSH, 2001;
HEDDEN, 2003; MASHINGAIDZE; CHINHEMA, 2004).

No milho existem trés tipos de genes mutantes braquiticos com maior valor comercial
(br-1, br-2 e br-3) que expressam fenotipos semelhantes, responsaveis por condicionar a
presenca de um tipo diferente de giberelina, menos ativo na promocdo de crescimento
(GALSTON; DAVIES, 1972; CASSANI et al., 2011). Dentre os genes braquiticos, (mais de
40 mutantes descritos para milho) destaca-se o br-2, um dos mutantes mais promissores em

populacdes de milho. Este gene promove a reducéo dos internodios sem afetar outros 6rgaos da
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planta. Este encurtamento se da pela perda de uma glicoproteina-P que modula o transporte de
auxinas polares no caule (MULTANI et al., 2003).

Quanto a expressdo fenotipica de menor estatura, desde a década de 80 vem sendo
realizados estudos para compreensdo do metabolismo da planta. Carpita & Kanabus (1988)
identificaram a deficiéncia giberélica em milho, observaram que na estrutura quimica da parede
celular, extraidas de folhas e raizes em mutantes andes, a porcentagem de p-d-glucano
(hemicelulose presente na parede celular) foi constante em plantas sem acréscimo de giberelina.
Em plantas com injecdo deste fitohormonio, a propor¢do do polissacarideo diminuiu de 20%
para 15%, promovendo uma expansao da parede celular. Isto indica que o tratamento, de plantas
braquiticas, com &cido giberélico induz crescimento longitudinal, produzindo plantas normais
altas (PATERNIANI, 1978a; CARPITA; KANABUS, 1988).

Apesar de estudos iniciais com populagdes braquiticas, na década de 60, ndo terem
apresentado resultados animadores, devido ao baixo rendimento de grdos em relacdo a plantas
normais, programas de melhoramento persistiram em trabalhos com as popula¢des. Na época,
0 insucesso foi atribuido a falta de programas de melhoramento genético com este tipo de
material, nimero insuficiente de retrocruzamentos e praticas culturais ineficientes (CAMPBEL,
1965). Em contrapartida, Paterniani (1982) com a variedade “Pirando”, portadora do genotipo
brabrz, conseguiu rendimento em torno de 7 mil kg ha?, comparavel a alguns hibridos
comerciais da época. O potencial de cultivares braquiticas tem se elevado e altos rendimentos
tém sido obtidos quando estas sdo cultivadas em condicGes ideais de fertilidade, altitude e

densidade de semeadura especifica (HEDDEN, 2003).

2.2  Selecdo massal para prolificidade em milho

A prolificidade é a habilidade da planta produzir mais que uma espiga com gréos, carater
importante na melhoria do rendimento do milho. Estas produzem orgéos reprodutivos

revertendo na prolificidade Util, produzindo espigas com graos ou pode ocorrer a fasciagdo com
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nenhuma formacao de grédos. A prolificidade Util é considerada pela producdo de uma espiga
principal e outras (uma ou duas) espigas subapicais produtivas por planta. Esta caracteristica
visa aumentar o rendimento e pode ser influenciada pelas interacdes entre fatores ambientais e
fatores genéticos (DURAES, 1999).

O processo historico de domesticacdo e melhoramento selecionou plantas com graos em
uma unica inflorescéncia no colmo principal. No entanto, o surgimento de multiplas espigas,
além de depender da influéncia ambiental, também é um carater genético herdavel, pois surge
pela acao de fitohormonios responsaveis por complexos processos fisiologicos que influenciam
o desenvolvimento da espiga. Esta € uma caracteristica quantitativa altamente correlacionada
com rendimento grdos (SANGOI et al., 2010) e que pode ser alterada por sele¢éo.

Sangoi et al. (2010) relataram que as plantas prolificas toleram condicGes adversas e
trabalhando a parte genética pode-se conseguir materiais que produzam boas espigas por planta,
podendo recomendar assim plantios adensados. Portanto, maior nimero de espigas por planta
nem sempre é 0 objetivo, mas sim um maior nimero de plantas por area, com pelo menos uma
espiga boa, o que pode ser alcangado com gendtipos de tendéncia para maior prolificidade que
apresentam menor nimero de plantas com esterilidade feminina.

A prolificidade ndo tem sido um carater priorizado pelos programas de melhoramento
de milho (ELIAS et al., 2010). No entanto, embora com uma abordagem um pouco diferente
de Sangoi et al. (2010), estes autores consideram que isso deveria ser explorado pois a maior
tolerancia a condigdes adversas, devido a sua capacidade inerente de desenvolver pelo menos
uma espiga sob estresse e mais de uma quando as condi¢cbes ambientais sdo propicias, pode
incrementar o rendimento quando a densidade estd abaixo da ideal. Assim, os hibridos
prolificos apresentam ampla faixa de densidade para maximizar o rendimento de graos,
enquanto os ndo prolificos apresentam uma estreita faixa de densidade otima (TOKATLIDIS;

KOUTROUBAS, 2004).
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Nas populagdes braquiticas nota-se um maior desenvolvimento dos primoérdios de
espigas em relacao as populacdes de altura normal (Figura 1). No entanto nem sempre ocorre 0
desenvolvimento de mais de uma espiga. A selecdo para aumentar a frequéncia de genes de
efeito quantitativo que transformem mais gemas em espigas, aumentando a prolificidade, é uma
possibilidade que deve ser estudada.

Figura 1 — Gemas axilares desenvolvidas em milho braquitico.

Fonte: Jodo Antonio da Costa Andrade

Desde o inicio do cultivo do milho, provavelmente pelos Astecas, Maias e Incas, foi
efetuada a selecdo dos melhores individuos para a semeadura no ano seguinte, 0 que data o
inicio da selecdo massal na espécie (BENTO et al., 2003). O inicio da selecdo massal no Brasil
foi relatado no inicio do século XX em Minas Gerais, consistindo na selecdo de grande nimero
de individuos com caracteristicas fenotipicas semelhantes, que sdo colhidos em conjunto para
constituir a gerago seguinte (BOREM; MIRANDA, 2013).

Até meados de 1930 eram utilizados basicamente dois metodos de selecdo no
melhoramento de plantas: massal e espigas por fileira. A selecdo massal simples apresenta
controle parental minimo sendo realizado apenas sele¢cdo com base no progenitor feminino,

uma vez que os gametas masculinos provém de toda a populacéo. Este método basicamente
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consiste na escolha das melhores plantas e aproveitamento das suas sementes para a proxima
semeadura. O método de espigas por fileira é fundamentado na selecdo com base nos
progenitores superiores, que sdo usados para obtencdo da geracdo seguinte melhorada
(PATERNIANI; MIRANDA FILHO, 1987).

A utilizacdo da selecdo massal, apesar de pioneira, passou a ser questionada em meados
do século XX quanto a sua eficacia. No entanto estudos demonstraram que, na cultura do milho,
0 controle genético dos principais caracteres, predomina a interacdo alélica aditiva, o que
comprova que a acdo génica nao era razdo do insucesso da selecdo massal (HALLAUER,;
MIRANDA FILHO, 1988). Foi verificado entdo que o método simples de selecdo massal era
ineficaz para caracteres de baixa herdabilidade, como o rendimento de gréos. Para caracteres
com menos influéncia do ambiente (herdabilidade alta) os resultados sdo positivos, como
comprovado por Andrade (1988) que obteve, apds trés ciclos de selecdo massal para altura de
espigas e numero de ramificacbes de penddo, ganhos de 2,91% e 14,6% por ciclo,
respectivamente, em progénies de meios irméos da populacdo ESALQ-PB 1.

Para contornar os problemas com os caracteres de baixa herdabilidade foi idealizada a
selecdo massal estratificada, proposta por Gardner (1961). A selecdo massal estratificada trata-
se de dividir o campo em parcelas ou estratos, praticando-se selecdo dentro de cada estrato,
havendo um melhor controle ambiental. Este método proporcionou, além de maior controle
ambiental, a obtencdo de um ciclo por ano e uma relativa facilidade de conducao
(PATERNIANI; MIRANDA FILHO, 1987).

A selecdo massal para prolificidade tem sido utilizada como método de selec&o indireta
para rendimento de gréos, devido as altas correlagdes com rendimento e a alta herdabilidade do
carater (P1ZAIA, 2000). Leon & Coors (2002) avaliaram vinte e quatro ciclos de selecdo massal
para prolificidade na populacéo de milho Golden Glow, estudo iniciado por Lonnquist em 1967,

primeiro programa de selecdo massal especifico para prolificidade em populagéo de polinizacao



19

aberta. Apos os 24 ciclos foi possivel observar, pela resposta correlacionada, que em plantios
menos adensados, houve queda no peso da massa de gréos, enquanto em plantios mais
adensados houve um aumento na massa de grdos. Os autores concluiram que as caracteristicas
que sdo influenciadas por poucos genes, como prolificidade, aumentaram o ganho nos ciclos
mais recentes, isso por motivo do aumento da frequéncia alélica favoravel, resultado dos
sucessivos ciclos de selecao.

Candido e Andrade (2008) avaliaram a populacdo de milho braquitico Isando — VF1
(ciclo original do Isando — VF1 PROL 7) na safrinha em diferentes densidades populacionais.
A densidade de 57.800 plantas ha?® apresentou melhores resultados, pois as progénies
apresentaram maior rendimento, menor tombamento e maior prolificidade, em média. Também
inferem que a populacdo ana em questdo possui variabilidade genética consideravel para se
realizar melhoramento, tanto para baixa como para alta densidade de semeadura, em condicdes
de safrinha. As estimativas de ganhos esperados com selecdo para prolificidade foram de 11,1%
e 10,5% para aumentar a prolificidade, nas densidades de 57.700 e 80.000 plantas ha™.

A avaliacdo de hibridos prolificos, em consoércio com feijoeiro, propde a semeadura do
milho com menor densidades de plantas afim de ter a producdo compensada pela prolificidade
das cultivares. Neste caso a producdo de grdos de milho é influenciada pelas densidades de
semeadura. No entanto, o maior indice de espiga por planta compensa a menor densidade,
fazendo com que o rendimento ndo tenha queda tdo acentuada (PATERNIANI, 1990;

PEREIRA et al., 1991; SVECNJAK et al., 2006).

2.3 Uso de progénies de meios irmaos no melhoramento genético de milho

Existem varios tipos de selecdo que podem ser realizadas na espécie e a escolha do
método especifico se d& pelo objetivo do programa de melhoramento. A diferenca entre 0s
métodos de selecdo se da basicamente pela presenca ou ndo de avaliagdo de progénies e pelo

grau de controle parental dos progenitores selecionados (BESPALHOK et al., 1999).
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A selecdo praticada por meio de progénies de polinizacdo livre tem-se mostrado
eficiente, principalmente considerando a conducédo de testes de progénies, a intensidade de
selecdo praticada e a manutencdo do tamanho efetivo da populacdo. Esta metodologia permite
manter a herdabilidade do caréater e variabilidade genética para permitir efetiva selecéo ciclo
apos ciclo (CARVALHO et al., 2000).

Dentre os métodos de melhoramento intrapopulacional, um dos mais usados no Brasil
envolve a utilizacdo de progénies de meios irmaos, proposto inicialmente por Lonnquist (1964)
e Paterniani (1967). O método de selecdo entre e dentro de familias de meios irmaos, promove
0 aumento da frequéncia de alelos favoraveis sem elevar as taxas de endogamia, aumenta a
precisdo da selecdo intrapopulacional, ndo requer polinizacdo manual, sendo de facil execucao.

A selecdo massal para prolificidade com controle em ambos sexos foi proposta por
Paterniani (1978b). A metodologia consiste em semear bloco isolado e proteger a segunda
espiga das plantas prolificas. Assim que os estigmas dessas espigas emergem, as plantas nao
prolificas sdo emasculadas ou eliminadas, de maneira que as plantas prolificas sdo polinizadas
somente por gametas masculinos de plantas prolificas. Uma espiga de cada planta constitui uma
progénie de meios irmaos que sdo debulhadas e estocadas. Geralmente é utilizada a intensidade
de selecdo de 10 a 20% e as sementes remanescentes sdo recombinadas na geragédo seguinte,
com a realizagdo de um novo ciclo de selecéo.

Progénies de meios irmaos tém sido utilizadas em varios trabalhos para estimativas de
parametros genéticos. Vencovsky (1987) afirma que é a maneira mais simples de se estimar
parametros genéticos. A facilidade na conducéo dos ciclos de selecdo, por ndo exigir sobretudo
polinizagdes manuais, tem se mostrado eficaz em aumentar a frequéncia de alelos favoraveis
na populacdo e tem sido utilizado amplamente na cultura do milho (PATERNIANI, 1967;
CUNHA, 1976; LIMA, 1977; MIRANDA FILHO, 1979; CARVALHO et al., 2003). A eficacia

da selecéo entre e dentro de familias de meios irmédos tem sido comprovada por diversos autores
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guanto as magnitudes dos parametros genéticos, especialmente a variancia genética aditiva e os
ganhos esperados com selecédo para rendimento de graos. Paterniani (1978c) a partir da selecédo
de duas populacdes (Pirando VD-2 e Pirando VF-1) estimou ganhos na prolificidade de 14 a
16% em quatro ciclos. Resultados relevantes foram também obtidos no Nordeste brasileiro com
vistas a produtividade em milho, conforme relataram Carvalho et al. (2004) com a populacéo
CPATC-4. Foram avaliadas 196 progénies de meios irméos e ap6s dois ciclos de selecdo foram
estimados ganhos de 11,79% para produtividade de espigas.

A utilizacao de progénies de meios irmaos tem se tornado uma metodologia usual, visto
que a selecdo é eficaz em melhorar populacdes de milho. Sawazaki (1979) estimou progresso
genético de 36,92% para rendimento de grdos apds treze ciclos de selecdo, sendo o progresso
médio por ciclo de 2,84%.

Carvalho et al. (2003) estimaram o ganho médio com a selecdo entre e dentro de
progénies de meios irmdos de 13,62% para a produtividade de grdos. Neste trabalho foram
estimados os ganhos pela selecdo massal e selecdo entre progénies. Na média dos trés ciclos
realizados constatou-se um ganho médio de 8,53% pela selecdo entre progénies e 5,09% pela
selecdo massal, evidenciando a maior contribuigéo na selecéo entre progénies de meios-irméaos.

A utilizagdo de progénies de meios irmdos tem tido bons resultados desde o inicio da
utilizacdo desta metodologia por sua eficiéncia na obtencdo de progressos mais rapidos e pela
possibilidade de realizagcdo de um ciclo por ano. Sendo assim a eficiéncia da selecdo e a
facilidade em se obter as estimativas dos parametros genéticos da populacdo prolongam cada

vez mais 0 uso desta metodologia.

2.4  Variabilidade genética

Estudos sobre variabilidade genética sdo essenciais para tracar estratégias e dar
continuidade aos sucessivos ciclos de selecdo em programas de melhoramento genético. Os

componentes de variancia sdo de utilidade para o melhorista, principalmente o conhecimento
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da variancia aditiva, herdabilidade e progressos com selecdo. Estes parametros permitem o
conhecimento da populacdo base e auxilia na continuidade do programa em andamento, visto
que estes parametros permitem conhecer o controle genético do carater e o potencial da
populacdo para selecio (HALLAUER; MIRANDA FILHO, 1988; PACKER, 1998; BOREM;
MIRANDA, 2013).

O melhoramento de populagBes tem como objetivo principal aumentar a frequéncia de
alelos favoraveis em ciclos sucessivos. Apesar de existir a possibilidade de um estreitamento
da base genética, sempre existe uma variabilidade presente na populacédo pela nao fixacédo de
genes, ou pela quebra de blocos génicos. Dessa maneira sdao formados novos gendtipos a cada
geracdo de recombinacdo, pois € impossivel representar todos 0s gendtipos em apenas uma
geracdo, dado ao grande nimero de gendtipos possiveis, considerando todos os locos evolvidos
no controle de um carater quantitativo. Assim sendo, a estimativa de parametros genéticos se
torna uma forma de acompanhar a evolucdo da variabilidade existente na populacdo que esta
em processo de melhoramento (PATERNIANI; MIRANDA FILHO, 1987).

A presenca de variabilidade genética € essencial para que haja sucesso na selecdo massal
entre e dentro familias de meios irmdos. Bento et al. (2003) estimaram, em duas épocas de
avaliacdo, valores de pequena magnitude para ganho com selecdo massal realizada para
prolificidade. Na primeira época foi estimado 0,8% de ganho genético médio, enquanto na
segunda safra foi estimado um valor de 1,3%. Esses valores baixos de ganho ocorreram devido
a pequena variabilidade genética na populacdo para prolificidade.

As estimativas de herdabilidade e de componentes de variancia podem orientar o
melhoristas durante o processo de selecdo na populacdo a ser melhorada, o que auxilia na
selecdo de individuos superiores e na escolha do método de melhoramento. A escolha do
método de melhoramento mais apropriado também depende do modo de reproducdo da espécie,

além da variancia aditiva e ndo aditiva. Para a separa¢é@o das variancias aditivas, dominantes e
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epistaticas os delineamentos mais utilizados foram propostos por Comstock e Robinson (1952),
metodologias que se baseiam na covariancia entre os individuos aparentados, permitindo
estimar os diversos tipos de variancia.

A estimativa da herdabilidade permite antever a possibilidade do sucesso da selecéo,
uma vez que reflete a proporcdo da variacdo fenotipica que pode ser herdada e indica a
proporcdo da variabilidade observada em virtude dos efeitos aditivos dos genes. A
herdabilidade no sentido restrito quantifica a importancia relativa da proporcdo aditiva da
proporcéo genética, que pode ser transmitida para a proxima geracdo, demonstrando assim a
porcentagem do carater que pode ser herdada aos descendentes, permitindo prever o ganho com
a selecdo, enquanto a herdabilidade no sentido amplo € a razdo entre a variancia genotipica total
e variancia fenotipica (BOREM; MIRANDA, 2013).

Em milho a herdabilidade pode variar entre os caracteres avaliados, ja que este
parametro é especifico e pode oscilar de acordo com as condi¢cBes ambientais e com a
variabilidade existente na populagdo. Contudo, para prolificidade em milho, a herdabilidade
entre médias de progénies de meios irmaos encontrada na literatura é varidvel com valores de
50,6% (ALVES et al., 2002), 48,59% (CARVALHO et al., 2003), 43,52% (ARAUJO, et al.,
2005), 45,01% (CANDIDO, 2005) e 64,29% (CANDIDO et al., 2011).

A variancia genética aditiva ¢ um componente de grande importancia em razdo de ser a
responsavel pela resposta da populacdo a selecdo, quantifica a relacdo entre a unidade de
sele¢do e a unidade melhorada, além de constituir um indicativo da facilidade de identificacéo
de gendtipos superiores (FALCONER; MACKAY, 1996). A andlise dos dados do teste de
progénies permite estimar a variancia genética aditiva na populacéo base e, em consequéncia,
verificar quais as chances de éxito na selecdo e detectar as possiveis alteragdes que podem
ocorrer na variabilidade genética, durante o desenvolvimento de sucessivos ciclos de selegédo

(CARVALHO et al., 2003).
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A variancia genética aditiva em experimentos com progénies de meios irmaos, permite
ao melhoristas verificar alteracfes na variabilidade genética e na escolha do método de selecéo
(BARROS, 2007). Trabalhos com progénies de meios irmdos tem apresentado grande
oscilacdo, principalmente para o carater de rendimento de grdos, conforme cita Ramalho
(1977), em um levantamento realizado no Brasil até 1976. A variacdo foi de 42,0 a 758,0
(g/planta)?, com média de 320,0 (g/planta)?.

Hallauer et al. (2010) também realizaram um levantamento envolvendo 99 populagdes
norte americanas, encontrando um valor médio de 469,0 (g/planta)?. Comprovaram a eficiéncia
do método de selecdo entre progénies de meios irmaos ressaltando que, além de sua praticidade,
é capaz de manter suficiente variabilidade genética para propiciar progresso no decorrer dos
ciclos de selecio. Valores altos da varidncia genética aditiva [1.995,0 (g/planta)? e
1.725,8 (g/planta)?] foram encontrados por Lordélo (1982) nas populagbes Pirando VD-2 e
Pirando VF-1, respectivamente.

O indice de variacdo b é um parametro estimado com base no coeficiente de variacdo
genética e no coeficiente de variacdo ambiental, ou seja, estima a proporcdo da variancia
genética em relacdo a variancia residual. De acordo com Vencovsky (1987), uma situacdo mais
favoravel para a selecdo entre progénies de milho é quando a estimativa de b apresenta valor
préximo a unidade.

Trabalhos que envolvem a estimativa de parametros genéticos em populacdes de milho,
utilizando progénies de meios irméos, séo extensos na literatura. Miranda Filho et al. (1974)
estimaram variancia aditiva, herdabilidade em nivel de médias e ganho esperado para altura de
plantas e espigas em progénies de meios irmdos dos compostos Dentado e Flint. Para altura de
plantas foram encontrados, respectivamente, para a populacdo Dentado, 208 (cm/planta)?,
49,5% e 14,1 (cm/planta). Para a populacgo Flint os valores foram 308 (cm/planta)?, 76,8% e

17,9 (cm/planta), para altura de plantas. Para altura de espigas as estimativas foram,
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respectivamente, 275 (cm/planta)?, 71,7% e 18,6 (cm/planta) para a populacio Dentado e
224 (cm/planta)?, 66,6% e 16,5 (cm/planta) para a populacéo Flint.

Lemos et al. (1992) estimaram pardmetros genéticos para a populacdo Dentado
Composto, avaliando-se 400 progénies de meios irmdos do segundo ciclo de selecdo. As
estimativas obtidas para variancia aditiva foram 289,41 (cm/planta)?, 237,56 (cm/planta)? e
677,38 (g/planta)?, respectivamente para altura de plantas, altura de espigas e peso de espigas.

Oito ciclos de selecdo na populacdo de milho CPATC-4 no nordeste brasileiro, foram
avaliados por Menezes et al. (2007) para o carater peso de espigas. Dentre varios parametros
foram estimados variancia genética aditiva, herdabilidade e indice “b” para os oito ciclos
obtidos. Para o ciclo 0 os valores estimados foram 303,04 (g/planta)?, 40,02% e 0,53; para 0
ciclo VIII foram 347,33 (g/planta)?, 34,97% e 0,52, confirmando a manutencéo de variabilidade
ao longo dos ciclos de selecdo. As estimativas do ganho esperado com selecdo entre e dentro
de progénies de meios irmaos foram em meédia de 9,46% e 5,44%, respectivamente, sendo
14,90%, o ganho médio ciclo/ano, o que implica que mesmo apds oito ciclos de sele¢do 0 ganho
previsto ainda € razoavel.

Pardmetros genéticos da populacdo de milho UFGD1 foram estimados por
Prado et al. (2012) para diversos caracteres, dentre eles peso de espigas e produtividade de
gréos. Para o ambiente 1 as estimativas de herdabilidade foram de 26,78% e 31,24% para peso
de espigas e rendimento de gréos. O indice b foi de 0,43 e 0,48 respectivamente. Para 0 ambiente
2 a herdabilidade estimada foi de 17,41% para peso de espigas e 0,99% para rendimento de
grdos e o indice b foi de 0,32 para peso de espigas e 0,070 para rendimento de graos. A reducéo
nos valores de herdabilidade quando comparados os dois locais ocorreu, segundo 0s autores,
devido ao estresse ambiental no ambiente 2, havendo maior influéncia sobre a variagédo

fenotipica, o que reduziu a herdabilidade e consequentemente o ganho por selecéo.
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Kist et al. (2010) estimaram ganhos genéticos com base em progénies de meios irméaos,
na populacdo MPAL no estado de Santa Catarina. Para altura de plantas, em trés locais, foi
estimada uma média de 251cm, valor semelhante ao estimado por Andrade & Miranda
Filho (2008), em familias de meios irmaos da populacdo ESALQ-PB1 avaliadas em Piracicaba.
O ganho estimado para reduzir a altura de plantas foi em média de 5,3% e para 0 aumento no
rendimento de graos foi em média de 5,0%, permitindo concluir que a populacdo MPA1, exibe

variabilidade genética suficiente para ser usada em processos sucessivos de selecéo.
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3 MATERIAL E METODOS
3.1  Descricao do local de instalacéo e épocas

Os experimentos foram conduzidos em area experimental da Fazenda de Ensino e
Pesquisa da UNESP - Campus de llha Solteira, localizada no municipio de Selviria-MS,
apresentando as coordenadas geograficas 51° 22” de longitude Oeste e 20° 22’ de latitude Sul
com altitude de 335 metros. O clima da regido é classificado como tipo Aw, apresenta
precipitacdo anual média de 1330 mm, umidade relativa de 66% e as temperaturas oscilam em
torno de 25°C (CENTURION, 1982). O solo do local é classificado como Latossolo Vermelho
distroférrico de textura argilosa (EMBRAPA, 2013).

Os experimentos foram instalados em duas épocas, sendo na segunda safra de 2017, de

abril a julho/2017, e primeira safra 2017/2018, entre outubro/2017 e fevereiro/2018.

3.2  Selecdo massal e obtencdo de progénies

As populagdes Isando-VF1 e Isando-VD1 foram obtidas pela reincorporacao de gene
braquitico isolado na geracdo Ss dos Compostos Flintisa e Dentado (altura normal). A
reincorporacao foi feita pelo cruzamento das progénies Sa braquiticas com suas respectivas
populacdes de origem. Foi obtida a geracdo F» e feita a recombinacgéo das plantas braquiticas.
Os sete ciclos de selecdo massal para prolificidade foram obtidos como sugere Paterniani
(1978b), adaptando-se a recombinagéo da segunda espiga para polinizacdo manual, com “SIB”
entre as plantas prolificas.

Em setembro de 2016, foram semeados lotes isolados de polinizacdo aberta do sétimo
ciclo de selecdo das duas populacdes para obtencdo das progénies de meios irmaos. Foram
selecionadas plantas com duas ou mais espigas, onde a segunda espiga foi autofecundada
(Progénies S1) e a primeira deixada com polinizagdo aberta (consideradas como meias irmas).

As progénies de polinizacdo aberta foram avaliadas na segunda safra de 2017 (E1) e na s
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primeira safra 2017/2018 (E2), e a espiga autofecundadas foram armazenadas para
recombinacéo apds a selecdo. Foram utilizadas para avaliacdo 124 progénies de meios irmaos
da populacéo Isando VF-1 e 65 progénies da populacéo Isando VD-1, a populacédo Isando VD-
1 foi avaliada com namero menor de progénies devido a quantidade insuficiente de sementes

para repetir as avaliacdes nas duas épocas de semeadura.

3.3  Delineamento experimental e conduc¢éo dos ensaios

As progénies foram avaliadas na segunda safra 2017 e na primeira safra 2017/2018 em
parcelas constituidas de duas linhas de 5 m com espacamento de 0,45 m entre linhas e 0,277 m
entre plantas (80.000 plantas ha). A semeadura foi realizada em sistema convencional,
distribuindo-se o dobro de sementes necessérias, realizando-se o desbaste no estadio de cinco
folhas desenvolvidas para se obter a populacdo de plantas desejada.

O delineamento experimental utilizado foi de blocos ao acaso com trés repeticdes,
sendo as progénies, de cada populacao, divididas em trés experimentos com duas testemunhas
comerciais comuns em todos 0s experimentos. As testemunhas comuns em todos o0s
experimentos foram os hibridos comerciais DKB 390 PRO3 e BG 7049H que, conforme
informacdes das empresas, apresentam bom potencial produtivo, amplitude de semeadura e
boas condicbes de sanidade, sendo tolerantes a pressdo moderada de insetos sugadores e
doengas como o enfezamento.

Foi realizada adubag&o com 300 kg ha* da formula 8-28-16 no sulco de semeadura e
cobertura com 200 kg ha de ureia no estadio V6 (6 folhas desenvolvidas). A adubagéo foi
realizada de acordo com andlise quimica do solo realizada antes da instalagcdo do experimento,
sendo utilizadas como base tedrica as recomendagdes de Raij et al. (1997). O controle de
plantas daninhas foi feito com uma aplicacéo de Atrazina (1,5 kg ha*) e S-Metolacloro (1,2 kg
hal), em pré-emergéncia das plantas daninhas e da cultura. Para controle de lagartas do

cartucho e da espiga foram feitas quatro liberagcdes de Trichogramma pretiosum (100.000
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insetos ha™ por liberagdo), na E1, e na E2 foi realizado controle quimico das lagartas.

3.4

Caracteres avaliados

Durante a conducdo do experimento em campo e apés a colheita das parcelas foram

avaliados os seguintes caracteres:

a)

b)

d)

f)

Florescimento feminino (FF) — nimero de dias para que 50% da parcela apresentasse
estigmas com pelo menos 3 cm de comprimento;

Enfezamento (ENF) - avaliado no estadio fenologico R2 (gréos leitosos), considerando 0s
sintomas de infeccdo por fitoplasma e espiroplasma, ou seja, amarelecimento ou
avermelhamento nas margens ou apice das folhas, surgimento de estrias esbranquicadas na
base das folhas e também a seca foliar precoce (OLIVEIRA et al., 2007). Os niveis de
severidade em cada parcela foram enquadrados em uma escala de 1 a 9, adaptada de
Sawazaki et al. (2003), em que: 1 — auséncia de sintomas da doenca; 2 — 20% de plantas
com sintomas leves; 3 — 50% de plantas com sintomas leves; 4 — 100% de plantas com
sintomas; 5 — 100% de plantas com sintomas, sendo 10% com sintomas severos; 6 - 100%
de plantas com sintomas, sendo 25% com sintomas severos; 7 - 100% de plantas com
sintomas, sendo 40% com sintomas severos; 8 - 100% de plantas com sintomas, sendo 70%
com sintomas severos; e 9 — 100% das plantas com sintomas severos.

Altura de plantas (AP) - medida em metros, do nivel do solo ao final da bainha da folha
bandeira (média de cinco plantas competitivas da parcela);

Altura de espigas (AE) - medida em metros, do nivel do solo a insercdo da espiga superior
(média de cinco plantas competitivas da parcela);

Estande final (EF) - nimero total de plantas de cada parcela na colheita;

Ndmero de plantas em pé (PP) — numero de plantas ndo acamadas (angulo menor que 20°

com a vertical) e/ou ndo quebradas (colmo quebrado abaixo da espiga) da parcela;



30

g) Nudmero de espigas (NE) — numero total das espigas produzidas na parcela;
h) Prolificidade (PRO) — nimero de espigas por planta (NE/EF);
i) Tombamento (TOMB) — nimero de plantas acamadas por parcela (colmo formando um
angulo maior que 20° com a vertical) e quebradas [colmo quebrado abaixo da insercéo da
(s) espiga (s)] (E-PP);
J) Rendimento de espigas (RE) — rendimento de espigas despalhadas, tomada em kg como
total da parcela;
k) Umidade dos graos (U) - medida em porcentagem, com utilizacao de aparelho eletrbnico;
I)  Rendimento de grdos em kg ha* a 13% de umidade (RG) — RG = 10.000 MG (1-Uob)/[4,5
(1-0,13)], sendo MG a massa de gréos da parcela, Uoy a umidade observada e 4,5 a area da
parcela.
Para andlise estatistica de RE e RG os dados foram corrigidos para estande ideal de 36
plantas por parcela pelo método da covariancia (CRUZ, 2006).
Na segunda safra 2017 foram avaliados apenas os caracteres ENF, TOMB, PRO e RE.
Isto ocorreu pela alta severidade de enfezamento. Consequentemente as analises conjuntas

foram realizadas apenas para estes caracteres.

35 Andlises de variancia

Apbs a coleta de dados foi realizado, inicialmente, o teste de Kolmogorov/Smirnoff para
verificacdo da normalidade dos dados e as analises de variancia individuais de cada
experimento para 0s caracteres avaliados e posteriormente a analise agrupada, analise conjunta
e conjunta agrupada. A homogeneidade das variancias residuais foi verificada pela razéo entre
0 maior e menor quadrado médio do residuo, sendo consideradas homogéneas quando 0s
resultados foram menores que sete, permitindo o agrupamento dos dados (BANZATTO;
KRONKA, 2006).

Os experimentos foram analisados separadamente, para as variaveis FF, AP, AE, ENF,
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PRO, TOMB, RE e RG, segundo a metodologia de blocos ao acaso descrita por Gomes (1978).
Em seguida os quadrados médios de progénies e do erro experimental foram agrupados em
cada época para se estimar os diversos tipos de variancias. Os dados de plantas individuais para
AP e AE foram utilizados para célculo do quadrado médio dentro de parcelas, enquanto que a
média de parcelas foi utilizada para calculo dos demais quadrados médios da andlise de
variancia.
Para as analises individuais de cada experimento, 0 modelo matematico empregado
foi Yij= p + pi+ bj+ &jj, onde:
Yij = valor observado para o tratamento i na repetic&o j;
1 = média geral do experimento;
pi = efeito aleatdrio da progénie i (i =1, 2,..., p), ou fixo da testemunhai (i =1, 2,...,S);
bj = efeito aleatdrio do bloco j (j = 1, 2,..., 1);
&ij = erro devido a fatores ndo controlados em nivel das parcelas.
De acordo com este modelo, o esquema da analise de variancia contendo as fontes de
variacdo (FV), graus de liberdade (GL), quadrados médios (QM) e as respectivas esperancas
dos quadrados médios [E(QM)], estdo apresentados na Tabela 1.

Tabela 1 - Esquema da analise de variancia individual para cada experimento, com as

respectivas esperancas dos quadrados medios.

FV GL QM E(QM)
Blocos r-1 QMB -
Tratamentos (t-1) QMT —
Progénies (Prog) p-1 QMP oe? + rop?
Testemunhas (Test) te- 1 QMTe -—
Prog vs Test 1 QMPysTe e
Erro (r-1)-1) QMR e
Total -1 -

Nota: Modelos matematicos e E(QM) adotados conforme Cruz (2006a) e Vencovsky & Barriga (1992).
Fonte: préprio autor.
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Para as analises de variancia agrupadas, a qual o esquema esta apresentado na
Tabela 2, 0 modelo matematico empregado foi, Yijx = u + pig) + e + bj+ Eijk, em que:
Yijx = valor observado para o tratamento i na repeticéo j e experimento k;

1 = média geral dos experimentos;

pig) = efeito da i - ésima progénie dentro do k - ésimo experimento;
ex = efeito fixo do k - ésimo experimento (k =1, 2,..., €);

bjw = efeito do j - ésimo bloco dentro do k - ésimo experimento;
&ijk = erro médio aleatdrio.

Tabela 2 - Esquema da analise de variancia agrupada para cada época, com as respectivas

esperancas dos quadrados medios.

Fv GL QM E(QM)
Blocos / Exp e(r-1) QMB
Experimentos (Exp) e-1 QME
Testemunhas te-1 QMTe o + 1ot
Test. X Exp (te-1)(e-1) QMTeE oe? + roTe
Progénies / Exp e(p-1) QMP o + rop?
(Test. vs Prog.) / Exp e QMPvsTe oe> + IdpysT
Residuo e(t-1)(r-1) QMR e
Total e(t-1) - e

Nota: Modelos matematicos e E(QM) adotados conforme Cruz (2006a) e Vencovsky & Barriga (1992).
Fonte: préprio autor.

Para as analises individuais e agrupadas adotou-se a acuracia seletiva como medida de
precisdo experimental, sendo estimada com base na formula: 49 = (1 — 1/F)¥2, em que F é 0
valor da razdo de variancias para os efeitos de tratamentos, associada a analise de variancia.
Este pardmetro ndo depende apenas da magnitude da variagdo residual e do numero de
repeticGes, mas também da proporcdo entre as variacfes de natureza genética e residual
associadas ao carater em avaliacdo (RESENDE; DUARTE, 2007).

Foram também realizadas as analises de variancia conjuntas e conjuntas agrupadas,

cujos esquemas estdo apresentados, respectivamente, nas Tabelas 3 e 4, considerando o fator
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progénies como aleatorio e época como fixo.

O modelo estatistico utilizado para analise de variancia conjunta foi

Yij= u + pi + bjay + Si + (pS)i + &iji, onde:

Yij = observacéo da i-ésima progénie no j-ésimo bloco, da I-ésima época;

1 =media geral dos experimentos;

pi = efeito aleatdrio da progénie i;

bjq) = efeito do bloco j dentro da época ;

S =efeito daépocal (1=1, 2, ...,

s);

(pS)il = efeito da interacdo entre a progénie i e a época I;

&ij = erro médio aleatorio associado a observacéo ijl.

Tabela 3 - Esquema da andlise de variancia conjunta com as respectivas esperancas dos

quadrados médios.

FV GL QM E(QM)
Blocos/Epoca s(r-1) oMB
Epoca (E) s-1 QMS o +1("S/ _ 1 ops? + pon® + pres
Progénies (P) p-1 QMP e + Srap?
Testemunhas (Test) te -1 QMTe e
P vs Test 1 QMPvsTe -
PXE @-D(s-1) QMPS o +1("S/g _ 1y 0w’
Test. X E (te -1)(s-1) QMTes -
(P vs Test) x E s-1 QMPvsTeS -
Residuo (r-1)(t-1)s QMR e’
Total trs-1 -

Nota: Modelos matematicos e E(QM) adotados conforme Cruz (2006a) e Vencovsky & Barriga (1992).

Fonte: préprio autor.

Para analise conjunta agrupada envolvendo todos os experimentos o modelo

matematico adotado foi Yiju = ¢ + pig + bjgay + St + ex+ (pS)iik) + (Se)w + Eijr , onde:
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Yiiw = observacdo no j-ésimo bloco, avaliado no i-ésimo tratamento, k-ésimo
experimento e I-ésima época;

1 = media geral dos experimentos;

Pi) = efeito da progénie i dentro do experimento k;

bjn = efeito do j-ésimo bloco dentro do k-ésimo experimento e da I-ésima época;
Si=efeito daépocal (=1, 2, ..., s);

ex = efeito do experimento k;

(pS)ii) = efeito da interacdo progénie i x época | ,dentro do k-ésimo experimento;

Seqx) = efeito da interacdo época | x experimento k;

&ijw = erro médio aleatorio.

Tabela 4 — Esquema da analise de variancia conjunta agrupada envolvendo os trés

experimentos, com as respectivas esperancas dos quadrados médios.

FV GL QM E(QM)

Blocos/ Epoca/ Exp se (r-1) QB
Epoca/Exp e (s-1) QMs
Progénies/Exp e (p-1) QMP e’ + Srap?
Testemunhas (te—1) QMTe -

(Prog x Epoca)/Exp e (p-1)(s-1) QMPVsS/E o +1("S/ . _ 4y ops°
Experimento (Exp) (e-1) OME

Residuo se (p+te-1)(r-1) QMR 0e

Nota: Modelos matematicos e E(QM) adotados conforme Cruz (2006a) e Vencovsky & Barriga (1992).
Fonte: préprio autor.

Os modelos matematicos e as esperangas dos quadrados médios foram adotados
conforme Cruz (2006a) e Vencovsky & Barriga (1992). As andlises individuais, agrupadas para
cada época e conjuntas, foram realizadas com auxilio do programa genético-estatistico GENES

(CRUZ, 2016). O agrupamento das andlises conjuntas foi feito manualmente a partir dos
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quadrados médios das analises conjuntas.

3.6  Estimativas dos parametros genéticos

Para cada carater avaliado, a partir dos quadrados médios da analise de variancia foram

realizadas as estimativas dos seguintes parametros genéticos:

A

e Variancia ambiental: 2= QMR;

Variancia genética entre progénies: para analise agrupada 6;= (QMP-QMR)/r e para
analise conjunta agrupada 6;= (QMP-QMR)/sr ;
e Variancia genética aditiva: 6= 46} ;

e Variancia fenotipica média: para analise agrupada 67 = &5 + 621Ir e para anélise conjunta
62 52
agrupada 62 = 6, + ps//l +9% /. ondex= TS/(S —1);
e Coeficiente de herdabilidade em nivel de médias de progénies: h},= 65 / 62,
e Coeficiente de variacio genética: CVq = 100 v &2/ m ;
e indice de variagdo: b = CVy/ CVe.
O ganho esperado com selecédo foi estimado com intensidade de 20% entre progénies,

pela expresséo GS = i6y / 6% sendo i = 1,3998 (diferencial de selecdo estandardizado para

intensidade de selecdo de 20%), 6; = variancia genética entre progénies e 6% = variancia

fenotipica entre médias de progénies
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO
4.1  Analises de variancia e médias da populacéo Isando VF-1

Nas anélises individuais dos experimentos na E1 (Tabela 5) houve efeito significativo
para progénies em todos os experimentos para todos os caracteres avaliados. Os coeficientes de
variacdo (CVe) para enfezamento variaram de 7,11% e 7,61% entre 0os experimentos, valores
considerados baixos indicando alta precisdo experimental para este carater. Provavelmente a
uniformidade na intensidade e momento da infec¢do proporcionaram a baixa interagéo entre 0s
tratamentos e blocos. Valores de CVe superiores foram encontrados por Garcia (2005),
oscilando entre 23,94% e 31,89% em progénies de meios irmédos do Isando VFL1 original, na
segunda safra.

Para prolificidade a média das progénies variou de 0,57 a 0,70 espigas por planta e o
rendimento de espigas variou entre os experimentos de 1.023,06 a 1.555,02 kg ha™*. Ambos os
caracteres apresentaram altos coeficientes de variacao variando entre 28,02% a 36,70%, valores
elevados segundo Scapim et al. (1995), que consideram valores de CVe préximos de 25% para
rendimento muito elevados, mas satisfatorios para o carater. Os baixos valores de médias para
prolificidade e rendimento de espigas sdo explicados pela alta incidéncia do complexo
enfezamento devido a infec¢do nas fases iniciais da cultura, além das condi¢cdes climéticas
normalmente desfavoraveis na segunda safra.

Apesar de altos CVe, observou-se elevados valores de acuracia para todos os caracteres
avaliados, variando entre 0,63 e 0,89. De acordo com Resende & Duarte (2007), estes valores
de acuréacia indicam experimentos com alta precisdo experimental, determinando que
independente dos valores do CVe o0 experimento apresentou alta precisdo, visto que os valores
de acuracia ndo sao diretamente proporcionais aos valores de CVe.

Para as andlises individuais da E2 (Tabela 6), ndo houve efeitos significativos para

progénies para altura de plantas no experimento 1, florescimento feminino e tombamento no
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experimento 2 e prolificidade no experimento 3. De acordo com a acuracia, todos os caracteres
apresentaram alta preciséo experimental (fgg > 0,70) ou moderada precisdo (entre 0,50 e 0,69),
exceto florescimento feminino que apresentou baixa acuracia no experimento 2 (0,41), apesar
de possuir um CVe baixo (6,79%).

Para prolificidade foi observado valor médio entre as progénies variando entre 1,39 a
1,48 espigas por planta, maiores que 1,04 espigas por planta encontrado por Garcia (2005) que
para o Isando- VF1 original em experimento também conduzido em primeira safra.

Nas analises agrupadas, para todos os caracteres houve variacdo significativa entre
progénies nas duas épocas avaliadas (Tabela 7). Este resultado é a primeira indicacdo da
existéncia de variabilidade genética entre as progénies a ser explorada em ciclos futuros de
selecdo. Foi detectada diferenca significativa entre os experimentos, exceto para enfezamento
na E1, provavelmente pela alta incidéncia da doenca em todos 0s experimentos, e para
florescimento feminino e tombamento na E2. Houve significancia entre as progénies nas duas
épocas de semeadura para tombamento, sendo que a média de plantas tombadas na E1 foi maior
que na E2, tanto para progénies (10,13 plantas/parcela) quanto para testemunhas (9,78). Este
resultado pode ter sido acometido pelos ventos de alta velocidade que atingiram o0s
experimentos, associados aos sintomas do complexo enfezamento que afetam a rigidez do
colmo aumentando a ocorréncia do tombamento. Os valores da acurdcia seletiva variaram de
0,61 a 0,86, considerados por Resende & Duarte (2007) como indicadores de alta precisdo
experimental.

Para os caracteres em comum, avaliados em ambas as épocas pode-se perceber que, na
primeira safra, houve menor incidéncia de enfezamento, sendo que a nota média das progénies
para este carater caiu de 8,03 (E1) para 3,94 (E2). Esta queda drastica nos sintomas da doenca
pode ser explicada pelas condi¢des climaticas favoraveis ao desenvolvimento do vetor, a

cigarrinha, ocorrendo um aumento da populagdo do inseto vetor na segunda safra e
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consequentemente aumentando as epidemias em campo (MASSOLA, 2001), o que pode ter
contribuido com a alta severidade da doenca nas progénies durante a E1.

Para prolificidade, em ambas as épocas, as médias de progénies foram maiores quando
comparadas as testemunhas, possivel resultado positivo da selecdo que vem sendo realizada na
populacdo. Na E2 a prolificidade média encontrada foi de 1,43 espigas/planta, enquanto que na
E1 foi de 0,65 (espigas/planta). Resultados semelhantes foram encontrados por Bento et al.
(2003) na segunda safra obteve, com 0,91 espigas/planta na segunda safra e 1,39 espigas/planta
na primeira safra, no terceiro ciclo de selecdo massal para prolificidade.

Os caracteres florescimento feminino, altura de plantas e altura de espigas foram
avaliados somente na E2. Quanto aos dias para florescimento feminino as medias foram
préximas entre progénies e testemunhas (59,64 e 58,56 dias). Para altura de plantas e de espigas
as testemunhas apresentaram valores elevados em relacdo as progénies, resultado ja esperado,
uma vez que as testemunhas ndo sdo braquiticas. Foram observados valores médios de altura
de plantas de 1,60 m para as progénies e 2,26 m para as testemunhas. Para altura de espigas
foram observados 0,81 m e 1,32 m para progénies e testemunhas, respectivamente. Estes
valores sdo esperados ja que a populacdo Isando VF-1 possui 0 gene mutante recessivo br2, que
reduz os internodios da planta.

O rendimento de espigas, como esperado, foi maior na E2 que na E1. Esses resultados
sdo coerentes com outros trabalhos que indicam ser outubro a época mais apropriada para a
semeadura do milho no centro sul do Brasil. Bento et al. (2003) encontraram valores rendimento
de espigas despalhadas na primeira safra que superaram em 72,5% o rendimento obtido na
segunda safra.

Na Tabela 8, encontra-se a analises de variancia conjunta por tratamentos comuns para
0S experimentos, nas duas épocas avaliadas. Estdo apresentados os caracteres, que foram

avaliados em comum nas duas epocas: enfezamento, tombamento, prolificidade e rendimento
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de espigas. Verificaram-se, para epocas, diferenca significativa em todos os caracteres, exceto
para tombamento nos experimentos 2 e 3. A interacdo Progénies x Safra também foi
significativa para todos os caracteres avaliados, com excecdo nos experimentos 2 e 3 para 0s
caracteres enfezamento e prolificidade. A significancia da interacdo indica que o efeito de
épocas no desenvolvimento das plantas nao foi igual para todas as progénies.

Na analise de variancia conjunta agrupada, envolvendo todos os experimentos (Tabela
9), o teste F indicou diferencas significativas para épocas e progénies em todos os caracteres.
Este resultado, ja esperado, indica que as condi¢fes ambientais diferentes influenciaram todos
0s caracteres. A interacdo progénies x épocas também foi significativa para todos os caracteres
avaliados, indicando que houve diferenca no efeito de épocas entre as progénies para 0s

caracteres avaliados.

4.2  Estimativas de parametros genéticos para a Populacdo Isando — VF1

Os parametros genéticos apresentados na Tabela 10, indicam para caracteres comuns
nas duas épocas, que a varidncia ambiental foi maior na primeira safra para enfezamento,
tombamento, prolificidade e rendimento de espigas. A herdabilidade foi relativamente alta para
todos os caracteres avaliados, indicando que a populacdo ainda possui variabilidade genética
suficiente para continuar sendo melhorada. Em E2 os caracteres altura de espigas, rendimento
de espigas e rendimento de grdos apresentaram herdabilidade acima de 60% e indices de
variacdo bem proximos a unidade (0,846, 0,956 e 0,952, nesta ordem) indicando predominancia
da variacdo genotipica sobre a variacdo experimental. Segundo Vencovsky & Barriga (1992),
uma situacdo muito favoravel para a selecéo entre progénies de milho é observada quando a
estimativa do indice b apresenta valor proximo a unidade.

Para florescimento feminino, carater avaliado apenas na E2, a variancia aditiva foi
5,57 (dias)?, equivalentes aos de Aradjo (1992) que relatou valores entre 5,0 e 6,0 (dias)?. A

herdabilidade para este carater foi de 37,70%, valor superior ao encontrado por Garcia (2005)
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na primeira safra (14,09%) para o ciclo original da populacdo Isando — VF1. Verifica-se,
portanto a manutencdo da variabilidade apds os sete ciclos de selecdo para prolificidade,
principio basico da selecédo recorrente.

Para altura de plantas foi estimada coeficiente de variacdo genético de 6,508%.
Entriger (2015) encontrou valor semelhante para populacdo de milho doce de porte baixo
(6,49%). A variancia aditiva foi de 430,0 (cm/planta)?, proximo ao encontrado por Rissi (1980)
[468,9 (cm/planta)?] para populaco de porte baixo na primeira safra.

Para altura de espigas as estimativas de variancia aditiva foram de 260,0 (cm/planta)?
na E2. Valores aproximados foram estimados para a populacdo Pirando [258,4 (cm/planta)?]
(RISSI, 1980), enquanto Rodrigues (2013) estimou 259,96 (cm/planta)?, para a populagio
semiexotica CRE-03. A variancia genotipica encontrada neste trabalho para este carater foi de
70,0 (cm/planta)?, baixo quando comparado com os encontrados por Cérdenas (2005), que
estimou, para uma populacdo de milho normal, variancia genética de 87,20 (cm/planta)?. O
coeficiente de variacdo genético estimado foi de 9,937%, semelhante ao encontrado por
Rissi (1980) de 9,8% para a populacgdo Pirando e superior ao encontrado por Rodrigues (2013)
em populacBes semiexdticas (valor médio de 5,0%).

A variancia aditiva para rendimento de gréos foi de 562,098 (g/planta)?. Ao reportarem
estimativas de varidncia genética aditiva de 99 trabalhos de milho, Hallauer et al. (2010)
encontraram em média 469,1 (g/planta)? na época normal de semeadura. A herdabilidade para
este carater foi de 71,54%, o que indica que ha variabilidade genética. Estimou-se coeficiente
de variacdo genético de 13,80%. Na literatura valores variados para este pardmetro séo
encontrados, j& que sdo dependentes da variabilidade genética presente na populagéo.
Rodrigues (2013) estimou para populagdes semiexoticas de milho coeficientes de variacéo
genéticos que variaram entre 19,72% e 22,15%. Foram estimados ganho com selecéo direta

sobre este carater, obtendo 16,33% de ganho para rendimento de graos.
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As herdabilidades estimadas para enfezamento foram de 56,84% (E1) e 43,50% (E2)
(Tabela 10). Para tombamento as herdabilidades estimadas foram de 74,82% (El) e
46,03% (E2). indices de variacao para estes caracteres variaram entre 0,497 e 0,994. Os valores
estimados indicam que, para estes caracteres, pode se haver sucesso em futuros ciclos de
selecao.

Para prolificidade foi observado herdabilidade de 49,72% (E1) e 39,36% (E2),
indicando a existéncia de variabilidade suficiente para o progresso com a selecdo, mesmo apés
os sete ciclos iniciais praticados, confirmando a eficiéncia da metodologia de selecdo que vem
sendo realizada nas populac6es. Os indices de variacdao foram de 0,571 (E1) e 0,461 (E2),
valores satisfatorios para continuar a selecdo para este carater. Na literatura valores variados de
herdabilidade sdo relatados. Alves et al. (2002) observaram herdabilidade que variaram de
12% a 52,9% para prolificidade em familias de meios irmdos. O coeficiente de variacdo
genético para este carater foi de 19,234% (E1) e 8,392%(E2). Para enfezamento foi estimado
um ganho de selecéo direta de -5,11% (E1) e -10,48% (E2).

Para rendimento de espigas a estimativa da variancia genética aditiva foi de
39,46 (g/planta)> na E1 e 848,64 (g/planta)®> na E2. Estes valores sdo aproximados aos
encontrados por Carvalho et al. (2007), que estimaram variancia aditiva de 26,4 (g/planta)? no
décimo ciclo de selecdo para rendimento de espigas e 794,8 (g/planta)? apds sete ciclos de
selecdo para este carater. O ganho com selecdo para rendimento de espigas foi de 20,75% (E1)
e 15,74% (E2).

Com selecdo para prolificidade, em E1, tem-se um ganho direto estimado de 18,65% e
indireto de 0,04%, -21,58%, e 15,84% para enfezamento, tombamento e rendimento de espigas,
respectivamente. Para E2, para estes mesmos caracteres estimou-se ganho direto de 4,63% e
ganhos indiretos de 3,76%, 1,61% e 6,76%, respectivamente. Ainda em E2, para florescimento

feminino foi previsto um ganho baixo (-0,09%) e um incremento estimado para altura de plantas
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(1,59%) e altura de espigas (1,52%). O incremento na altura de plantas e espigas normalmente
é tido como desfavoravel, mas a magnitude é baixa e € comum na literatura quando se faz
selecdo massal para prolificidade. Em populac@es braquiticas um pequeno aumento na altura
de plantas e espigas é toleravel, pois as médias originais desses caracteres sdo bem baixas.
Bento et al. (2003) observaram, na primeira safra, um incremento na altura de plantas (1,2%) e
espigas (1,8%) ao realizar seis ciclos de selecdo massal para prolificidade. Resultados
semelhantes, onde houveram incrementos na altura de plantas, também foram encontrados por
Mareck & Gardner (1979) e Barrientos et al. (1999).

Segundo Cruz (2005) para que o valor da média da populacdo melhorada apresente
superioridade em relacdo a média original da populacéo, é necessario que os valores de ganho
por selecao sejam expressivos.

A Tabela 11 apresenta as estimativas dos parametros genéticos, na analise conjunta
agrupada. Nesta analise os parametros foram recalculados isolando-se a variancia da interacédo
progénies x épocas, permitindo assim a possibilidade de inferir sobre o melhoramento da
populacdo utilizando um Unico programa para as duas épocas de semeadura. Foi estimada
variancia da interacdo entre progénies e épocas para enfezamento, tombamento, prolificidade e
rendimento de espigas de 0,041, 3,181, 0,005 e 93,496 respectivamente. Como a interacéo
progénies x épocas foi significativa para todos os caracteres (Tabela 9) indica que houve
comportamento diferente das progénies entre as épocas avaliadas. Com base nestes resultados
é possivel realizar selecdo em um Unico programa para as duas épocas, no entanto o fato da
interacdo ter apresentado significancia para todos os caracteres sugere-se realizar selecéo
especifica para cada ambiente. Os ganhos para cada carater foram de -5,36%, -19,05%, 7,52%
e 19,77% para enfezamento, tombamento, prolificidade e rendimento de espigas, nesta ordem.

Os valores de ganho com selecdo direta para cada carater foram, de maneira geral, menores na
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analise conjunta agrupada, reafirmando a proposta de se realizar selecdo especifica para cada
ambiente.

O valor da herdabilidade para enfezamento (39,20%) associado ao baixo valor do indice
de variagdo (0,495) e as estimativas de ganho com selecdo, indicam que este carater € menos
favoravel para ser modificado pela selecdo, levando em consideracdo as duas épocas.
Normalmente este carater depende da pressdo de infeccdo, norteada pela alta populacdo de
cigarrinhas infectadas, o que ocorreu na época E1, sendo assim indicada a selecdo de progénies
avaliadas em épocas especificas.

A estimativa de herdabilidade para rendimento de espigas foi de 54,30%, superior ao
encontrado por Carvalho et al. (2003), que estimaram herdabilidade média de 48,59% com
avaliacdo em dois locais da populacdo CPATC-3. O coeficiente de variacdo genético estimado
(19,17%) também foi superior ao encontrado por Carvalho et al. (2003) na populacdo CPATC-
3 (10,96%).

Para prolificidade a estimativa de herdabilidade foi de 33,00%, inferior & encontrada por
Garcia (2005) (47,54%) para andlise conjunta agrupada do Isando — VF1 original, também
avaliado em duas épocas de semeadura. Associado a herdabilidade, o indice de variacdo para
este carater foi baixo (0,427) o que dificulta selecionar progénies considerando as duas épocas
conjuntamente.

As estimativas de ganho com selecéo para prolificidade na analise conjunta agrupada
foram baixos. Com selecdo para prolificidade estimou-se um ganho indireto para enfezamento
de 1,00%, -4,31% para tombamento e um aumento de 5,61% para rendimento de espigas. De
uma maneira geral estes resultados sugerem que as progénies sejam selecionadas com base nas
estimativas de ganhos com selecdo em cada época avaliada, conduzindo dois processos

seletivos distintos.
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4.3  Analises de variancia e medias da populacéo Isando VD-1

Na E1, para as analises individuais, constatou-se efeito significativo as progénies
apresentaram efeito significativo para enfezamento e prolificidade no experimento 4 e para
rendimento de espigas nos experimentos 4 e 6 (Tabela 12). A acuracia seletiva, variou de 0,42
a 0,84, indicando media a alta precisdo experimental. A acuracia seletiva para tombamento foi
nula (experimentos 5 e 6), sendo assim a precisdo experimental medida pelo coeficiente de
variacao para esta caracteristica, variou de 44,85% a 52,23%. A época E1, apresentou condicgdes
adversas, podendo ter influenciado neste resultado e consequentemente no desempenho das
progénies. Para o carater tombamento as médias das progénies foram influenciadas pela
presenca de animais silvestres de grande porte no local de instalacdo dos experimentos,
provocando o tombamento de algumas parcelas da populacédo Isando VD-1, podendo ter afetado
indiretamente outros caracteres como prolificidade e rendimento de espigas.

Para enfezamento, na E1, foram observadas elevadas notas de severidade da doenca em
campo (Tabela 12). As progénies apresentaram valor médio de nota 7, o que indica que todas
as plantas das parcelas apresentaram sintomas da doenca. As médias das testemunhas seguiram
a mesma tendéncia, levando a refletir sobre outros fatores que possam ter contribuido para
tamanha severidade da doenca, possivelmente variantes genéticas do patdgeno, pois as
testemunhas até entdo eram consideradas altamente tolerantes ao complexo enfezamento
(CRUZ et al., 2014). Silveira et al. (2008) também encontraram valores elevados de severidade
para enfezamento em experimentos instalados na segunda safra, afirmando que esta época de
semeadura favorece a proliferacdo do vetor, causando possiveis surtos da doengca em campo.
Na E2, as médias para enfezamento foram menores, como esperado, com notas médias de

severidade de 2,77 (Tabela 13).
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Para prolificidade as médias das progénies foram similares as testemunhas, como indica
a ndo significancia do contraste progénies vs testemunhas (Tabela 12), resultados semelhantes
aos encontrados para a populacéo Isando - VF1.

As médias para rendimento de espigas foram maiores na E2 (Tabela 13). Na E1 a média
das progénies e testemunhas ndo ultrapassaram 1.250,00 kg ha*, enquanto na E2 o rendimento
de espigas para progénies chegou a 8.355,58 kg ha', e as testemunhas atingiram rendimento de
aproximadamente 18.000 kg ha*. O rendimento de gréos foi avaliado apenas na E2 e os valores
encontrados variaram entre 5.010,78 kg ha™ e 6.533,53 kg ha! para as progénies e entre as
testemunhas variaram entre 14.470,69 kg ha* e 15.985,37 kg ha! (Tabela 13).

Os caracteres florescimento feminino e altura de plantas, em E2, apresentaram
diferencas significativas entre as progénies nos experimentos 4 e 6. Para prolificidade, em todos
o0s experimentos, ndo foram detectadas diferencas significativas entre progénies (Tabela 13). A
acuracia seletiva foi alta para florescimento feminino, altura de plantas, altura de espigas,
rendimento de gréos e enfezamento (exceto no experimento 4), indicando alta preciséo
experimental para os caracteres.

Nas andlises de variancia agrupadas (Tabela 14), as progénies diferiram entre si em
todos os caracteres, exceto para tombamento (E1) e prolificidade (E2). As diferencas entre 0s
experimentos foram significativas para todos os caracteres, exceto para tombamento na E1,
enfezamento na E2 e prolificidade nas duas épocas. A acurécia seletiva foi alta para todos os
caracteres, indicando alta precisdo experimental para todos os caracteres avaliados, exceto para
tombamento na E1, que apresentou acuracia seletiva nula, e prolificidade na E2, que apresentou
valor baixo (0,28). Como ja citado, fatores ambientais podem ter colaborado para ocorréncia
destes resultados.

Para enfezamento as notas médias foram elevadas para as progénies (7,56) e para as

testemunhas (7,00) na E1 (Tabela 14). Como ja ressaltado no presente trabalho, a alta
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severidade da doenca em campo pode-se atribuir a época de semeadura que € favoravel a
proliferacdo do vetor. Trabalhos na literatura confirmam a alta severidade do enfezamento
principalmente na segunda safra (MASSOLA, 2001; FANTIN et al., 2017). Mesmo a
incidéncia do enfezamento sendo maior na E1, o rendimento de espigas das progénies foi maior
(1.124 kg ha’) que o das testemunhas (1.062,80 kg ha™), o que indica que diante da alta
severidade da doenca a variabilidade genética existente na populacdo pode ter contribuido para
a superioridade das progénies em relacdo aos hibridos.

Os caracteres florescimento feminino, altura de plantas e altura de espigas que foram
avaliados apenas na E2, apresentaram contrastes significativos entre testemunhas e progénies,
indicando que houve diferenca entre os tratamentos (Tabela 14). Quanto ao florescimento
feminino as testemunhas foram mais precoces, tendo apresentado 57,50 dias para
florescimento, ao passo que as progénies tardaram 61,52 dias para florescer nas condicGes
locais. As médias para altura de plantas e altura de espigas foram, respectivamente, 1,54 m e
0,82 m para progénies e 2,25 m e 1,28 m para as testemunhas, resultados ja esperados uma vez
que as progénies possuem o gene recessivo br2, responsavel pelo encurtamento dos internédios.

Nas analises de variancia conjunta, os caracteres avaliados nas duas épocas (Tabela 15),
as progénies apresentaram variacao significativa para enfezamento nos experimentos 5 e 6, para
rendimento de espigas nos experimentos 4 e 6, prolificidade no experimento 5 e tombamento
no experimento 4. Exceto para tombamento nos experimentos 5 e 6, foram encontradas
diferengas significativas para os demais caracteres para época. Os experimentos da E1 foram
fortemente atingidos pelo tombamento das plantas, devido aos mesmos fatores ambientais
considerados para a populacédo Isando - VFL1.

Para prolificidade a média das progénies manteve-se entre 1,13 e 1,15 espigas por planta
e para as testemunhas os valores variaram entre 0,95 e 1,10 espigas por planta (Tabela 15),

sendo que o contraste progénies vs testemunhas foi significativo apenas no experimento 5.
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Na época normal as testemunhas apresentaram rendimento de espigas maiores que as
progénies, com valores variando entre 9.376,78 kg ha' a 10.154,35 kg ha, enquanto as
progénies variaram entre 3.918,71 kg ha™' a 4.693,90 kg ha™.

Na andlise de variancia conjunta agrupada, envolvendo todos os experimentos referente
aos caracteres avaliados em comum nas duas épocas (Tabela 16), foram detectadas diferencas
significativas entre as progénies para os caracteres enfezamento e rendimento de espigas. Para
enfezamento a média geral para as progénies foi de 5,23 e para as testemunhas 4,42, indicando
maior severidade da doenca nas progénies.

A interacdo entre progénies e épocas foi significativa apenas para rendimento de
espigas. A média de rendimento de espigas das testemunhas (9.801,00 kg ha*) foi maior que a
média das progénies (4.327,75 kg ha) (Tabela 16). No entanto, as médias de prolificidade para
progénies foi de 1,14 espigas/planta, superior as testemunhas que apresentaram valor médio de
1,03 espigas/planta. Considerando a populacdo utilizada (80.000 plantas ha) ¢ um valor

razoavel para materiais com ampla variabilidade genética como Isando — VD1.

4.4  Estimativas de parametros genéticos para a Populacédo Isando — VD1

Para a analise agrupada (Tabela 17), a variancia aditiva para enfezamento foi de 0,313
para E1 e 0,453 para E2. Os coeficientes de herdabilidade estimados foram de 38,29% (E1) e
31,59% (E2), valores considerados médios para este carater. O ganho com selecdo direta sobre
este carater apresentou -3,20%, mesmo havendo uma queda, a sele¢do sobre este carater ndo é
indicada. Associando as herdabilidades estimadas ao indice de variacdo que foram baixos, 0,45
(E1) e 0,38 (E2), a possibilidade de sucesso em futuros processos de sele¢do para este carater
sdo reduzidas. Para enfezamento Silveira et al. (2006) e Silva et al. (2003) encontraram

herdabilidades superiores ao presente trabalho, em torno de 60%.
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Para tombamento néo foi detectada variabilidade genética nesta populacdo na época E1
(Tabela 17). Portanto é um carater que nao deve ser considerado para inferéncias sobre selecdo
nesta populacédo nesta época.

As estimativas de variancia genética aditiva para prolificidade foram de 0,040 (E1) e
0,023 (E2) (espigas/planta)?. A herdabilidade foi maior na E1 (37,14%) quando comparada com
a E2 (8,01%), indicando maior facilidade de selecdo para esse carater no primeiro ambiente.
Alves et al. (2002) encontraram valores semelhantes de variancia aditiva (0,040) para
prolificidade na populacdo CMS-30 no ciclo cinco de sele¢do massal para prolificidade. Faluba
et al. (2010) verificaram herdabilidade para prolificidade superiores ao presente trabalho,
estimando 41,2% para a populacdo de milho UFV-7. O ganho direto para selecdo neste carater
foi de 12,346% (E1) e 1,982% (E2). Para a E2 prolificidade apresentou indice b de 0,17, valor
considerado baixo para selecionar com base neste carater, devido a maior influéncia ambiental.

Para rendimento de espigas a variancia genética aditiva foi de 39,495 (g/planta)? na E1
e 799,404 (g/planta)® na E2 (Tabela 17). As estimativas de herdabilidade foram préximas para
as duas épocas, sendo 60,86% na E1 e 62,11% na E2. Para rendimento de espigas Milani et al.
(1999), também estudando progénies de polinizacdo aberta de uma populacdo braquitica,
encontraram valores mais altos de herdabilidade, entre 71,0% e 73,0%. O ganho direto com
sele¢do para este carater foi maior na E1 (24,423%) que na E2 (17,122%).

O indice b para rendimento de espigas foi de 0,72 (E1) e 0,83 (E2), valores proximos a
unidade, assim como para rendimento de gréos na E2 (0,81). Para rendimento de espigas valores
acimade 1,0 ndo tem sido encontrado em avalia¢do de progénies de polinizacdo aberta (SOUZA
et al., 2009).

Os parametros genéticos para florescimento feminino, altura de plantas, altura de
espigas e rendimento de grédos foram estimados apenas para E2 (Tabela 17). A variancia

genética aditiva para florescimento feminino foi de 8,87 (dias)?, valor superior aos encontrados
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por Hallauer et al. (2010), que encontraram 4,0 (dias)?. A herdabilidade de 75,36% e o indice
de variacdo 1,00 indicam variabilidade genética suficiente e possivel sucesso na selecdo para
este caréter.

Considerando a herdabilidade para altura de plantas (64,55%) e de espigas (59,44%),
guando associadas com o indice b em torno de 0,8, indica que estes caracteres podem ser
facilmente utilizados para selecao, podendo explorar a variabilidade presente na populagéo para
se uniformizar a altura da populacdo. Para altura de plantas a variancia aditiva foi de
440,0 (cm/planta)?, valor menor que o encontrado por Voltz (2002), que encontrou para
populacdo BR401 de milho doce, 676,68 (cm/planta)?. O ganho com selecdo direta estimado
para estes caracteres foi de -7,668% e -8,997% para altura de plantas e espigas, nesta ordem.

Com base na selecdo para prolificidade, ha uma reducédo na nota de enfezamento, de
-1,25% em E1 e -3,33% em E2 (Tabela 17). A selecdo para prolificidade € utilizada
indiretamente para se aumentar o rendimento de graos e, neste trabalho, selecionando para
aumentar a prolificidade houve um aumento na estimativa do ganho para rendimento de espigas.
Em E1 o ganho esperado é de 12,90% e na E2 de 10,22%. Na E2 foi estimado também o ganho
de selecdo indireto para rendimento de gréos de 11,22%.

Na andlise conjunta agrupada (Tabela 18) a variancia da interacdo progénies x épocas
para rendimento de espigas foi de 47,207 (g/planta)?. Para os outros caracteres avaliados as
variancias da interacdo progénies x épocas nao foram significativas (Tabela 16), indicando que
as progeénies tiveram comportamento semelhantes em ambos ambientes, permitindo selecionar,
para estes caracteres, em um Unico processo seletivo para os dois ambientes avaliados.

Para o carater rendimento de espigas foi observado o valor de 230,619 (g/planta)? para
a variancia genética aditiva. O coeficiente de herdabilidade encontrado foi de 70,90%, valor

alto e proximo aos encontrados na literatura, Carvalho et al. (2003) encontraram valores de
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herdabilidade inferiores para rendimento de espigas (67,4%). O ganho com selecéo direta para
o carater foi de 30,695%.

Os indices de variacdo b apresentaram valores muito baixos (0,05 a 0,4) para 0s
caracteres avaliados. Segundo Vencovsky (1978) estes valores apresentam muito efeito do
ambiente, podendo considerar a selecdo com base nas médias conjuntas, visando ambos 0s
ambientes, ndo sera eficaz. Os valores muito abaixo de 1,0 indicam maior dificuldade na selecédo
para o carater, devido a maior interferéncia do ambiente, sendo assim os caracteres acima
citados possuem uma baixa possibilidade de sucesso na selecdo. As herdabilidades foram de
26,40%, 26,71%, 23,22% e 70,90%, para enfezamento, tombamento, prolificidade e
rendimento de espigas, nesta ordem. Foram valores inferiores aos encontrados por Candido
(2005), que observou herdabilidade de 46,12% para tombamento e 56,39% para prolificidade
na populacdo Isando VF1 original avaliada em espacamento reduzido na safrinha.

Os ganhos estimados com selecdo para prolificidade foram de 1,57% para enfezamento,
-0,04% para tombamento, 4,87% para prolificidade, refletindo as baixas estimativas de
herdabilidade, e -1,75% para rendimento de espigas. As estimativas de ganho apesar de ter
indicado um pequeno aumento para prolificidade, ndo foram satisfatorios para os outros
caracteres. No entanto, com base nas estimativas dos parametros genéticos, fica evidente a

necessidade de programas distintos para as duas épocas de semeadura.
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5 CONCLUSOES
Nas condi¢cdes do presente trabalho, as analises dos resultados permitem tirar as
seguintes conclusoes:

e Mesmo apos sete ciclos de selecdo para prolificidade as populacdes Isando — VF1 e
Isando — VD1 mantém variabilidade suficiente para futuros ciclos de sele¢cdo, mas na
populacdo Isando — VD1 essa variabilidade é um pouco menor para 0s caracteres
enfezamento, prolificidade e rendimento de espigas;

e Para ambas as populacGes indica-se programa de selecéo especifica para cada uma das
épocas (segunda safra e primeira safra);

e Apesar da alta severidade de enfezamento no campo durante a segunda safra de 2017,
as populacbes avaliadas apresentaram variabilidade genética suficiente para

continuidade do processo seletivo.
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APENDICE A - TABELAS

Tabela 5 - Quadrados médios, médias, coeficientes de variagdo e acuracia das analises de variancia individuais para 0s
caracteres enfezamento (ENF em notas), tombamento (TOMB em plantas/parcela), prolificidade
(PRO em espigas/planta) e rendimento de espigas (RE em kg ha™), na segunda safra — 2017. Populagio
Isando — VF1, Selviria— MS.

FV GL ENF TOMB PRO RE
Experimento 1
Blocos 2 4,473 68,705 0,757 1992136,694
Tratamentos 42 0,826** 29,977** 0,098** 419129,986**
Progénies 40 0,863** 27,943** 0,089** 384522,170**
Testemunha 1 0,167 104,167** 0,091 240735,763
Prog. vs Test. 1 0,011 37,165* 0,488** 1981836,846**
Residuo 84 0,338 6,007 0,037 118024,676
Meédias Progénies 8,12 11,28 0,70 1253,29
Médias Testemunhas 8,17 13,83 0,40 664,71
CV(%) 7,16 21,49 28,20 28,02
Acuracia 0,77 0,89 0,79 0,85
Experimento 2
Blocos 2 0,830 39,074 1,122 3224248,502
Tratamentos 44 0,906** 40,232** 0,105* 338509,913*
Progénies 42 0,949** 40,768** 0,109** 334381,779*
Testemunha 1 0,000 54,000* 0,013 37963,329
Prog. vs Test. 1 0,006 3,945 0,018 812438,112*
Residuo 88 0,368 8,218 0,060 205125,318
Meédias Progénies 7,97 9,50 0,68 1555,02
Médias Testemunhas 8,00 8,67 0,62 1178,58
CV(%) 7,61 30,31 36,17 29,44
Acurécia 0,77 0,89 0,65 0,63
Experimento 3
Blocos 2 7,056 260,103 0,484 1912572,682
Tratamentos 41 0,545* 41,776** 0,084** 265226,075**
Progénies 39 0,563* 41,528** 0,084** 269863,155**
Testemunha 1 0,167 48,167 0,115 343666,871
Prog. vs Test. 1 0,192 45,067 0,038 5939,155
Residuo 82 0,324 13,713 0,045 94982,529
Médias Progénies 8,02 9,64 0,57 1023,06
Médias Testemunhas 7,83 6,83 0,66 990,82
CV(%) 7,11 38,95 36,70 30,17
Acuracia 0,64 0,82 0,68 0,80

Nota: *,** - Significativos em nivel de 5 e 1% de probabilidade pelo teste F.
Fonte: Préoprio autor.



Tabela 6 - Quadrados médios, médias, coeficientes de variacdo e acuracia das analises de variancia individuais para os caracteres florescimento
feminino (FF em dias), altura de plantas (AP em m), altura de espigas (AE em m), enfezamento (ENF em notas), tombamento
(TOMB em plantas/parcela), prolificidade (PRO em espigas/planta), rendimento de espigas (RE em kg ha) e rendimento de grdos
(RG em kg hal), na primeira safra — 2017/18. Populagdo Isando — VF1, Selviria — MS.

FV GL FF AP AE ENF TOMB PRO RE RG
Experimento 1

Blocos 2 7,496 0,157 0,127 1,698 45,147 0,031 97843,566 46890,339

Tratamentos 42 8,228** 0,131**  0,082**  2,387** 31,949** 0,125** 12747344,875** 7913145,166**

Progénies 40 8,313** 0,083 0,043**  1,975* 32,252** 0,128** 6560989,502** 4251334,034**

Testemunha 1 4,167 0,003 0,032 0,000 0,167 0,000 300438,077 8876,568

Prog. vs Test. 1 8,910* 2,190**  1,693**  21,240** 51,628 0,135 272648466,576** 162289859,029**

Residuo 84 1,964 0,063 0,016 1,118 16,258 0,067 1451192,360 1017018,977

Meédias Progénies 59,75 1,64 0,82 4,93 7,17 1,43 8423,33 6539,88

Médias Testemunhas 58,50 2,26 1,36 3,00 4,17 1,27 15326,81 11866,02

CV(%) 2,35 15,01 14,89 21,86 57,35 18,21 13,78 14,86

Acuracia 0,87 0,72 0,90 0,73 0,70 0,68 0,94 0,93
Experimento 2

Blocos 2 45,800 0,015 0,008 5,741 89,652 0,035 54616,795 352292,716

Tratamentos 44 19,494 0,094**  0,049**  1,736** 23,489 0,092* 10831612,242** 7416649,336**

Progénies 42 20,013 0,044**  0,022**  1,227* 24,124 0,082* 4860866,943** 3198008,805**

Testemunha 1 16,667 0,015 0,037* 0,167 13,500 0,016 8271252,717* 3720181,538*

Prog. vs Test. 1 0,524 2,278**  1,177**  24,653** 6,801 0,606** 264163274,327** 188296019,427**

Residuo 88 16,186 0,009 0,007 0,756 16,122 0,052 1450174,167 920904,387

Médias Progénies 59,30 1,63 0,86 3,91 6,41 1,48 9348,86 7313,86

Médias Testemunhas 59,00 2,26 1,31 1,83 7,50 1,16 16136,72 13044,68

CV(%) 6,79 5,58 9,22 22,79 62,16 15,52 12,48 12,68

Acurécia 0,41 0,95 0,93 0,75 0,56 0,66 0,93 0,94
Experimento 3

Blocos 2 2,889 0,007 0,002 1,143 6,151 0,163 364317,50 588788,969

Tratamentos 41 5,009** 0,132**  0,062**  0,984** 23,772*%* 0,127 14419791,98** 10425309,996**

Progénies 39 4,317** 0,057**  0,023**  0,937** 21,849** 0,123 5642058,20** 3896022,767**

Testemunha 1 20,167** 0,049 0,005 0,167 104,167** 0,029 9367851,36* 7271356,438*

Prog. vs Test. 1 16,840**  3,144**  1,651**  3,657** 18,343 0,401* 361803350,23** 268221465,473**

Residuo 82 2,011 0,016 0,007 0,460 9,639 0,083 1916987,45 1293960,306

Médias Progénies 59,88 1,51 0,76 2,97 6,38 1,39 8526,82 6740,69

Médias Testemunhas 58,17 2,26 1,3 2,17 8,17 1,12 16483,93 13591,87

CV(%) 2,37 8,04 10,49 23,16 48,06 20,95 15,55 16,1

Acurécia 0,77 0,94 0,94 0,73 0,77 0,59 0,93 0,94

Nota: *, ** - Significativos em nivel de 5 e 1% de probabilidade pelo teste F. Fonte: Préprio autor.
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Tabela 7 - Quadrados médios, médias, coeficientes de variagdo e acurdcias das analises de variancia agrupadas para os caracteres enfezamento (ENF em notas), tombamento
(TOMB em plantas/parcela ), prolificidade (PRO em espigas/planta), rendimento de espigas (RE em kg ha't), florescimento feminino (FF em dias), altura de plantas (AP em m), altura
de espigas (AE em m) e rendimento de grdos (RG em kg ha%), na segunda safra 2017 e primeira safra 2017/2018. Populacéo Isando — VF1, Selviria — MS.

Segunda safra - 2017

Primeira safra — 2017/2018

FvV GL ENF TOMB PRO RE FF AP AE ENF TOMB PRO RE RG

Blocos / Exp. 6 4,119 122,628 0,788 2376319,293 18,73 0,060 0,046 2,860 46,983 0,077 172259,288 329324,008
Experimento 2 0,839 159,259** 0,443** 8872621,334** 9,58 0,555** 0,241** 116,379** 14,085 0,265*  30971606,066**  20730329,144**
Testemunha 1 0,000 200,000** 0,092 259330,096 37,56* 0,001 0,065 0,000 68,056* 0,001 14017524,117**  7424679,745**
Test. x Exp. 2 0,167 3,167 0,063 181517,933 1,72 0,033 0,005 0,167 24,889 0,022 1961009,020 1787867,399
Progénies / Exp. 121 0,796**  36,773**  0,094** 330161,856** 11,09** 0,061** 0,029** 1,381** 26,078** 0,110** 5674679,847** 3771195,199**
(Test.vs Prog.) / Exp. 3 0,070 28,725* 0,181*  933404,704** 8,76 2,538** 1,507** 16,517** 25,591 0,381**  299538363,711** 206269114,643**
Residuo 254 0,344 9,261 0,047 140762,473 6,91 0,029 0,010 0,780 14,074 0,067 1601214,394 1073125,690
Meédias Progénies 8,03 10,13 0,65 1283,65 59,64 1,60 0,81 3,94 6,65 1,43 8777,66 6873,05

Médias Testemunhas 8,00 9,78 0,56 944,71 58,56 2,26 1,32 2,33 6,61 1,18 15982,49 12834,19
CV(%) 7,30 30,08 33,72 29,59 4,41 10,42 11,75 22,84 56,42 18,19 13,89 14,49

Acurécia 0,75 0,86 0,71 0,76 0,61 0,73 0,82 0,66 0,68 0,63 0,85 0,85

Nota: *, ** - Significativos em nivel de 5 e 1% de probabilidade pelo teste F.

Fonte: Préprio autor.
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Tabela 8 - Quadrados médios, médias e coeficientes de variagao das analises de variancia conjuntas para os caracteres
em plantas/parcela), prolificidade
(PRO em espigas/planta) e rendimento de espigas (RE em kg ha), na segunda safra 2017 e na primeira
safra 2017/18. Populagdo Isando — VF1, Selviria — MS.

enfezamento

(ENF

notas), tombamento (TOMB

FV GL ENF TOMB PRO RE

Experimento 1
Blocos/Epoca 4 3,085 56,926 0,394 1867675,776
Epoca (E) 1 696,806** 1232,930** 35,135** 2566798443,943**
Progénies (P) 40 1,738** 36,290** 0,124** 6798533,087**
Testemunhas (Test) 1 0,083 48,000* 0,046 6345,700
P vs Test 1 10,133** 0,593 0,569** 155433540,984**
PxE 40 1,100* 23,905** 0,093** 5296715,580**
Testx E 1 0,083 56,333* 0,046 598368,078
(P vs Test) x E 1 11,119** 88,200** 0,055 209039569,868**
Residuo 168 0,728 11,133 0,052 1645548,200
Média geral 6,48 9,22 1,05 4380,09
Média progénies 6,52 9,23 1,06 4208,66
Média testemunhas 5,58 9,00 0,84 7894,39
CV(%) 13,17 36,20 21,68 29,29
Acurcia 0,62 0,69 0,61 0,84

Experimento 2
Blocos/Epoca 4 3,285 64,363 0,579 2797286,773
Epoca (E) 1 1165,633** 607,500 42,015** 3202638282,151**
Progeénies (P) 42 1,421%* 30,764** 0,118** 4502009,264**
Testemunhas (Test) 1 0,083 6,750 0,000 10577174,230*
P vs Test 1 11,961** 0,193 0,416** 182976963,656**
PxE 42 0,756 34,128** 0,072 3858507,551**
Testx E 1 0,083 60,750* 0,028 8860806,001*
(Pvs Test) x E 1 12,698** 10,552 0,208 219087485,460**
Residuo 176 0,562 12,170 0,056 1655145,538
Média geral 5,89 7,96 1,07 4982,36
Média progénies 5,94 7,95 1,08 4804,82
Média testemunhas 4,92 8,08 0,89 8799,47
CV(%) 12,72 43,83 22,05 25,82
Acurcia 0,65 0,60 0,54 0,81

Experimento 3
Blocos/Epoca 4 4,099 133,127 0,324 987308,299
Epoca (E) 1 1625,397** 585,143 40,128** 2836926282,669**
Progeénies (P) 39 0,931** 29,230** 0,118** 5805006,248**
Testemunhas (Test) 1 0,333 5,333 0,014 5389239,076
P vs Test 1 2,763** 2,953 0,096 264381110,384**
PxE 39 0,569 34,147** 0,089 4819022,667**
Testx E 1 0,000 147,000** 0,130 9925810,066*
(Pvs Test) x E 1 1,087 60,457* 0,343* 267937234,825**
Residuo 164 0,392 11,676 0,064 2246952,345
Média geral 5,47 7,98 0,98 4376,77
Média progénies 5,49 8,01 0,98 414774
Média testemunhas 5,00 7,50 0,89 8957,45
CV(%) 11,45 42,80 25,90 34,25
Acurécia 0,59 0,58 0,44 0,81

Nota: *,** - Significativos em nivel de 5 e 1% de probabilidade pelo teste F.

Fonte: Préprio autor.
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Tabela 9 - Quadrados médios, médias, coeficientes de variacdo e acuracia das analises de variancia conjuntas
agrupadas para os caracteres enfezamento (ENF em notas), tombamento (TOMB em plantas/parcela),
prolificidade (PRO em espigas/planta) e rendimento de espigas (RE em kg ha™), na segunda safra 2017 e
primeira safra 2017/2018. Populacgdo Isando — VF1, Selviria — MS.

FV GL ENF TOMB PRO RE
Blocos/ Epoca/ Exp. 12 3,490** 84,805** 0,432** 1884090,283*
Epoca/Exp. 3 1162,612** 808,524** 39,093** 2868787669,588**
Progénies/Exp. 121 1,368** 32,097** 0,120** 5681164,927**
Testemunha 1 0,500 60,083* 0,060 15972759,006*
(Prog. x Epoca)/Exp. 121 0,809* 30,755** 0,085* 4643535,739**
Experimento 2 2064,51** 6755,571** 89,105** 5873768038,498**
Residuo 508 0,562 11,667 0,057 1053270,779
Média geral 5,95 8,39 1,03 4579,74
Média progénies 5,99 8,40 1,04 4387,07
Média testemunhas 517 8,19 0,87 8550,44
CV(%) 12,45 40,94 23,21 29,79
Acurécia 0,55 0,78 0,57 0,88

Nota: *,** - Significativos em nivel de 5 e 1% de probabilidade pelo teste F.

Fonte: Préprio autor.



Tabela 10 — Estimativas dos pardmetros genéticos e fenotipicos para os caracteres enfezamento (ENF), tombamento (TOMB), prolificidade (PRO em [(espigas/planta)?]),
rendimento de espigas (RE), florescimento feminino (FF em dias?), altura de plantas (AP), altura de espigas (AE) e rendimento de grdos (RG), com base nas analises
agrupadas para cada época. Populacdo Isando — VF1, Selviria — MS.

Segunda safra - 2017

Primeira safra — 2017/2018

Parametros genéticos ENF TOMB PRO RE FF AP AE ENF TOMB PRO RE RG
(9/ planta)® ---(cm/planta)®--- (g / planta)?-----
Variancia ambiental 0,344 9,261 0,047 21,994 6,91 290,0 100,0 0,780 14,074 0,067 250,190 167,676
Variancia genotipica 0,151 9,171 0,016 9,865 1,393 110,0 70,0 0,200 4,001 0,014 212,160 140,524
Variancia aditiva 0,603 36,683 0,063 39,458 5,573 430,0 260,0 0,801 16,005 0,058 848,639 562,098
Variancia fenotipica media 0,265 12,258 0,031 17,196 3,695 200,0 100,0 0,460 8,693 0,037 295,556 196,416
Herdabilidade (%) 56,84 74,82 49,72 57,37 37,70 52,97 66,96 43,50 46,03 39,36 71,78 71,54
CVg 4,834 29,882 19,234 19,574 1,979 6,508 9,937 11,355 30,0778 8,392 13,275 13,798
CVg/CVe 0,663 0,994 0,571 0,662 0,449 0,624 0,846 0,497 0,5331 0,461 0,956 0,952
GS % (SELECAO DIRETA) 5,11  -36,20 19,57 20,75 -1,70 -6,80 -12,09 -10,48  -28,57 7,13 15,74 16,33
Xs(mw)l 8,02 7,24 0,89 0,26 59,48 1,65 0,84 4,25 6,83 1,60 1,52 1,22
GS % (pro) 0,04 -21,58 18,65 15,84 -0,09 1,59 1,52 3,76 1,61 4,63 6,76 8,54

Nota: YS(pRO) — média das progeénies selecionadas para prolificidade; GS % roy)— ganho com selegédo com base na prolificidade; * - intensidade de selecdo de 20% entre progénies.

Fonte: Proprio autor.
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Tabela 11 — Estimativas dos parametros genéticos e fenotipicos para os caracteres enfezamento (ENF),
tombamento (TOMB), prolificidade (PRO em [(espigas/planta)?]) e rendimento de espigas (RE) com

base na andlise conjunta agrupada. Populacdo Isando — VF1, Selviria— MS.

Parametros genéticos ENF TOMB PRO RE(g / planta)?
Variancia ambiental 0,562 11,667 0,057 164,574
Variancia genotipica 0,134 3,405 0,010 120,518
Variancia aditiva 0,537 13,619 0,042 482,072
Variancia P x E 0,041 3,181 0,005 93,496
Variancia fenotipica média 0,342 8,885 0,032 222,124
Herdabilidade (%) 39,20 38,30 33,00 54,30
Cvg 6,163 22,002 9,915 19,177
CVg/CVe 0,495 0,537 0,427 0,644
GS % (SELECAO DIRETA) -5,36 -19,05 7,52 19,77
Xs(proy* 6,13 7,45 1,24 0,77
GS % (pro) 1,00 -4,31 6,47 5,61

Nota: Xspro) — Média das progénies selecionadas para prolificidade; GS % (pro)— ganho com selecdo com base

na prolificidade; !- intensidade de selecdo de 20% entre progénies.

Fonte: Préprio autor.
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Tabela 12 - Quadrados médios, médias, coeficientes de variacdo e acuracia das analises de variancia individuais para 0s
caracteres enfezamento (ENF em notas), tombamento (TOMB em plantas/parcela), prolificidade
(PRO em espigas/planta) e rendimento de espigas (RE em kg ha'), na segunda safra — 2017. Populagéo

Isando — VD1, Selviria— MS.

FV GL ENF TOMB PRO RE
Experimento 4
Blocos 2 0,012 28,321 0,024 91177,320
Tratamentos 27 0,626* 24,922 0,072* 274587,751**
Progénies 25 0,622* 21,982 0,077* 293312,088**
Testemunha 1 0,167 6,000 0,010 63379,493
Prog. vs Test. 1 1,187 117,366** 0,003 17687,581
Residuo 54 0,358 16,037 0,037 114484,166
Médias Progénies 7,29 9,26 0,69 1165,50
Médias Testemunhas 6,83 4,67 0,67 1221,84
CV(%) 8,23 44,85 27,88 28,93
Acurécia 0,65 0,60 0,69 0,76
Experimento 5
Blocos 2 1,623 49,217 0,139 630036,453
Tratamentos 22 0,747* 14,515 0,070 185711,251
Progénies 20 0,649 14,730 0,070 199585,601
Testemunha 1 0,000 24,000 0,094 20,576
Prog. vs Test. 1 3,451** 0,730 0,034 93914,916
Residuo 44 0,366 22,096 0,057 129167,360
Médias Progénies 7,79 9,03 0,68 1032,21
Médias Testemunhas 7,00 8,67 0,60 901,28
CV(%) 7,83 52,23 35,59 35,21
Acurécia 0,71 0,000 0,42 0,55
Experimento 6
Blocos 2 2,493 4,043 0,080 640985,988
Tratamentos 22 0,585 16,121 0,096 421497,346**
Progénies 20 0,567 14,776 0,099 446141,753**
Testemunha 1 0,167 0,000 0,001 296296,148
Prog. vs Test. 1 1,370 59,143 0,132 53810,396
Residuo 44 0,417 17,347 0,063 123810,355
Médias Progénies 7,67 9,29 0,71 1164,40
Médias Testemunhas 7,17 6,00 0,87 1065,29
CV(%) 8,47 46,28 34,58 30,44
Acuracia 0,54 0,000 0,59 0,84

Nota: *,** - Significativos em nivel de 5 e 1% de probabilidade pelo teste F.
Fonte: Proprio autor.



Tabela 13 - Quadrados médios, médias, coeficientes de variacdo e acuracia das analises de variancia individuais para os caracteres florescimento feminino
(FF emdias), altura de plantas (AP em m), altura de espigas (AE em m), enfezamento (ENF em notas), tombamento (TOMB em plantas/parcela),
prolificidade (PRO em espigas/planta), rendimento de espigas (RE em kg ha™t) e rendimento de grdos (RG em kg ha'), na primeira safra — 2017/18.

Populacdo Isando — VD1, Selviria — MS.

FV GL FF AP AE ENF TOMB PRO RE RG
Experimento 4

Blocos 2 5,333 0,033 0,036 2,940 2,393 0,028 1365752,762 1104703,840

Tratamentos 27  15,490** 0,160**  0,061** 0,651 54,925** 0,125 33697619,117** 23496099,904**

Progénies 25  12,462** 0,053** 0,020 0,658 52,333** 0,127 9376857,980** 6353160,109**

Testemunha 1 13,500* 0,000 0,015 0,667 54,000 0,003 7855161,840 4141255,529

Prog. vs Test. 1 93,188** 2,985**  1,135** 0,443 120,668* 0,197 667559104,813** 471424439,154**

Residuo 54 2,346 0,017 0,014 0,644 21,566 0,189 2015058,347 1492307,088

Meédias Progénies 61,92 1,57 0,84 2,62 10,65 1,57 7575,82 5806,83

Médias Testemunhas 57,83 2,30 1,29 2,33 6,00 1,39 18521,98 15005,45

CV (%) 2,49 8,04 13,71 30,93 44,99 27,90 16,98 18,90

Acuricia 0,92 0,95 0,88 0,10 0,78 0,000 0,97 0,97
Experimento 5

Blocos 2 1,696 0,005 0,001 1,797 50,913 0,046 236427,466 109175,418

Tratamentos 22 6,420%* 0,172**  0,093**  1,511* 43,514* 0,169 26132100,409** 18293827,961**

Progénies 20 1,952 0,067**  0,052** 1,210 38,171 0,159 4042171,847* 2867051,226*

Testemunha 1 13,500* 0,031 0,052* 0,000 13,500 0,058 2033,200 765,914

Prog. vs Test. 1 88,699** 2,416*%*  0,934**  9,056** 180,376** 0,480* 494060738,870** 345122424,703**

Residuo 44 2,484 0,016 0,009 0,782 22,140 0,110 2081851,617 1376835,909

Médias Progénies 61,52 1,54 0,86 2,95 9,24 1,60 8355,58 6533,53

Meédias Testemunhas 57,50 2,21 1,27 1,67 3,50 1,31 17852,20 14470,69

CV(%) 2,58 8,02 10,80 31,13 53,84 21,08 15,72 16,24

Acuricia 0,78 0,95 0,95 0,69 0,70 0,59 0,96 0,96
Experimento 6

Blocos 2 4,449 0,011 0,010 2,014 8,362 0,139 290712,450 461229,869

Tratamentos 22 15,136** 0,172**  0,074**  1,545* 31,075* 0,358 43729073,879** 32577223,782**

Progénies 20 11,183** 0,033 0,011 1,463* 29,916* 0,376 4316141,316 2578416,825

Testemunha 1 28,167** 0,000 0,002 0,167 4,167 0,001 10071527,984 5320962,847

Prog. vs Test. 1 81,168** 3,118**  1,404**  4,563* 81,168* 0,344 865645271,044** 659809623,851**

Residuo 44 1,661 0,022 0,009 0,802 16,105 0,292 3000603,673 2056942,950

Meédias Progénies 61,02 1,49 0,77 2,75 7,02 1,59 6673,01 5010,78

Médias Testemunhas 57,17 2,25 1,28 1,83 3,17 1,34 19243,40 15985,37

CV(%) 2,12 9,42 11,66 33,59 60,07 34,52 22,30 24,04

Acuricia 0,94 0,94 0,94 0,69 0,69 0,43 0,97 0,97

Nota: *,** - Significativos em nivel de 5 e 1% de probabilidade pelo teste F. Fonte: préprio autor.
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Tabela 14 - Quadrados médios, médias, coeficientes de variacdo e acuracia das andlises de variancia agrupadas, para os caracteres enfezamento (ENF em notas), tombamento
(TOMB em plantas/parcela), prolificidade (PRO em espigas/planta), rendimento de espigas (RE em kg ha?), florescimento feminino (FF em dias), altura de plantas (AP em m),
altura de espigas (AE em m) e rendimento de graos (RG em kg ha'), na segunda safra 2017 e primeira safra 2017/2018. Populacéo Isando — VD1, Selviria — MS.

Segunda safra - 2017 Primeira safra — 2017/2018
FV GL ENF TOMB PRO RE FF AP AE ENF TOMB PRO RE RG
Blocos/Exp. 6 1,376 27,194 0,081 454066,587 3,826 0,016 0,015 2,251 20,556 0,071  630964,226 558369,709
Experimento 2 4,609** 0,133 0,044 486408,626* 17,107** 0,083*  0,107** 1,177 251,084** 0,005 34903720,210**  27771116,424**
Testemunha 1 0,222 2,000 0,062 208849,260 53,389** 0,008 0,052 0,500 56,889 0,024  12085609,196* 6203686,104
Test. x Exp. 2 0,056 14,000 0,021 75423,478 0,889 0,011 0,009 0,167 7,389 0,019  2921556,914 1629649,093
Progénies/Exp. 65 0,613** 17,533  0,082* 311497,681** 8,834**  0,051** 0,027** 1,076  41,078** 0,214  6178272,504** 4119051,750**
(Test. vs Prog.)/Exp 3 2,002** 59,080* 0,056 55137,631 87,685** 2,840** 1,158** 4,688** 127,404** 0,340 675755038,242** 492118829,236**
Residuo 142 0,378 18,320 0,051 121923,693 2,176 0,018 0,011 0,736 20,052 0,197  2341135,095 1631484,878
Médias Progénies 7,56 9,20 0,69 1124,00 61,52 1,54 0,82 2,76 9,09 1,59 7537,82 5785,41
Médias Testemunhas 7,00 6,44 0,71 1062,80 57,50 2,25 1,28 1,94 4,22 1,34 18539,19 15153,84
CV(%) 8,18 47,70 32,56 31,20 2,41 8,47 12,24 31,85 51,48 28,31 18,15 19,52
Acuracia 0,62 0,00 0,61 0,78 0,87 0,80 0,77 0,56 0,72 0,28 0,79 0,78

Nota: *,** - Significativos em nivel de 5 e 1% de probabilidade pelo teste F.
Fonte: Préprio autor.
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Tabela 15 - Quadrados médios, médias e coeficientes de variagdo das analises de variancia conjuntas para 0s
caracteres enfezamento (ENF em notas), tombamento (TOMB em plantas/parcela), prolificidade
(PRO em espigas/planta) e rendimento de espigas (RE em kg ha), na segunda safra 2017 e na primeira
safra 2017/18. Populacdo Isando — VD1, Selviria — MS.

FV GL ENF TOMB PRO RE

Experimento 4
Blocos/Epoca 4 1,476 15,357 0,026 728466,177
Epoca (E) 1 914,667** 81,482** 31,694** 2170130734,445**
Progénies (P) 25 0,767 45,207** 0,144 4736865,663**
Testemunhas (Test.) 1 0,750 12,000 0,001 3253687,678
P vs Test. 1 1,540 238,022** 0,124 337224558,102**
PxE 25 0,513 29,107 0,060 4933305,238**
Test. x E 1 0,083 48,000 0,011 4664852,422
(Pvs Test)x E 1 0,090 0,011 0,076 330352233,850**
Residuo 108 0,501 18,802 0,113 1916588,300
Média geral 4,93 9,63 1,13 4763,61
Média progénies 4,96 9,96 1,13 4370,66
Média testemunhas 4,58 5,33 1,03 9871,91
CV(%) 14,36 45,05 29,91 29,06
Acurdcia 0.37 0.63 0.18 0.89

Experimento 5
Blocos/Epoca 4 1,710 50,065 0,092 433230,188
Epoca (E) 1 822,964** 2,348 28,071** 2297512637,620**
Progénies (P) 20 1,643** 34,527 0,160* 2266111,560*
Testemunhas (Test.) 1 0 36,750 0,002 1231,403
P vs Test. 1 11,843** 102,029* 0,384* 240265688,788**
PxE 20 0,644 18,375 0,069 1975645,514*
Test. x E 1 0 0,750 0,150 822,370
(Pvs Test) xE 1 0,663 79,077 0,130 253888962,414**
Residuo 88 0,574 22,118 0,084 1985405,529
Média geral 5,28 8,87 1,12 5101,10
Média progénies 5,37 9,14 1,14 4693,89
Média testemunhas 4,33 6,08 0,95 9376,74
CV(%) 14,34 53,02 25,76 27,62
Acurdcia 0,65 0,41 0,48 0,91

Experimento 6
Blocos/Epoca 4 2,254 6,203 0,110 465848,605
Epoca (E) 1 847,565** 185,507 24,469** 1507517386,948**
Progénies (P) 20 1,298** 19,898 0,294 3010587,176
Testemunhas (Test.) 1 0,333 2,083 0,001** 3456444,607
P vs Test. 1 5,467** 139,441** 0,025 426024406,741**
PxE 20 0,732 24,794 0,181 1751694,699
Test. x E 1 0,000 2,083 0,000 6911378,192
(PvsTest)xE 1 0,467 0,870 0,451 439674676,724**
Residuo 88 0,610 16,726 0,177 2864046,036
Média geral 5,15 7,84 1,14 4460,94
Média progénies 5,21 8,15 1,15 3918,71
Média testemunhas 4,50 4,58 1,10 10154,35
CV(%) 15,18 52,16 36,79 37,94
Acurécia 0,58 0,32 0,34 0,87

Nota: *,** - Significativos em nivel de 5 e 1% de probabilidade pelo teste F.

Fonte: Préprio autor.
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Tabela 16 - Quadrados médios, médias e coeficientes de variacdo das analises de variacdo das analises de variancia

conjuntas agrupada para o0s caracteres enfezamento (ENF em notas), tombamento
(TOMB em plantas/parcela), prolificidade (PRO em espigas/planta) e rendimento de espigas
(RE em kg ha?l), na segunda safra 2017 e primeira safra 2017/2018. Populagdo Isando — VD1,
Selviria — MS.

FV GL ENF TOMB PRO RE
Blocos/ Epoca/ Exp. 12 1,813* 23,875 0,076 542514,990
Epoca/Exp. 3 861,732** 89,779* 28,078** 1991720253,004**
Progénies/Exp. 65 1,069* 34,134 0,195 3445471,020%*
Testemunha 1 1,083 50,833 0,005 6711363,687
(Prog. x Epoca)/Exp. 65 0,621 24,478 0,100 3044299,003**
Experimento (Exp.) 2 1448,111** 5237,760** 70,454** 4399489656,164**
Residuo 284 0,557 19,186 0,124 1231529,502
Média geral 516 8,78 1,13 4775,21
Média progénies 523 9,08 1,14 4327,75
Média testemunhas 4,42 5,33 1,03 9801,00
CV(%) 14,35 50,08 30,82 31,54
Acuracia 0,32 0,46 0,00 0,77
Nota: *,** - Significativos em nivel de 5 e 1% de probabilidade pelo teste F.

Fonte: Préprio autor.



Tabela 17 — Estimativas de parametros genéticos e fenotipicos para os caracteres enfezamento (ENF), tombamento (TOMB), prolificidade (PRO em [(espigas/planta)?]),
rendimento de espigas (RE), florescimento feminino (FF em dias?), altura de plantas (AP), altura de espigas (AE) e rendimento de grdos (RG), com base nas analises
agrupadas. Populagdo Isando — VD1, Selviria — MS.

Segunda safra — 2017

Primeira safra — 2017/2018

Parametros genéticos ENF TOMB PRO RE FF AP AE  ENF TOMB PRO RE RG
(g/planta)? ---(cm/planta)?-- ----(g/planta)?----
Variancia ambiental 0,378 0,000 0,051 19,051 2,176 180,0 1100 0,736 20,052 0,197 365,802 254,920
Variancia genotipica 0,078 0,000 0,010 9,874 2,219 110,0 50,0 0,113 7,009 0,006 199,851 129,561
Variancia aditiva 0,313 0,000 0,040 39,495 8,877 440,0 220,0 0,453 28,035 0,023 799,404 518,243
Variancia fenotipica média 0,204 0,000 0,027 16,224 2,945 170,0 90,0 0,359 13,693 0,071 321,785 214,534
Herdabilidade (%) 38,29 0,000 37,14 60,86 75,36 64,55 59,44 31,59 51,19 8,01 62,11 60,39
CvVg 3,70 0,000 14,48 22,36 2,42 6,84 8,94 12,20 29,11 4,76 15,00 15,74
CVg/CVe 0,45 0,000 0,44 0,72 1,00 0,81 0,73 0,38 0,57 0,17 0,83 0,81
GS % (SELEGAO DIRETA) -3,20 0,000 12,35 24,42 -2,94 -7,67 -9,00 -9,57 -29,17 1,98 16,55 17,12
Xs(proy* 7,81 0,000 0,87 0,20 61,46 1,55 0,84 3,18 8,44 1,89 1,28 1,00
GS % (pro) -1,25 0,000 5,90 12,90 -0,31 0,91 1,34 -3,33 -12,81 0,41 10,22 11,22

Nota: Xsproy — Média das progénies selecionadas para prolificidade; GS % (ro)— ganho com selecdo com base na prolificidade; * - intensidade de selecdo de 20% entre progénies.
S(PRO) (PRO) ¢

Fonte: Préprio autor.

72



73

Tabela 18 — Estimativas de parametros genéticos e fenotipicos para os caracteres enfezamento (ENF em notas),
tombamento (TOMB), prolificidade (PRO em [(espigas/planta)?]) e rendimento de espigas (RE) com
base nas analises conjuntas agrupadas. Populacédo Isando — VD1, Selviria — MS.

Parametros genéticos ENF TOMB PRO RE(g / planta)?
Variancia ambiental 0,379 19,186 0,124 192,426
Variancia genotipica 0,053 2,491 0,012 57,655
Variancia aditiva 0,210 9,965 0,048 230,619
Variancia P x E 0,040 0,882 -0,004 47,207
Variancia fenotipica média 0,199 9,328 0,051 23,623
Herdabilidade (%) 26,40 26,71 23,22 70,90
CVg 4,439 17,980 9,641 0,159
CVg/CVe 0,309 0,359 0,313 0,005
GS % (sELECAO DIRETA) -3,18 -12,57 6,53 30,70
Xsproy' 5.45 8.55 1.38 0,68
GS % (pro) 1,57 -0,04 4,87 -1,75

Nota: Xspro) — Média das progénies selecionadas para prolificidade; GS % (pro)— ganho com selegdo com base
na prolificidade; * - intensidade de selegéo de 20% entre progénies.
Fonte: Préprio autor.
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APENDICE B - FIGURAS

Figura 2 - Campo isolado de obtencdo das  Figura 3 — Protecdo de penddo para posterior
progénies Isando VF-1. obtencéo das progénies Si.

Fonte: Proprio autor. Fonte: Proprio autor.

Figura 4 - Campo isolado de obtencdo das progénies Isando VF-1 (Fase de isolamento da
segunda espiga).

Fonte: Proprio autor.
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Figura 6 — Campo de avaliacéo de progénies
de polinizacdo aberta — segunda
safra 2017.

Figura 5 — Progénies de polinizacdo
aberta (despalhadas) e as
respectivas S.

Fonte: Proprio autor.

Fonte: Proprio autor.

Figura 8 — Campo de avaliacdo de progénies
de meios irmdos — primeira safra
2017/18.

Figura 7 — Espigas colhidas na segunda
safra 2017, referente a uma

parcela.
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Fonte: Préprio autor. Fonte: Préprio autor.
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Figura 9 — Colheita da primeira safra Figura 10 — Colheita da primeira safra
2017/18. 2017/18.

Fonte: Proprio autor. Fonte: Proprio autor.

Figuras 11 e 12 — Espigas de parcelas de progénies meias irmas colhidas. Colheita da
primeira safra 2017/18.
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Fonte: Préprio autor. Fonte: Proprio autor.



