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REML/BLUP PARA PREDICAO DE VALORES GENOTIPICOS DE TOPCROSSES
E SELECAO DE TESTADORES EM MILHO

RESUMO - Nos programas de melhoramento de milho, a avaliacdo das
linhagens em cruzamentos € uma etapa de alto custo, sendo que o0 uso e a escolha
dos testadores mais adequados podem reduzir a demanda de recursos. Assim, O
objetivo desse trabalho foi utilizar a abordagem REML/BLUP de modelos mistos
para predicdo de valores genotipicos de topcrosses, combinando testadores com
estruturas genéticas diversificadas. Foram avaliados 234 topcrosses (39 linhagens x
6 testadores), no ano agricola 2012/13, no delineamento experimental de blocos ao
acaso para o carater produtividade de grdos de milho (t ha™), altura de plantas (cm)
e acamamento e quebramento de plantas (%). Foram realizadas analises de
variancia e, com as médias fenotipicas dos topcrosses, obteve-se os valores dos
BLUPs considerando diferentes niveis de eliminacdo de testadores. Para verificar a
eficiéncia dos BLUPs foram estimadas as correlacdes entre as médias fenotipicas e
os valores genotipicos preditos com diferentes numeros e combinacdo de
testadores, bem como o0s coeficientes de determinacdo, a coincidéncia no
ordenamento dos topcrosses para selecdo e descarte, com 10 e 20% de
intensidade, e classificacbes dos topcrosses quanto a média fenotipica. O método
de REML/BLUP se mostra adequado na predicdo dos valores genotipicos dos
topcrosses nas situacdes com todos os testadores e com diferentes niveis de
eliminacdo de testadores, com resultados variados em funcdo das diversas
combinagdes obtidas, para todos os caracteres avaliados. E possivel estipular um
padrdo quanto a origem e estrutura genética dos testadores mais recomendados
para cada carater e, considerando todos, € observada uma boa precisdo
experimental a partir do nivel com conjuntos formados por 3 testadores,
independente da origem dos constituintes. A predicdo genotipica, através do
REML/BLUP, auxilia na selecdo de testadores, sendo que o niumero de testadores
utilizados tem maior influéncia do que a origem e estrutura dos mesmaos.

Palavras-chave: Estrutura genética, hibridos, linhagens endogamicas, modelos
mistos, Zea mays L.



REML/BLUP FOR THE PREDICTION OF TOPCROSS GENOTYPIC VALUES AND
SELECTION OF TESTERS IN CORN

ABSTRACT - In maize breeding programs the evaluation of lines at crosses
is a costly step, and the use and the choice of the most appropriate testers can
reduce the demand for resources. The objective of this work was to use the
REML/BLUP approach of mixed models to predict genotypic values of topcrosses
using testers with diverse genetic structures. Were evaluated 234 topcrosses (39
lines x 6 testers) in the agricultural year of 2012/13, under the experimental design of
randomized blocks for the traits as grain yield (t ha™), plant height (cm) and lodging
and breakage of plants (%). Analyses of variance were conducted, and with the
phenotypic means of topcrosses were obtained BLUPs values considering different
levels of elimination of the testers. In order to check the efficiency of BLUPs, the
correlations were estimated between the average phenotypic and the genotypic
predicted values with different numbers and combination of the testers, as well as the
coefficients of determination, the coincidence in the ranking of topcrosses for
selection and discard, with 10 and 20% of intensity, and the classification of the
topcrosses as to the phenotypic average. The method of REML/BLUP shown
adequate to predict the genotypic values of topcrosses in situations with all testers
and with different levels of testers elimination, with varying results depending on the
various combinations obtained for all traits. Is possible to set a standard as to the
origin and genetic structure of the most recommended testers for each trait, and
considering all, a good experimental precision is observed from level with joint
formed by three testers, regardless of the origin of the constituents. The genotype
prediction, by REML/BLUP, assists in the selection of testers, and the number of
testers used has greater influence than the origin and structure of the same.

Keywords: Genetic structure, hybrids, inbred lines, mixed models, Zea mays L.



1. INTRODUCAO

Nos ultimos 50 anos, o melhoramento genético de plantas contribuiu com
mais da metade do incremento na produtividade das principais culturas de
importancia agrondémica (BOREM; MIRANDA, 2009). Essa contribuicdo também
ocorreu para o milho, cultura de destaque entre as espécies graniferas no Brasil por
apresentar a segunda maior producdo (83 milhdes de toneladas) e area cultivada
(15 milhdes de hectares), com um aumento expressivo de seu rendimento devido a
utilizacdo de hibridos (CONAB, 2016). O milho hibrido expressa seu maximo
potencial quando s&o combinadas linhagens endogamicas que produzem
cruzamentos com elevada heterose (GUIMARAES et al., 2012), assim, a escolha
adequada das linhagens parentais leva ao sucesso dos programas de
melhoramento.

O principal desafio da etapa de avaliacdo de linhagens € o grande nimero de
cruzamentos a ser avaliado em campo. Na tentativa de solucionar esta dificuldade, o
método de topcross foi proposto, para a otimizacdo deste processo e reducao de
tempo e recursos (ELIAS; CARVALHO; ANDRE, 2000; SCAPIM et al., 2008). Este
método consiste no cruzamento de um conjunto de linhagens com um testador
comum, posterior avaliacdo das progénies em experimentos comparativos e, com
base nestes resultados, descarte das linhagens que originaram o0s cruzamentos
menos promissores. Apesar das facilidades que a avaliacdo das linhagens em
topcross propicia, a escolha correta dos testadores a serem utilizados € um tema
bastante discutido (HALLAUER; MIRANDA FILHO, 1988; ELIAS; CARVALHO;
ANDRE,2000; ALVES, 2006; LI, et al., 2006; LUDERS, et al., 2007; BARRETO, et
al., 2012; RODOVALHO, et al., 2012; GUIMARAES et al., 2012; CLOVIS, et al.,
2015).

A selecdo do testador ideal depende dos objetivos dos programas de
obtencao de hibridos, e a escolha geralmente € feita considerando: a base genética,
a capacidade de combinagédo, o numero de testadores utilizados, o rendimento per
se, 0 grau de parentesco com as linhagens utilizadas e a frequéncia de alelos
favoraveis (ELIAS; CARVALHO; ANDRE, 2000; DUARTE; FERREIRA; NUSS, 2003;
SCAPIM et al., 2008; GUIMARAES et al., 2012). Contudo, independentemente dos
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objetivos especificos do programa, todo testador deve combinar simplicidade de uso,
geracdo de informacbes que classifiguem de forma correta as linhagens e
maximizacdo do ganho genético (HALLAUER; MIRANDA FILHO, 1988, SCAPIM, et
al., 2008). Em uma mesma populacdo o uso de diferentes testadores resulta em
diferentes médias dos cruzamentos e, quando se escolhe testadores que sejam
adequados, estes resultados passam a ser utilizados como uma importante
ferramenta na selecdo de linhagens contrastantes (LI et al., 2006; BERNARDO,
2010).

O elevado namero de possiveis cruzamentos entre as linhagens resulta em
uma grande quantidade de gendtipos para serem avaliados em campo, 0 que pode
ser inviavel. Trabalhos com dados desbalanceados sdo uma alternativa eficiente na
tentativa de otimizar os recursos dos programas, € os métodos REML/BLUP
(Restricted Maximum Likelihood/Best Linear Unbiased Prediction) de modelos mistos
propiciam bons resultados nesse contexto (BORGES et al., 2010; FRITSCHE-NETO
et al., 2010). O método gera estimativas da variancia genética e predicdo dos
valores genotipicos, contornando a execucao de cruzamentos, permitindo ainda a
exploracdo dos dados dos parentais na comparacao de genétipos (BERNARDO,
2010). Essa técnica jA € amplamente utilizada no melhoramento animal, em
espécies florestais e perenes, contudo, pesquisas com dados desbalanceados em
culturas anuais ainda estdo sendo explorados (FRITSCHE-NETO et al.,, 2010;
REGITANO NETO et al., 2013; PIMENTEL et al., 2014; PEREIRA et al., 2016).

Nesse sentido, o objetivo do trabalho foi utilizar a abordagem de REML/BLUP
para a predicdo de valores genotipicos dos topcrosses com diferentes combinacdes
de testadores quanto a origem e numero, com o intuito de reduzir a quantidade de
testadores e otimizar a avaliacdo de linhagens de milho no processo de producao de
hibridos.



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. Importancia Econémica do Milho

O milho (Zea mays L.) é uma planta pertencente a familia Poaceae, originado
nas Américas, tendo o pais do México como seu principal centro de origem.
Acredita-se que o milho tenha sido cultivado por antigas civilizagbes americanas
desde o ano 5.000 a. C. e, com o tempo, foi elevando seu grau de domesticacao,
sendo atualmente uma cultura que néao se reproduz em condi¢cdes naturais, ou seja,
sem a interferéncia humana. No periodo das grandes navegac¢fes a cultura foi
disseminada para os demais continentes e passou a ser desenvolvida nos mais
diversos ambientes, devido principalmente a alta variabilidade genética que possui
(BOREM, 2013).

Os diversos usos deste cereal, que serve de matéria prima para obtencéo de
mais de 3.500 subprodutos, consiste em um dos indicativos de sua importancia para
o mercado a nivel mundial. A maior parte dos graos é destinada a nutricdo animal,
com énfase no setor de monogastricos, principalmente suinos e aves, contudo, 0
milho possui diversos outros usos como producdo de compostos quimicos para as
industrias, biocombustiveis e é também a base para alimentacdo humana em alguns
paises (USDA, 2016; FORNASIERI FILLHO, 2007). O grédo é considerado altamente
energético, devido ao predominio de carboidratos e lipidios em sua composicao,
entretanto ha uma grande variacdo de genétipos, de decorréncia natural e devido as
técnicas de melhoramento, que propicia alteragcdes nos niveis dos componentes
nutricionais (PAES, 2006).

Diante da diversidade de usos e alta demanda para suprir 0 mercado, o milho
€ atualmente o cereal mais produzido no mundo. Dentre os principais produtores os
Estados Unidos assume primeira posicao com cerca de 361 milhdes de toneladas,
seguido pela China com 216 milhdes de toneladas e, em terceiro no rank, o Brasil
com 85 milh&es de toneladas de grdos. O Brasil também se encontra como segundo
maior pais exportador da cultura, sendo ultrapassado apenas pelos Estados Unidos,
gue em termos de area cultivada com milho possui uma extensao duas vezes maior
qgue a nacional (USDA, 2016). Dos aproximados 15 milhées de hectares esperados

para a safra brasileira de 2015/16, 36% sé&o destinados a primeira safra e os 64%



restantes a segunda safra, que vém apresentando ao longo dos anos menor e maior
producédo nacional, respectivamente (CONAB, 2016).

No Brasil a producdo de milho segunda safra vem superando a de primeira
safra no ano agricola de 2015/16, com valores proximos a 54 milhdes de toneladas e
28 milhdes de toneladas, respectivamente. Os estados mais produtivos variam de
acordo com o tipo de safra avaliada, sendo, em ordem decrescente, 0s maiores
produtores de milho primeira safra Rio Grande do Sul, Minas Gerais e Parana e de
milho segunda safra Mato Grosso, Parana e Mato Grosso do Sul. Na regido sudeste,
o estado de S&o Paulo assume a posi¢cdo de segundo maior produtor, sendo que a
producdo da primeira safra € de aproximadamente 2 milhdes de toneladas e é
superior a segunda safra, com 1,7 milh6es de toneladas, o que contradiz o cenario
da cultura a nivel nacional. Considerando a producéo total de milho, dada pela soma
dos volumes obtidos na primeira e segunda safra, estima-se que o estado de Sao
Paulo também detenha a segunda maior produtividade da regido sudeste, na safra
2015/16. (CONAB, 2016).

Previsbes para a safra 2015/16 indicam que o consumo de grdos seja
superior a sua producédo e, apesar do grande potencial produtivo da cultura, que
chega a uma média de 10 toneladas por ha™ nos Estados Unidos, a média brasileira
ainda é considerada baixa, sendo em torno de metade da americana (CONAB, 2016;
FAO, 2016). Na tentativa de aumentar a produtividade, os programas de
melhoramento esforcam-se para desenvolver gendtipos com caracteristicas mais
favoraveis e com melhores desempenhos. A cada ano sao lancados no mercado
novos materiais, com intuito de aumentar o volume produzido e atingir a demanda
da cultura. Para Santos et al. (2002) o uso de sementes hibridas proporciona
avangos no segmento, contudo, a recomendacgdo de hibridos mais adequados a
cada sistema de cultivo e ambiente € de suma importancia para os produtores

obterem bons resultados.

2.2. O Melhoramento Genético e o Milho Hibrido
O melhoramento genético de plantas tem por objetivo o desenvolvimento de
cultivares que atendam as necessidades do homem, em certo momento e local.

Para Carrer, Barbosa e Ramiro (2010) as estimativas de crescimento populacional



indicam que, até o ano de 2050, a populagcdo mundial passara a nove bilhdes de
habitantes, tornando um grande desafio o desenvolvimento de tecnologias capazes
de prover alimentos para todos, com maxima conservacdo dos recursos naturais.
Juntamente com as praticas culturais o melhoramento busca maximizar a
produtividade, com o uso de cultivares melhoradas. O desenvolvimento de cultivares
hibridas, ou hibridos de milho, que apresentam superioridade na produtividade em
relacdo as variedades, vem sendo uma forma de incrementar essa variavel. Para
Bueno, Mendes e Carvalho (2006) o sucesso do milho hibrido pode ser considerado
como a mais importante contribuicdo ao bem estar da humanidade, até agora
produzida.

No inicio do século XX os estudos desenvolvidos por Shull (1908, 1909,
1910), demonstraram a existéncia do vigor hibrido e a conceituacdo de endogamia e
heterose. Nos resultados obtidos pelo autor o cruzamento de linhagens com elevado
namero de locos em homozigose dava origem a plantas mais uniformes e
produtivas, num processo de recuperacao de vigor. O método sugere a obtencéo de
sementes hibridas para producdo comercial através de autofecundacdo de
populacdes, obtencédo de linhagens puras, cruzamento das linhagens e avaliagao
dos cruzamentos superiores para selecao dos melhores gendétipos. Contudo, foram
necessarios quase 10 anos apoOs estas descobertas, para que o trabalho
desenvolvido por Jones (1918), na obtenc&do do milho hibrido duplo, permitisse maior
viabilizacdo do processo de producao de sementes e aceitacdo do uso de hibridos
por parte dos produtores. A adocao de hibridos simples ocorreu posteriormente, com
maiores progressos em relacdo a tecnologia agricola, uma vez que os hibridos
simples possuem maior custo de sementes, mas sao extremamente responsivos a
condic¢Oes ideais de cultivo.

A heterose é a expressao genética dos efeitos da hibridacdo, ou seja, € a
capacidade de um individuo desenvolver em alto grau suas funcgbes vitais, com
desempenho superior em relacdo aos parentais. A endogamia € 0 processo
contrario, que leva a perda de vigor, por cruzamentos entre individuos aparentados
ou pela autofecundacédo, que resultam em aumento de locos em homozigose e
exposicdo dos alelos deletérios (RAMALHO et al., 2012; BUENO; MENDES;
CARVALHO, 2006). Segundo Méro (2011) a descoberta do complexo endogamia-



heterose € considerada, ainda na atualidade, como a esséncia dos programas de
melhoramento que visam a producdo de sementes de milho hibrido.

No Brasil os trabalhos pioneiros no desenvolvimento de hibridos ocorreram
por volta da década de 30, onde pesquisadores do Instituto Agrondémico de
Campinas, Escola Superior de Agricultura Luiz de Queiroz e Universidade Federal
de Vigosa, como Krug, Paterniani e Viegas, criaram os primeiros hibridos nacionais
e destinados a comercializacdo. A partir deste momento 0os avangos nos estudos
com hibridos ndo pararam mais e as companhias particulares passaram a atuar nao
sé no segmento producdo como também no de desenvolvimento de sementes de
milho hibrido no pais (BOREM, 2013). Nas ultimas décadas, houve um aumento
elevado na adocdo de hibridos pelas principais regides produtoras no Brasil
(SANTOS et al., 2002). Segundo um levantamento realizado por Galvdo et al.
(2014), apenas 7,3% das cultivares de milho disponiveis no mercado sdo variedades
de polinizacédo aberta, o restante (92,7%) séo hibridos simples (61%), triplos (21,5%)
e duplos (10,2%). A hibridacdo € um método no melhoramento de plantas de
extrema importancia para o milho, pois permitiu progressos significativos para a
cultura, em relacdo aos materiais anteriormente utilizados (BOREM; MIRANDA,
2009).

Além das vantagens que os hibridos proporcionam, a utilizacdo de
ferramentas da biotecnologia, como a transgenia, possibilitam um maior incremento
do desempenho das cultivares, adicionando caracteristicas especificas de forma
rapida e eficiente (PARENTONI; MIRANDA; GARCIA, 2013). Define-se como
transgénico um organismo que foi geneticamente modificado, através da tecnologia
do DNA recombinante e que contem um gene pertencente a outro organismo
diferente do seu (RAMALHO et al., 2012). Embora a adog¢ao desta tecnologia seja
relativamente recente no Brasil, desde 2008, seu impacto foi grande no mercado de
sementes. SO nos primeiros cinco anos, 76% da area cultivada de milho ja possuia
materiais com algum evento transgénico e os principais sdo, em ordem de maior
ocorréncia: resisténcia a insetos, resisténcia combinada a insetos e herbicidas e
resisténcia isolada a herbicidas (GALVAO et al., 2014). Nos Ultimos anos ha uma
tendéncia dos materiais transgénicos serem, em maioria, hibridos simples de milho
(Cruz; Pereira Filho; Queiroz, 2013).



Os hibridos sé&o, por definicdo, progénies resultantes do cruzamento entre

dois genitores geneticamente distintos, os quais podem ser variedades de

polinizacdo aberta, linhagens endogamicas e até clones. Os hibridos, segundo

Miranda Filho e Viégas (1978), podem ser classificados de acordo com o tipo de

parentais envolvidos, podendo ser:

a)

b)

d)

f)

Hibrido Simples: obtido do cruzamento de duas linhagens endogamicas
distintas, sendo mais produtivo e uniforme que os demais. O hibrido simples
possui maior custo para producdo de sementes e maiores exigéncias de
cultivo

Hibrido Simples Modificado: obtido do cruzamento de uma linhagem com um
hibrido simples resultante do cruzamento de duas linhagens aparentadas. O
hibrido simples modificado € um pouco menos uniforme e produtivo, porém
tem menor custo de producdo uma vez que o parental feminino é mais
produtivo.

Hibrido triplo: obtido do cruzamento de uma linhagem com um hibrido
simples, formado por linhagens distintas. O hibrido triplo € um intermediario
em termos de producdo, uniformidade, exigéncias de cultivo e custo de
sementes, sendo inferior ao hibrido simples e superior ao duplo.

Hibrido triplo modificado: obtido do cruzamento de um hibrido simples com
outro proveniente de linhagens aparentadas, de forma a tornar o parental
masculino mais eficiente.

Hibrido duplo: obtido do cruzamento de dois hibridos simples, ou seja, sédo
utilizadas quatro linhagens distintas. E o de menor produtividade e
uniformidade, mas apresenta baixo custo de producdo de sementes e
menores exigéncias de cultivo.

Hibrido intervarietal: obtido do cruzamento de duas variedades, sendo o de
maior variabilidade genética em relacdo aos demais, mas de menor uso

devido a grande desuniformidade.



Tabela 1. Esquema de cruzamentos para obtencao dos diferentes tipos de Hibridos

Tipos de Hibridos Parental feminino Parental Masculino Hibridos
Hibrido Simples Linhagema X Linhagemsg HSag
Hibrido Simples Modificado Hibridoaay X Linhagemg HSM@aa)s
Hibrido triplo Hibridog) X Linhagem¢ HTas)c
Hibrido triplo modificado Hibridog) X Hibridocc) HTMag)(cc)
Hibrido duplo Hibridog) X Hibridocp, HDag)(cp)
Hibrido intervarietal Variedadea X Variedadeg HVag

Na utilizacdo de linhagens para producdo de hibridos, a transmissédo das
caracteristicas depende de fatores como a heranca do carater que estd sendo
transferido. Caracteres qualitativos, regulados por poucos genes e que apresentam
alta herdabilidade, possuem maior correlacdo entre o desempenho das linhagens
per se e de seus hibridos, do que os caracteres quantitativos que, por serem
complexos e com reduzida herdabilidade geral, apresenta reduzida e até ausente
correlacdo. Assim, para os caracteres com esse tipo de heranca, é mais adequada a
selecdo das linhagens superiores com base nas avaliacbes de seus cruzamentos
(MORO, 2011; HALLAUER; MIRANDA FILHO, 1988).

2.3. Obtencéao e Avaliacao de Linhagens

Os métodos de obtencdo de hibridos geram novas combinacdes, a partir de
alelos ja existentes na populagéo, desta forma séo extraidos os genétipos superiores
existentes nesta. Assim, para obter hibridos de melhor desempenho, € preciso
realizar o melhoramento das populagdes, com o intuito de aumentar a frequéncia de
alelos favoraveis na mesma (PATERNIANI; MIRANDA FILHO, 1987). S&o varios os
métodos de melhoramento populacional, e apds esta etapa as plantas da populacéo
sdo conduzidas a homozigose, por sucessivas autofecundacdes, dando origem as
linhagens. Os gendtipos das linhagens séo facilmente reproduzidos, por meio de
autofecundacédo e, desta forma, pode-se reproduzir o hibrido indefinidamente por
meio do cruzamento das linhagens parentais (ALLARD, 1971).

A etapa de obtencéo de linhagens € o processo mais oneroso e demorado
dentro de um programa de melhoramento, que visa a producéo de hibridos de milho.
Os principais métodos de obtencdo de linhagens sdo: o método padrdo ou

genealdgico, método SSD (Single Seed Descendent) e 0 método de duplo haploides



(BUENO; MENDES; CARVALHO, 2006). Independente do método, a selecdo de
linhagens segregantes ocorre de forma que séo descartadas as menos promissoras,
a cada ciclo de cultivo. J& o potencial dos hibridos é avaliado apenas quando sao
obtidas as linhagens, ou seja, quando estas se encontram em elevado grau de
homozigose, que pode demorar de seis a oito ciclos para acontecer (CANCELLIER,
2015).

As linhagens podem ser alocadas em grupos heteroticos de acordo com suas
caracteristicas. Os grupos heteroticos sao conjuntos de plantas semelhantes, onde
cruzamentos de plantas dentro de um mesmo grupo resultam em pouca heterose,
porém cruzamentos de plantas entre grupos distintos apresentam elevada heterose.
Assim, a maxima expressdo de um hibrido, é verificada quando sao utilizados
parentais pertencentes a grupos heteroticos distintos e, quanto maior a divergéncia
entre 0s grupos a que pertencem as linhagens, maior o vigor apresentado
(HALLAUER; MIRANDA FILHO, 1988; FERREIRA et al., 1995).

Os programas de melhoramento, com foco no processo de hibridagéo,
utilizam como critérios de selecdo das linhagens as performances per se e 0s
resultados dos cruzamentos que produzem hibridos com melhor rendimento. Essa
aptidao das linhagens em transmitir caracteres superiores aos hibridos é chamada
de capacidade combinatéria e indica a quantidade de alelos favoraveis de uma
linhagem para determinada caracteristica (GIORGENON, 2015). A capacidade de
combinacdo pode ser geral (CGC), quando se mede o comportamento médio de
uma linhagem em uma série de combinac¢des hibridas, ou especifica (CEC), quando
se trata de um cruzamento especifico entre duas linhagens, sendo a CEC um desvio
do comportamento esperado na CGC (BUENO; MENDES; CARVALHO, 2006). A
CGC é geralmente avaliada quando as linhagens se encontram em S; e Sz, com a
finalidade de descartar as linhagens com desempenho inferior, e a CEC é realizada
guando se tem um maior avanco das geracoes, e linhagens mais homozigoticas. A
determinacdo da capacidade combinatoria orienta os trabalhos para as linhagens
gue resultem em melhores hibridos, diminuindo de forma potencial os custos do
programa de melhoramento (CANCELLIER, 2015).

As principais dificuldades na selecdo das linhagens sao depressao por

endogamia acentuada, sendo necessario haver um nivel minimo de produtividade
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para a utlizagdo da linhagem como parental, e a falta de correlagdo entre a
performance das linhagens e hibridos. Desta forma o principal desafio da avaliagéo
de linhagens é o grande numero de cruzamentos em campo que devem ser
observados, sendo muitas vezes inviavel a obtencdo e avaliacdo de todos os
hibridos (ELIAS; CARVALHO; ANDRE, 2000). Essa etapa se torna bastante
demorada e onerosa para os programas de melhoramento, o que contribui para um
aumento no valor agregado das sementes hibridas e, ao final do processo, reducao
da escolha destes materiais por parte de produtores menos técnificados (RAPOSO;
RAMALHO, 2004; PATERNIANI et al., 2010).

Na tentativa de reduzir o trabalho com a sele¢éo de linhagens, Davis (1927)
propés o método de topcross, no qual as linhagens obtidas sdo cruzadas com um
testador comum e séo avaliadas as progénies em experimentos comparativos com
repeticbes. Guimardes et al. (2012) descreve como principais vantagens dessa
metodologia a avaliacdo e identificacdo de hibridos superiores e separagdo das
linhagens em grupos heteroticos. O topcross € um procedimento simples e menos
trabalhoso que auxilia na escolha das linhagens eliminando as menos promissoras,
resultando em racionalizacdo de recursos e mao de obra e aumento da eficiéncia
dos programas de desenvolvimento de hibridos. O método de topcross envolve a
etapa de obtencdo dos mesmos, em campos isolados, e avaliacdo desses hibridos
em ensaios de competicdo (ELIAS; CARVALHO; ANDRE, 2000).

2.4. Selecao de Testadores

Alves (2006) descreve que os cruzamentos dialélicos empregados para
avalicao de linhagens tem reduzida praticidade, conforme maior a quantidade de
materiais a serem avaliados. Assim, ndo € possivel avaliar todas as combinacdes
hibridas considerando um elevado namero de linhagens, e estas passam a ser
avaliadas por sua capacidade de combinacdo relativa, fazendo com que os
melhoristas optem pelos cruzamentos com o uso de um testador comum. Com o
método topcross, baseado na avaliacdo dos cruzamentos linhagem x testador, €
possivel simplificar o processo e minimizar dificuldades experimentais, sem que haja
perdas das informagbes dos componentes de variancia (BARRETO et al.,, 2012,
DUARTE; FERREIRA; NUSS, 2003).
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Contudo, apesar das facilidades que o método proporciona, a escolha dos
testadores mais adequados € ainda uma tarefa ardua. A deciséo varia de acordo
com o0s objetivos do programa e considera aspectos que variam como: a frequéncia
de alelos favoraveis, amplitude da base genética, capacidade de combinacdo geral
ou especifica, rendimento per se, numero de testadores e grau de parentesco com
0s materiais avaliados (LI et al.,, 2006; DUARTE; FERREIRA; NUSS, 2003). Os
testadores sdo normalmente linhagens elites, ou representados por hibridos simples,
simples modificados e triplos, devido ao alto desempenho destes, possibilitando a
obtencdo de materiais com potencial de mercado e proporcionando predigcdo do
comportamento de possiveis hibridos triplos e duplos. As variedades de polinizacédo
aberta e hibridos duplos também s&o opcdes utilizadas, sem direcionar diretamente
ao potencial da producdo comercial.

De forma similar, Hallauer e Miranda Filho (1988) classificam os diferentes
tipos de testadores conforme as descrigbes abaixo:

a) Testador de base ampla: quando se utiliza a propria populacdo, em que se
obtém estimativas da capacidade geral de combinacao.

b) Testador de base estreita: em que sédo utilizadas linhagens, sendo Uteis para
estimacao da capacidade especifica de combinacéo.

c) Testador néo elite: quando sé&o utilizadas variedades em desuso ou locais.

d) Testador elite: quando se utilizam materiais de elevado comportamento.

e) Testador ndo correlacionado: quando se refere a populacdo ou grupo
diferente.

f) Testador correlacionado: quando pertence a mesma populacéo ou grupo de
genatipos testados.

De forma geral, para serem considerados ideais, 0s testadores devem
apresentar simplicidade de uso, geracdo de informacdes que classifique de forma
correta 0 potencial relativo das linhagens e maximizacdo do ganho genético,
independente das intengcdes de cada programa (HALLAUER; MIRANDA FILHO,
1988; DUARTE; FERREIRA; NUSS, 2003). Contudo, ha divergéncias nos estudos
de selecdo de testadores, quanto a escolha dos mais promissores para situacdes

especificas e de acordo com o estagio de desenvolvimento do programa.
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Quanto as capacidades de combinagéo, Vencovsky (1978) definiu que o uso
de testadores de base genética ampla estima a CGC e de base restrita a CEC. Os
testadores de base ampla sdo geneticamente heterogéneos e podem ser
representados pelas variedades, tanto de polinizacdo aberta como sintéticas. Os
testadores de base restrita sdo populacdes mais selecionadas, portanto mais
homogéneas, como é o caso das linhagens e hibridos simples (GIORGENON,
2015).

Para Smith (1986) e Hallauer, Carena e Miranda Filho. (2010) o melhor
testador € aquele que possui menor frequéncia de alelos favoraveis. Esses
resultados corroboram com Guimaraes et al. (2012), que descrevem 0s genotipos
homozigotos recessivos ou populacbes com maior concentracdo de alelos
deletérios, como mais promissores na identificacdo das linhagens com maior
frequéncia de alelos favoraveis. Em contra partida, o uso de testadores com elevada
frequéncia de alelos favoraveis auxilia na identificagdo dos melhores cruzamentos,
gue apresentam alta CEC com os testadores.

O numero de testadores a serem utilizados também é uma variavel. Quanto
maior 0 numero de testadores, melhor é a precisdo das estimativas de capacidade
de combinacdo e, portanto, maiores os ganhos genéticos obtidos (CANCELLIER,
2015). Contudo, um maior namero de testadores implica em um maior niumero de
hibridos a serem testados, sendo preciso analisar o quéo relevante sdo os ganhos
obtidos em relacao ao trabalho dispendido com a avaliagdo de um maior nimero de
cruzamentos em campo. Li et al. (2006) comentam que s&o necessarios pelo menos
dois testadores para as avaliacbes de linhagens, considerando os principais
caracteres de importancia agronédmica. O uso de um namero reduzido de testadores,
nas analises iniciais e aumento destes conforme os progressos da sele¢do, € uma
alternativa descrita por Cancellier (2015) para se obter maior precisdo com menores

quantidades de cruzamentos a serem avaliados a cada geragéo.
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2.5. Modelos Mistos e o Método REML/BLUP

Os modelos lineares podem ser fixos, quando apresentam somente fatores de
efeito fixo ou aleatdrio quando apresentam apenas fatores de efeito aleatdrio,
excetuando-se a meédia que é sempre considerada fixa e 0 erro que é sempre
aleatorio. Assim, sdo chamados de modelos mistos aqueles que apresentam tanto
fatores considerados fixos como aleatorios, além da média e do erro (FRITSCHE-
NETO et al., 2010; VENCOVSKY; BARRIGA, 1992). Na analise de modelos mistos,
em relacdo a parte fixa, sdo estimados os valores dos efeitos fixos enquanto que na
parte aleatéria, sdo realizadas predigcbes dos efeitos dos mesmos (FRITSCHE-
NETO, 2008).

O uso de modelos mistos ja € uma técnica bastante difundida nos programas
de melhoramento animal e também de espécies vegetais perenes (SILVA et al.,
2014; RODRIGUES et al.,, 2013; VAYEGO; DIONELLO; FIGUEIREDO, 2008;
COSTA et al., 2001; RESENDE; DIAS, 2000). Contudo, os estudos envolvendo essa
modelagem para as espécies anuais, sobretudo em abordagens com dados
desbalanceados, ainda estdo em desenvolvimento (BORGES et al., 2010;
FRITSCHE-NETO et al., 2010; PIMENTEL et al., 2014; PEREIRA et al., 2016). Os
principais fatores que melhor explicam a ado¢do de modelos mistos, nos programas
de melhoramento, séo as situacdes de desbalanceamento causadas por limitagcoes
econbmicas, reducdo do numero de ambientes e recursos para avaliacdo de
genodtipos, perdas de individuos por parcela, diferencas nas quantidades de
sementes utilizadas, nimero de repeticbes e os diversos tipos de delineamentos
experimentais. A importancia dos estudos utilizando dados desbalanceados é
ressaltada por Marcelino e lemma (2000), visto que os trabalhos na area de
melhoramento vém utilizando, em maioria, modelos que consideram unicamente 0s
fatores de efeitos fixos com dados em situacéo de balanceamento.

O método conhecido como BLUP (Best Linear Unbiased Prediction - melhor
predicéo linear ndo-viesado) foi proposto por Henderson (1975) como uma forma de
predicdo dos efeitos aleatdrios, ajustando os dados aos efeitos fixos e ao numero
desigual de informacbes por meio de modelos mistos. E uma alternativa com
elevada acuracia para os trabalhos que envolvem conjuntos de dados

desbalanceados, sendo, no entanto, aplicada também para dados em nivel
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balanceado (RESENDE, 2002). Cruz e Carneiro (2003) relatam que o BLUP é a
unido de dois outros métodos anteriores, o BP (Best Prediction — melhor predicédo) e
BLP (Best Linear Prediction — melhor predicéo linear).

Outras vantagens que o método BLUP apresenta para o melhoramento
vegetal sdo a estimacdo e predicdo nado-viesada em unico método, consideracéo
dos efeitos da selecdo e endogamia ao longo das geragdes quando conhecidos o0s
parentescos dos individuos, predicao dos valores genéticos dos individuos com base
ou ndo em observacbes, e reducdo de variancias e erros em relacdo a outros
métodos (WHITE; HODGE, 1989). No entanto, para uma boa eficiéncia, é
necessario ter conhecimentos dos valores de variancia e covariancia dos efeitos
aleatérios. Mas estes valores sdo, na pratica, desconhecidos. Assim, na tentativa de
sanar essa dificuldade o método REML (Restricted Maximum Likelihood - méaxima
verossimilhanca restrita) estima os componentes da variancia, considerados pelo
BLUP, de forma fiel e sendo o mais recomendado para situacbes de
desbalanceamento (BERNARDO, 2010). O uso de REML/BLUP passa a apresentar
vantagens como melhor estimacédo e predicdo dos parametros genéticos e maior
poder de discriminacédo entre genoétipos (RESENDE, 2002).

O REML foi baseado no método de verossimilhanca, mantendo as
caracteristicas de nao ser viesado e de impor restricbes de nao negatividade, mas
houve alteracdes realizadas com o intuito de utiliza-lo em qualquer tipo de anélise de
variancia, fornecendo estimativas separadas para os efeitos fixos e aleatorios, o que
possibilitou bons resultados em trabalhos com dados desbalanceados (BERNARDO,
2010). O método proposto por Patterson e Thompson (1971) apresenta como
principais vantagens a estimagdo dos parédmetros genéticos de maneira nao
tendenciosa, consideracdo da covariancia genética entre as observacdes e
ponderacdo dos gendtipos com desigual nimero de informagdes, na mesma ou em
diferentes geracoes. Devido as suas qualidades o REML é considerado mais eficaz
que os métodos dos minimos quadrados para a selecdo de genitores, clones e
familias, com uso de informacé&o do individuo e sua genealogia.

Nos trabalhos de Fritsche-Neto et al. (2010), Guimardes et al. (2010) e
Arnhold et al. (2009) com a cultura do milho, assim como para Pinheiro et al. (2013)

e Carvalho et al. (2000) utilizando como objeto de pesquisa a soja, 0s resultados
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obtidos foram bastante favoraveis quanto ao uso do REML/BLUP. O método
apresenta como uma das principais vantagens permitir bons resultados em trabalhos
gue apresentam heterogeneidade da variancia, o que ocorre com frequéncia quando
se utilizam dados desbalanceados (VALENTE, 2010). O REML/BLUP caracterizam
modelos de alta precisdo para diversas aplicagbes, sendo uma alternativa para
substituicdo do método ANOVA, além de permitir trabalhos tanto em situacédo de
dados balanceados como em desbalanceamento, auxiliando os estudos no

melhoramento de culturas anuais (BORGES et al., 2010).
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3. MATERIAL E METODOS

3.1. Material Genético

Os topcrosses em estudo foram obtidos no ano agricola 2011/12 pelo
cruzamento de 39 linhagens endogamicas (S;) com 6 testadores distintos, em lotes
isolados, com despendoamento manual das linhagens no momento do
florescimento, totalizando um conjunto de 234 hibridos. As 39 linhagens
endogamicas foram utilizadas como genitores femininos e os testadores como
genitores masculinos, na proporcédo de 4 linhas de fémeas para 1 linha de macho,
sendo respeitado nos campos o isolamento minimo de 500 metros ou 30 dias do
plantio entre os campos de testadores. Os 6 testadores utilizados foram
denominados de A, B, C, D, E e F e diferem quanto a origem e estrutura genética. O
testador B é uma variedade de polinizacdo aberta, com base genética ampla e, 0s
demais, sao linhagens, com base genética restrita. Dos testadores de base restrita
os testadores A, C, D e E foram obtidos de uma mesma populacdo, enquanto F
pertence a uma populacdo diferente. Dos testadores de base restrita obtidos da
mesma populacdo, D e E foram originados da mesma planta inicial, divergindo
apenas na geracao seguinte de selecdo com a abertura da genealogia, enquanto A
e C foram obtidos de duas plantas diferentes da que originou D e E. O campo de
avaliacao dos topcrosses, para selecao das melhores linhagens, foi instalado no ano
agricola 2012/13.

3.2. Desenvolvimento Experimental

Os experimentos foram conduzidos na area experimental da Fazenda de
Ensino, Pesquisa e Extensdo (FEPE) da Faculdade de Ciéncias Agrarias e
Veterinarias da UNESP, Campus de Jaboticabal — SP. O ambiente é situado na
latitude de 21° 15’ 22” S, longitude de 48° 18’ 58” W, com altitude média de 615 m
em area com Latossolo Vermelho-Escuro Eutrofico, A moderado e de textura muito
argilosa. O clima da regido, segundo classificacdo de Koppen, é considerado como
Aw, tropical umido com estagdo chuvosa no verdo e seca no inverno.

O delineamento experimental foi de blocos ao acaso, com duas repeticdes de

cada tratamento e parcelas constituidas de duas linhas de 5m de comprimento, com
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espacamento de 0,5 entre linhas e 36 plantas por parcela, correspondendo a uma
populacdo de aproximadamente 70.000 plantas ha™. A semeadura foi realizada
mecanicamente e o0s tratos culturais como controle de insetos, doencas e adubacéo
foram realizados conforme recomendado para a cultura do milho na regido (CRUZ et
al., 2009).

3.3. Caracteres Avaliados
Para todas as andlises, o desempenho das linhagens foi avaliado com base
nos resultados obtidos de seus cruzamentos, os hibridos topcrosses. Nas parcelas

foram avaliados os seguintes caracteres:

Estande: obtido pela contagem do numero de plantas por parcela na época de

colheita.

Altura de plantas (cm): obtido pela distancia mensurada entre o solo e a insercéo

da folha bandeira, avaliada em 10 plantas por parcela.

Acamamento e quebramento de plantas (%): obtido pela soma do namero de

plantas acamadas (inclinacdo menor que 45° em relacdo ao solo) e quebradas

(colmo quebrado abaixo da espiga principal), com transformacgéo para /X% + 0,5 e

correcdo para o estande por covariancia.

Produtividade de grdos (t ha™): obtido pelo peso médio dos grdos em quilos por
parcela, com posterior conversao em toneladas por hectare, corrigido para 13% de

umidade e para o estande por covariancia.

Umidade (%): obtida de uma amostra de gréos de cada parcela, utilizando medidor
de umidade mini GAC ®.

Os caracteres de estande e umidade foram utilizados apenas para a
padronizacdo dos dados, ndo sendo, portanto, considerado para as analises. Os

caracteres produtividade de graos e altura de plantas foram avaliados considerando
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0s 6 testadores, enquanto para acamamento e quebramento de plantas houve
avaliacao para 5 testadores, ndo sendo avaliados os cruzamentos com o testador D.
Para este Ultimo carater os valores da avaliacdo foram, em maioria, baixos e ate
mesmo nulos, sendo que o0s cruzamentos com o testador D ndo apresentaram
valores relevantes de acamamento e quebramento de plantas para a obtencao dos
BLUPs e demais analises, sendo portanto descartado.

3.4. Analises Estatisticas
Analises de Variancia

Com os dados obtidos no experimento foram realizadas as analises de
variancia individuais, para cada um dos testadores, e conjunta, agrupando as
médias de todos os testadores. Nos modelos estatisticos das analises individuais e
conjunta, o efeito da linhagem foi considerado como aleatdrio e o dos testadores
como fixo.

Para as analises de variancia individuais foi adotado o seguinte modelo

matematico:

Yik = m + ligy + tj + e + €

Em que:

Yik - valor da linhagem i no testador j e na repeticéo k;
m - média geral do experimento;

li) - efeito da linhagem i na repeti¢éo k;

t; - efeito do testador j;

rc - efeito da repeticéo k;

ejjk - erro experimental medio.

Para a analise de variancia conjunta, foi utilizado o modelo matematico:

Yi=m+ [+t + (It); + €
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Em que:

Yj - valor da linhagem i no testador j;

m - média geral ajustada dos experimentos;

li - efeito da linhagem i;

t; - efeito do testador j;

(It); - efeito da interagcéo da linhagem i com o testador j;

ejj - erro associado a observacao Yj;.

Médias Fenotipicas e Predicdo dos Valores Genotipicos
Para a predicdo dos valores genotipicos dos topcrosses, 0 método
REML/BLUP foi utilizado, baseado em Bernardo (2010), considerando os dados
tanto das analises individuais para cada testador quanto da analise conjunta, pelo
modelo:
y=2g+Wt+e

Em que:

y - vetor de dados fenotipicos médios, de dimenséo n x 1, em que n € o0 niumero de
observacbes que variou de 78 (4 testadores eliminados) até 234 (todos os
testadores);

Z - matriz de incidéncia dos efeitos genotipicos, formada por valores 0 e 1, de
dimensdes n x 39;

g - vetor dos efeitos genotipicos (aleatérios), de dimensdes 39 x 1;

W - matriz de incidéncia, formada por valores de O e 1, de dimensdes n x 6;

t - vetor dos efeitos dos testadores (fixos), de dimensdes 6 x 1;

e - vetor de erro de dimensdes n x 1.

Para o carater acamamento e quebramento de plantas as alteracdes no
modelo devido ao numero de testadores foram em:
n, no numero de observacdes que variou de 78 (3 testadores eliminados) até 195
(todos os testadores);
W, matriz de incidéncia formada por valores de 0 e 1, de dimensdes n x 5;

t, vetor dos efeitos dos testadores (fixos), de dimensdes 5 x 1.
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Na analise conjunta foram considerados todos os testadores, mas também
foram estimados os valores de BLUP para os conjuntos de dados com combinacoes
de testadores diferentes, considerando em cada nivel de eliminacédo de testadores,
todas as combinac¢des possiveis entre os testadores que permaneceram. Para os
caracteres produtividade de gréos e altura de plantas, os niveis de eliminacao de 1,
2, 3 e 4 testadores e, para o carater acamamento e quebramento de plantas com

eliminacao de 1, 2 e 3 testadores.

Avaliacdo da Confiabilidade do Método REML/BLUP

ApoOs a obtencdo dos BLUPs, em todas as situacdes descritas anteriormente,
foi realizada uma analise de correlacao (r), por Pearson, comparando-se as médias
fenotipicas obtidas nas andlises de variancias com os valores genotipicos estimados
por REML/BLUP para todos os possiveis conjuntos, considerando todos os
testadores e os diferentes niveis de eliminacdo destes. As correlacbes obtidas
tiveram suas significancias estimadas pelo teste t. A partir destas correlagdes foram
obtidos os coeficientes de determinacdo (R?), que consistem no quadrado dos
coeficientes de correlagdo em cada situagéo.

Para confirmar a eficiéncia do REML/BLUP, foram obtidas as porcentagens
de coincidéncias no ordenamento dos topcrosses comparando as médias fenotipicas
obtidas na analise conjunta e os valores estimados dos BLUPs para todos os
testadores e nos diferentes niveis de eliminacdo de testadores, verificando-se a
coincidéncia tanto na selecdo dos topcrosses superiores como no descarte dos
inferiores. Foram utilizadas duas intensidades, de 10% e 20%, que correspondem a
selecéo ou descarte de 4 e 8 topcrosses, respectivamente. Com 10% de intensidade
as porcentagens possiveis de coincidéncia dos topcrosses sdo 100%, 75%, 50%,
25% e 0%, equivalendo, respectivamente, a 4, 3, 2, 1 e 0 coincidentes e, para 20%
de intensidade, as porcentagens possiveis sdo 100%, 88%, 75%, 63%, 50%, 38%,
25%, 13% e 0%, correspondendo a 8, 7, 6, 5, 4, 3, 2, 1 e 0 topcrosses coincidentes,
respectivamente. Adicionalmente, os topcrosses foram ordenados pela média

fenotipica da analise conjunta, identificando-se o0s topcrosses de maior e menor
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média. Posteriormente, nos diferentes niveis de remocéo de testadores verificou-se
o rank que esses dois topcrosses ocuparam pela estimativa do BLUP.

A selecéo foi realizada no sentido de se obter aumento da produtividade de
graos e reducdo na altura de plantas e no acamamento e quebramento de plantas.
Este critério foi estipulado com base na tendéncia dos programas de melhoramento
de milho atuais, que desde as ultimas décadas vém buscando gendtipos compactos,
com menor numero de plantas acamadas e quebradas e, também, maiores
produtividades (SANGOI, 2000).

Todas as andlises foram realizadas utilizando o software Statistical Analysis
System (SAS) versao 9.3 (SAS INSTITUTE, 2011). Para a analise de variancia foi
utilizado o GLM procedure (PROC GLM), para a obtencédo dos valores estimados por
REML/BLUP o MIXED procedure (PROC MIXED) e, para a correlagcdo, o CORR
procedure (PROC CORR).
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4. RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1. Analises de Variancia Individuais

Nas analises individuais os resultados obtidos pelo teste F foram diferentes
para cada carater avaliado (Tabelas 2, 3 e 4). Para a produtividade de grdos as
diferencas das linhagens néo foram significativas, com excecao dos testadores C (p
<0,01) e F (p =0,05), que foram significativos. Para o carater altura de plantas foram
constatadas diferengas altamente significativas (A, B, C, E e F) e significativa (D),
indicando que pelo menos uma linhagem diferiu das demais nos cruzamentos com
cada testador. No carater acamamento e quebramento de plantas houve, para as
linhagens, diferencas altamente significativas para os testadores A e B, diferenca
significativa para C e F e nao significativa para E.

Considerando as médias dos topcrosses para cada um dos testadores, o
carater produtividade de grdos apresentou variagdo entre as médias de 9,45 t ha*
(E) a 11,19 t ha™ (B), sendo que nos testadores A, B e C esses valores foram
superiores a média da andlise conjunta. Para altura de plantas a variacdo dentre as
médias foi de 218,72 cm (F) a 246,69 cm (B), com os testadores A, E e F
apresentando média dos topcrosses inferior a da analise conjunta. O carater
acamamento e quebramento de plantas apresentou, entre os testadores, médias
que variaram de 1,20% (B) a 1,72% (C), sendo que os testadores A, B e F obtiveram
valores inferiores a média da analise conjunta. Com base nesses dados foi
constatado que os topcrosses, referentes aos cruzamentos com o testador A,
apresentaram simultaneamente médias de maior produtividade de grdos, menor
altura de plantas e acamamento e quebramento de plantas, em comparacdo com a
média obtida na analise de variancia conjunta (Tabelas 2, 3 e 4). Para Sangoi (2000)
h&a uma tendéncia nos programas de melhoramento em desenvolver genétipos com
plantas de menor estatura, que permitam cultivos mais adensados, reduzindo o
namero de plantas tombadas e aumentando a produtividade de gréos.

Os coeficientes de variacdo experimental, do carater produtividade de graos,
foram inferiores a 15% para todos os testadores, variando entre 8,80% (B) a 14,51%
(E). Como o carater é bastante complexo, existe maior influéncia dos fatores nao

controlados, ainda assim os valores obtidos do coeficiente de variacdo se mostraram
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adequados (HALLAUER; MIRANDA FILHO, 1988). O caréater altura de plantas
apresentou coeficientes de variagcdo experimental entre 2,24% (E) e 3,54% (D),
classificado por SCAPIM, CARVALHO e CRUZ (1995) como um valor baixo, estando
adequado a caracteristica, que tem menor complexidade e foi, portanto, a que
apresentou 0s menores valores deste parametro. Para o acamamento e
quebramento de plantas, os coeficientes de variagdo experimental variaram de
29,82% (B) a 45,63% (C), sendo este um carater complexo muito influenciado pelos
fatores genéticos e ambientais. Lima et al. (2006) relatam que a magnitude do
coeficiente pode estar relacionada com médias baixas, formadas por valores
reduzidos ou até mesmo nulos apresentados pelo carater. Em funcdo da natureza
do carater, tem-se uma variacao drastica nos resultados e essa desuniformidade das
meédias contribuem para maiores coeficientes de variacdo. Gomes et al. (2010)
relatam que a avaliacdo por contagem de plantas é um método que pode ainda
contribuir para aumentar o coeficiente de variagdo. Contudo, trabalhos com relacao
ao carater indicam que os fatores mais influentes séo as rajadas de vento e chuvas,
gue apresentam inconstancia de ocorréncias e, portanto, também contribuem para
os elevados valores obtidos (EASSON; WHITE; PICKLES, 1993; BUENO et al.,
2011).

4.2. Andlises de Variancia Conjuntas

Na analise conjunta, pelo teste F, foram detectadas diferencas significativas
para as fontes de variacdo linhagens e testadores para todos os caracteres
avaliados. Essas diferencas significativas indicam a existéncia de variabilidade
genética das linhagens e diferenca de pelo menos um dos testadores em relacéo
aos demais. A interacdo linhagem x testador n&o foi significativa para produtividade
de gréaos, mas teve diferenca significativa tanto para altura de plantas como para
acamamento e quebramento de plantas. A ndo significancia da interacdo indica que
para o carater produtividade de graos o desempenho das linhagens foi semelhante
nos cruzamentos com os diferentes testadores, enquanto a existéncia de
significancia indica diferenca no comportamento de pelo menos uma das linhagens

nos diferentes cruzamentos (Tabelas 2, 3 e 4).
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A produtividade de grdos apresentou média geral de 10,43 t ha™ e coeficiente
de variacdo experimental de 11,34% (Tabela 2). Para a altura de plantas a média
geral foi de 233,07 cm e o coeficiente de variacdo foi de 2,90% (Tabela 3). Para
acamamento e quebramento de plantas a média geral foi de 1,41% e o coeficiente
de variacao foi de 39,72% (Tabela 4). Para todos os caracteres, como descrito
anteriormente, os valores obtidos indicam adequada preciséo do experimento, pois
estdo classificados como valores medianos e baixos, dentro dos padrdes
encontrados na literatura para classificacdo do coeficiente (HALLAUER; MIRANDA
FILHO, 1988, SCAPIM; CARVALHO; CRUZ, 1995).

Tabela 2. Quadrados médios (QM), coeficientes de variacdo (CV%) e médias das
analises de variancias individuais e conjuntas dos cruzamentos das 39 linhagens
com os 6 testadores para o carater produtividade de graos de milho (t ha™).

QM
FVi GLz2 A3 B3 C3 D3 E3 F3 Conjunta

Linhagem 38 1,75 1,26 2,26 253" 245" 269 5,53
Testador 5 - - - - - - 14,83**
Linhagem x Testador 190 - - - - - - 1,53™

Erro 233 1,16 0,97 0,90 1,82 1,88 1,35 1,40

CV% 10,21 8,80 8,95 12,98 14,51 11,22 11,34

Média 10,57 11,19 10,60 10,41 9,45 10,36 10,43

fonte de variacdo; “graus de liberdade; *para cada testador (A, B, C, D, E e F) o GL do erro é 38;
teste F, n&o significativo (™), significativo a 5% (*) e 1% (**) de probabilidade.

Tabela 3. Quadrados médios (QM), coeficientes de variacdo (CV%) e médias das
analises de variancias individuais e conjuntas dos cruzamentos das 39 linhagens
com os 6 testadores distintos para o carater altura de plantas (cm).

QM
Fvi GL2 A3 B3 Cs D3 E3 F3 Conjunta
Linhagem 38 133,09** 119,55** 171,14** 144,10* 179,75* 30,47** 567,35**
Testador S) - - - - - - 9663,41**
Linhagem x Testador 190 - - - - - - 60,83**
Erro 234 48,32 48,24 47,21 74,67 2481 123,90 45,62
cV % 3,00 2,82 2,93 3,54 224 2,52 2,90
Média 231,82 246,69 234,79 243,77 222,63 218,72 233,07

fontes de variac&o; “graus de liberdade; *para cada testador (A, B, C, D, E e F) o GL do erro é 39;
teste F, néo significativo (™), significativo a 5% (*) e 1% (**) de probabilidade.
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Tabela 4. Quadrados médios (QM), coeficientes de variacdo (CV%) e médias das
andlises de variancias individuais e conjuntas dos cruzamentos das 39 linhagens
com os 5 testadores distintos para o carater acamamento e quebramento de plantas
(%).

QM
FV GL A B C E F Conjunta

Linhagem 38 0,90** 0,42** 1,14* 0,45™ 0,38* 1,47*
Testador 4 - - - - - 3,24
Linhagem x Testador 152 - - - - - 0,49**

Erro 194 0,35 0,13 0,62 0,28 0,20 0,31

CV % 42,82 29,82 45,63 36,16 34,43 39,72

Média 1,37 1,20 1,72 1,45 1,31 1,41

fontes de variacdo; “graus de liberdade; °para cada testador (A, B, C, E e F) o GL do erro é 38;
teste F, néo significativo (™), significativo a 5% (*) e 1% (**) de probabilidade.

4.3. Médias Fenotipicas e Predicdo dos Valores Genotipicos

Entre as médias fenotipicas do carater produtividade de grdos das analises
individuais foram obtidos para os testadores A, B, C, D, E, e F os valores minimos de
8,18, 9,24, 8,06, 7,95, 6,82 e 4,91 t ha™ e maximos de 13,16, 13,19 12,30, 12,29,
11,60 e 12,10 t ha™, respectivamente (Tabela 5). Para altura de plantas,
considerando os mesmo testadores, os valores minimos foram de 211,57, 231,57,
214,69, 229,38, 201,88 e 204,07 cm e os maximos de 246,88, 262,50, 252,51,
263,44, 241,26 e 233,75 cm (Tabela 6). O carater acamamento e quebramento de
plantas apresentou para todos os testadores o valor minimo de 0% e maximos de
12,90, 4,98, 11,33, 8,50 e 5,95%, correspondendo aos testadores A, B, C, E e F,
respectivamente (Tabela 7). A maior média fenotipica do carater produtividade de
graos foi obtida em um cruzamento com o testador B, a menor média fenotipica de
altura de plantas foi obtida pelo cruzamento envolvendo o testador E e para
acamamento e quebramento de plantas todos os testadores apresentaram
cruzamentos com a menor média fenotipica observada, que foi de zero.

Na analise conjunta a variacdo entre os valores extremos foi menor em
relacdo a estes numeros quando comparados aos das analises individuais. Para
produtividade de grdos o maximo e o minimo foram de 11,50 t ha™ e 8,23 t ha™,
respectivamente (Tabela 5). O mesmo ocorreu para altura de plantas, cujos valores
maximo e minimo foram de 248,65 cm e 219,38 cm (Tabela 6). Por sua vez, para o
carater acamamento e quebramento de plantas, a variacdo da analise conjunta

apesar de reduzida ndo foi a menor, estando acima apenas da encontrada no
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testador B, ainda assim, os valores maximo e minimo desta andlise conjunta foram
de 5,31% e 0,08% (Tabela 7).

Tabela 5. Médias fenotipicas e valores de BLUPs dos topcrosses obtidos nos
cruzamentos das 39 linhagens com os 6 testadores distintos para o carater
produtividade de gréos de milho (t ha™).

L A B C D E F Conjunta

Média BLUP Média BLUP Média BLUP Média BLUP Média BLUP Média BLUP Média BLUP

1 9,12 -0,51 10,37 -0,19 9,50 -0,54 8,96 -0,52 9,06 -0,13 9,35 -0,60 9,39 -0,75
2 11,47 0,32 11,93 0,17 9,70 -0,44 9,02 -0,50 9,72 0,09 10,89 0,32 10,45 0,02
3 11,24 0,24 10,11 -0,25 9,41  -0,58 9,99 -0,15 7,76 -0,55 10,77 0,24 9,88 -0,40
4 960 -035 11,11 -0,02 10,73 0,06 11,62 0,44 9,64 0,06 10,77 0,24 10,58 0,11
5 892 -058 11,42 0,05 11,09 0,24 1151 0,40 837 -0,35 961 -044 10,16 -0,20
6 8,18 -085 11,48 0,07 10,18 -0,20 9,83 -0,21 10,25 0,26 11,31 0,57 10,21 -0,16
7 11,26 0,24 1050 -0,16 10,32 -0,14 10,75 0,12 9,03 -0,13 8,27 -1,24 10,02 -0,30
8 11,58 0,36 11,79 0,14 11,60 0,49 10,83 0,15 10,36 0,30 939 -0,58 10,92 0,36
9 11,23 0,24 1062 -0,13 11,06 0,22 11,28 0,31 8,67 -0,25 10,80 0,27 10,61 0,13
10 11,24 0,24 11,27 0,02 11,17 0,28 12,29 0,68 10,47 0,33 11,70 0,80 11,36 0,67
11 10,75 0,06 924 -044 1035 -0,12 10,38 -0,01 6,82 -0,85 12,10 1,04 9,94 -0,35
12 10,10 -0,17 11,39 0,05 10,21 -0,19 11,97 0,57 10,71 0,41 10,86 0,30 10,87 0,32
13 10,19 -0,13 11,50 0,07 12,03 0,70 10,88 0,17 8,40 -0,34 10,45 0,06 10,58 0,11
14 959 -035 1068 -0,11 12,30 0,83 10,32 -0,03 9,97 0,17 10,93 0,34 10,63 0,15
15 9,02 -055 11,26 0,02 8,06 -1,24 9,40 -0,36 851 -0,30 10,44 0,05 945 -0,71
16 11,92 0,48 11,21 0,01 11,79 0,58 11,65 0,45 765 -0,58 12,01 0,99 11,04 0,44
17 9,41 -041 938 -041 1007 -0,26 10,61 0,07 7,81 -0,53 1041 0,03 9,62 -0,59
18 10,13 -0,15 11,89 0,16 11,28 0,33 11,51 0,40 8,74 -0,23 11,21 0,51 10,80 0,27
19 10,30 -0,10 11,61 0,10 9,08 -0,74 9,95 -0,16 851 -0,30 11,00 0,38 10,07 -0,26
20 12,22 0,59 11,69 0,11 10,88 0,14 11,01 0,22 11,19 0,57 11,69 0,80 11,45 0,74
21 9,07 -0,53 10,29 -0,21 8,71  -0,92 8,42 -0,72 7,96  -0,48 491 -3,25 8,23 -1,60
22 10,11 -0,16 10,69 -0,11 825 -1,15 10,38 -0,01 10,21 0,25 9,54 -0,49 9,86 -041
23 995 -0,22 13,19 0,45 12,17 0,77 10,97 0,20 9,92 0,15 9,49 -0,52 10,95 0,38
24 13,16 0,92 11,43 0,05 11,34 0,36 10,48 0,03 9,57 0,04 10,80 0,26 11,13 0,51
25 12,27 0,61 10,20 -0,23 10,40 -0,10 835 -0,75 10,17 0,24 985 -0,30 10,21 -0,16
26 10,57 0,00 11,59 0,09 10,69 0,04 11,59 0,43 10,58 0,37 10,72 0,22 10,96 0,38
27 11,19 0,22 12,70 0,34 11,68 0,53 11,67 0,46 11,15 0,55 10,62 0,16 11,50 0,78
28 11,60 0,37 12,02 0,19 12,30 0,83 10,87 0,17 10,80 0,44 11,07 0,42 11,44 0,74
29 10,79 0,08 12,20 0,23 10,75 0,07 11,66 0,45 10,86 0,46 10,15 -0,13 11,07 0,46
30 1024 -0,12 11,76 0,13 9,68 -0,45 917 -045 10,04 0,19 10,67 0,19 10,26 -0,12
31 10,71 0,05 11,69 0,11 10,35 -0,12 9,76 -0,24 10,39 0,30 982 -0,32 1045 0,02
32 10,41 -0,06 11,48 0,07 10,80 0,10 11,57 0,42 883 -0,20 10,82 0,28 10,65 0,16
33 10,68 0,04 11,39 0,05 10,62 0,01 10,71 0,11 11,60 0,70 11,20 0,50 11,03 0,44
34 10,51 -0,02 10,67 -0,12 10,43 -0,08 795 -0,89 10,38 0,30 11,22 052 10,19 -0,17
35 10,09 -0,17 10,40 -0,18 10,90 0,15 10,39 -0,01 8,28 -0,38 1002 -0,20 10,01 -0,30
36 11,49 0,33 10,97 -0,05 11,97 0,67 10,07 -0,12 10,58 0,37 11,47 0,66 11,09 0,48
37 10,91 0,12 10,92 -0,06 10,59 -0,01 8,06 -0,85 791 -0,50 7,03  -1,99 9,24  -0,87
38 11,00 0,15 11,37 0,04 981 -0,39 8,87 -0,56 8,47 -0,32 9,84 -0,31 9,89 -0,39
39 997 -0,21 1098 -0,05 11,13 0,26 11,17 0,28 912 -0,11 10,77 0,25 10,52 0,07

Min. 8,18 -0,85 924 -044 8,06 -1,24 795 -0,89 6,82 -0,85 491 -3,25 8,23 -1,60
Max. 13,16 0,92 13,19 0,45 12,30 0,83 12,29 0,68 11,60 0,70 12,10 1,04 11,50 0,78

llinhagens.
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Tabela 6. Médias fenotipicas e valores de BLUPs dos topcrosses obtidos nos
cruzamentos das 39 linhagens com os 6 testadores distintos para o carater altura de
plantas (cm).

X A B C D E F Conjunta
- Média BLUP Média BLUP Média BLUP Média BLUP Média BLUP Média BLUP Média BLUP
1 232,51 0,52 242,19 -2,64 245,32 8,13 241,88 -1,15 232,82 8,74 220,00 0,98 235,78 2,46
2 246,88 11,54 252,19 3,22 234,69 -0,08 241,26 -1,53 225,94 2,84 211,88 -5,25 235,47 2,18
3 227,19 -3,55 240,63 -3,56 228,76 -4,67 231,88 -7,24 209,38 -11,38 214,69 -3,09 225,42 -6,95
4 239,07 555 244,69 -1,17 240,63 4,51 245,94 1,32 224,38 1,50 216,88 -1,41 235,26 1,99
5 228,76 -2,35 241,26 -3,19 235,32 0,40 234,69 -553 218,44 -3,60 21501 -2,85 22891 -3,78
6 243,13 8,67 247,19 0,29 249,07 11,03 254,38 6,46 227,19 3,91 220,00 0,98 240,16 6,44
7 229,69 -1,63 243,44 -191 23344 -1,05 242,19 -0,96 232,51 8,48 209,07 -7,40 231,72 -1,23
8 231,88 0,04 244,38 -1,36 233,13 -1,29 239,38 -2,67 220,32 -1,99 205,63 -10,04 229,12 -3,59
9 233,76 1,48 24563 -0,62 242,19 5,72 245,32 0,94 225,63 2,57 221,25 1,94 235,63 2,32
10 241,88 7,71 257,19 6,16 252,51 13,69 242,82 -0,58 221,57 -0,92 226,57 6,01 240,42 6,68
11 216,26 -11,93 231,57 -8,87 227,19 -588 229,38 -8,76 210,94 -10,04 211,26 -5,72 221,10 -10,88
12 22500 -5,23 24563 -0,63 226,88 -6,12 240,01 -2,29 217,19 -4,67 220,01 0,98 229,12 -3,59
13 231,57 -0,20 237,51 539 231,57 -2,50 231,88 -7,24 21501 -6,55 221,88 2,42 228,23 -4,40
14 244,69 9,87 250,01 1,94 238,44 2,82 260,32 10,07 236,88 12,23 231,26 9,61 243,60 9,56
15 227,82 -3,07 248,44 1,02 228,13 -5,15 236,25 -4,58 203,44 -16,48 222,82 3,14 227,82 -4,78
16 226,25 -4,27 258,13 6,71 251,57 12,96 246,88 1,89 228,13 4,72 231,57 9,85 240,42 6,68
17 230,63 -0,91 255,94 542 242,51 5,96 248,44 2,84 226,88 3,65 221,26 1,94 237,61 4,12
18 235,63 2,92 254,38 451 234,07 -056 241,88 -1,15 223,75 0,96 223,44 3,62 235,52 2,23
19 211,57 -15,53 238,75 -4,66 218,75 -12,40 235,63 -4,96 209,07 -11,65 211,26 -5,72 220,84 -11,12
20 24594 10,82 261,57 8,72 252,19 13,45 257,19 8,17 241,26 15,99 233,75 11,52 248,65 14,15
21 224,69 -5,47 240,32 -3,74 221,25 -10,47 235,94 -4,77 220,63 -1,72 206,57 -9,32 224,90 -7,43
22 231,26 -0,43 236,57 -5,94 223,13 -9,02 246,57 1,70 220,00 -2,26 204,69 -10,76 227,03 -5,49
23 232,19 0,28 254,07 4,32 241,25 4,99 255,00 6,84 234,38 10,08 225,32 5,06 240,37 6,63
24 240,94 6,99 248,44 1,02 236,57 1,37 248,44 2,84 228,44 4,99 227,50 6,73 238,39 4,83
25 220,94 -8,34 232,51 -8,32 214,69 -1554 229,38 -8,76 214,69 -6,82 204,07 -11,24 219,38 -12,44
26 238,76 5,32 24563 -0,63 22563 -7,09 248,44 2,84 227,19 3,91 216,88 -1,41 233,75 0,62
27 244,69 9,87 247,19 0,29 245,63 8,38 249,69 3,60 231,26 7,40 230,01 8,65 241,41 7,58
28 237,51 4,36 259,38 7,44 239,38 3,54 263,44 11,97 232,50 8,47 227,82 6,97 243,34 9,33
29 238,44 5,07 248,13 0,84 229,69 -3,95 245,63 1,13 230,94 7,13 216,25 -1,89 234,85 1,61
30 221,88 -7,63 243,44 -1,91 229,38 -4,19 243,44 -0,20 211,26 -9,77 213,44 -4,05 227,14 -539
31 238,13 4,84 262,50 9,27 233,75 -0,81 237,50 -3,82 224,38 1,50 213,75 -3,81 235,00 1,75
32 227,82 -3,07 253,75 4,14 237,19 1,85 252,51 5,32 23500 10,62 218,44 -0,22 237,45 3,98
33 230,32 -1,16 247,50 0,47 224,38  -8,05 244,07 0,18 216,88 -4,94 217,19 -1,17 230,05 -2,74
34 22594 -451 250,63 2,31 237,50 2,09 238,44 -3,24 22532 2,30 219,69 0,74 232,92 -0,14
35 22532 -4,99 249,07 1,39 237,82 2,34 254,69 6,65 224,07 1,23 220,63 1,46 235,26 1,99
36 230,63 -0,92 24594 -0,44 234,38 -0,32 230,94 -7,81 208,44 -12,18 213,75 -3,81 227,35 -520
37 229,69 -1,63 23500 -6,86 22750 -5,64 240,94 -1,72 201,88 -17,81 212,51 -4,77 22459 -7,71
38 226,88 -3,79 23750 -539 226,57 -6,36 241,88 -1,15 214,38 -7,08 219,38 0,51 227,76 -4,82
39 225,00 -5,23 242,82 -2,27 245,01 7,89 252,51 5,32 230,32 6,60 232,82 10,81 238,08 4,55
Min. 211,57 -15,53 231,57 -8,87 214,69 -1554 229,38 -8,76 201,88 -17,81 204,07 -11,24 219,38 -12,44
Méx. 246,88 11,54 262,50 9,27 252,51 13,69 263,44 11,97 241,26 1599 233,75 11,52 248,65 14,15

llinhagens.
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Tabela 7. Médias fenotipicas e valores de BLUPs dos topcrosses obtidos nos
cruzamentos das 39 linhagens com os 5 testadores distintos para o carater
acamamento e quebramento de plantas (%).

A B C E F Conjunta

1

Média BLUP Média BLUP Média BLUP Média BLUP Média BLUP Média BLUP

1 4,79 0,60 1,90 0,24 10,00 0,82 3,78 0,15 1,46 0,04 3,95 0,51
2 1,16 -0,05 0,99 0,02 4,30 0,25 2,29 0,06 0,80 -0,08 1,75 0,07
3 0,00 -0,43 3,50 0,55 11,33 0,93 2,29 0,06 0,80 -0,08 2,70 0,28
4 0,44 -0,26 1,16 0,06 8,68 0,71 2,00 0,03 0,00 -0,28 1,78 0,08
5 0,44 -0,26 2,49 0,36 6,79 0,53 2,49 0,07 3,00 0,27 2,74 0,28
6 0,00 -0,43 0,80 -0,04 7,74 0,62 2,49 0,07 0,44 -0,16 1,69 0,05
7 1,16 -0,05 1,46 0,14 3,78 0,19 2,49 0,07 2,49 0,20 2,19 0,17
8 6,05 0,76 0,00 -0,34 7,57 0,60 0,80 -0,08 1,16 -0,01 2,42 0,22
9 0,99 -0,09 1,46 0,14 1,49 -0,17 1,46 -0,01 0,00 -0,28 1,01 -0,13
10 0,99 -0,09 4,17 0,66 2,67 0,03 0,44 -0,12 3,00 0,27 2,06 0,14
11 2,16 0,17 4,98 0,78 2,92 0,07 2,29 0,06 2,00 0,13 2,78 0,29
12 4,47 0,56 2,00 0,26 531 0,37 2,29 0,06 1,84 0,10 3,03 0,35
13 0,99 -0,09 0,99 0,02 1,46 -0,17 0,00 -0,18 2,00 0,13 1,01 -0,13
14 0,00 -0,43 0,44 -0,16 0,00 -0,55 2,00 0,03 1,46 0,04 0,64 -0,25
15 2,00 0,14 0,00 -0,34 4,56 0,29 1,90 0,02 1,46 0,04 1,75 0,06
16 1,16 -0,05 3,99 0,64 6,47 0,50 3,95 0,16 1,90 0,11 3,26 0,39
17 4,47 0,56 0,99 0,02 2,92 0,07 2,46 0,07 2,67 0,23 2,60 0,26
18 0,44 -0,26 1,49 0,15 0,44 -0,41 1,49 -0,01 0,44 -0,16 0,82 -0,19
19 0,80 -0,15 0,44 -0,16 3,42 0,14 2,29 0,06 0,00 -0,28 1,16 -0,08
20 1,90 0,11 0,80 -0,04 0,00 -0,55 1,46 -0,01 1,46 0,04 1,04 -0,12
21 3,42 0,39 0,00 -0,34 1,46 -0,17 1,16 -0,04 1,46 0,04 1,35 -0,04
22 0,99 -0,09 0,99 0,02 3,34 0,13 0,80 -0,08 2,00 0,13 1,54 0,01
23 0,44 -0,26 0,44 -0,16 0,00 -0,55 2,49 0,07 0,00 -0,28 0,52 -0,29
24 2,92 0,31 0,80 -0,04 3,07 0,09 0,80 -0,08 0,00 -0,28 1,32 -0,05
25 0,80 -0,15 2,92 0,45 0,44 -0,41 1,46 -0,01 0,00 -0,28 0,96 -0,14
26 0,44 -0,26 0,00 -0,34 0,44 -0,41 1,46 -0,01 0,80 -0,08 0,58 -0,27
27 0,44 -0,26 0,99 0,02 1,90 -0,09 3,34 0,13 2,92 0,26 1,78 0,07
28 0,99 -0,09 0,00 -0,34 0,80 -0,31 0,80 -0,08 0,80 -0,08 0,64 -0,25
29 0,00 -0,43 0,00 -0,34 0,80 -0,31 0,44 -0,12 0,80 -0,08 0,36 -0,35
30 0,00 -0,43 0,00 -0,34 2,92 0,07 0,80 -0,08 0,80 -0,08 0,73 -0,22
31 0,00 -0,43 0,00 -0,34 0,00 -0,55 0,44 -0,12 0,00 -0,28 0,08 -0,48
32 0,00 -0,43 0,00 -0,34 0,44 -0,41 0,00 -0,18 0,44 -0,16 0,16 -0,44
33 0,00 -0,43 0,00 -0,34 0,00 -0,55 0,44 -0,12 0,80 -0,08 0,22 -0,41
34 1,49 0,03 1,46 0,14 0,00 -0,55 0,80 -0,08 0,44 -0,16 0,78 -0,21
35 0,00 -0,43 1,46 0,14 0,80 -0,31 0,44 -0,12 1,46 0,04 0,75 -0,21
36 2,49 0,23 0,44 -0,16 0,00 -0,55 0,44 -0,12 0,80 -0,08 0,71 -0,23
37 1,46 0,02 0,44 -0,16 3,34 0,13 4,38 0,19 2,67 0,23 2,29 0,19
38 12,90 1,48 0,44 -0,16 4,98 0,33 8,50 0,38 3,95 0,38 5,31 0,73
39 8,14 1,01 0,00 -0,34 3,42 0,14 0,80 -0,08 5,95 0,58 2,96 0,33

Min. 0,00 -0,43 0,00 -0,34 0,00 -0,55 0,00 -0,18 0,00 -0,28 0,08 -0,48
Méx. 12,90 1,48 4,98 0,78 11,33 0,93 8,50 0,38 5,95 0,58 5,31 0,73

llinhagens.

Esses resultados, obtidos com base nas observacbes das analises de
variancia individuais e conjunta, indicam que a maior parte das linhagens avaliadas
através dos topcrosses apresentaram niveis adequados de produtividades de graos,
estatura de planta e resisténcia a acamamento e quebramento de plantas. Também

foi possivel verificar que a média fenotipica para produtividade de graos de milho,
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obtida nas analises de variancia tanto individuais como conjunta, foram superiores a
média nacional e estadual da safra 2014/15, que equivalem aproximadamente a
5,18 tha e 4,17 t ha™, respectivamente (CONAB, 2016).

Os valores dos BLUPs variaram de -3,25 a 1,04 entre todos os testadores nas
andlises individuais, sendo que nestas, os valores extremos foram obtidos nos
cruzamentos com o testador F, e de -1,60 a 0,78 na andlise conjunta para o carater
produtividade de gréos (Tabela 5). A variacdo dos BLUPs para o carater altura de
plantas foi maior para o testador E entre todos nas analises individuais, variando de -
17,81 a 15,99, e na andlise conjunta teve uma menor variacdo sendo de -12,44 a
14,15 (Tabela 6). Para acamamento e quebramento de plantas, os valores dos
BLUPs variaram nas analises individuais de -0,55 a 1,48, sendo os extremos
respectivos aos testadores C e A, e para a analise conjunta houve variacdo de -0,48
a 0,73 (Tabela 7). Os BLUPs estimados apresentaram valores maximos de
correlacdo quando comparados com as médias fenotipicas para o conjunto com
todos os testadores em todos os caracteres avaliados, indicando que o método pode
ser uma opcao na predicdo de valores genotipicos dos caracteres avaliados com a

vantagem de permitir trabalhos em situacfes de desbalanceamento.

4.4. Avaliacdo da Confiabilidade do Método REML/BLUP

Independentemente dos caracteres avaliados, todas as estimativas dos
coeficientes de correlacdes (r), obtidas entre as médias dos valores fenotipicos da
analise conjunta e os valores preditos pelos BLUPs, foram significativas pelo teste t,
para as situacdes com todos os testadores e para todos 0s conjuntos com remogao
de testadores (Tabelas 8, 9 e 10). Entre os valores de correlagées obtidos, os
maximos e minimos foram constatados nas situagfes com todos os testadores e no
maior nivel de eliminacdo de testadores para todos os caracteres, sendo
respectivamente de 1,00 (ABCDEF) e 0,70 (BE) para produtividade de graos, 1,00
(ABCDEF) e 0,87 (AB) para altura de plantas e 1,00 (ABCEF) e 0,72 (AF) para

acamamento e quebramento de plantas.
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Tabela 8. Coeficiente de correlacdo (r), coeficiente de determinacao fenotipica (R"),
porcentagem de topcrosses selecionados (S) e descartados (D) em comum com
intensidades de 10% e 20%, rank do topcross superior (Rank S) e inferior (Rank I)
para o carater produtividade de gréos de milho (t ha™).

Testadores R R2 S10% S20% D10% D20% RankS Rankl
ABCDEF 1,00 1,00 4(100)  8(100)  4(100)  8(100) 1 1
BCDEF 0,97 0,94 4(100)  5(63)  4(100)  7(88) 1 1
ACDEF 0,99 0,97 4(100)  7(88)  4(100)  7(88) 4 1
ABDEF 0,98 0,96 4(100) 6 (75) 3(75) 6 (75) 2 1
ABCEF 0,97 0,94 3 (75) 7 (88) 3(75) 7 (88) 3 1
ABCDF 0,97 0,93 3 (75) 7(88)  4(100)  7(88) 3 1
ABCDE 0,96 0,92 4(100) 6 (75) 3(75) 6 (75) 1 1
CDEF 0,96 0,92 4(100)  5(63)  4(100)  7(88) 2 1
BDEF 0,93 0,87 3 (75) 5 (63) 3 (75) 5 (63) 1 1
BCEF 0,95 0,90 3 (75) 6 (75) 2 (50) 6 (75) 2 1
BCDF 0,93 0,86 3 (75) 5 (63) 3(75) 6 (75) 1 1
BCDE 0,91 0,84 2 (50) 5 (63) 2 (50) 7 (88) 1 1
ADEF 0,95 0,91 4(100)  6(75)  4(100) 6 (75) 3 1
ACEF 0,95 0,90 2 (50) 7(88)  4(100)  6(75) 5 1
ACDF 0,92 0,85 3 (75) 7(88)  4(100)  6(75) 6 1
ACDE 0,95 0,91 4(100) 7(88)  4(100) 6 (75) 1 1
ABEF 0,92 0,84 3 (75) 6 (75) 3 (75) 4 (50) 2 1
ABDF 0,94 0,89 3 (75) 7 (88) 3(75) 6 (75) 4 1
ABDE 0,92 0,86 3 (75) 6 (75) 2 (50) 6 (75) 1 1
ABCF 0,94 0,88 2 (50) 7 (88) 3(75) 6 (75) 5 1
ABCE 0,89 0,79 3 (75) 6 (75) 2 (50) 6 (75) 2 1
ABCD 0,92 0,84 2 (50) 6 (75) 3 (75) 6 (75) 1 1
ABC 0,84 0,71 2 (50) 6 (75) 3 (75) 6 (75) 3 1
ABD 0,89 0,79 3 (75) 7 (88) 2 (50) 5 (63) 1 1
ABE 0,80 0,63 3 (75) 5 (63) 2 (50) 5 (63) 2 3
ABF 0,89 0,78 2 (50) 7 (88) 3(75) 5 (63) 5 1
ACD 0,87 0,75 2 (50) 6 (75) 3(75) 4 (50) 5 1
ACE 0,87 0,75 2 (50) 6 (75) 3(75) 5 (63) 5 2
ACF 0,87 0,76 1 (25) 7 (88) 3(75) 5 (63) 7 1
ADE 0,92 0,84 3 (75) 6(75)  4(100)  6(75) 2 1
ADF 0,87 0,76 2 (50) 5(63)  4(100)  6(75) 6 1
AEF 0,87 0,76 1 (25) 6 (75) 3 (75) 5 (63) 7 1
BCD 0,86 0,73 3 (75) 5 (63) 3 (75) 6 (75) 2 1
BCE 0,85 0,72 2 (50) 5 (63) 1 (25) 6 (75) 1 2
BCF 0,92 0,85 2 (50) 6 (75) 2 (50) 7 (88) 3 1
BDE 0,85 0,73 1 (25) 4 (50) 2 (50) 6 (75) 1 2
BDF 0,88 0,77 2 (50) 6 (75) 3(75) 5 (63) 2 1
BEF 0,87 0,77 3 (75) 6 (75) 2 (50) 5 (63) 2 1
CDE 0,92 0,84 3 (75) 5 (63) 3 (75) 6 (75) 1 1
CDF 0,87 0,76 2 (50) 6(75)  4(100)  6(75) 5 1
CEF 0,93 0,87 3 (75) 5 (63) 3 (75) 7 (88) 4 1
DEF 0,91 0,82 2 (50) 5 (63) 3 (75) 6 (75) 5 1
AB 0,73 0,53 3 (75) 5 (63) 2 (50) 4 (50) 3 2
AC 0,75 0,56 1 (25) 6 (75) 2 (50) 5 (63) 7 2
AD 0,81 0,66 2 (50) 7 (88) 3(75) 5 (63) 5 1
AE 0,74 0,55 2 (50) 5 (63) 2 (50) 4 (50) 5 1
AF 0,76 0,58 1 (25) 6 (75) 3 (75) 4 (50) 13 1
BC 0,80 0,64 2 (50) 3 (38) 2 (50) 6 (75) 2 2
BD 0,78 0,61 2 (50) 2 (25) 2 (50) 5 (63) 1 3
BE 0,70 0,49 1 (25) 2 (25) 1 (25) 4 (50) 1 4
BF 0,83 0,70 2 (50) 5 (63) 3(75) 5 (63) 2 1
CD 0,80 0,64 3 (75) 4 (50) 3(75) 6 (75) 3 1
CE 0,85 0,72 2 (50) 4 (50) 2 (50) 6 (75) 2 2
CF 0,84 0,71 1 (25) 5 (63) 3 (75) 6 (75) 10 1
DE 0,85 0,71 2 (50) 5 (63) 2 (50) 6 (75) 1 2
DF 0,79 0,63 1 (25) 2 (25) 3 (75) 4 (50) 10 1
EF 0,83 0,69 2 (50) 5 (63) 2 (50) 5 (63) 6 1
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Tabela 9. Coeficiente de correlacdo (r), coeficiente de determinacao fenotipica (R"),
porcentagem dos topcrosses selecionados (S) e descartados (D) com intensidade de
10% e 20%, rank do topcross superior (Rank S) e inferior (Rank I) para o carater

altura de plantas (cm).

Testadores R R2 S10% S20% D10% D20% RankS Rankl
ABCDEF 1,00 1,00 4(100)  8(100)  4(100)  8(100) 1 1
BCDEF 0,99 0,98 4(100)  7(88) 3 (75) 7 (88) 1 1
ACDEF 0,99 0,98 3 (75) 6(75)  4(100)  7(88) 1 1
ABDEF 0,99 0,98 4(100)  7(88)  4(100)  7(88) 2 1
ABCEF 0,99 0,98 4(100)  8(100)  3(75)  8(100) 1 1
ABCDF 0,99 0,98 3(75)  8(100)  3(75)  8(100) 1 1
ABCDE 0,99 0,98 4(100) 6 (75) 3(75)  8(100) 1 1
CDEF 0,97 0,95 4(100) 6 (75) 3 (75) 7 (88) 1 1
BDEF 0,97 0,95 4(100) 6 (75) 3(75) 6 (75) 1 1
BCEF 0,98 0,95 4(100)  8(100) 2 (50) 7 (88) 1 1
BCDF 0,97 0,94 3 (75) 7 (88) 3 (75) 7 (88) 1 1
BCDE 0,98 0,96 4(100) 6 (75) 3 (75) 7 (88) 1 1
ADEF 0,97 0,95 3 (75) 7(88)  4(100)  6(75) 3 1
ACEF 0,98 0,96 4(100)  8(100)  3(75) 7 (88) 2 1
ACDF 0,98 0,95 3 (75) 7(88)  4(100)  7(88) 1 1
ACDE 0,98 0,96 3 (75) 6 (75) 3(75) 7 (88) 2 1
ABEF 0,98 0,97 4(100)  8(100)  4(100)  7(88) 3 1
ABDF 0,97 0,95 3 (75) 7(88)  4(100)  7(88) 1 1
ABDE 0,96 0,93 4(100)  5(63) 3 (75) 6 (75) 3 1
ABCF 0,96 0,92 3 (75) 7 (88) 2 (50) 7 (88) 1 1
ABCE 0,97 0,95 4(100)  7(88) 3(75)  8(100) 2 1
ABCD 0,98 0,97 3 (75) 6 (75) 2(50)  8(100) 1 1
ABC 0,94 0,89 3 (75) 7 (88) 2 (50) 6 (75) 1 1
ABD 0,95 0,90 3 (75) 6 (75) 3(75) 7 (88) 2 1
ABE 0,94 0,89 4(100) 6 (75) 3(75) 6 (75) 4 1
ABF 0,94 0,89 3 (75) 7 (88) 3 (75) 6 (75) 1 1
ACD 0,97 0,94 3 (75) 6 (75) 3 (75) 7 (88) 1 1
ACE 0,96 0,92 4(100) 6 (75) 3 (75) 6 (75) 2 1
ACF 0,94 0,89 3(75)  8(100)  3(75) 7 (88) 1 1
ADE 0,93 0,87 3 (75) 6(75)  4(100)  6(75) 3 1
ADF 0,95 0,91 3 (75) 5(63)  4(100)  7(88) 1 1
AEF 0,97 0,94 4(100)  7(88)  4(100)  7(88) 3 1
BCD 0,97 0,94 3 (75) 6 (75) 2 (50) 7 (88) 1 1
BCE 0,96 0,93 4(100) 6 (75) 2 (50) 6 (75) 1 1
BCF 0,93 0,86 2 (50) 6 (75) 2 (50) 6 (75) 1 1
BDE 0,95 0,90 3 (75) 5 (63) 3 (75) 6 (75) 2 1
BDF 0,95 0,90 3 (75) 7 (88) 3 (75) 7 (88) 1 1
BEF 0,97 0,93 4(100)  7(88) 3 (75) 6 (75) 2 1
CDE 0,96 0,93 3 (75) 6 (75) 3(75) 7 (88) 1 1
CDF 0,95 0,89 3 (75) 6 (75) 2 (50) 7 (88) 1 1
CEF 0,96 0,92 3(75)  8(100) 2 (50) 7 (88) 1 1
DEF 0,95 0,90 3 (75) 6 (75) 3(75) 6 (75) 1 1
AB 0,87 0,76 3 (75) 7 (88) 1 (25) 6 (75) 3 1
AC 0,91 0,82 3 (75) 6 (75) 2 (50) 5 (63) 2 1
AD 0,90 0,81 3 (75) 5 (63) 3 (75) 5 (63) 3 2
AE 0,90 0,80 3 (75) 6 (75) 3 (75) 5 (63) 6 1
AF 0,91 0,82 3 (75) 6 (75) 3(75) 6 (75) 2 1
BC 0,91 0,83 3 (75) 6 (75) 3(75) 6 (75) 1 1
BD 0,92 0,85 2 (50) 6 (75) 3 (75) 5 (63) 2 2
BE 0,92 0,85 4(100)  5(63) 2 (50) 5 (63) 3 1
BF 0,89 0,80 2 (50) 6 (75) 2 (50) 6 (75) 1 1
CD 0,95 0,90 3 (75) 5 (63) 3 (75) 6 (75) 1 1
CE 0,94 0,88 3 (75) 6 (75) 2 (50) 6 (75) 2 1
CF 0,88 0,78 2 (50) 6 (75) 1 (25) 7 (88) 1 1
DE 0,89 0,80 1 (25) 5 (63) 3 (75) 6 (75) 6 1
DF 0,90 0,81 2 (50) 5 (63) 3 (75) 6 (75) 1 3
EF 0,94 0,89 3 (75) 7 (88) 3 (75) 6 (75) 2 1
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Tabela 10. Coeficiente de correlacao (r), coeficiente de determinacao fenotipica (R"),
porcentagem dos topcrosses selecionados (S) e descartados (D) com intensidade de
10% e 20%, rank do topcross superior (Rank S) e inferior (Rank I) para o carater
acamamento e quebramento de plantas (%).

Testadores r R2 S10% S20% D10% D20% RankS Rankl

ABCEF 1,00 1,00 4 (100) 8 (100) 4 (100) 8 (100) 1 1
BCEF 0,93 0,87 3(75) 7 (88) 3(75) 7 (88) 1 3
ACEF 0,94 0,89 4 (100) 6 (75) 2 (50) 6 (75) 1 1
ABEF 0,89 0,80 4 (100) 7 (88) 2 (50) 6 (75) 1 1
ABCF 0,96 0,92 3(75) 8 (100) 2 (50) 7 (88) 1 1
ABCE 0,96 0,92 4 (100) 7 (88) 3(75) 7 (88) 1 1
ABC 0,93 0,86 3(75) 8 (100) 2 (50) 6 (75) 1 1
ABE 0,88 0,78 4 (100) 6 (75) 2 (50) 6 (75) 3 1
ABF 0,84 0,70 3(75) 5 (63) 2 (50) 5 (63) 1 1
ACE 0,92 0,85 4 (100) 6 (75) 2 (50) 6 (75) 1 1
ACF 0,92 0,84 3(75) 6 (75) 2 (50) 6 (75) 1 1
AEF 0,81 0,66 4 (100) 4 (50) 2 (50) 5 (63) 1 1
BCE 0,86 0,73 3(75) 6 (75) 3(75) 6 (75) 1 4
BCF 0,87 0,75 3(75) 7 (88) 2 (50) 6 (75) 1 11
BEF 0,88 0,78 4 (100) 5 (63) 2 (50) 5 (63) 1 1
CEF 0,92 0,85 3(75) 5 (63) 2 (50) 6 (75) 1 1
EF 0,83 0,70 2 (50) 4 (50) 1 (25) 5 (63) 1 1
CF 0,86 0,73 1 (25) 4 (50) 1 (25) 6 (75) 2 7
CE 0,84 0,70 3(75) 4 (50) 2 (50) 5 (63) 1 3
BF 0,73 0,53 2 (50) 6 (75) 1 (25) 7 (88) 1 6
BE 0,78 0,61 4 (100) 5 (63) 3(75) 6 (75) 3 1
BC 0,75 0,56 2 (50) 6 (75) 2 (50) 5 (63) 1 12
AF 0,72 0,52 3(75) 6 (75) 2 (50) 6 (75) 3 1
AE 0,79 0,62 2 (50) 7 (88) 2 (50) 6 (75) 2 1
AC 0,88 0,78 4 (100) 4 (50) 2 (50) 4 (50) 3 1
AB 0,82 0,67 1 (25) 3(38) 1 (25) 5 (63) 1 1

Para todos os caracteres, os coeficientes de determinacéo (R?) apresentaram
magnitude apropriada, indicando que os valores genotipicos estimados tiveram boa
representatividade das médias fenotipicas e ha, portanto, alta confiabilidade no
modelo utilizado. Resultados promissores no uso do método REML/BLUP, como
técnica de predicdo de valores genotipicos com culturas anuais, também foram
observados por outros autores (FRITSCHE-NETO, 2008; ARNHOLD et al., 2009;
BORGES et al., 2010; FRITSCHE-NETO et al., 2010; PINHEIRO et al., 2013). Os
valores do coeficiente de determinacdo, maximo e minimo, foram obtidos no
conjunto considerando todos os testadores e com 0s maiores niveis de remocao de
testadores, sendo estes valores referentes a 1,00 (ABCDEF) a 0,49 (BE) para
produtividade de graos, 1,00 (ABCDEF) e 0,76 (AB) para altura de plantas e 1,00
(ABCEF) e 0,52 (AF) para acamamento e quebramento de plantas (Tabelas 8, 9 e
10).
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Com o aumento do numero de testadores removidos houve uma reducdo, em
escala proporcional, dos valores de coeficiente de determinacdo em todos o0s
caracteres (Tabelas 8, 9 e 10). A amplitude da variacdo destes valores, em cada
nivel de remocao de testadores, foi maior conforme o aumento do mesmo. Para as
situagcbes em que houver maior e menor numero de testadores eliminados, a
variacdo entre os valores extremos foi de 0,05 e 0,24 para produtividade de graos,
0,00 e 0,14 para altura de plantas e 0,12 e 0,26 para acamamento e quebramento
de plantas.

Assim, como observado anteriormente, o aumento do numero de testadores
removidos leva a uma maior divergéncia de valores do coeficiente de determinagéo
e estas alteracdes foram mais expressivas conforme a complexidade e precisao
experimental de cada caracteristica. Para os caracteres altura de plantas e
produtividade de gréos, que apresentaram coeficientes de variagdo menores, foi
possivel alcancar bons niveis de precisdo na predicdo de valores genotipicos dos
topcrosses, mesmo nos conjuntos com menor nuamero de testadores, em
comparacdo com o carater acamamento e quebramento de plantas, que apresentou
elevado valor para o coeficiente. Estes resultados possibilitam indicar reducdo do
namero de testadores utilizados, considerando a complexidade e o coeficiente de
variacdo dos caracteres, o que diminuird, na pratica, a quantidade de topcrosses a
serem avaliados, contribuindo de forma direta para reducdo de custos nos
programas de melhoramento. Fritsche-Neto (2008) comenta sobre a expectativa de
se obter maior coincidéncia no ordenamento de hibridos quanto maiores forem os
valores do coeficiente de determinacdo, assim os genétipos de melhor desempenho
em uma situacdo também o serdo em outras.

Para todos o0s caracteres a porcentagem de topcrosses coincidentes,
considerando a média fenotipica da analise conjunta e os valores preditos pelos
BLUPs, foi avaliada sob as intensidades de 10% e 20%, tanto para a selecdo dos
genaotipos superiores como para o descarte dos inferiores (Tabelas 8, 9 e 10). De
forma geral, a proporcéo de coincidentes foi proxima para a selecdo e descarte, com
pouca variagcdo nos resultados. No entanto, para os caracteres altura de plantas e
acamamento e quebramento de plantas, houve um aumento sensivel no percentual

de coincidentes nas intensidades de 20% de selecdo e descarte, em relagdo a
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intensidade de 10% de ambos. Todas as situagcbes apresentaram diminuicdo dos
valores percentuais de coincidentes conforme o aumento na remocao de testadores,
de forma proporcional.

Para o carater produtividade de gréos, a selecdo, nas duas intensidades,
apresentaram as porcentagens minima e maxima de coincidentes de 25% e 100% e,
para o descarte, essa variagdo diferiu dos valores observados na sele¢cdo apenas
para a minima na intensidade de 20%, que passou a ser 50% (Tabela 8). Para altura
de plantas as porcentagens maximas de selecdo e descarte foram de 100%
independentemente da intensidade, j& a minima foi de 25% para as intensidades de
10% e 63% para as intensidades de 20% (Tabela 9). O carater acamamento e
guebramento de plantas também apresentou porcentagens maximas de 100% para
todas as situagBes, minimas de 25% para as intensidades de 10% e, para as de
20%, as minimas foram de 38% e 50%, para selecédo e descarte, respectivamente
(Tabela 10).

Para produtividade de grdos, a selecdo com intensidade de 10%, nas
remocdes de 4, 3, 2 e 1 testadores, os valores maximos das porcentagens de
topcrosses coincidentes foram 75% para os dois maiores niveis de remocéo e 100%
para os dois menores. Os conjuntos dos testadores CD, CEF, CDEF e ACDEF,
referentes a cada nivel de remocdo, apresentaram porcentagens maximas de
coincidentes estabelecidas e, entre estas, foram também os de maior coeficiente de
determinacdo (Tabela 11). Estes conjuntos apresentaram apenas testadores de
base genética restrita, independentemente da quantidade de testadores
considerados. Com 3 dos testadores removidos, o conjunto CDE, que foi o de maior
coeficiente de determinagdo entre os que possuiam os testadores C e D,
apresentou, para este, valor muito proximo ao do conjunto superior (CEF) formado
com testadores de diferentes populacdes. Assim, o0 uso de testadores com a
proximidade de D e E, ambos de base genética restrita e provenientes de uma
mesma planta da populacdo, foi tdo adequado quanto o uso de testadores de
mesma base genética, mas pertencentes a populagfes distintas. Esse resultado
possibilita ampliacdo da escolha dos testadores, contudo vale ressaltar que entre as
combinagdes, CEF foi a de melhor desempenho.
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Para o carater altura de plantas, na selecdo com intensidade de 10%, o valor
méaximo da porcentagem de topcrosses coincidentes foi de 100%, para todos os
padrdes de eliminacdo considerados. Os conjuntos que apresentaram porcentagens
maximas de coincidéncia, estabelecidas para cada situacdo de remocdo, e
simultaneamente maiores coeficientes de determinagéo foram BE, AEF e ABEF para
0s niveis de remocéo de 4, 3 e 2 testadores, respectivamente, e ABCEF, ABDEF,
ABCDE e BCDEF para o nivel de remocdo de 1 testador (Tabela 11). Com a
eliminacdo de 4 testadores o conjunto BE foi o Unico que apresentou maxima
porcentagem de coincidentes para o nivel. A combinacdo também esteve presente
nos demais conjuntos superiores, exceto ao nivel de 3 testadores removidos, onde o
conjunto superior possuia, dentre estes, apenas o testador E. Os conjuntos que
continham um testador de base genética restrita e um de base ampla mostraram-se
superiores aqueles que possuiam dois testadores de base genética restrita e
originados de uma mesma planta, situacdo que s6 foi observada em alguns dos
conjuntos superiores no nivel de remocéo de 1 testador. Guimaraes et al. (2012)
relatam em seus trabalhos bons resultados com o uso de testadores néo
relacionados para estudos de capacidade de combinacdo, na avaliacdo de
linhagens.

Para o carater acamamento e quebramento de plantas na selecdo com
intensidade de 10%, o valor maximo da porcentagem de topcrosses coincidentes foi
de 100%, independentemente dos padrbes de remocdo de testadores. Para a
eliminacdo de 3, 2 e 1 testadores, os conjuntos AC, ACE e ACEF apresentaram a
porcentagem maxima estabelecida de coincidentes e, simultaneamente, maiores
valores do coeficiente de determinagéo (Tabela 11). Todos 0s conjuntos superiores
foram constituidos apenas por testadores de base genética restrita, e somente no
nivel de eliminacdo de 1 testador ocorreu o acréscimo de um testador restrito e
pertencente a uma populacao distinta dos demais (F). A combinacdo AC estava
presente em todos os conjuntos superiores, indicando maior adequacéo do uso de

testadores de uma mesma populagcao, nos casos de maior desbalanceamento.
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Tabela 11. Conjuntos superiores de testadores para selecédo com intensidade de
10%.

Caréter Nimero de Testadores Conjuntos Rz Coincidentes
Removidos (S10%)
4 CD 0,64 3(75)
L ~ . - 3 CEF 0,87 3(75)
Produtividade de Graos de Milho (t hat) 5 CDEF 0.92 4 (100)
1 ACDEF 0,97 4 (100)
4 BE 0,85 4 (100)
3 AEF 0,94 4 (100)
2 ABEF 0,97 4 (100)
Altura de Plantas (cm) ABCEF 0,98 4 (100)
1 ABDEF 0,98 4 (100)
ABCDE 0,98 4 (100)
BCDEF 0,98 4 (100)
3 AC 0,78 4 (100)
Acamamento e Quebramento de Plantas (%) 2 ACE 0,85 4 (100)
1 ACEF 0,89 4 (100)

Para produtividade de graos, na selecdo com intensidade de 20%, em todos
0os padrdes de eliminacdo de testadores, o valor maximo da porcentagem de
topcrosses coincidentes foi 88%. Os conjuntos AD, ABD, ACDE e ACDEF,
apresentaram a porcentagem maxima estabelecida de coincidentes, e foram
também os de maior coeficiente de determinacdo (Tabela 12). No maior nivel de
eliminacdo de testadores (4) o conjunto AD foi a Unica opc¢do, entre este, que
apresentou a maxima porcentagem de coincidéncia. Para os niveis de 4, 2 e 1
testadores eliminados os conjuntos superiores foram todos formados por testadores
de base genética restrita, sendo mais adequados do que as combinacdes que
continham um testador de base genética ampla. Apenas no nivel de eliminacéo de 3
testadores, a melhor combinacdo (ABD) possuia um testador de base genética
ampla (B).

Para a selecdo do carater altura de plantas com intensidade de 20% as
maximas porcentagens de coincidentes foram de 88% para a situacdo que utilizou
um menor nimero de testadores nas diferentes combinacdes, e de 100% para as
demais. Os conjuntos EF, CEF e ABEF, referentes aos niveis de remocéo de 4, 3 e
2 testadores, e os conjuntos ABCEF e ABCDF para o nivel de 1 testador removido,
foram os de maior coincidéncia e, simultaneamente, apresentaram maior valor de
coeficiente de determinacao (Tabela 12). Os conjuntos superiores dos dois maiores

niveis de remocao de testadores (4 e 3) foram compostos apenas por testadores de
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base genética restrita, com pelo menos um pertencente a cada populacdo. Para os
demais niveis acrescentou-se, nos melhores conjuntos, mais um testador de base
restrita, de mesma populacdo, mas proveniente de uma planta distinta (A) e um
testador de base genética ampla (B). O testador F esteve presente em todos o0s
conjuntos superiores observados, indicando que o uso de testadores de mesma
base genética, mas provenientes de populac¢des distintas foi mais adequado do que
0 uso de testadores de mesma base genética, mesma populacdo e originado de
uma mesma planta, situacdo que ndo ocorreu entre as combinacfes superiores em
nenhuma circunstancia.

Para o carater acamamento e quebramento de plantas, na selecdo com
intensidade de 20%, os valores maximos da porcentagem de topcrosses
coincidentes foram de 88% para 0s conjuntos com menor numero de testadores e
100% para os demais. Os conjuntos que apresentaram porcentagens maximas de
coincidéncia e maiores valores do coeficiente de determinagdo, para os niveis de
remocao de 3, 2 e 1 testadores, foram respectivamente AE, ABC e ABCF (Tabela
12). Apenas no maior nivel (3) o conjunto superior ndo continha um testador de base
genética ampla. Os niveis de 3 e 2 testadores eliminados também ndo continham,
entre os testadores de base genética restrita, testadores pertencentes a diferentes
populacfes. Assim, o uso de testadores de base genética restrita, pertencentes a
uma mesma populacdo, e o uso apenas de testadores de base restrita foram mais
indicados para situacdes com o menor numero de testadores combinados. O estudo
de Li et al.,, (2006) descreve que para avaliagdo de capacidade de combinacgéo
testadores de populacdes distintas sdo mais indicados para a obtencdo de

resultados satisfatorios.
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Tabela 12. Conjuntos superiores de testadores para sele¢cdo com intensidade de
20%.

Caréter Nimero de Testadores Conjuntos Rz Coincidentes

Removidos (S 20%)
4 AD 0,66 7 (88)
. ~ . ] 3 ABD 0,79 7 (88)
Produtividade de Graos de Milho (t ha) 5 ACDE 0.91 7 (88)
1 ACDEF 0,97 7 (88)
4 EF 0,89 7 (88)

3 CEF 0,92 8 (100)

Altura de Plantas (cm) 2 ABEF 0,97 8 (100)

1 ABCEF 0,98 8 (100)

ABCDF 0,98 8 (100)
3 AE 0,62 7 (88)

Acamamento e Quei;)ramento de Plantas 5 ABC 0.86 8 (100)
) 1 ABCF 0,92 8 (100)

No descarte com 10% de intensidade, para o carater produtividade de graos,
0s niveis de remocdo de 4, 3, 2 e 1 testadores, tiveram valores maximos da
porcentagem de topcrosses coincidentes de 75% para a condicdo de maior
eliminacéo de testadores e de 100% para as demais. Para cada um dos niveis de
remocao os conjuntos CF, ADE, CDEF e ACDEF apresentaram as porcentagens
maximas estabelecidas de coincidentes e, entre estas, foram também os de maior
coeficiente de determinacdo (Tabela 13). Todos o0s conjuntos superiores foram
formados por testadores de base genética restrita e apenas o conjunto ADE, no nivel
de eliminacdo de 3 testadores, ndo continha testadores de mesma base e de
populacdes distintas. Contudo, a combinacdo neste nivel foi superior a CDF que,
entre as que possuiam os testadores C e F, foi a de maior valor de coeficiente de
determinacdo. Assim, ainda neste nivel (3), o uso de testadores de mesma base
genética e mesma populacdo se mostrou superior. Nas demais situacdes de
eliminacdo de testadores as combinacdes de testadores de base genética restrita e
de diferentes populacbes obtiveram os maiores coeficientes de determinagcdo e
também foram superiores as combinagcdes contendo um testador de base genética
ampla. A ocorréncia de resultados positivos com o uso de testadores de base restrita
€ descrita por Santos (2012) como uma consequéncia da maior exploracdo da
heterose por parte destes, sendo esta referente a metade da variancia aditiva
engquanto que os testadores de base ampla exploram ¥ da mesma.

Para altura de plantas, com o descarte a 10% de intensidade, as maximas

porcentagens de coincidentes foram de 75% para o maior nivel de remocdo de
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testadores e de 100% para os demais. Os conjuntos CD, AEF, ABEF, ABDEF e
ACDEF, sendo os trés primeiros referentes aos niveis de 4, 3 e 2 testadores
eliminados e os dois ultimos ao nivel de 1 testador eliminado, respectivamente,
foram os de maior porcentagem de coincidéncia e maiores valores de coeficiente de
determinacdo (Tabela 13). Com um menor nimero de testadores combinados, o
conjunto superior foi composto apenas por testadores de base genética restrita,
assim como outros conjuntos (EF, AE, AF) que, dentre os de maxima coincidéncia,
apresentaram valores do coeficiente de determinacdo muito proximos ao do conjunto
superior. Para os niveis de 3, 2 e 1 testadores removidos, todos 0s conjuntos
superiores continham a combinagdo AEF, indicando ser mais apropriado o uso de
testadores de base genética restrita de diferentes origens e populacdes do que
combinac¢des com testadores muito semelhantes (D e E), o que apenas observou-se
na situacdo de eliminacdo de 1 testador. O uso de testadores muito proximos pode
gerar resultados bastante similares, e até mesmo redundantes, o que nédo desejado
para auxiliar na selecao de linhagens.

Para acamamento e quebramento de plantas, no descarte com intensidade de
10%, em todos os niveis de remocdo, o valor maximo da porcentagem de
topcrosses coincidentes foi 75%. Os conjuntos BE, BCE e ABCE, para cada nivel,
apresentaram a porcentagem maxima estabelecida de coincidentes e, foram
também, os de maior coeficiente de determinacao (Tabela 13). Todos os conjuntos
superiores possuiam testadores de base genética ampla e restrita, sendo que nas
combinacdes com mais de um testador de base restrita todos pertenciam a mesma
populacdo. A combinacdo BE esteve presente em todos 0s conjuntos superiores,
independentemente do numero de testadores utilizados. Esses resultados sugerem
maior adequacao no uso de testadores de bases distintas em relacéo a testadores

de mesma base genética e diferentes populagdes.
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Tabela 13. Conjuntos superiores de testadores para descarte com intensidade de
10%.

Caréter Nimero de Testadores Conjuntos R2 Coincidentes
Removidos (D 10%)
4 CF 0,71 3(75)
L ~ : ; 3 ADE 0,84 4 (100)
Produtividade de Graos de Milho (t ha) 5 CDEF 0.92 4 (100)
1 ACDEF 0,97 4 (100)
4 CD 0,90 3 (75)
3 AEF 0,94 4 (100)
Altura de Plantas (cm) 2 ABEF 0,97 4 (100)
1 ABDEF 0,98 4 (100)
ACDEF 0,98 4 (100)
3 BE 0,61 3 (75)
Acamamento e Quei;)ramento de Plantas 5 BCE 073 3 (75)
(%) 1 ABCE 0,92 3 (75)

Para o carater produtividade de graos, o descarte com intensidade de 20%,
teve nos niveis de 4, 3, 2, e 1 testadores removidos, os valores maximos da
porcentagem de topcrosses coincidentes de 75% para o padrédo de combinacdes
com menor nimero de testadores e 88% para os demais. Os conjuntos CE, CEF,
CDEF e ACDEF, para cada nivel de remocdo dos testadores, apresentaram a
porcentagem maxima estabelecida de coincidentes e, simultaneamente, os maiores
valores de coeficiente de determinacdo (Tabela 14). No maior nivel de eliminacdo
(4), o melhor conjunto foi formado por testadores de base genética restrita de uma
mesma populacdo, porém pertencentes a plantas distintas. Nos demais niveis, 0s
conjuntos de maior porcentagem de coincidéncia e coeficiente de determinacéo
também eram compostos apenas por testadores de base genética restrita, mas
sempre com a presenca de um testador pertencente a uma populacéo distinta dos
demais (F). Assim, as combinacfes superiores apresentaram apenas testadores de
base genética restrita, sendo melhores que aquelas que continham um testador de
base genética ampla.

Para altura de plantas no descarte com intensidade de 20%, as remocoes de
4, 3, 2 e 1 testadores tiveram os valores maximos da porcentagem de topcrosses
coincidentes de 88% para os dois maiores padres de remocao de testadores e
100% para os dois menores. Os conjuntos CF (4), ACD, BCD e AEF (3), ABCD (2) e
ABCEF, ABCDF e ABCDE (1), apresentaram as porcentagens maximas
estabelecidas de coincidentes e, simultaneamente, maiores coeficientes de

determinacao (Tabela 14). Com 4 testadores eliminados, ndo houve, no conjunto
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superior, presenca de testadores de base genética ampla, 0os quais comecaram a
aparecer em um dos conjuntos superiores do nivel de 3 testadores removidos e em
todos com 2 e 1 testadores eliminados. O menor nivel de eliminacdo de testadores
(1) foi, também, o Unico que apresentou um conjunto superior composto por
testadores muito semelhantes, de base genética restrita e originados de uma mesma
planta. Assim, com o aumento do numero de testadores removidos, foi observado
superioridade nos resultados com o uso de conjuntos compostos de testadores de
base genética restrita e principalmente originados de plantas distintas.

No descarte com 20% de intensidade para o carater acamamento e
quebramento de plantas, a remocao de 3 e 2 testadores tiveram valores maximos da
porcentagem de topcrosses coincidentes igual a 88% e para a remocédo de 1
testador esse percentual de coincidéncia foi de 75%. Os conjuntos BF, ABC, ABCE
e ABCEF referentes, os dois primeiros, a 3 e 2 testadores eliminados e os dois Ultimos
a eliminacdo de 1 testador, apresentaram porcentagens maximas de coincidentes e,
entre estas, foram também os de maior coeficiente de determinacédo (Tabela 14).
Todos 0s conjuntos superiores, independentemente do nivel a que pertencessem,
continham um testador de base genética ampla. Apenas um dos conjuntos no menor
nivel de remocdo de testadores (1) apresentou uma combinacdo contendo
testadores de base genética restrita de diferentes populacdes, logo, a escolha de
testadores de diferentes bases genéticas se destacou, quando comparada ao uso de

testadores de mesma base genética, mas pertencentes a populacdes distintas.
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Tabela 14. Conjuntos superiores de testadores para descarte com intensidade de
20%.

Caréter Nimero de Testadores Conjuntos Rz Coincidentes

Removidos (D 20%)
4 CE 0,72 6 (75)
- N . ; 3 CEF 0,87 7 (88)
Produtividade de Graos de Milho (t hat) 5 CDEE 0.02 7 (89)
1 ACDEF 0,97 7 (88)
4 CF 0,78 7 (88)
ACD 0,94 7 (88)
3 BCD 0,94 7 (88)
AEF 0,94 7 (88)

Altura de Plantas (cm) 5 ABCD 0.97 8 (100)

ABCEF 0,98 8 (100)

1 ABCDF 0,98 8 (100)

ABCDE 0,98 8 (100)
3 BF 0,53 7 (88)
Acamamento e Quebramento de Plantas 2 ABC 0,86 6 (75)
(%) 1 ABCE 0,92 7 (88)
ABCF 0,92 7 (88)

Para o carater produtividade de grdos, com remocdo 1 dos testadores, o
conjunto ACDEF foi superior para todas as situac¢des, indicando que a eliminacao do
testador de base genética ampla (B) do conjunto balanceado proporcionou
resultados satisfatorios. No nivel de 2 removidos, o conjunto CDEF foi superior para
as situacOes de selecdo a 10% de intensidade e ambos os descartes, assim a
eliminacdo do testador A pode ser a mais indicada, para esse numero de testadores.
Com 3 testadores eliminados, o testador E aparece com maior frequéncia nos
conjuntos superiores, seguido pelos demais testadores de base genética restrita (A,
C, D e F) e 0 menos presente € o de base genética ampla (B). Para o nivel de
remocdo de 4 testadores os conjuntos com porcentagem de coincidéncia maxima e
maior coeficiente de determinacdo possuiam em comum a combinacdo de dois
testadores de base genética restrita, contudo estes diferiam quanto as origens
podendo ser de mesma populacao e plantas diferentes (CD, AD e CE) ou ainda de
diferentes populacdes (CF). O testador C apareceu com maior frequéncia entre as
combinagBes pertencentes aos conjuntos com melhor resultado, seguido pelo
testador D (Tabelas 11, 12, 13 e 14).

Para o carater altura de plantas com remocdo de 1 testador, o conjunto
ABCEF foi o mais frequente em todas as situacdes exceto no descarte a 10% de
intensidade, o que indica uma adequada eliminacdo do testador D, que € de base

genética restrita e muito similar a E (originados da mesma planta). No nivel de 2
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eliminados, houve maior frequéncia do conjunto ABEF, sendo este superior nas
situacOes de descarte a 10% de intensidade e em ambas as sele¢bes, indicando
uma possivel remocdo do testador C. Para o nivel de 3 removidos, os testadores
gue apareceram com maior frequéncia entre os conjuntos superiores foram A, E e F,
na sequéncia o testador C seguido por D. Todos estes testadores sao de base
genética restrita e os testadores E e F foram concomitantemente os de maior
frequéncia nos conjuntos superiores do nivel que utilizou menos testadores nas
combina¢des. Consequentemente, para este carater, 0 uso de testadores de base
genética restrita e originados de diferentes plantas é mais aconselhavel para todas
as situacdes, nos diferentes niveis, sendo que com o aumento destes, é preferivel
optar por conjuntos que combinem apenas testadores de base genética restrita
(Tabelas 11, 12, 13 e 14).

Para o carater acamamento e quebramento de plantas no nivel de menor
eliminacdo de testadores (1), os conjuntos mais frequentes foram ABCF, para 20%
de intensidade de selecdo e descarte, e ABCE, para ambos os descartes (10% e
20%). Com o nivel de 2 eliminados, o testador C foi 0 de maior frequéncia entre 0s
conjuntos superiores de todas as situacdes, seguido pelos testadores A e B. Nesse
nivel, o testador de base genética restrita pertencente a uma populacao distinta da
dos demais restritos (F) ndo foi constatado em nenhum dos conjuntos superiores,
indicando ser mais adequada a escolha de testadores de diferentes bases genéticas
para formarem o conjunto. Os testadores A e B, juntamente com E, foram os mais
frequentes nos conjuntos superiores com o nivel de remocéo de 3 testadores, 0 que
reforca os resultados obtidos no nivel acima (Tabelas 11, 12, 13 e 14).

Como visto anteriormente, o aumento do niamero de testadores removidos
resultou em reducdo dos coeficientes de determinacdo, além de diminuicdo das
porcentagens de topcrosses coincidentes, tanto para selecdo como descarte, nas
duas intensidades e considerando todos os caracteres avaliados. Contudo, mesmo
nos maiores niveis de remocdo de testadores, os valores de coeficiente de
determinacdo dos conjuntos com maxima porcentagem de coincidentes para cada
situacdo de selecéo e descarte foram superiores a 0,50 (Tabelas 11, 12, 13 e 14),
indicando ser possivel a obtencdo de valores genotipicos proximos as medias

fenotipicas mesmo com um menor nimero de testadores em campo para a
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avaliacdo das linhagens. Para Cargnelutti Filho & Storck (2009), € possivel estipular
uma adequada precisdo ao experimento a partir do coeficiente de determinacgéo,
sendo que, neste trabalho, o valor obtido foi em torno de 0,60.

Considerando a variacéo entre os valores do coeficiente de determinagéo das
combinagdes superiores, foi observado um aumento deste, a cada adicdo de um
novo testador. As amplitudes maximas foram obtidas comparando 0s conjuntos
superiores, dos niveis de maior e menor eliminacdo de testadores. Para as sele¢des,
nas intensidades de 10% e 20%, essas amplitudes foram equivalentes a 51,99% e
46,36% (produtividade de gréos), 15,13% e 10,62% (altura de plantas) e 14,68% e
48,26% (acamamento e quebramento de plantas). Para os descartes, a 10% e 20%,
as amplitudes maximas foram, respectivamente, de 36,62% e 35,09% (produtividade
de gréos), 9,38% e 25,59% (altura de plantas) e 50,23% e 74,04% (acamamento e
quebramento de plantas). As variacdes maximas, dos coeficientes de determinacao,
apresentaram um consideravel efeito sobre a elevagdo dos mesmos. Contudo
observou-se para todos os caracteres, de uma forma geral, que destes totais os
aumentos mais expressivos foram obtidos quando passou-se a utilizar conjuntos
com 3 testadores ao invés de 2, ou seja, quando foram utilizados conjuntos dos
niveis de eliminacdo de 3 testadores, para produtividade de gréos e altura de
plantas, e 2, para acamamento e quebramento de plantas. Acima destes niveis, a
adicdo de cada testador aos conjuntos existentes teve um pequeno efeito na
elevacdo do valor do coeficiente de determinacdo e, assim, o trabalho para a
avaliacao adicional de topcrosses, obtidos utilizando-se mais de 3 testadores, pode
nao justificar tais aumentos.

Com base na analise da selecdo e do descarte, nas diferentes intensidades
(10% e 20%), foi observado para cada caracteristica diferencas no comportamento
do numero, origem e estrutura dos testadores a serem removidos. Contudo, foi
possivel estabelecer um padrdo para cada um dos caracteres, na escolha dos
testadores que compunham os conjuntos de melhores resultados. Para
produtividade de grdos os resultados superiores foram obtidos com conjuntos
compostos por apenas testadores de base genética restrita, independentemente da
populacdo a que pertencessem. Para altura de plantas os resultados mais

promissores foram obtidos tanto em conjuntos com testadores de diferentes bases
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genéticas, como nos que continham somente base restrita, contanto que as
combinacdes ndo apresentassem testadores muito préximos, de mesma populagéo
e originados na mesma planta. Para acamamento e quebramento de plantas os
conjuntos mais eficientes foram aqueles compostos tanto por testadores de
diferentes base genéticas, como de mesma base, sendo condicdo para o ultimo
caso que os testadores nao pertencessem a populagdes distintas (Tabelas 11, 12,
13, 14).

Os testadores A, C e E, foram os mais frequentes entre os componentes dos
conjuntos superiores, considerando todas as situacbes de selecdo e descarte
estudadas (Tabelas 11, 12, 13, 14). Estes testadores ainda atendem a cada um dos
critérios estabelecidos para os caracteres, sendo, portanto, mais indicados na
escolha de testadores. As fases iniciais dos programas de melhoramento fornecem
maior énfase na avaliacdo da capacidade geral de combinacdo, que utiliza
testadores de base ampla, e ao longo das geracdes a preferéncia passa a ser pelas
avaliacdes quanto a capacidade especifica de combinacao, que utiliza os testadores
de base restrita (RODOVALHO et al., 2012). Este processo leva a maior eficiéncia
na selegéo, pois a CGC tem como finalidade eliminar precocemente linhagens com
desempenho desfavoravel e a CEC é avaliada quando h& maior homozigose das
linhagens, permitindo sua alocacdo em grupos heteréticos (CANCELLIER, 2015). Os
testadores A, C e E sdo todos de base genética restrita, fator que os tornam
adequados para a fase de avaliacdo das linhagens. Duarte, Ferreira e Nuss (2003)
relatam em seu trabalho, com testadores de base restrita e de diferentes origens,
uma dificuldade em se obter melhores resultados em diversos caracteres utilizando-
se um unico testador.

Analisando o rank do topcross superior (Rank S) e inferior (Rank I), de acordo
com a classificacdo da média fenotipica da analise conjunta, foi observada para
todos os caracteres avaliados uma maior variagdo no ordenamento dos
posicionamentos, conforme houve aumento da remocao de testadores (Tabelas 8, 9
e 10).

Para a produtividade de gréos o topcross superior, de maior média fenotipica,
ao nivel de 1 testador removido, ndo sofreu alteracdo no rank com a remocéo dos

testadores A e F e, no nivel de 2 removidos, os mesmos testadores foram os que
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apresentaram maior frequéncia nas combinacdes retiradas (AC, AE, AF, BF, CF e
EF) que conservaram o0s posicionamentos. Para o nivel de 3 removidos, o0s
testadores que néo alteraram o rank, em ordem decrescente de frequéncia, foram F,
A e C, sendo que para o nivel de 4 testadores removidos 0s mesmos estavam
presentes em todas as possiveis combinagfes retiradas que ndo alteraram o rank
(ACEF, ACDF e ABCF). Pra os diferentes nimeros de testadores utilizados, o
testador B, de base genética ampla, estava presente na maioria (80%) dos conjuntos
gue nao sofreram alteracdes do posicionamento do melhor topcross e a combinacgao
dos testadores D e E, ambos com origem na mesma populagéo e mesma planta, foi
frequente em 60% dos conjuntos sem alteracdo de colocagéo (Tabela 8).

Para o carater altura de plantas o rank do topcross superior, de menor média
fenotipica, ndo foi alterado com a remocéao dos testadores A, B, D, E e F no nivel de
1 testador eliminado. Com 2, 3 e 4 testadores removidos, A e E foram o0s que
apareceram com maior frequéncia entre as combinacdes removidas que nao
influenciaram o posicionamento do topcross de menor média fenotipica, sendo que
no maior nivel (4) esta combinacao estava presente em todos 0s conjuntos que nao
alteraram o rank. Em todos os niveis, os testadores C, F e D foram,
respectivamente, os de maior frequéncia (75%, 69% e 63%) nos conjuntos que nao
tiveram alteracdo de posicionamento. Os testadores citados acima sédo todos de
base genética restrita, contudo C e D pertencem a uma mesma populacao diferente
da qual provém F (Tabela 9).

Para o carater acamamento e quebramento de plantas o topcross superior,
com menor média fenotipica, ndo teve o rank alterado no nivel de remocédo de 1
testador, independentemente da escolha do testador a ser retirado. Com o nivel de 2
eliminados, os testadores A, B e E apareceram com maior frequéncia entre as
combina¢des que quando retiradas ndo alteraram o posicionamento do melhor
topcross. O testador A também foi o de maior frequéncia entre as combinacdes
removidas para o nivel 3 removidos. De forma geral, considerando todos os
diferentes niveis, os testadores B, C e F foram 0s mais presentes nos conjuntos que
nao apresentaram alteracdo de posicionamento, estando cada um presente nestes

conjuntos com frequéncia equivalente a 63% (Tabela 10).
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A variacdo do rank do topcross considerado inferior foi menor em relagéo a do
topcross superior, para todos os caracteres avaliadas, considerando os diferentes
nameros de testadores que compunham os conjuntos. Para produtividade de graos
o topcross inferior foi 0 de menor média fenotipica, que apresentou variacao de rank
em apenas 19% dos conjuntos, considerando todos os diferentes niveis (Tabela 8).
Para o carater altura de plantas o topcross inferior, de maior média fenotipica, sé
teve alteracdo de posicionamento no nivel de eliminacéo de 4 testadores, sendo os
conjuntos com variacdo de posicionamento equivalentes a 5% do total de conjuntos
possiveis nos diferentes niveis (Tabela 9). Para acamamento e quebramento de
plantas o topcross inferior, de maior média fenotipica, apresentou alteracdo do rank
em apenas 28% do total de conjuntos possiveis, considerando todos os niveis,
sendo esta a caracteristica que apresentou maior quantidade de alteracdes do rank
(Tabela 10). Assim, independentemente dos caracteres avaliados e dos testadores
que foram removidos, o rank do pior topcross sofreu pequenas alteracdes, quando

comparado com o rank do topcross considerado superior.
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5. CONCLUSOES

E possivel estabelecer um padrdo, para cada um dos caracteres, para

orientacdo na escolha dos testadores mais adequados, quanto a origem e estrutura.

Os testadores A, C e E atendem todas as exigéncias de cada um dos
caracteres e sao frequentes nos conjuntos com melhor desempenho, sendo,

portanto, potenciais escolhas na sele¢éo de testadores quanto a origem.

O numero de testadores utilizados apresenta maior influéncia nos resultados
das avaliacbes de cada um dos caracteres, do que a origem e estrutura dos

testadores que compdem 0s conjuntos.

A utilizacédo de conjuntos formados por 3 testadores é indicado para obtencao
de informacdes precisas, sendo que, a partir deste nivel, o acréscimo de mais
testadores ndo leva a grandes variacdes dos resultados, podendo néo justificar o
trabalho e custo envolvidos na avaliacdo de um conjunto adicional de topcrosses no

campo.
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