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MILHO ALTO OLEO - PARAMETROS GENETICOS, CORRELACOES ENTRE
MODELOS FIXO E MISTO E SELECAO .

RESUMO - As correlagbes entre os componentes das dimensdes do grdo e do
embrido, com o carater alto 6leo, no grao de milho, foram obtidas apartir de 250
linhagens de milho com diferentes teores de 6leo, tendo como objetivo encontrar a
melhor varidvel para selec¢do indireta e com a maior resposta correlacionada para o
carater porcentagem de 6leo no grdo de milho. As correlacdes genotipicas entre os
caraters foram desdobrados em efeitos diretos e indiretos, via andlise de trilha. Os
caracteres com as maiores correlagbes foram os componentes da dimensédo do
embriao e, dentre estes, o comprimento do embrido foi o que obteve a maior correlagao
direta e indireta e forneceu a resposta correlacionada mais préxima da selecéo direta
no carater porcentagem de 6leo no grdo. As 315 linhagens irmés de milho com
diferentes teores de 6leo no gréo, produzidas pela técnica de duplo hapléides, foram
testadas em sete ensaios avaliados dentro de seis ambientes no Brasil Central de
forma balanceada e ndo balanceada. Foram avaliadas trés metodologias para a
estimativa dos parametros genéticos, a metodologia tradicional, a metodologia
REML/BLUP com variancia homogénea (BLUP Homo), a metodologia RML/BLUP com
variancia heterogénea (BLUP Hetero). A metodologia BLUP Homo estimou 0s mesmos
valores das variancias genética, da interacdo gendtipo por ambiente, do erro e da
herdabilidade que a metodologia tradicional quando os dados foram balanceados.
BLUP Hetero apresentou menor estimativa da variancia da interacdo genétipo por
ambiente, maior estimativa da variancia genética e maior estimativa da herdabilidade.
As metodologias BLUP Homo e BLUP Hetero mostraram maior poder de discriminacéo
das estimativas da porcentagem de Oleo nos grdos. A metodologia BLUP Hetero
apresentou as menores estimativas do desvio padrdo da média, mostrando maior
poder de separacdo das estimativas do que as outras metodologias testadas. A
substituicdo dos genoétipos selecionados pela metodologia tradicional pelos
selecionados pela metodologia BLUP Homo e BLUP Hetero deveu-se a menor
variancia das estimativas dentro e entre locais.

Palavras Chave: Milho Alto Oleo; Modelos Mistos; REML/BLUP, correlacéo,
selecéo indireta.
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HIGH OIL CORN — GENETIC PARAMETERS, CORRELATION OF FIXED AND
MIXED MODELS AND SELECTION.

SUMMARY - The feed and oil industries have a very high expectation towards High Oil
Corn. Corn breeding programs focused in developing high oil varieties have improved
primarily in temperate regions. There is a lack of information about high oil corn in
tropical areas and with tropical germplasm. Three hundred and fifteen inbred lines
developed from a cross between two contrasting inbred lines for percentage of oil in the
grain were tested as top-crosses in seven trials evaluated inside six environments in
Central Brazil in a balanced and non balanced situation as the trials were planted in four
locations. Three methodologies were evaluated to estimate the genetic parameters, the
traditional methodology, the REML/BLUP methodology with homogeneous variance,
and the REML/BLUP with heterogeneous variance. The REML/BLUP with
homogeneous variance had estimated the same values for genetic variance, genotype
by environments interaction variance, error variance and the heritability estimate when
compared with traditional methodology with balanced data. The REML/BLUP with
heterogeneous variance have shown small estimate of the genotype x environment
variance, higher estimative of the genetic variance and a higher estimate of heritability.
The REML/BLUP with homogeneous variance and REML/BLUP with heterogeneous
variance have shown higher power in discriminating the estimate. The REML/BLUP with
heterogeneous variance has shown the lowest standard deviation indicating a higher
power in separating the estimate when compared with the others methods tested. The
replacement of the selected genotypes by the traditional methodology of genotypes
selected by the methodologies REML/BLUP with homogeneous and heterogeneous
variance have been due to the lower estimative of the error variance inside and in
between environments. The correlations between grain dimensions, embryo dimensions
and oil contents were studied, having as a primary objective identifying the best variable
for an indirect selection and a correlated response to high oil percentage in the corn
grain. The two hundred and fifty inbred lines that come from the high oil breeding
program were tested and the following variables were analyzed: grain length, grain
width, embryo length, embryo width, grain area and embryo area index, embryo
percentage, grain apparent volume, grain weight and grain density. The genotypic
correlation between the traits was broken down into direct and indirect effects, via path
analysis. The traits with the biggest correlations were the components of the embryo
dimension, and amongst these, the length of the embryo was the one which supplied
the closest correlated answer to the direct selection for the Oil percentage in the grain
trait.

Key words: High Oil Corn, Mixed Model, REML/BLUP, Genetic Correlation, Indirect
selection.



CAPITULO 1 — CONSIDERACOES GERAIS

1 - INTRODUCAO

A alta concentracdo de nutrientes nos grdos tem sido a meta de varios
programas de melhoramento de muitos cereais, inclusive o milho (Zea mays, L), com
foco na alimentacdo humana e animal. O milho tem sido submetido ao mais alto grau
de melhoramento genético dentre as espécies cultivadas devido a sua variacdo
herdavel ser substancialmente grande, ndo somente para produtividade e outros
atributos agronémicos, mas também para propriedades nutricionais e industriais,
proporcionando a este cereal uma ampla gama de utilizagdo em industrias de alimentos
para humanos e animais (PATERNIANI, 1995).

A selecdo para o carater alto 6leo em milho teve seu inicio em 1896
(WOODWORTH et al.,1952) e o progresso genético deste melhoramento e a continua
liberacdo da variabilidade para este carater tem sido reportada periodicamente,
(DUDLEY et al.,1974; DUDLEY & LAMBERT, 1992; CLARK et al.,2006). A resposta
continua a selegcdo por varias geracdes, bem como a resposta a selecdo reversa em
geracdes avancadas, sugerem que um grande ndimero de locos segregantes estdo
envolvidos na heranca do teor de 6leo no grdo de milho (SPRAGUE et al. 1952;
ALEXANDER, 1963; DUDLEY et al., 1977). Verificou-se que efeitos genéticos de
dominancia ou heterose nédo tém sido detectados em cruzamentos de linhagens para a
caracteristica alto 6leo, e também néo foi detectada depressao por endogamia, portanto
foi presumido que o carater alto 6leo em milho esta sob controle genético aditivo
(DUDLEY et al.,1977; SILVELA et al.,1989). O teor de 6leo no milho é regido por
poligenes e, portanto quantitativo (DUDLEY et al, 1977; MADE & LAMBERT, 2007) e
apresenta uma alta herdabilidade para este carater, da ordem de 70% (HALLAUER &
MIRANDA FILHO, 1988).

A analise quantitativa do conteudo de 6leo em uma semente de milho € a base
da sele¢éo dos individuos, ou familias de um programa de melhoramento tradicional ou
de engenharia genética, focados no aumento do teor de 6leo no gréo de milho. Existem

varios métodos de andlise para o teor de Oleo, desde os quimicos, que sdo demorados



e destrutivos, até os que se utilizam de técnicas de infravermelho (NIRt), ressonancia
nuclear magnética (NMR), e ressonancia nuclear magnética de imagem (NRI),
métodos estes nao-destrutivos aumentando o ganho genético e passiveis de fornecer a
guantidade de 6leo em até um grao de milho, porém com um alto custo de utilizagédo
(DYER & FENG, 1996; DYER & FENG, 1997; KING et al., 1997; KOTYK et al., 2005
NEUBERGER et al., 2008).

O melhoramento para milho alto 6leo tem sido realizado e reportado nas regides
temperadas, principalmente nos Estados Unidos e China, poucos trabalhos tém sido
realizados nas regides tropicais, portanto ndo se conhece a interacdo genotipo por
ambiente, herdabilidade, variancia genética e outros parametros genéticos importantes
para um programa de selecdo para o carater alto 6leo em milho com germoplasma
tropical.

No melhoramento de plantas, a maioria das analises tém sido realizadas
baseadas em modelo fixo para a estimacdo de médias de tratamentos, através da
metodologia tradicional de analise de variancia, que implica em um modelo balanceado.
Porém, em alguns casos onde as progénies foram testadas em diferentes ambientes, a
comparagcdo entre elas se torna ndo possivel estatisticamente com a metodologia
tradicional de modelos fixos, neste caso, 0 modelo misto pode ser uma ferramenta para
auxiliar o melhorista na selecdo dos genotipos superiores. Porém, a utilizacdo de
analises de modelo misto tem sido mais empregada em analises de experimentos com
plantas perenes. O uso desta metodologia € muito pouco utilizado na analise de
experimentos em plantas anuais (CANDIDO, 2009).

Na modelagem mista, a predi¢cdo dos valores genéticos visando a selecdo dos
gendtipos € realizada através de componentes de variancia conhecidos ou estimados
com precisdo. De acordo com RESENDE (2000), o procedimento 6timo de predi¢do de
valores genéticos € o BLUP (melhor preditor linear ndo - viesado) e o procedimento
otimo de estimacdo de componentes e variancia € o REML (méxima verossimilhanca
restrita).

O objetivo deste trabalho foi o de se conhecer a magnitude dos parametros
genéticos e a ordenacdo dos genotipos visando a selecdo para o carater “teor de 6leo

no grao”, em uma populacdo de linhagens homozigéticas oriundas do cruzamento de



uma linhagem endogamica com alto teor de 6leo com outra de baixo teor de dleo,
obtidas pelo método dos di-hapléides com germoplasma tropical e testadas em seis
localidades no Brasil Central, em conjuntos ndo-balanceados para ambiente. Também
teve como objetivo avaliar as correlacdes fenotipicas, genotipicas e seus
desdobramentos em efeitos diretos e indiretos, dos componentes que conferem a
dimenséo do grédo e embrido de milho e a possibilidade de se realizar selecéo indireta,

via uma das variaveis estudadas, no carater “teor de 6leo no grao”.

2 - REVISAO DA LITERATURA

2.1 - Milho alto 6leo

O milho (Zea mays,L) é um dos cereais mais utilizados na alimentacdo animal e
humana e, portanto ele tem passado por selecfes adaptativas desde os tempos pre-
colombianos, onde os antigos habitantes centro americanos domesticaram este cereal
em seu centro de origem, provavelmente pela facil capacidade de estocagem
(WATSON, 1988) e iniciaram uma selecao fenotipica dando origem a mais de 300
racas identificadas e milhares de variedades que sdo hoje a base do milho hibrido
moderno (PATERNIANI, 1995; PATERNIANI & CAMPOS, 1999). Esta espécie além de
ocupar o mais importante lugar entre os principais alimentos no mundo, destaca-se pelo
acumulo de conhecimentos e informag6es cientificas obtidas nas mais diversas areas
de pesquisas desenvolvidas e, o conhecimento resultante destas pesquisas, além de
ter sido utilizado para melhorar a propria capacidade de producdo comercial de graos
foi também extrapolado para o melhoramento de outras espécies cultivadas
(PATERNIANI & CAMPOS, 1999) .

O milho foi submetido ao mais alto grau de domesticacdo dentre as espeécies
cultivadas, devido a grande plasticidade de seu genoma, sendo desta forma cultivado
em praticamente todas regides do mundo desde temperadas as tropicais. E utilizado
comercialmente para varios fins industriais, principalmente para a industria de ragées,

desatacando-se a direcionada as aves e suinos, alimentacdo humana em diversas



formas, desde in natura até como alimento processado, além de representar importante
papel na industria em geral, provendo produtos para os mais diversos fins
(PATERNIANI, 1995).

O advento do milho hibrido no inicio do Século XX e da producdo de sementes
para maior nivel tecnolégico desenvolvidas por empresas publicas e privadas focadas
no setor sementeiro, fez com que a produtividade do milho venha aumentando
significativamente. O melhoramento acentuado para a produtividade e caracteristicas
agrondbmicas desejaveis, fez com que o milho perdesse, relativamente, nutrientes,
principalmente proteina e 6leo (ALEXANDER, 1963).

Um hibrido de milho com teores altos de éleo e com menor propor¢do de
carboidrato possuira mais energia, devido ao 6leo possuir 2,5 vezes mais energia do
qgue o carboidrato. Portanto, um hibrido com alto teor de 6leo € muito vantajoso, sob o
ponto de vista nutricional principalmente pela alta densidade de lipideos e do balanco
dos aminoécidos, para ser utilizado como componente nas racbfes de monogastricos,
principalmente de aves e suinos (ALEXANDER et al.,1977; ALEXANDER, 1988).

Dados dos ensaios de produtividade, de hibridos nos Estados Unidos da
Ameérica mostram que em 80 anos de melhoramento, a producdo de grdos aumentou
em 74 kg/ha/ano e a porcentagem de proteina diminuiu em 30g/kg/ano (DUVICK &
CASSMAN, 1999).

A variacdo herdavel em milho € substancialmente grande, ndo somente para
produtividade e outros atributos agronémicos, mas também para propriedades
nutricionais e industriais 0 que proporciona a este cereal uma ampla gama de utilizacao
em indudstrias de alimentos tanto para humanos, quanto para animais além da
utilizacdo na moagem Umida, onde os componentes do grdo de milho sdo separados

quimicamente em varias fragdes para uso industrial (PATERNIANI, 1995).

2.2- Utilizac&do do milho alto dleo

2.2.1 — Utilizac&o na racao animal

Nos ultimos 30 anos, no Brasil, houve um aumento significativo do consumo de

carnes em geral e, principalmente, da carne de frango, bovina e suina, onde a de



frango chegou a ter um aumento de consumo ao redor de 14 vezes, dentro do
periodo de 1970 a 2005 as demais carnes tiveram aumento de consumo na ordem de
57% para carne bovina e 14% para carne suina, no mesmo periodo (SOLFERINI,
2009). Este aumento de consumo leva a uma maior pressdo nos componentes de
melhoramento genético animal e um aumento do nivel tecnolégico utilizado na
producdo destes animais, e, dentre este ultimo item, a nutricdo tem exercido um papel

de suma importancia no aumento e eficiéncia da producéo.

Observando-se o crescimento e tecnologia do frango de corte no Mundo e
principalmente no Brasil, onde este seguimento esta entre os mais desenvolvidos ,
pode-se afirmar que ainda existe eficiéncia a ser ganha em termos de nutricdo e no
custo da racdo. Uma das maneiras de se conseguir este ganho é o de se aumentar o
teor de nutrientes essenciais nos componentes basicos da racdo, que sao
principalmente o milho e a farelo de soja. O milho, tido como fonte de energia, € o
componente que entra com a maior participacao percentual na composicao da racao de
frangos e suinos, podendo chegar a 70-80%, dependendo do momento no ciclo de
engorda e pode-se altera-lo geneticamente para o aumento de determinados nutrientes
como aumento dos niveis de 6leo (energia), de proteina e aminoacidos essenciais
como Lisina e Triptofano, fazendo com que o custo e a conversdo alimentar sejam mais
eficientes (REGINA & SOLFERINI, 2004). Na alimentagdo animal, onde o milho entra
com a maior fragdo, um cultivar com maior percentual de 6leo se torna muito vantajoso,
devido a seu maior teor energético (ALEXANDER, 1988).

Hibridos de milho com 4,8 a 14,4% de dleo foram avaliados na alimentagcédo de
galinhas adultas e foi verificado que a energia verdadeira metabolizavel (TME) do milho
com 6,7% de 6leo foi 4,5% maior do que a do milho convencional com 4,8% de 6leo.
Em testes com frangos de 8 até 22 dias, foi concluido que os animais apresentaram
ganho de peso e melhora da pigmentacéo da pele e do plasma, quando comparados
com animais alimentados com milho convencional. A maior pigmentacédo da pele e do
plasma aparentemente surgiu como uma consequéncia dos maiores niveis de
carotendides nos milhos alto 6leo (HAN et al., 1987). A razdo caloria/lisina deve ser

considerada na formulacdo de dietas para suinos, dietas com milho com 7% de 6leo e



maior teor de Lisina, resultaram em ganho de peso diario 11% mais rapido do que
racOes balanceadas que continham 3,5% de 6leo, (ADAMS & JENSEN, 1987).

Foi observado, ainda, que, quando aves sdo alimentadas com grdos de milho
com alto teor de 6leo (6 — 13%) comparadas com as alimentadas com graos normais
de milho (4,5%), houve um aumento da producdo de ovos e do peso corporal e
também melhor pigmentacdo da pele, atributos que melhoram a qualidade da
carcaca (HAN et al.,, 1987). O ganho de peso e aumento da qualidade de carcaca
também foram verificados em suinos, quando alimentados com milho alto O6leo
(ADAMS & JENSEN, 1987). Foi observado que em bovinos, alimentados com milho
alto 6leo, o aumento de calorias na racdo utilizada possui o efeito de acelerar o
crescimento dos animais (ALEXANDER, 1988).

2.2.2 - Utilizacao industrial

O processamento industrial do milho pode ser realizado por vias de moagem
Uumida ou seca. A moagem seca consiste na separacao fisica dos componentes do grao
de milho, onde o endosperma € moido em “grits”, que sdo tamanhos diversos da fragéo
do endosperma. O embrido é separado e utilizado para extracdo de 6leo e como
componente da racdo animal (PATERNIANI, 1995). O processo de moagem Uumida, que
teve seu inicio por volta de 1840, desenvolveu-se e hoje é um processo altamente
sofisticado de separac¢do dos componentes do grdo de milho por processos quimicos e
fisicos em varios produtos utilizados na industria alimenticia, inclusive o 6leo, e também

em outros tipos de uso nao alimenticios (WATSON, 1988).

O o6leo de milho, que estd predominantemente no embrido, contém 1,5% de
fosfolipidios, 1% de esterdis e pequenas quantidades de ceras, tocoferol e carotendides
nos milhos amarelos e portanto tem uma grande aceitacdo na alimentacdo humana,
devido a sua grande estabilidade durante a estocagem e cozimento, evitando a
necessidade de se adicionar antioxidantes sintéticos. Esta estabilidade é proporcionada
pelos tocoferois, que sdo antioxidantes naturais, que protegem as duplas ligacdes de

acidos graxos insaturados de sofrerem oxidacdo (ALEXANDER, 1988). O 6leo de milho



possui baixo teor do &acido tri-insaturado linolénico (18:3), diminuindo a rancificacdo, e
alto teor de acidos graxos poliinsaturados, principalmente o Linoléico, (acido cis, cis-9,
12-octadecadieonic) que chega a 60% do total. A vantagem do 6leo de milho sobre o de
soja é que o de milho contem um menor percentual do acido oléico, o qual é altamente

sujeito a oxidacéo.

O 6leo de milho tem uma grande importancia para a nutricdo humana, fazendo
parte na producdo de margarinas, 6leo para saladas e também para o cozimento e em
outros produtos alimenticios. O melhoramento genético para o carater alto 6leo em
milho € muito importante por proporcionar um ganho num teor de 6leo de alto valor
para a indastria alimenticia humana e para a ragdo animal, €, devido a isto, que varios
programas de milho alto 6leo tém sido iniciados na iniciativa privada, pois existe uma

demanda por este tipo de produto.

2.3- Sintese de 4cidos graxos em vegetais

O conhecimento prévio do comportamento e funcionalidade das vias envolvidas
na producdo de Oleo, nos vegetais, pode ser de grande ajuda no melhoramento para
milho alto 6leo, principalmente no sequenciamento destes genes e na comparacao com

o0 transcrito presumido.

A Dbiossintese dos acidos graxos ocorre principalmente nos plastideos
(OHLROGGE & BROUWSE, 1995). Estes acidos graxos séo utilizados como
precursores na constru¢do e organizacdo de membranas celulares e também para a
sintese de lipideos de reserva. O lipidio é a principal forma de reserva de carbono nas
sementes de muitas espécies de plantas, constituindo aproximadamente 60% do peso
seco delas. A via de biossintese de acidos graxos € considerada uma via metabdlica
primaria, pois é realizada por todas as ceélulas da planta, sendo essencial para o seu

crescimento.

Os principais &cidos graxos sintetizados pelas plantas apresentam uma cadeia
de 16 a 18 carbonos, contendo de uma a trés duplas ligacdes cis. No plastideo, uma

série de enzimas estdo envolvidas no processo de biossintese destes acidos graxos.



Quando os trés carbonos do glicerol sdo esterificados com as cadeias de acido graxos,
ocorre a formagéo de triacilglicerois, sendo este o principal lipideo de estocagem nas
sementes (OHLROGGE & BROUWSE, 1995).

Na semente madura, o triacilglicerol (TAG) é estocado em corpos lipidicos
esféricos densamente empacotados (HUANG,1992; MURPHY,1993: HERMAN,1994).
Estes corpos sdo rodeados por uma monocamada de fosfolipideo na qual se
encontram embebidas proteinas denominadas oleosinas. No milho existem as
seguintes oleosinas: OLE18, OLE17 e OLE16. As sequéncias gendmicas destes trés
genes ja foram obtidas, bem como a comparacdo das sequéncias deduzidas de
aminoacidos produzidas por estas regides (LEE & HUANG, 1994). Estes genes sdo
expressos no embrido e na camada de aleurona (QU & HUANG, 1990), sendo que o
valor maximo do transcrito foi entre 20 e 25 dias, apds a polinizagéo, e o valor maximo
da proteina foi observado em 25 a 30 dias apés a polinizacdo. Estes genes ja foram
mapeados, 0 gene olel6, de coOpia Unica, estd localizado préximo ao gene bl no
cromossono 2; o olel8 , também de cépia Unica esta localizado no brago curto do
cromossomo 5, proximo ao gene phya2; ja a localizacdo do gene olel7 foi predita
para o cromossomo 1, préximo ao gene phyal (LEE & HUANG, 1994).

O embrido é o sitio primario da estocagem de 6leo (INGLETT, 1970;
DOEHLERT, 1990) e este fato é verificado pela morfologia do embrido do milho alto
oleo, que é maior do que o existente no milho normal (CURTIS et al 1968; DUDLEY et
al., 1977). Estudos comparando propriedades metabdlicas de semente de milho, com
genotipos amplamente divergentes para proteina, amido e Oleo, mostraram que
diferentes atividades de enzimas estdo associadas com acumulo dos diferentes
produtos de estocagem. A atividade da enzima malato desidrogenase (MDH) em
embrides isolados, foi correlacionada com a concentracdo de Oleo, talvez devido a
maior atividade respiratoria requerida para a sintese de 0leo. As enzimas sacarose
sintetase (SS), uridina difosfato-glicose pirofosforilase (UDPG), fosfoglicoisomerase
(PGI), fosfofrutoquinase (PFK) e aldolase (ALDO) também foram correlacionadas com
o conteudo de 6leo. A medida da atividade enzimatica indicou que ndo ha uniformidade

na distribuicdo destas dentro da semente, mas que pode haver uma associacdo da



atividade de enzimas especificas com produtos de estocagem (DOEHLERT et al.
1988).

Quinze enzimas que fazem parte do metabolismo de acucar e aminoacidos
foram avaliadas e os resultados sugerem que a atividade das enzimas glicoquinase,
frutoquinase e fosfofrutoquinase foi primariamente associada com o contetdo de Oleo e
que a biossintese de 6leo utiliza a degradacdo de sacarose medida pela invertase, em

uma via que nao requer fosfato (DOEHLERT, 1990).

Apesar do progresso nos estudos dos genes que atuam nas vias metabdlicas de
biossintese de lipideos e compostos relacionados em vegetais, ainda sdo necessarios
grandes investimentos para seu completo conhecimento, pois esta € uma via muito

complexa.

2.4 — Base genética do carater alto 6leo em milho

O trabalho mais longo e classico do melhoramento de milho vem sendo
realizado pela Universidade de lllinois. Iniciado em 1896 por C.G. HOPKINS e tendo
como objetivo a selecdo na variedade de polinizagéo aberta Burr's White para alto e
baixo teor de 6leo e de proteina nas sementes. Apds 90 ciclos de selecédo, o teor de
0leo nas sementes aumentou de 4,7% para 19,3% na variedade chamada de lllinois
High Qil (IHO). A selecéo para baixo 6leo foi realizada somente até a 87 * geracio, pois
ndo houve progresso nos ultimos 20 ciclos anteriores, possivelmente devido as
limitacBes fisioldgicas advindas do baixo teor de 6Oleo e conseqiiente baixa energia
utilizavel nas sementes, afetando o vigor e a germinacdo. Apos 87 ciclos de selecéo
para baixo 6leo, na populagéo Burr's White, houve uma reducao de 6leo de 4,7% para
menos de 1,0%. Esta populacéo foi denominada de lllinoi Low Oil (ILO) (DUDLEY et
al.,1977).

A estimativa do nimero de locos controlando o carater alto 6leo foi realizada
apos 28 geracOes de selecdo. Foram estimados 33 locus atuando neste carater
(DUDLEY et al.,1977; DUDLEY & LAMBERT, 1992; MORENO-GONZALEZ et

al.,1975), e, apdés 76 geracdes de selecdo o numero estimado foi de 54 lécus
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(DUDLEY et al.,1977), ap0s 90 geracdes de selecdo, estimou-se em 69 o numero de
locus que controlam o carater alto éleo no milho (DUDLEY & LAMBERT, 1992).

O namero de locus que controla o teor de 6leo aumentou devido ao aumento do
progresso de selecdo e da variancia genética aditiva, que € a principal responsavel
pela resposta de sele¢do. A taxa de resposta a selecdo deveria diminuir gradualmente
a medida que a variancia aditiva diminui, mas, ap0s alguns ciclos, nova variancia
proveniente de genes que sofreram mutacdo comecam a contribuir para a resposta.
Com novos ciclos de selecdo, estes genes segregantes se rearranjariam, possibilitando
0 aumento da resposta de selecédo e o teor de 6leo no grédo. Nao se espera um limite
para selecdo, quando a mutacdo afeta o carater selecionado, mas nao a aptidao, como
€ 0 caso de selecao para alto 6leo (LAMBERT, 1994; FALCONER & MACKAY, 1996).
A resposta continua a selecdo por varias geracdes, bem como a resposta a selecao
reversa em geracbes avancadas, sugerem que um grande numero de locos
segregantes estédo envolvidos na heranca do teor de 6leo no grao de milho (SPRAGUE
et al.,,1952; ALEXANDER, 1963; DUDLEY et all,1977).Verificou-se que efeitos
genéticos de dominancia ou heterose ndo tém sido detectados em cruzamentos de
linhagens para a caracteristica alto 6leo, e também néo foi detectada depresséo por
endogamia, portanto foi presumido que o carater alto 6leo em milho esta4 sob controle
genético aditivo (DUDLEY et al.,1977; SILVELA et al.,1989). O teor de 6leo no milho, &
regido por poligenes e, portanto quantitativo (DUDLEY et al., 1974) e apresenta uma
alta herdabilidade para este carater, ao redor de 70% ( HALLAUER & MIRANDA
FILHO, 1988).

Fatores ambientais podem afetar os teores de 6leo no milho, mas o efeito do
gendtipo no valor do conteudo de 6leo é muito maior. JELLUM & MARION (1966), em
avaliacOes para o teor de 6leo durante dois anos em diferentes localidades e diferentes
periodos nestes anos, mostraram que o gendtipo tem maior influéncia nos valores de
oleo do que as condi¢cdes ambientais, justificando a alta herdabilidade estimada para

este carater.

A detecgédo de QTL'’s para o carater alto 6leo em milho tem sido realizadas por

diversos autores. Foram mapeados varios QTL’s para 6leo nos cromossomos 1, 2, 3, 4,
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5,6, 7, 8e9, inclusive em gemoplama tropical (MANGOLIN, 2002; ZANG et al., 2008;
WASSON et al.,, 2008a; WASSON et al., 2008b). Atributos que sugerem uma
possibilidade de Melhoramento Assistido por Marcadores Moleculares - MAS
(HOSPITAL et al., 1977).

O caréter alto Oleo possui efeito de xénia (BAUMAN et al.,1963; CURTIS et
al.,1956; ALEXANDER & LAMBERT, 1968; ALEXANDER et al., 1977; MILLER &
BRIMHALL, 1981; LAMBERT,1994). O efeito de xénia é definido como o efeito
imediato dos genes alocados no grao de pédlen, no desenvolvimento de tecidos néo
maternais como o embrido e endosperma. Trabalhos realizados tendo como plantas
polinizadoras as provenientes da populacdo IHO mostraram que quando cruzadas com
uma outra planta de milho qualquer proporcionavam maior quantidade de dleo do que
quando se utilizava como polinizador uma planta da populacdo ILO. Também foi
observado um grande efeito do genétipo da planta méae sobre o teor de 6leo, mas o
efeito do gréo de pdlen foi significativamente maior (LETCHWORTH & LAMBERT,
1988). Desta maneira, para uma estimativa mais precisa do teor de 6leo na semente,
deve-se somente utilizar plantas que tenham sido submetidas a cruzamento
controlado. Em polinizacdo aberta, o teor de 6leo de hibridos que apresentam baixo
conteudo desse componente aumentara quando polinizadas por plantas de um hibrido
que tenha um conteudo maior de Oleo, e, inversamente, hibridos, que possuam alto
teor de 6leo poderao ter seu teor diminuido devido ao fato de cruzarem com plantas de
outro hibrido com baixo teor de 6leo (LAMBERT, 1994).

Os hibridos com alto teor de 6leo (>6,5%ms) também mostraram possuir maior
conteudo de aminoacidos principalmente lisina, metionina, glicina e arginina, quando
comparados a suas versées normais para o teor de 6leo. Isto pode ocorrer com grande
rapidez devido a possibilidade da produgéo de gréos alto 6leo utilizar o processo ‘Top
Cross’, que explora o efeito de xénia (THOMISON et al., 2003).

A qualidade do 6Gleo, ou seja, a composi¢do dos acidos graxos no 6leo de milho,
importante caracteristica a ser considerada, também ¢é passivel de ser alterada
geneticamente. Foi verificada a existéncia de uma correlacdo negativa entre o

percentual de 6leo total e o percentual de &cido linoleico (r = -0,48) e uma correlagéo
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positiva de &cido oléico com o percentual de o6leo (r = 0,51) (PONELEIT & BAUMAN,
1970; PAMIN et al. 1986). Foi verificado que devido a correlagdo negativa entre
percentagem de 6leo e acido linoléico, quando se aumenta o teor de 6leo também

aumenta-se a percentagem dos acidos graxos oléico e palmitico (PAMIN et al.,1986).

2.5 = Cultivares de milho alto 6leo

Cultivares de milho alto 6leo, quando comparados com 0s normais, produziram
menos quilogramas de grdos por hectare, em ensaios realizados nas mesmas
condicbes edafocliméticas. A correlacdo negativa entre produtividade de grédos e
porcentagem de 6leo é decorrente do maior gasto energético para a producao de 6leo
guando comparado a sintese de amido. Para que o milho produza um grama de 6leo
sdo necessarias ao redor de duas vezes e meia mais energia do que para a sintese de
amido, fazendo com que o custo energético para a producdo de mais 6leo seja muito
grande (ALEXANDER, 1988). O principal objetivo de um programa de hibridos alto éleo
sera o decréscimo desta correlacdo. Atualmente ja existem hibridos de milho alto 6leo
produzindo até 98% dos concorrentes normais e possuindo ao redor de 7% 6leo, um
aumento de 50% da quantidade de 6leo (SOLFERINI, 2009). Portanto o melhoramento
genético para cultivares com alto teor de 6leo € uma possibilidade a ser executada,
podendo oferecer atrativos para a industria, desde que a comercializacdo seja ajustada
(PATERNIANI, 1995).

Podem ser desenvolvidas diversas metodologias para o desenvolvimento de
cultivares de milho que expressam maior quantidade de 6leo nos gréaos. Cultivares “per
se” de Milho Alto Oleo que podem ser variedades, linhagens ou hibridos melhorados
geneticamente, aumentando-se a quantidade de 6leo nos graos. O exemplo para este
tipo de melhoramento € o classico experimento realizado na Universidade de llinois
qgue se iniciou em 1896 por C.G. HOPKINS. Apds 90 ciclos de selecao, o teor de Oleo
nas sementes aumentou de 4,7% para 19,3% na variedade chamada de llinois High Oil
(DUDLEY et al, 1977; DUDLEY & LAMBERT, 1992) e estende-se até os dias de hoje.

ALEXANDER (1988) trabalhando com uma variedade sintética, com alto teor de 6leo,
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constatou que nos ciclos de 9 a 22 da ‘Alexho Synthetic’, houve um incremento de
6,2% até 12,9% de 6leo nas familias selecionadas.

Hibridos de Alto Oleo podem ser sintetizados através do desenvolvimento de
linhagens de alto 6leo. Estas linhagens podem conter de 6 a 21% de 6leo nos graos,
fornecendo a possibilidade da sintese de hibridos com uma gama variada de teor de
0leo nos graos, desde 6 a 14%, que podem ser viabilizados comercialmente de acordo
com a necessidade do seguimento de mercado que se deseja atingir.

Cultivares de milho alto 6leo obtidos através da xénia s&o variedades ou
hibridos obtidos pelo processo de “Top-Cross”, que consiste na mistura de dois
cultivares ou hibridos, o primeiro com macho esterilidade, que entra na mistura de
gendtipos com a propor¢cdo de 90% dos gréos, possuindo teor normal de 6leo, o
segundo, hibrido ou variedade sintética, entram com uma proporcéo de 10% na mistura
e com um alto teor de 6leo, ao redor de duas vezes a quantidade final de 6leo que se
pretende ter na mistura final.

Esta metodologia que ja foi até patenteada por grandes empresas, tem a
vantagem de diminuir o efeito supressor da produtividade por area conferida pelo alto
teor de Oleo nos graos. A desvantagem € que séo dois gendtipos que podem responder
diferentemente ao ambiente onde plantados, afetando a sincronia perfeita no
florescimento. Atraso ou n&o sincronia entre e o hibrido polinizador e o hibrido macho
estéril acarretara em um grande prejuizo na polinizacdo e consequente perda de
produtividade.

Cultivares de milho alto 6leo via transgenia, transgenes que poderdo aumentar o
teor de 6leo nos graos de milho tem sido estudado, mas os resultados tedricos tem
mostrado um aumento maximo de 1 a 3%, o que pode ser suficiente na producéo de
hibridos para a racdo animal, porém baixo quando se deseja obter hibridos par
indUstria de 6leos, onde o ideal seriam hibridos que possuissem um teor de 6leo acima
de 12%. (SOLFERINI, 2009).
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2.6 - Técnicas de detec¢cdo da composicdo nutricional do grédo de milho

As técnicas analiticas convencionais para extracdo e deteccdo das fracdes
nutricionais em sementes vegetais mais utilizadas séo: extracdo de solventes ( AOCS,
1998); extracdo acelerada de solventes (ASE) (HAUFFE et al.,1995; SCHROETER et
al.,1999), extracdo com fluido supercritico (TAYLOR et al.,1993; KING et al., 1997;
AOCS, 1998), extracdo assistida por microondas (GARCIA-AYUSO et al., 2000) e a
extracdo Soxthern (MATTAEUS, 1998), que fornecem alta acuracea e alta precisdo na
determinagcdo do teor de Oleo em grdos de milho. Entretanto, além de exatos e
precisos, estes métodos sao trabalhosos demorados e lidam com solventes altamente
perigosos para a saude humana (KOTYC et al., 2005), além de destruir as sementes

analisadas, diminuindo o ganho genético da selec¢éo.

2.6.1- Método do infravermelho préoximo por refletancia — NIR

Uma das técnicas ndo destrutivas, com boa precisdo, extremamente segura
para a saude humana e largamente utilizada para a mensuracdo dos componentes do
gréo é o espectrofotdbmetro - NIR (Infravermelho Proximo por Refletancia)(DYER,
2004). As publicacbes descrevendo as aplicacées do NIR nas andlises do grdo do
milho, comecaram a aparecer na metade da década de 1970. Os primeiros trabalhos
reportaram resultados promissores para a andlise de proteina e 6leo em amostras de
milho moido utilizando um espectrofotdmetro Dikey John com um coeficiente de
multipla determinacéo de 0.99 para a calibracéo e 0,91 para validacdo de cada analise
(HYMOWITZ et al., 1974; DYER & FENG, 1997).

A espectroscopia NIR é a técnica que mede a deteccdo da absorbancia do
infravermelho proximo por uma amostra. O infravermelho proximo esta na faixa de 800
nm a 2500 nm e possui energia suficiente para excitar sobretons (ligacdes organicas),
combinacdes de vibracdes moleculares a autos niveis de energia. O espectrofotbmetro
NIR ¢é tipicamente utilizado para medicbes quantitativas de grupos funcionais
organicos, especialmente O-H (acidos graxos), N-H (proteinas), e C=0 (ésteres). Os
limites de deteccdo sdo da ordem de 0,1% e as aplicagbes incluem andlises em
produtos farmacéuticos, agricolas, polimeros, e analises clinicas ( ALEXANDER et al.,
1967).
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As analises realizadas pelo espectrofotdmetro NIR € feita estimando-se o
espectro infravermelho que foi absorvido quando incidido na amostra. O exame da luz
transmitida, ou seja, que atravessou a amostra revela o quanto a amostra absorveu a
energia em cada comprimento de onda. Isto pode ser realizado utilizando-se um
monocromador ou um instrumento de transformacdo Fourier, que geram todos 0s
comprimentos de onda simultaneamente. A partir dai, o espectro da transmitancia ou
absorbancia pode ser conhecido, mostrando qual comprimento de onda infravermelho
a amostra absorveu, e a analise da caracteristica de absorcdo revela detalhes da
estrutura molecular da amostra (BURN & CIURCKZAC, 2001). Algoritmos
desenvolvidos a partir de grande niamero de espectros e suas analises convencionais
correlatas para varias amostras, podem quantificar com grande precisdo a quantidade
de um determinado composto organico existente na amostra analisada via o
espectrofotometro NIR.

Numa investigacdo da absor¢cdo NIR por uma grande diversidade de acidos
graxos e componentes relacionados, foram identificados comprimentos de ondas
caracteristicas para 0 mensuramento quantitativo de 6leo e acidos graxos especificos,
possibilitando a utilizacdo desta técnica para a detecgdo do porcentual de éleo em
amostras de grdos (HOLMAN & EDMONDSON., 1956) .

No inicio do desenvolvimento da tecnologia, foram relatados calibracbes na
regido de espectro do infravermelho (5500 — 16500 nm) para Oleo, proteina e
carboidrato em amostras de soja moida nos quais a composi¢cdo dos componentes foi
alterada adicionando-se ou retirando-se Oleo. Apesar da calibracdo ainda incipiente
tecnologicamente, encontraram-se coeficientes de correlacdo de 0,93 para proteina e
0,96 para 6leo (DYER & FENG, 1996).

A melhor metodologia para o melhoramento de milho com alto teor de dleo, seria
a determinacdo do percentual de 6leo nos grdos sem a destruicdo dos mesmos,
quando se utiliza uma selecdo de familias ou melhor ainda seria a selecdo baseada
nos individuos, ou seja, conseguir determinar o contetdo de 6leo em um grao de milho.
Vérios trabalhos forma realizados com este intuito (ORMAN & SCHUMANN Jr, 1992;

ORR, 1998), onde verificou-se que a melhor tecnologia para se analisar o teor de 6leo
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de um gréo ou bulk de grédos, ou seja uma familia, sem destrui-los seria a tecnologia

NIR transmiténcia ao invés da NIR reflectancia (DYER, 2004).

2.6.2- Ressonancia nuclear magnetica — NMR

Ressonancia Nuclear Magnética — NMR, é um fenbmeno que ocorre quando o
ndcleo de certos atomos sao imersos em um campo magnético e expostos a um
segundo campo magnético oscilatério. Alguns nucleos expressam este fenomeno
outros nao, depende se eles possuem ou ndo uma propriedade chamada spin que
emite uma radiacdo eletromagnética. Somente aqueles atomos que possuem nuamero
impar de prétons e/ou néutrons serdo capazes de produzir um sinal em NMR. Embora
uma variedade de mais de 300 diferentes tipos de nucleos possuam momento angular,
apenas um seleto grupo tem utilidade na biologia dentre esses: Hidrogénio, Carbono,
Saodio, Fésforo e Flaor.

De todos os &tomos, o Hidrogénio € o mais simples, pois ele possui apenas um
préton. Além de sua abundancia nos sistemas biolégicos, o hidrogénio é altamente
magnético, o que o torna extremamente sensivel a NMR. Outros nucleos também
podem gerar imagens em NMR, porém possuem imagens mais pobres comparadas as
do Hidrogénio.

A ressonancia nuclear magnética teve seu uso na detec¢do do teor de 6leo em
milho através de trabalhos inicialmente desenvolvidos por ALEXANDER et al., (1967).
A técnica tornou-se largamente utilizada no melhoramento do milho alto 6leo e tem sido
utilizada em varios trabalhos como instrumento para a determinacdo do percentual de
oleo, preservando a integridade da amostra ou grdo analisados, revelando-se mais
exata e precisa que a técnica NIR principalmente na andlise de um grao de milho
(DYER, 2004; SONG et al.,2004).

2.6.3- Ressonéancia nuclear de imagem — MRI

O método analitico da Ressonancia Nuclear Magnética de Imagem, foi
desenvolvido para ser efetivo e viabilizar a avaliagdo do teor de 6leo em amostras de
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uma unica semente de milho, e é capaz de analizar 15500 sementes em 4 horas
(NEUBERGER et al., 2008). Utilizando um protocolo padrdo, o mesmo utilizado em
clinicas de Imagem, que fazem o escaneamento de partes do corpo humano e que
possuem um equipamento de MRI de 1,5 Tesla. A identidade de cada semente
individual é obtida através da captacdo dos dados do coletor de 3-D MRI, que
espacialmente localiza o sinal de NMR de cada semente que esta localizada em uma
célula identificada dentro do corpo do escaneador . O procedimento MRI é baseado nos
mesmos principios fisicos do NMR com o beneficio da adicdo do efeciente método de
coleta de dados. Os resultados obtidos com o MRI foram comparados com os métodos
NIRt, NMR e ASE, para validar a acuracia e precisdo do método. As seguintes
correlagdes foram obtidas: MRl e MMR R2= 0,974, MRI e NIRt R2= 0,923 e MRI e ASE
R2=0,9118 (KOTIK et al.,2005). Estas correlagdes confirmam a eficacia do método em
avaliar o teor de 6leo em uma Unica semente, caracteristica esta que atesta ser o
método MRI altamente eficiente para a utilizacdo em progeramas de melhoramento

genético na selecdo de gendtipos de milho que possuam alto teor de 6leo.

2.7 — Método dos duplo hapldides para obtencéo de linhagens homozigéticas

O método de obtencdo de linhagens homozigéticas através da duplicacdo de
plantas hapléides tem sido utilizado como uma alternativa para a obtencéo de linhagens
de aveia, trigo, sorgo e milho. A haploidia ocorre naturalmente em um grande nimero
de espécies vegetais (LASHERMES & BECKERT, 1988). Porém a permanéncia desta
planta na natureza é rara, devido a taxa natural de duplicacdo espontanea ser muito
baixa.

Os programas de melhoramento de milho hibrido tem tentado utilizar desta
técnica ha algum tempo, devido a possibilidade da producdo de linhagens
homozigéticas de milho em um periodo mais curto do que o método tradicional
(BORDES et al., 2006). Além da producdo de linhagens, a planta hapléide tem o
namero de cromossomos gametofitos, sendo importantes para a realizacdo de analises
genéticas e inducdo de mutacdo (PRE'TOVA, 2006).

Os haploides de origem maternal sdo obtidos através de uma falha na

fecundacdo, causada por uma condicdo anormal, induzida ou herdada, no gameta
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masculino ou feminino e subsequente desenvolvimento do 6vulo em embrido (SARKAR
& COE, 1966). Varios tratamentos fisicos, quimicos e fisiolégicos podem ser utilizados
para induzir a producéo de hapldides maternais em milho (LASHERMES & BECKERT,
1988). Porém somente com o desenvolvimento da variedade de milho indutora de
haploidia “stock 6” (COE, 1994) que induz a haploidia em uma taxa de 3,2% (SARKAR
et al.,, 1972; AMAN & SARKAR, 1978) € que esta metodogia mostrou-se viavel na
producdo de linhagens endoganicas em larga escala.

O desenvolvimento de variedades indutoras com genes para identificacdo das
plantas hapldides fizeram com que as taxas observadas de plantas haploides
aumentassem a um nivel muito maior que o anterior (CHASE, 1952; LASHERMES &
BECKERT,1988; BORDES et al., 2006) aumentando a utilizacdo desta metodologia a
uma escala industrial.

Foi observado em milho, que a frequéncia de haploides é inversamente
proporcional a frequéncia de genes letais e subletais ao longo da formacdo dos
gametas femininos (CHASE, 1969) sugerindo que existe uma selegcdo natural na
ocorréncia de uma planta hapléide e de que nesta a frequéncia de genes deletérios
pode ser nula. Outra técnica de producado de duplo hapléides em milho € o da inducéo
de gimnogenese in situ, que consiste no cultivo de anteras de milho in vitro, com
posterior cultura de tecido produzindo plantas hapléides, que, duplicadas, produzirdo
linhagens homozigéticas (MURIGNEUX et al., 1993).

BARBOSA (2009), comparando linhagens obtidas pela técnica de duplo
hapldides e a tradicional, concluiu que Linhagens duplo-haploides apresentam blocos
de ligacdo maiores, quando comparadas as linhagens convencionais e que também a
origem genética das populagbes influencia na taxa de inducdo de haploides,
sobrevivéncia em casa de vegetacao e plantas macho-férteis.

A metodologia de producéo de linhagens de milho via inducéao e duplicacdo de
plantas haploides tem aumentado sua utilizacdo significantemente nos programas
privados de melhoramento de milho visando hibridos, podendo tornar-se o principal
método de obtencdo de linhagens homozigéticas de milho, principalmente devido a

rapidez da obtencdo de uma linhagem.
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2.8 - Selecao de caracteres quantitativos e correlacdes

A selecdo para caracteres quantitativos, isto €, caracteres regidos por um
grande numero de genes, envolve uma metodologia propria, diferente da que se utiliza
0s métodos de selecdo para caracteres monogénicos ou oligogénicos, caracteres
regidos por um pequeno numero de genes (HALLAUER & MIRANDA FILHO, 1988).
Nela o melhorista trabalha com um grande nimero de genes e, consequentemente, um
grande namero de gendtipos que podem ser individualmente classificados e afetados
pelo ambiente (FALCONER, 1989), fornecendo respostas diferentes aos fenotipos
analisados . Caracteres quantitativos envolvem métricas e ndo o conhecimento direto
de um gene ou sua frequéncia ou o0 exato gendtipo do individuo. Portanto, as
ferramentas para se estudar e medir os resultados de selecdo devem incluir
parametros estatisticos como médias, variancias, covariancias e interagdes ambientais.
O resultado bésico da selecao € a mudanga da frequéncia génica e genotipica e as
alteracdes da média e variancia s@o os resultados finais do programa (HALLAUER &
MIRANDA FILHO, 1988; BERNARDO, 2002).

A maioria dos caracteres de interesse econdmico apresenta heranca
guantitativa e devem ser utilizados procedimentos de genética quantitativa para
analisa-los e estuda-los. Os caracteres quantitativos podem ser subdivididos em
caracteres que apresentam distribuicdo continua (peso de gréos, altura de plantas,
altura de espiga, massa foliar, etc..) e distribuicdo discontinua ( nUmero de sementes
por espiga, numero de perfilhos por planta, etc..) de fenétipos, caracterizando-se como
variaveis aleatérias continuas e discretas, respectivamente (RESENDE, 2002). Sendo
0s caracteres quantitativos regidos por um numero elevado de genes,
consequentemente haverd um grande numero de genoétipos com elevado grau de
influéncia ambiental. Estes fatores conduzem a um grande numero de fendtipos de
maneira que ndo € possivel associar genoétipos aos diferentes fenotipos. Na genética
guantitativa, genaétipos iguais podem apresentar fendtipos diferentes bem como
genotipos diferentes podem apresentar fenotipos iguais, tudo isto devido a influéncia
ambiental (RESENDE, 2002).
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O conhecimento dos componentes da variabilidade fenotipica, que é o resultado
da acdo conjunta dos efeitos genéticos e ambientais, € de primordial importancia na
escolha dos métodos de melhoramento, dos locais para a conducao dos experimentos,
da tomada de decisdo do numero de repeticées a ser utilizado e para a predicdo dos
ganhos de selecdo. Os efeitos ambientais mascaram o mérito genético dos individuos,
desta maneira quanto maior for a proporcdo da variabilidade decorrente dos efeitos
ambientais em relacdo a variabilidade total, menor podera ser o ganho genético de
selecdo, deixando-se de selecionar individuos geneticamente superiores devido a uma
alta variacdo ambiental (BOREM & MIRANDA, 2005).

A variabilidade fenotipica pode ser conhecida por meio das estimativas de
herdabilidade, dos coeficientes de correlagdo fenotipica, genotipica e ambiental, das
variancias genotipicas e fenotipicas, dentre outros parametros, que refletem a natureza
do material genético e a acdo do ambiente, permitindo a predicao dos ganhos de
selecdo e as estratégias de melhoramento a serem adotadas. A detec¢do e estimativa
da interacdo gendtipo por ambiente, e 0 conhecimento da existéncia desta interacdo €
de primordial importancia no processo seletivo, pois esta interacdo pode mascarar a
performance média de um individuo ou linhagem na analise conjunta em varios
ambientes. Portanto, o conhecimento da magnitude das estimativas de herbabilidade,
dos coeficientes de correlacdo genética e fenotipica, e das estimativas de ganho
esperado com selecdo, e as implicagbes dos efeitos ambientais sobre estas
estimativas, refletidas na interacdo genoétipo x ambiente, sdo de fundamental

importancia para um programa de melhoramento genético.

A selecéo artificial, praticada pelo homem, diferentemente da selecdo natural,
gue se realiza por meio de diferencas em fertilidade e sobrevivéncia das progénies dos
diferentes individuos tendo como consequéncia a evolugdo organica, atua
promovendo a alteracdo das frequéncias alélicas nos locos que controlam o carater
sob selecao, conduzindo a alteracdes na média genotipica da populacdo, da maneira
desejada e planejada. As etapas normalmente utilizadas para a selecdo sao

inicialmente a predi¢éo do valor genético dos individuos e em seguida a decisao sobre
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a melhor forma de utilizacdo dos individuos com os maiores valores genéticos preditos
(RESENDE, 2002).

Os valores genotipicos ndo podem ser diretamente mensurados, mas caracteres
guantitativos previamente conhecidos, podem ser estimados apartir dos valores
fenotipicos, os quais podem ser observados. As magnitudes dos efeitos aditivos, de
dominancia e epistaticos podem ser estimados a partir do fenétipo, (BERNARDO,
2002).

2.9. Estimativa de parametros genéticos

A estimacdo dos parametros genéticos € a ferramenta da genética quantitativa
que utiliza o valor fenotipico (y) conhecido, para a predicdo, tanto dos valores
genéticos (VG), como dos valores genotipicos (VGp), que sdo variaveis aleatérias

desconhecidas, de acordo com as indicacdes classicas e de relevante utilizacdo em
estudos tanto no melhoramento vegetal como animal (RESENDE, 2002; CRUZ, 2005).

Portanto, o valor fenotipico pode ser expresso como:

y=u+a+d+e  onde,

y : valor fenotipico temporario;

1 . média genotipica ou média geral;

a: efeito aditivo;

d: efeito de dominéancia;

e: efeito de ambiente ;

u+a: valor genético aditivo (¢ um parametro similar a capacidade geral de
combinacdo, equivalendo a essa capacidade multiplicada por um regressor, que ¢é
funcéo da herdabilidade, e somada a média geral);

u+a+d= pu+g: valor genotipico;

1+a+d+e :valor fenotipico .
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Considerando covariancia zero entre os efeitos em y (a covariancia entre efeitos

genéticos e ambientais pode ser assumida como nula desde que haja casualizacdo na
distribuicdo dos gendtipos nos ambientes, ou seja, desde que nao seja dado tratamento

preferencial aos melhores gendétipos) tem-se:
o, =Var(u+a+d+e)=o] +oi+0, emque:
o : variancia fenotipica;
o’ 1 variancia genética aditiva;
o} - variancia geneética de dominancia;

o variancia ambiental

2.9.1. Herdabilidade

Um dos parametros essenciais para a aplicacdo da genética quantitativa no
melhoramento, seja ele animal ou vegetal é a herdabilidade hs (RESENDE, 2002),

que se refere a quantidade de variancia genética expressa na variancia fenotipica total
(BERNARDO, 2002), ou seja:

—a _“d _h%2 QOnpde:

h? = Herdabilidade no sentido amplo

2

Z4 = Variancia genética aditiva

o4 = Variancia genética dominante

o%= Variancia fenotipica.
Onde h? representa a herdabilidade no sentido amplo, ou seja toda a variancia

genética, seja ela de natureza aditiva ou dominante. Porém s&o os alelos que passam

2
de uma geragao & outra e ndo os genétipos e, portanto, a variancia genética aditiva %«
que é a porcao da variancia genética devida aos efeitos médios dos alelos, que pode
determinar o progresso a ser obtido na selecdo e recombinacdo dos melhores

individuos da populacdo (BERNARDO, 2002), a razdo entre a variancia genética aditiva
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e a variancia fenotipica total chamada de herdabilidade no sentido restrito, que pode ser

expressa da seguinte forma:

2
a _ |2
=h;
{:ry

F

N

7

Uma funcdo importante da herdabilidade no sentido restrito é seu papel na
predicdo de ganho devido a selecdo, expressando a confianca do valor fenotipico como
estimador do valor genético. Porém, maiores respostas a selecdo, ndo estao,
necessariamente, associadas a caracteres de maior herdabilidade, uma vez que altos
valores de herdabilidade podem ocorrer em caracteres que tenham pequena variancia
genética aditiva e que sejam pouco afetados pelo ambiente. O importante na avaliagéo
da herdabilidade, como indicativo de predicéo, € a estimativa de quanto do diferencial
de selecédo se espera ganhar, em virtude da selecéo, na geracao seguinte. Portanto, o
maior ganho de sele¢do ocorrera quando o cardter em questdo apresentar alto
coeficiente de herdabilidade associado a um diferencial de selecao elevado
(FALCONER & MAKAY, 1996).

2.10. Correlacdes entre caracteres:

O conhecimento da correlacéo entre dois caracteres é de grande importancia no
melhoramento, principalmente quando se trabalha com caracteres de baixa
herdabilidade ou de dificil mensuracdo. Normalmente a correlacdo mensurada é a
fenotipica entre duas caracteristicas, medida em um determinado nimero de individuos
dentro da populacdo. Esta correlagdo tem causas genéticas e ambientais, porém
somente as genéticas promovem associacées de natureza herdavel, sendo esta a
porcao utilizadvel em programas de melhoramento. Portanto, a distingdo e quantificacéo
do grau de associacdo entre os caracteres estudados sdo muito importantes no
programa a ser executado (CRUZ & REGAZZI, 1997).

A correlacdo genética, ou mais precisamente, a correlacdo genética aditiva,
refere-se a associacdo linear entre os valores genéticos do individuo para os dois
caracteres. As causas da correlacdo genética podem ocorrer devido a (BERNARDO,
2002):
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Ligacdo Génica: Causa correlacdo genética se os locus dos caracteres estudados
estiverem proximos uns dos outros, n0 mesmo cromossomo, o qual controla varios
genes. Se alelos dominantes causam altos valores para cada carater, entéo as ligacées
em associacdo causardo correlacbes genéticas positivas enquanto as ligagcdes em
repulsdo causardo correlacdes genéticas negativas. A resisténcia da correlagéo
genética depende da forca de ligacdo entre os locus. Portanto, as correlacbes genéticas
devidas a ligacdo génica, podem ser quebradas por ciclos repetidos de meioses,
através de recombinacdo ou autofecundacdo e dependem da taxa de recombinacgéo
entre os dois genes (HALLAUER & MIRANDA FILHO, 1988).

Pleiotropia: A correlagdo genética causada por pleiotropia ocorre quando 0 mesmo
locus controla os dois genes. A correlacao existente entre caracteristicas pleiotropicas
possui uma base fisiolégica. Como exemplo, energia é estocada na forma de 6leo ou
amido e a concentracdo de 6leo e amido no grdo de milho sdo negativamente
correlacionadas (DUDLEY & LAMBERT, 1992). As correlacBes devidas a pleiotropia,
gue ndo podem ser quebradas via ciclos de meioses, sG0 mais permanentes que as
correlagcbes decorrentes de ligacdes génicas (BERNARDO, 2002).

A causa da correlacdo genética €, principalmente, a pleiotropia, ligacées génicas
sdo causas transitérias (FALCONER,1989).

O ambiente torna-se causa de correlacdbes quando dois caracteres sao
influenciados pelas mesmas diferencas de condicbes ambientais. Valores negativos
desta correlacéo, indicam que o ambiente favorece um carater em detrimento do outro e
valores positivos indicam que os dois caracteres sdo beneficiados ou prejudicados
pelos mesmos efeitos de variacdo ambiental. De maneira geral, as correlacoes
genéticas e ambientais apresentam o mesmo sinal, entretanto, nos casos em que isto
ndo ocorre, ha o indicativo de que as causas da variacao genética e ambiental
influenciem os caracteres por meio de diferentes mecanismos fisiolégicos (FALCONER,
1989).
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A correlacéo linear r entre os caracteres X e Y, é calculada por: (HALAUER &
MIRANDA, 198;1CRUZ &REGAZZI, 1997)

= Cov(xy) _  Xxiyi
er®  [nanyz
Onde:
Cov(xy) = Estmativa da Covarianacia entre os caracteresx ey = Z_n)?}f
= . . 1A 1 _Z X.Z
V(x) = Estimativa da Variancia de x = —
~ 2
V(y) = Estimativa da Varidnciade y = _Znyll

Consideracgdes sobre o coeficiente de correlacdo (CRUZ &REGAZZI, 1997):

1 - O coeficiente de correlacao € admencional, e seu valor é: -1 2r<1.

2 - Um coeficiente de correlagéo igual a zero ndo implica na falta de associacéo entre
duas variaveis, apenas reflete a auséncia de relacao linear entre essas variaveis.

3 - Se X e Y sado duas variaveis aleatérias independentes, entdo a covariancia e a
correlacdo entre elas sdo nulas. Porém, quando a covariancia e consequentemente a
correlagdo sdo nulas, ndo € possivel concluir, em geral, que as varidveis sdo
independentes; tal associacdo pode ser feita quando as varidveis apresentam
distribuicdo normal bidimensional.

4 - No contexo de andlise de regressdao simples, o coeficiente de correlacdo
corresponde a raiz quadrada do coeficiente de determinacdo simples, ou ainda a média
geomeétrica dos coeficientes angulares das regressdes de Y em funcdo de X, e vice

versa, ou seja:
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Se o coeficiente de regressdo é negativo, certamente a correlacdo € negativa.
Uma das grandes ferramentas que auxiliam o melhoramento de plantas é o
conhecimento do interrelacionamento entre caracteres, ou melhor, do carater a ser
selecionado e dos seus componentes primarios. Estas correlacbes podem auxiliar no
entendimento e selecdo de um carater complexo, como no caso de producéo de graos,
ou no caso de determinados caracteres que possuam dificil ou onerosa mensuracao,
como é o caso de fragBes nutricionais tais como porcentagem de 6leo, proteina e amido
no gréo de cereais.

A analise de trilha - path analysis (Wright,1921; Wrigth, 1923, citados por
CARVALHO, 1999) permite desdobrar os coeficientes de correlagdo nos efeitos diretos
e indiretos sobre uma variavel basica, cujas estimativas sdo obtidas por meio de
equacbes de regressdo, em que as variaveis sao previamente padronizadas
(FURTADO et al., 2002).

A estimacédo destes coeficientes, contudo, pode ser adversamente afetada pelos
efeitos de multicolinearidade entre os caracteres envolvidos. A multicolinearidade ocorre
quando as observacbes amostrais das variaveis explicativas, ou suas combinacdes
lineares, sado correlacionadas. Segundo CARVALHO (1995), em presenca de
multicolinearidade, as variancias associadas aos estimadores dos coeficientes de trilha
podem atingir valores demasiadamente elevados, tornando-os pouco confiaveis. Além
disso, as estimativas dos parametros podem assumir valores absurdos ou sem
coeréncia com o fenémeno biologico estudado (CARVALHO, 1999).

A correlacdo € uma caracteristica intrinseca entre dois caracteres em uma dada
condicdo ambiental, sua decomposicdo é dependente do conjunto dos caracteres
estudados, os quais séo avaliados pelo conhecimento prévio do pesquisador de suas
importancias e de possiveis inter relagdes expressas em diagrama de trilha, (CRUZ &
REGAZI,1997).

2.11. Selecéo indireta
Se dois caracteres apresentam correlacdo genética positiva, é possivel obter-se
ganhos para um deles por meio da selecdo indireta, resposta correlacionada, do outro

carater associado. O mérito da selecao indireta relativa a selecao direta na segunda
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caracteristica é medida pela razdo da resposta correlacionada esperada sobre a
resposta direta. A sele¢do indireta tem vantagem sobre a selecédo direta quando o
segundo carater possui maior herdabilidade que o carater principal ( a ser selecionado)
e a correlacdo genética aditiva entre eles € grande ou se o carater a ser selecinado
possui alto custo ou dificultade de mensuracdo (HALLAUER & MIRANDA, 1988).

A resposta esperada em um carater Y, quando a selecdo € aplicada sobre um
carater X, é definida pelo produto entre a resposta direta em X e o coeficiente de
regressao dos valores genéticos de Y em funcdo dos valores genéticos de X. (CRUZ &
REGAZZI, 1997):

RY(x) = BRX  onde,
RY(x) = resposta indireta em Y resultante da selecdo em X.
RX = resposta direta em X
RX = kyphy Ty
k.= diferencial de selecdo em unidade de desvio padrao
p = contrdle parental
I7gx= variancia genotipica de X
h,= Raiz quadrada da herdabilidade de X
£ = estimador do coeficiente de regresséo que mede a variacdo nos valores genéticos
de Y,com a mudanca de uma unidade nos valores genéticos de X:

5 _ TgVgy
b= Vgx

1, = Coeficiente de correlagéo genotipica entre X e Y
Vgy = variancia genotipica de Y

Vgx = variancia genotipica de X

RY = resposta direta em Y

Ry = kyphy%y
RY() o, RY() _ kahary

Portanto a relacdo ——
RY RY keyhy
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se considerarmos que kx= Ky, ou seja a mesma intensidade de selecao foi praticada:

RY(x)  hyry
RY — h

y

Portanto RY(x) >RY se 1;h, >h,

Existe vantagem em se utilizar a sele¢ao indireta quando:
- O carater a ser selecionado (Y) apresentar baixa herdabilidade
- O carater auxiliar (X) apresentar alta herdabilidade

- Existéncia de correlacdo genotipica entre X e Y.

O ganho da selecdo indireta pode ser determinado pela expressdo (MARTINS et
al.,2003):
AGSX(Y)% = 100*[DSX(Y) x h*w]/x onde:

AGSX(Y) = é o ganho na caracteristica X, com sele¢do na caracteristica Y.
DSX(Y) = é o diferencial de selecao indireto na caracteristica X, com selecdo em Y.
h?x = Herdabilidade da caracteristica X.

X = Média original

2.12. Estimadores REML/BLUP de componentes de variancia

O sucesso do melhoramento genético, depende-se da adocdo de procedimentos
de sele¢cédo baseados em dados que reflitam, com a maior exatidao possivel, os valores
genéticos dos individuos testados (RESENDE, 2002). Em um programa “padrdao” de
melhoramento utilizam-se, nos estagios iniciais, dados de ensaios de performance
balanceados, ou seja as familias, linhagens ou hibridos sdo avaliados no mesmo
conjunto de locais e anos. A existéncia de dados balanceados simplifica a selecao dos
melhores gendtipos provenientes de uma populagdo. Porém, quando o melhorista

deseja comparar dados de progénies de uma mesma populacdo que foram plantadas
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em locais e/ou anos diferentes, ou seja os dados ndo sdo balanceados uma
comparacao direta entre eles, ndo pode ser realizada (BERNARDO, 2002).

As ferramentas estatisticas para estimacdo dos componentes da variancia e
predicdo de valores genéticos mais utilizadas sdo os delineamentos estatisticos Blocos
ao Acaso, Léatice, Parcelas Sub Divididas ou Fatoriais, qunado os dados séao
balanceados. Para um conjunto da dados ndo balanceados ( e que pode ser também
utilizado em dados balanceados) muito comum no melhoramento animal e de plantas
perenes, HENDERSON (1963) desenvolveu a metodologia de modelos mistos,
inicialmente proposta para o melhoramento de gado de leite. A partir da década de
oitenta, devido aos avancos da tecnologia computacional, esta metodologia comegou a
ser mais utilizada, e este procedimento de predi¢do ficou conhecido por BLUP (best
linear unbiased prediction - melhor predicdo linear ndo viezada.). O procedimento
BLUP ajusta os dados para os efeitos ambientais identificaveis, como efeitos de bloco,
do ano da predicdo, do local de plantio, etc e, simultaneamente, prediz os valores
genéticos dos individuos (RESENDE, 2002).

O prodecimento BLUP permite a analise de dados desbanceados acumulados de
varios anos e locais de ensaios de produtividade, fazendo com que mais dados de
performance sejam avaliados, aumentando significativamente a precisdo da selecao
dos melhores gendtipos. Este procedimento, também explora a informacdo parental,
maximizando a utilizacdo de dados com maior acurcia para a selecdo de gendtipos
superiores (BERNARDO, 2002).

Para a predicdo de variaveis aleatorias, cujos vetores destas variaveis sdo a ey,
conjuntamente distribuidas, em que y € observavel (dados) e a ndo observavel (valores
genéticos), existem trés procedimentos de predigéo disponiveis: melhor predicdo (BP);
melhor predicdo linear (BLP/ BLUE) e melhor predi¢ao linear ndo viezada (BLUP). As
situacbes em que estes procedimentos devem ser utilizados sdo as seguintes(
RESENDE 2002):

BP : Utilizado quando existem iguais quantidades e precisdes das informacgdes
de todos os individuos/gendtipos testados, médias e variancias sado conhecidas.

BLP : Quantidades e precisfes diferentes dos dados dos genotipos envolvidos,

médias e variancias sdo conhecidas.
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BLUP: Diferentes quantidades e precisdes das informacdes dos gendtipos
envolvidos, varancia conhecida e médias ndo conhecidas.

Atualmente o termo utilizado genericamente como BLUP refere-se a associagéo
dos procedimentos BLUP (melhor preditor linear ndo viciado) e BLUE (estimador néao
viciado). Estes dois procedimentos diferem em que os efeitos fixos sdo considerados
em BLUE e os aleatdrios em BLUP.

Os efeitos fixos, que sdo constantes e ndo variaveis aleatérias, sdo estimados
em BLUE. Exemplos de efeitos fixos sdo a média geral, efeito de diferentes tipos de
solo, efeitos de um transgene, dentre outros. Os efeitos aleatdrios sédo preditos em
BLUP. Efeitos aleatérios possuem uma extrutura de covariancia, enquanto efeitos fixos
nao.

A presenca de ambos efeitos, fixos e aleatérios, sugerem um modelo misto , em
gue a maioria dos autores enquadram estes dois procedimentos (BERNARDO, 2002).
Rotineiramente, em programas de melhoramento, os melhoristas recorrem a
delineamentos estatisticos para a estimacdo da variancia gendtipica, que requerem
experimentos especificos, como o BLUP, que se utiliza dos dados disponiveis nos
programas para gerar a estimativa da variancia genotipica, ndo necessitanto de
delineamentos especificos.

RESENDE et ali.,,(1996), trabalhando com Pinus, compararam a
estimacao/predicdo dos valores genéticos estimados por cinco métodos diferentes,
revelaram que, em situacfes de dados balanceados e homogeneidade de variancia
genética e ambiental, os métodos de quadrados minimos ordinarios (OLS), quadrados
minimos generalizados (GLS), melhor predicdo (BP), melhor predi¢cdo linear,
(BLP/BLUE) e melhor predicéo linear ndo viesada (BLUP), se equivalem para efeitos de
ordenamento de materiais genéticos mas ndo para a estimagdo de componentes de
variancia genética e predicdo de valores genéticos. Em todas as situacbes o método
BLUP foi igual ou superior aos demais.

BUENO FILHO (1997) confrontou resultados obtidos em um experimento em
latice para varios caracteres em progénies de eucalipto, aplicou os seguintes
procedimentos para comparacao das progénies: ordenamento com base em médias

gerais de progénie (BV), selecdo pelo melhor preditor linear (BLP) e melhor preditor
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linear ndo viesado (BLUP). Concluiu-se que a metodologia BLUP foi superior as
demais, apresentando propriedades estatisticas-genéticas superiores, como maior
dispersdo das predi¢cdes, maior confiabilidade e maiores predicdes de progressos
genéticos.

A predicdo dos valores genéticos e os métodos de selecdo dependem de
estimativas com alta acuracia dos componentes da variancia e que se pressupoem
conhecidos nos procedimentos BP, BLP e BLUP, mas na pratica eles tem que ser
estimados com a maior precisdo e acuracia possiveis (RESENDE, 2002). Os principais
métodos de estimacdo dos componentes da variancia sdo: meétodo dos quadrados
minimos (LS), maxima verossimilhanca (ML), maxima verossimilhanca restrita (REML) e
método R , baseado no coeficiente de regressao linear.

O método de méaxima verossimilhanca restrita, proposto por PATTERSON &
THOMPSON (1971), € o procedimanto ideal para a estimacdo de componentes de
variancia com dados desbalanceados, pois elimina o vicio existente no método de
maxima verossimilhanca (ML), pois somente a porcdo da verossimilhanca que é
invariante aos efeitos fixos € maximizada. Na maioria das vezes, a estimagcdo dos
componentes da variancia e a predicdo de valores genéticos sao realizados
simultaneamente, pelo procedimento REML/BLUP (RESENDE, 2002). O método REML
permite produzir estimativas ou predicbes mais exatas de efeitos de tratamentos
guando existem dados n&o balanceados no experimento. As predices dos efeitos
aleatorios séo forcadas em direcdo de uma média geral (“shrinkage”) e permitem o
ajuste de diferentes variancias de cada grupo de tratamento, ou seja, permite
considerar variancias heterogéneas, a modelagem da estrutura de correlagdo em
experimentos com dependéncia espacial, medidas repetidas e em mdultiplos
experimentos (RESENDE, 2004).

A metologia REML estima, nos modelos mistos, os parametros genétcos de um
maneira ndo tendenciosa. Outra grande vantagem desses modelos € a de que eles
consideram a covariancia genética entre as observacdes e poderam os genotipos com
desigual nimero de informagfes, na mesma ou em diferentes geracgdes.Isso faz com
que a avaliacdo genética pelos modelos mistos, seja um instrumento mais eficaz que o

da avaliagdo partindo de estimativas pelo método dos minimos quadrados, para a
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selecdo de genitores, familias e clones, com uso de informacdo do individuo e sua
genealogia, avaliados no mesmo ou em diferentes locais, épocas ou geracgoes,
(RESENDE et ali., 1996; BUENO FILHO, 1997; RESENDE,1999).

A metodologia de modelos mistos pode ser utilizada com o uso de programas
estatistico-camputacionais como o SAS®- Statistical Analysis System, o ASREML e o
Selegen-REML/BLUP — Sistema Estatistico e Selecdo Genética Computadorizada via
Modelos lineares Mistos. Estes programas permitem o ajuste de um numero infinito de
modelos (OLIVEIRA, 2007).

Considerando os modelos lineares para predicdo de valores genéticos
RESENDE (2002) informa que o vetor de dados fenotipicos pode ser expresso pelo
seguinte modelo:

y=XB + Za + e, em que:

y: vetor de médias associadas aos efeitos aleatorios;
/3 vetor de efeitos fixos;

a: vetor aleatoério de valores genéticos;

e : vetor aleatério de erros (residuos);

X : matriz de incidéncia para ;

Z : matriz de incidéncia para a.

Ao vetor g estdo associados os efeitos ambientais identificaveis, como por
exemplo, efeito de local, de ano de avaliagdo e, também o efeito da média geral da
populacdo. Estes efeitos sdo quantificaveis e utilizados para o ajuste dos dados por
meio de (y-Xf). O vetor &£ contém efeitos ambientais ndo identificaveis, embora
guantificaveis, pois ocorrem aleatoriamente. Assim, na predicdo de a deve-se adotar

um procedimento que permita isolar & da fragéo (y— Xf)=(Za+e).
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CAPITULO 2: SELECAO PARA ALTO OLEO EM MILHO VIA DIMENSOES DO
EMBRIAO.

RESUMO: As correlacdes entre os componentes das dimensdes do grdo e do embriéo,
com o caréater alto 6leo, foram estudadas, tendo como objetivo encontrar a melhor
variavel para uma selecdo indireta e com a maior resposta correlacionada para o
carater porcentagem de 6leo no grdo de milho. As 250 linhagens oriundas do
programa de melhoramento de milho alto 6leo da Monsanto do Brasil Ltda., foram
testadas e as seguintes variaveis foram analisadas: comprimento do gréo, largura do
grdo, comprimento do embrido, largura do embrido, indice de area do gréo e indice de
area do embrido, indice porcentagem de embrido, volume aparente do grdo, peso de
gréos e densidade dos grédos. As correlacbes genotipicas entre os caracteres foram
desdobrados em efeitos diretos e indiretos, via analise de trilha. Os caracteres com as
maiores correlacdes foram os componentes da dimensdo do embrido e, dentre estes, o
comprimento do embrido foi 0 que obteve a maior correlacdo direta e indireta e
forneceu a resposta correlacionada mais proxima da selecdo direta no carater
porcentagem de 6leo no gréo.

PALAVRAS CHAVE: Correlagio; Milho Alto Oleo; Selecdo Indireta.

1 - INTRODUCAO

O milho (Zea mays, L) foi submetido ao mais alto grau de domesticacéo dentre
as espécies cultivadas. A variacdo herdavel em milho é substancialmente grande, ndo
somente para produtividade e outros atributos agronémicos, mas também para
propriedades nutricionais e industriais, proporcionando a este cereal uma ampla gama
de utilizacdo em industrias de alimentos para humanos e animais (PATERNIANI, 1995).
A importancia do milho alto 6leo esta diretamente ligada a industria de ra¢gdes, onde o
aumento de energia ingerido correlaciona-se com a maior eficiéncia alimentar (REGINA
& SOLFERINI, 2004).

A selecdo para o carater alto 6leo em milho teve seu inicio em 1896
(WOODWORTH et al.,1952) e o progresso genético e a continua liberacdo da
variabilidade para este carater tem sido reportada periodicamente, por varios autores
(DUDLEY et al.,1974; DUDLEY & LAMBERT, 1992; CLARK et al.,2006). A substituicdo
do 6leo no gréo, que possui duas vezes e meia mais energia, pelo amido, resulta em

uma correlagdo negativa entre teor de Oleo e produtividade (ALEXANDER,1963;
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MILLER et al.,1981; ALEXANDER, 1988; MISEVIC & ALEXANDER, 1989; MADE &
LAMBERT, 2007). A porcentagem de 6leo no grdo € uma funcdo do tamanho do
embrido e do percentual de 6leo no embrido, devido ao teor de 6leo ser muito pequeno
no endosperma (CURTIS et al.,1968). Na selecdo direta para alto 6leo, o teor de 6leo
aumenta, paralelamente, junto com o tamanho do embrido (DUDLEY et al. 1974).

A correlacdo, mensurada pelo coeficiente de correlacdo fenotipica, € uma
ferramenta importante no melhoramento de plantas. Ela mede o grau de associacgéao,
genética ou ndo, entre dois ou mais caracteres (FALCONER & MACKAY,1996;
BERNARDO, 2002). Existindo associacdo genética aditiva, a selecdo em uma
caracteristica ir4 induzir mudangcas em outra. Esta resposta correlacionada pode ser
positiva ou negativa para o carater principal, sendo a componente base para a selegéo
indireta (HALLAUER & MIRANDA FILHO, 1988; MARTINS et al., 2003).

A analise quantitativa do contetdo de 6leo em uma semente de milho, € um
método analitico poderoso para auxiliar na selecdo dos individuos ou familias, de um
programa de melhoramento seletivo ou de engenharia genética, focados no aumento
do teor de 6leo no milho. Existem varios métodos de analise para o teor de 6leo, desde
0S quimicos, que sado demorados e destrutivos, até os que se utilizam de técnicas de
infravermelho (NIRt), ressonancia nuclear magnética (NMR), e ressonéancia nuclear
magnética de imagem (NRI), métodos estes ndo destrutivos, passiveis de fornecer a
guantidade de 6leo em um grdo de milho, porém com um alto custo de utilizacéo.
(DYER & FENG, 1996; KING et al.1997; DYER & FENG, 1997; KOTYK et al., 2005
NEUBERGER et al., 2008).

O presente trabalho teve como objetivo avaliar as correlagbes fenotipicas,
genotipicas e seus desdobramentos em efeitos diretos e indiretos, dos componentes
gue conferem a dimensédo do grdo e embrido de milho e a possibilidade de se realizar
selecdo indireta, via uma das variaveis estudadas, para o carater teor de 6leo no gréo,
com o intuito de minimizar o custo e dificuldades técnicas inerentes ao uso das
metodologias de andalise de 6leo no grdo. A possibilidade da utilizacdo de uma
metodologia com vizualisacdo direta, rdpida em com baixo custo e alta eficiéncia na

selec&o de gendtipos com alto teor de éleo nos graos.
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2 - MATERIAL E METODOS

Os dados, analisados e discutidos no presente trabalho, foram obtidos de um
ensaio com 250 hibridos de linhagens de milho com alto teor de dleo, produzidas pelo
método dos Duplo-Hapléides, oriundas do cruzamento entre duas linhagens de milho
endogamicas, contrastantes para o teor de 6leo no grao: MON-UB88 (teor de dleo
normal - 4,5%) e MON-UB62HO (alto teor de 6leo - 9,0%). As linhagens homozigoticas
obtidas, foram cruzadas com a linhagem MON-UBO1, (4,9% de Oleo), formando os
hibridos experimentais alto 6leo (Hibridos AO). Trés hibridos comerciais, AG8060,
DKB393 e DKB7008 — Hibridos Simples de grédos semi dentados amarelos, adaptado
as condicdes do Brasil Central, com teor de 6leo nos grdos de 4,9%, 5,2% e 7,5%
respectivamente, foram utilizados como testemunhas. O ensaio foi plantado no campo
na Estacdo Experimental da Monsanto do Brasil Ltda em Santa Helena de Goias, no
Estado de Goias, latitude S:17.51.039 e longitude W0:51.06.470 em 25 de Outubro de
2006.

O delineamento utilizado foi o de Familias com Testemunhas Intercalares, com
quatro repeticbes das testemunhas, espacadas equidistantes entre os Hibridos AO. O
experimento foi constituido de parcelas experimentais de 3,5 m? com uma linha de 5 m
de comprimento por 0,70 m entre linhas e 25 plantas por parcela. A adubacdo de
plantio utilizada foi de 32 kg.ha™ de Nitrogénio, 112 kg.ha™ de P,Os e 72 kg.ha™ de K,0
e com uma primeira adubac&o de cobertura aos 25 dias apds plantio de 40 kg.ha™ de
Nitrogénio e 40 kg.ha™ de K,O e mais uma adubacéo em cobertura aos 45 dias ap6s
plantio de 40 kg.ha™ de Nitrogénio. Os tratos culturais para controle de ervas daninhas,
insetos nocivos e as irrigacdes foram realizados, quando necessario, de modo a manter
as plantas em condi¢bes Otimas de crescimento e desenvolvimento. Todas as plantas
da parcela foram manualmente autofecundadas, de modo a se obter um controle total
dos genitores. Na ocasido da colheita, somente as espigas que foram totalmente
polinizadas foram consideradas e, somente o ter¢co central da espiga foi utilizado para
fazer parte do bulk de graos da parcela.

Os caracteres avaliados foram:
%0leo - Teor de 6leo expresso em percentagem da matéria seca dos gréos, avaliado

pelo método NIRt, transmitancia do infra vermelho préximo, através do estroboscépio
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INFRATEC 1221, com a curva de calibracdo CN082702, desenvolvida pela Monsanto

AgReseach Inc.

CG - Comprimento do grdo, medida em milimetros (mm), através de paquimetro digital

Mitutoyo 150, totalizando da base do gréao até o topo.

LG - Largura do Grdo, medida em milimetros, transversalmente ao comprimento do

gréo, considerando-se a parte mais larga do gréo.
CE - Comprimento do Embrido, em milimetros, medido da base do embridao até o topo.

LE - Largura do Embrido, em milimetros, transversalmente ao comprimento do embrido,

considerando-se a parte mais larga do embri&o.

Para a obtencdo dos valores de Comprimento do Grédo e Embrido, Largura do Gréo e

do Embrido foi considerada a média de 8 repeticoes.

PG - Peso de 100 graos, em gramas, utilizando-se uma balanca eletrbnica marca

FILIZOLA, modelo BP6, com quatro repeticoes.
VG - Volume dos 100 gréos, medido em uma proveta PIREX de 100 ml.

Para o peso e volume dos gréos e embrido, utilizaram-se quatro repetigoes.

ArG — indice Area do Grao (mm?) = (CG x LG)

ArE — indice Area do Embrido (mm?) = (CE x LE)

%E - indice Porcentagem do Embri&o = (ArE/ArG) x 100
DS - Densidade Aparente dos Graos (g/ml) = (PG / VG)

O gréao e embridao de milho possuem formas néo definidas geometricamente, cuja
area exata seria obtida somente através de escaneamento de imagem, porém para
facilidade de obtencéo das areas e sua relatividade, foram criados os indices acima.

As estimativas de correlacdo genotipica foram obtidas através das metodologias
preconizadas por MODE & ROBSON (1959) e VENCOVSKY & BARRIGA (1992). Para
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um melhor entendimento das associacfes entre as diferentes variaveis analisadas,
foram realizados estudos sobre os desdobramentos dos coeficientes de correlagéo pela
andlise de trilha, que utiliza a matriz de correlagbes genotipicas (WRIGHT, 1923;
DEWEY & LU, 1959; CARVALHO et al.,1999).

O diagrama causal, mostrando o inter-relacionamento das variaveis analisadas, é
apresentado na Figura 1. Nela sdo mostradas as relacdes causa efeito entre a variavel
basica Teor de Oleo no Gréo (%O0leo) e as variaveis: Comprimento do Embrido (CE) e
Largura do Embri&o (LE), o Comprimento do Grédo (CG), Largura do Grédo (LG), indice
Area do Grédo (ArG), indice Area do Embrido (ArE), indice Porcentagem do Embrido
(%E), Volume de Gréo (VG), Peso de Gréo (PG) e Densidade do Gréo (DG). Como a

relacdo entre a varidvel basica e as variaveis explicativas € multiplicativa, os dados

foram transformados para a escala logaritmica para a analise de trilha.

Figura 1 - Diagrama causal, mostrando o inter-relacionamento das variaveis Porcentagem de Oleo nos
Grdaos (variavel principal), Comprimento do Gréo-CG, Largura do Grdo-LG, Comprimento do Embrido-CE,
Largura do Embrido-LE, indice Area do Gréo-ArG, indice Area do Embrido-ArE, indice Porcentagem do
Embrido-%E, Peso do Gréo-PG, Volume do Gréo-VG e Densidade do Gréo-DG.



51

O grau de colinearidade da matriz X’X foi estabelecido de acordo com os critérios
indicados por MONTGOMERY & PECK (1981), que se baseiam nos valores do
determinante e do Numero de Condicdo que é a razdo entre 0 maior € 0 menor
autovalor destas matrizes. Para detectar os caracteres que contribuiram para o
aparecimento da multicolinearidade, foi realizada a analise dos elementos dos
autovetores associados aos autovalores (CARVALHO,1995; CARVALHO et al.,1999). A
diagnose da multicolinearidade e todas as outras analises deste ensaio foram efetuadas

pelo programa computacional GENES (CRUZ, 2006).

3- RESULTADOS E DISCUSSAO

A média para o carater percentual de 6leo no grao, entre os 250 Hibridos AO
analisados, foi de 5,57%, com uma amplitude de 5,55% , com os Hibridos AO exibindo
valores de 3,37% a 8,92 pontos percentuais para este carater. A dispersao destes

valores pode ser observada na Figura 2.
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Figura 2 — Histograma dos valores da ‘Porcentagem de Oleo’ no grédo de milho
dos Hibridos AO avaliados, (Sta Helena de Goias, GO, 2006).

Na Tabela 1 estdo expressos 0s sumarios das analises de variancia, com as
devidas significancias das variancias genotipicas dos Hibridos AO e das testemunhas e
do erro, para a hipotese de nulidade. Pode-se verificar que, a exce¢do dos caracteres
porcentagem de embrido (%E, p = 0,1334) e densidade do grao (DS, p=0,4664), foram
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observadas diferencas significativas entre as linhagens analisadas, aos niveis de 1, 5
ou 9% de significancia.

Nota-se que o delineamento utilizado foi eficiente em detectar diferencas
significativas ao nivel de 1 e 5% de probabilidade nas varidveis relativas as dimensdes
do embrido das testemunhas, porém pouco robusto em detectar diferenca nesse nivel
nas linhagens, cujas significancias ficaram entre 6 a 9% (CE = 0,089; LE= 0,061; ArE =
0,064). A existéncia de variabilidade entre as linhagens e a consequentemente
viabilidade de selecdo, dentro de cada carater e a respectiva resposta correlacionada
com o teor de 6leo foram modeladas com os dados existentes.

Tabela 1- Sumario da Analise de Variancia das variaveis %0leo, Comprimento do Grao(CG), Largura do
Grao (LG); Comprimento do Embrido (AE), largura do Embrido(LE), indice Area do Gréo (ArG), indice
Area do Embrido (ArE), indice Percentagem do Embrido (%E), Volume do Grdo (VG), Peso do Gréo (PG)
e a Densidade dos Gréaos (DS) em g/ml.

Quadrados Médios

GL  %Oleo CG LG CE LE ArG ArE %E VG PG DS
Linhagens 249 0,0359* 0,0062* 0,0039+ 0,0199 + 0,0293 + 0,0124* 0,0888+ 0,0633+ 0,0226* 0,0299* 0,0137ns
Hibridos AO 2 0,1626** 0,0109* 0,0025 ns 0,0854* 0,1914* 0,0039ns 0,4999* 0,5209** 0,0258+ 0,2708* 0,0180ns
Residuo 9 0,0063 0,0020 0,0016 0,0088 0,0114 0,0031 0,0352 0,0323 0,0078 0,0043 0,0123
Média 56 11,35 7.4 8,94 4,63 84,01 42,19 49,91 28,79 19,93 0,69
CV 4,65 1,83 2,01 2,94 2,7 0,71 2,26 1,89 1,16 2,25 3,53
CVg(Hib AO) 10,14 4,78 1,46 4,33 3,16 2,82 5,37 4,98 1,21 5,39 2,31
herdabilidade 0,83 0,69 0,59 0,56 0,61 0,75 0,6 0,49 0,65 0,05 0,11

**significancia ao nivel de 1% probabilidade; *significancia ao nivel de 5% de probabilidade e +significancia ao nivel de 9% probabilidade

Entre as testemunhas, as Unicas variaveis que ndo apresentaram diferencas
significativas, foram a largura do grdo e a densidade dos graos. A porcentagem do
embrido foi um carater que mostrou diferenca significativa baixa, entre as linhagens,
porém com uma alta significancia entre as testemunhas devido a existéncia do hibrido
AG7008, de alto dleo, entre elas.

As estimativas das correlacdes fenotipicas obtidas entre as variaveis encontram-
se na Tabela 2. Verifica-se que de todos os caracteres analisados, a largura do gréo (r

= 0,03), o volume dos graos (r = 0,04), o peso dos graos (r = -0,04) e a densidade dos
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graos (r = -0,11) nao se correlacionaram significativamente com a porcentagem de 6leo
no gréo (%0leo), todos os outros caracteres do gréo correlacionaram-se positivamente,
porém com diferentes magnitudes. A correlacdo negativa encontrada entre o peso de
graos, a densidade dos graos e a porcentagem de 6leo nos graos, estdo de acordo com
os trabalhos ja realizados que correlacionam negativamente a quantidade de amido nos
grdos com a porcentagem de Oleo, (DUDLEY et al.1974; PAMIN et al.,1986;
ALEXANDER, 1988; MADE & LAMBERT, 2007).

Tabela 2 - Coeficientes de Correlacdo Fenotipica entre os Caracteres Porcentagem de Oleo no
Grao (%0leo), Comprimento do Grdo (CG), Largura do Gréo (LG), Comprimento do Embrido
(CE), Largura do Embrido (LE), indice Area do Gr&o (ArG), indice Area do Embri&o (ArE), indice
Porcentagem do Embrido (%E), Volume do Grao (VG), Peso de Gréos (PG) e Densidade de
Gréos (DS). (Sta Helena de Goias, 2006).

%0leo CG LG CE LE ArG ArE %E VG PG DS
%0leo 0.61**  0.03ns 0.85**  0.74**  045** 0.84** 079**  0.04ns  -0.04ns  -0.1lns
CG 0.14* 0.72%*  0.47**  0.78**  0.61**  0.38** 0.35%* 0.22%* -0.09ns
LG 0.18**  0.24**  0.71**  0.21**  -0.05ns  0.55** 0.49%* 0.02ns
CE 0.82**  0.61**  0.96** 0.86**  0.14* 0.03ns  -0.11ns
LE 0.47**  0.93**  090**  0.11ns  -0.06ns  -0.25%*
ArG 0.55**  0.22**  0.59**  0.45%* -0.05ns
ArE 0.93** 0.10ns  0.007ns  -0.11ns
%E -0.1lns  -0.20%*  -0.15%*
VG 0.77** -0.13*
PG 0.51**

DS

** % . Significativo a 1 e 5% de probabilidade, pelo teste t.

Os caracteres com os maiores coeficientes de correlagdo com o teor de 6leo
foram os caracteres que dimensionam o embrido, confirmando a pouca contribuicdao do
teor de 6leo conferida pelo endosperma (CURTIS et al., 1968). A maior magnitude de
correlacéo fenotipica encontrada foi a do comprimento do embrido com o teor de 6leo
(r = 0,85**), seguida da correlagéo entre o indice area do embrido com o teor de 6leo (r
= 0,84**). A largura do embridao também mostrou correlacdo significativa e positiva com
a porcentagem de 6leo (r = 0,74**), indicando que a por¢éo do grdo de milho com maior
concentracao de Oleo é o embrido, confirmando as informacfes obtidas nos trabalhos
de DUDLEY et al.(1974); CURTIS et al.(1968); MADE & LAMBERT (2007). O

comprimento do grdo também mostrou ter correlacdo positiva com a porcentagem de
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oleo (r = 0,61**), sugerindo que o tamanho do grdo poderia estar correlacionado
positivamente com o teor de 6leo, contrariando o resultado obtido por PAMIN et al.
(1985) que observaram que o tamanho do grdo tendeu a diminuir quando a
porcentagem de 6leo ultrapassou o valor de 63 g.kg~! num programa de selecdo para
alto 6leo em familias de irmdos germanos na variedade Sintético Nebrasca B e
Nebrasca Krug.

Os caracteres analisados mostraram uma alta colinearidade (determinante da
matriz X’X = -0.00001855 e NC=1900) O valor de K = 0.0520478, foi utilizado na
estimacado dos coeficientes de trilha, conforme a metodologia descrita por CARVALHO,
(1995). O coeficiente de determinacdo (R? foi de 0.9663, evidenciando que as
variacOes desta variavel basica foi em grande parte explicada por este esquema causal.

As magnitudes e os sinais dos efeitos diretos e indiretos dos coeficientes de
correlacdo genotipica dos caracteres estudados, de acordo com o diagrama causal da

Figura 1, encontram-se na Tabela 3.

Tabela 3 - Estimativas dos Efeitos diretos e indiretos dos caracteres da Dimensé&o do Gréos e
Embri&o e Peso, Volume e Densidade do Gréo, sobre o Carater Basico Porcentagem de Oleo
no Grdao (%Oleo), transformados para a escala logaritimica, Comprimento do Gréo
(CG),Largura do Gréo (LG), Lagura do Embri&o (LE), Comprimento do Embrido (CE), indice
Area do Gréo (ArG), indice Area do Embrido (ArE), Volume do Gréo (VG), Peso do Gréo (PG)
e Densidade do Grao (DS).(Santa Helena de Goias, 2006)

VARIAVEL Estimativa VARIAVEL Estimativa
CG dos Efeitos LG dos Efeitos
Efeito Direto 3 Efeito Direto 3

%0leo 0.54731 %0leo -0.08902
sobre sobre
Ef Ind via LG -0.03741 Ef Ind via CG 0.23004
Ef Ind via CE 0.74747 Ef Ind via CE 0.00646
Ef Ind via LE -0.4092 Ef Ind via LE -0.01674
Ef Ind via ArG 0.24417 Ef Ind via ArG 0.21411
Ef Ind via ArE 0.07538 Ef Ind via ArE 0.00203
Ef Ind via %E -0.03148 Ef Ind via %E 0.01461
Ef Ind via VG -0.18975 Ef Ind via VG -0.29968
Ef Ind via PG -0.10248 Ef Ind via PG -0.16229
Ef Ind via DS -0.00086 Ef Ind via DS -0.00133

TOTAL CG 0.8717 TOTAL LG -0.1065
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VARIAVEL Estimativa VARIAVEL Estimativa
LE dos Efeitos CE dos Efeitos
Efeito Direto | Efeito Direto |

%0leo -0.44396 %0leo 0.69415
sobre sobre
Ef Ind via CG 0.50446 Ef Ind via CG 0.58935
Ef Ind via LG -0.00336 Ef Ind via LG -0.00083
Ef Ind via CE 0.60385 Ef Ind via LE -0.3862
Ef Ind via ArG 0.17777 Ef Ind via ArG 0.20437
Ef Ind via ArE 0.07189 Ef Ind via ArE 0.07062
Ef Ind via %E -0.03423 Ef Ind via %E -0.03143
Ef Ind via VG -0.14311 Ef Ind via VG -0.1973
Ef Ind via PG 0.06871 Ef Ind via PG 0.01898
Ef Ind via DS -0.00867 Ef Ind via DS -0.0078
TOTAL LE 0.7702 TOTAL CE 0.9901
VARIAVEL Estimativa VARIAVEL Estimativa
ArG dos Efeitos ArE dos Efeitos
Efeito Direto 3 Efeito Direto 3

%0leo 0.27282 %0leo 0.07372
sobre sobre
Ef Ind via CG 0.48985 Ef Ind via CG 0.55963
Ef Ind via LG -0.06986 Ef Ind via LG -0.00246
Ef Ind via CE 0.51999 Ef Ind via CE 0.665
Ef Ind via LE -0.28928 Ef Ind via LE -0.43295
Ef Ind via ArE 0.05277 Ef Ind via ArG 0.19531
Ef Ind via %E -0.01446 Ef Ind via %E -0.03411
Ef Ind via VG -0.27841 Ef Ind via VG -0.17255
Ef Ind via PG -0.14975 Ef Ind via PG 0.04838
Ef Ind via DS -0.0013 Ef Ind via DS -0.00856
TOTAL ArG 0.5464 TOTAL ArE 0.8962
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VARIAVEL Estimativa VARIAVEL Estimativa
%E dos Efeitos VG dos Efeitos
Efeito Direto | Efeito Direto |

%0leo -0.03696 %0leo -0.29496
sobre sobre
Ef Ind via CG 0.46626 Ef Ind via CG 0.35209
Ef Ind via LG 0.03519 Ef Ind via LG -0.09044
Ef Ind via CE 0.59045 Ef Ind via CE 0.46432
Ef Ind via LE -0.41124 Ef Ind via LE -0.21541
Ef Ind via ArG 0.10673 Ef Ind via ArG 0.25751
Ef Ind via ArE 0.06804 Ef Ind via ArE 0.04312
Ef Ind via VG -0.07344 Ef Ind via %E -0.0092
Ef Ind via PG 0.14585 Ef Ind via PG -0.24137
Ef Ind via DS -0.01052 Ef Ind via DS 0.00316
TOTAL %E 0.8786 TOTAL VG 0.252
VARIAVEL Estimativa VARIAVEL Estimativa
PG dos Efeitos DS dos Efeitos
Efeito Direto i Efeito Direto 3

%0leo -0.24176 %0leo 0.00322
sobre sobre
Ef Ind via CG 0.23201 Ef Ind via CG -0.14553
Ef Ind via LG -0.05976 Ef Ind via LG 0.03676
Ef Ind via CE -0.05449 Ef Ind via CE -1.68228
Ef Ind via LE 0.12617 Ef Ind via LE 1.1954
Ef Ind via ArG 0.16898 Ef Ind via ArG -0.11024
Ef Ind via ArE -0.01475 Ef Ind via ArE -0.19603
Ef Ind via %E 0.0223 Ef Ind via %E 0.12076
Ef Ind via VG -0.29448 Ef Ind via VG -0.28985
Ef Ind via DS 0.00319 Ef Ind via PG -0.23941
TOTAL PG -0.1254 TOTAL DS -1.3057

O comprimento do gréo mostrou alta correlacdo genotipica com a porcentagem

de 6leo (0.8717) e apresentou um efeito direto secundario sobre este carater (0,5473),

com o maior efeito indireto via comprimento do embrido (0,7474). Os outros efeitos

indiretos ocorreram com baixa magnitude. A variavel largura do grao obteve uma baixa
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correlacdo genotipica (-0,1065) com o carater principal porcentagem de Oleo em
concordancia com a correlacdo fenotipica néo significativa (0,0397) e um efeito direto
muito baixo e negativo no carater porcentagem de 6leo (-0,08901). O indice area do
grdo mostrou uma correlacdo genotipica de 0,5464 com a porcentagem de 6leo, com
um efeito direto secundario de 0,2728. O maior efeito indireto foi via comprimento do
embrido (0,5199). Na decomposicdo da correlacdo genotipica total sobre os
componentes primarios, verificou-se que a maior proporcao do efeito foi sobre a variavel
comprimento do embrido.

Os caracteres comprimento do embrido e indice area do embrido, apresentaram
as maiores correlacdes genotipicas (r = 0,9901 e r = 0,8962, respectivamente) com a
porcentagem de 6leo. O carater comprimento do embrido apresentou um efeito direto
alto sobre a porcentagem de 6leo (0,6941) e com um efeito baixo indireto via indice
area do embrido (0,07062). A largura do embrido mostrou uma correlacdo genotipica de
0,7702 com a porcentagem de Oleo, porém, com efeito negativo direto para este caréater
(-0,4439). O maior efeito indireto observado foi via comprimento do embrido ( 0,6038),
mostrando a interdependéncia entre estas variaveis. O indice area do embrido
apresentou um efeito direto relativamente baixo sobre a porcentagem de 6leo (0,07371)
e um efeito alto via comprimento do embrido (0,6650), indicando a interdependéncia
das duas variaveis.

O carater porcentagem do embrido mostrou uma alta correlacdo genotipica com
a porcentagem de 6leo (0,8786), com baixo efeito direto secundario sobre esta variavel
(-0,03695). O maior efeito indireto foi via comprimento do embrido (0,5964), seguido do
efeito indireto via comprimento do gréo (0,4662). A decomposicdo da correlacéo total
sobre a cadeia primaria mostrou que o maior efeito indireto observado foi via
comprimento do embrido (0,5904).

O carater volume do grdo mostrou uma correlacdo genotipica baixa de 0,252
com o carater principal porcentagem de 0Oleo, sendo o efeito direto secundario sobre
porcentagem de 6leo de -0,2949. O maior efeito indireto foi via comprimento do embrido
(0,4631).

O peso de graos teve uma correlacdo genotipica de -0,1254 e com efeito direto

negativo sobre a porcentagem de 6leo de -0,2417. O maior efeito indireto observado
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para este carater foi via Comprimento do Gréo (0,2320). O peso de grdos apresentou
uma correlacdo fenotipica ndo significativa e negativa com a porcentagem de 6leo de -
0,0478. A correlagcdo entre peso de gréos e teor de Oleo foi reportada em diversos
trabalhos publicados, como sendo negativa (DUDLEY ET al. 1977; WILLMAN et al.
1987; MISEVIC & ALEXANDER, 1989; MADE & LAMBERT, 2007).

A variavel densidade do grdo mostrou uma correlacéo fenotipica negativa, porém
ndo significativa (-0,1191ns) com a porcentagem de Oleo no grdo. A correlacao
genotipica com a porcentagem de oOleo foi de -1,3057. Este resultado pode ser
consequéncia dos efeitos adversos da multicolinearidade (altas variancias
apresentadas pelos estimadores do coeficiente de trilha), concordando apenas no sinal
negativo do efeito. Espera-se que grdos com maior densidade tenham mais amido e,
portanto como o teor de amido correlaciona-se negativamente com o teor de 6dleo
(DUDLEY et al., 1977; WILLMAN et al.,1987; MISEVIC & ALEXANDER, 1989), pode-se
inferir que gréos mais densos tenham mais amido e menor teor de 6leo.

Os caracteres volume de grédos, peso de grédos e densidade de gréos,
observados para uso numa selecéo indireta sobre a porcentagem de 6leo, ndo seriam
adequados pela razdo de que além de possuirem menor correlacdo e efeitos negativos,
sao caracteres cuja obtencdo de valores sdo mais trabalhosos, ndo recomendados para
uma selecao indireta.

De posse dos resultados obtidos, foi modelada a selecéo indireta para o carater
teor de 6leo no grédo de milho, empregando-se todas as variaveis utilizadas neste

estudo. Os resultados podem ser verificados na Tabela 4.
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Tabela 4 - Comparacéo da selecéo direta no Carater %Oleo e as Selecdes indiretas via Comprimento do
Embrido (CE), indice Area do Embri&io (ArE), indice Porcentagem do Embrido (%E), Largura do Embrio
(LE), Comprimento do Grédo (CG), indice Area do Gr&o (ArG), Volume do Gréo (VG), Largura do Gréo
(LG), Peso do Gréao (PG) e Densidade do Gréao (DS), quando utilizada uma intensidade de selecéo de
15% dos gendtipos com maior porcentagem de 6leo nos graos.

Resposta correlacionada dos caracteres secundarios com a Porcentagem de Oleo nos Grios

Sel Dir

%0oleo CE ArE %E LE CcG ArG VG LG DS PG
Meédia 7.77 7.39 7.33 7.26 7.25 6.90 6.24 6.03 5.65 5.56 5.23
Desvio 0.47 1.08 1.13 1.18 1.17 1.19 1.14 0.91 0.91 1.89 1.05
Herdabilidad« 0.83 0.56 0.60 0.49 0.61 0.69 0.75 0.65 0.59 0.11 0.05
Corr Fenot 1.00 0.85** 0.84%* 0.79** 0.74** 0.61** 0.45** 0.04ns 0.03ns -0.11ns  -0.07ns
Ganho Sel$é 32.90 27.21 26.35 25.34 25.23 19.98 9.96 6.86 1.13 0.00 0.00
%GS 100.01 82.69 80.10 77.01 76.68 60.74 30.28 20.85 3.42 0.00 0.00
#GENsel 37.00 27.00 26.00 26.00 25.00 20.00 10.00 7.00 4.00 0.00 0.00
%GENsel 100.00 73.00 70.30 70.30 67.60 54.10 27.00 18.90 10.80 0.00 0.00

Média = Média aritmética da porcentagem de 6leo dos genétipos selecionados.

Desvio = Desvio padréo da média.

Herdabilidade = Herdabilidade de cada carater utilizado para a selegéo.

Corr Fenot = Correlagéo fenotipica entre os caracteres e a porcentagem de 6leo no grao.

Ganho de Sel = Ganho de sele¢do, na selecdo indireta, quando utilizado cada carater. (Martins et al.,2003)

%GS = Porcentagem do ganho de selecdo realizado com cada carater em relagdo a selecdo direta realizada no carater
porcentagem de 6leo.

#GENSsel = Selegdo de 15% dos Genotipos realizado na selecéo direta com base na porcentagem de 6leo e a comparagdo com a
selecdo indireta realizada com os outros caracteres em nimero de gendtipos iguais selecionados.

%GENSsel = Porcentagem dos gendtipos selecionados pela selecéo indireta, praticada em cada carater em relacédo a selecéo direta

na porcentagem de 6leo no grao

Verifica-se que a selecdo para a porcentagem de Oleo, via comprimento do
embriao, foi a que mais se aproximou da selecdo direta, com 82,7% do ganho de
selecdo em percentual do teor de 0leo, considerando-se uma intensidade de selecéo de
15%. Isto equivale a diferencial de selecdo de 1,9 pontos percentuais a mais de 0leo
nos gendtipos selecionados, enquanto que na selecéo direta o ganho de 6leo foi de 2.3
pontos percentuais. A média do teor de Oleo dos gendtipos selecionados via
comprimento de embrido, foi de 7.39%, enquanto na selecao direta foi de 7.77%, a
média da totalidade dos gendtipos foi de 5.51%. A concordancia dos genétipos
selecionados foi de 73%, ou seja, dos 37 gendtipos selecionados através da selecdo

direta, 27 foram os mesmos selecionados pela selecdo indireta via comprimento do
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embrido. Houve, portanto, uma perda de 10 gendtipos, quando se praticou a selegcéo
indireta.

A selecdo indireta para teor de Oleo utilizando-se o carater area do embrido
proporcionou um percentual de 80,1% do ganho de selecdo via selecado direta no
carater teor de 6leo. Quando comparados 0s genoétipos selecionados, observou-se que
70% dos mesmos foram selecionados, ou seja, 26 dos 37 gendtipos via selecdo direta.

A porcentagem de embrido aproximou-se, quando utilizada para selecédo indireta
para a porcentagem de Oleo, da mesma eficiéncia que a area do embrido, com um
percentual do ganho de selecdo de 77,0% e selecionando 26 genotipos dos 37 da
selecdo direta. A principal vantagem da utilizacdo do percentual do embrido como
carater a ser selecionado, € a sua facil determinacdo, pois a relatividade do embrido
com o grdo é uma caracteristica de facil determinacdo, quando se comparam sementes
de milho.

A largura do embrido obteve 76,7% do ganho de selecdo direta no carater
principal, porcentagem de 0Oleo, ou seja, obteve 1,7 pontos percentuais na selecédo
indireta contra 2,3 na selecdo direta para o carater principal. Através da sele¢éo via
largura do embrido, 25 genotipos selecionados foram os mesmos quando se utilizou a
selecao direta, que corresponde a 67,6% dos genoétipos selecionados via o carater
porcentagem de 6leo no gréo.

Os resultados obtidos indicam que os caracteres do embrido sdo os que
fornecem a maior resposta correlacionada numa selecdo indireta para o carater
porcentagem de o6leo no grdo. O qué ratifica 0o embrido como o principal local de
armazenamento do 6leo no grdo do milho, tal como citado em diversos trabalhos ja
realizados (CURTIS et al., 1968; DUDLEY et al., 1974; MADE & LAMBERT, 2007).

A herdabilidade do carater porcentagem de 6leo no gréao (0,83) € maior do que
todas as herdabilidades dos caracteres secundarios e, portanto, a utilizacdo dos
caracteres secundarios numa selecdo indireta pode, apds varios ciclos, diminuir o
ganho de selecdo para o carater principal, portanto é recomendada a alternancia de
ciclos de selecéo indireta com um ciclo de selecao direta para o carater percentagem de

Oleo.
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Na analise de regressao realizada com os dados obtidos verificou-se que a
equacao de regressao, utilizando-se como variavel independe X o comprimento do
embrido e a variavel dependente Y a porcentagem de 6leo, foi a seguinte: %0Oil = -
1.695 + 0.815CE, permitindo estimar o percentual de 6leo no grdo através do
comprimento do embrido neste conjunto de dados.

Para uma selecdo efetiva de linhagens de milho alto 6leo, recomenda-se a
selecdo visual do embrido, levando-se em conta principalmente o comprimento, entre
graos individuais nas geracoes segregantes F2 e F3. Nas gera¢gfes mais avancadas
recomenda-se recorrer a selecdo direta via uma amostra da familia (bulk), utilizando
preferencialmente, um método ndo destrutivel como o NIR, NMR ou NRI, para
minimizar os efeitos das menores herdabilidades encontradas nos caracteres da

dimensao do embrido quando comparadas com a do carater principal.

4 - CONCLUSOES

1- Os caracteres que evidenciaram as maiores correlagdes com o teor de 0leo nos
graos foram aqueles relacionados com o tamanho do embrido:o0 comprimento, a
area , o percentual e a largura do embriao.

2- Pela decomposicao dos efeitos dos caracteres do grao e do embrido analisados,
verificou-se que o comprimento do embrido apresentou o maior efeito direto
sobre o teor de 6leo e sendo também o carater que proporcionou 0s maiores
efeitos indiretos sobre porcentagem de 6leo em relacdo aos demais caracteres
estudados.

3- A selecéo indireta via comprimento do embrido, foi a que mais se aproximou do
ganho de sele¢do, quando utilizada a sele¢éo direta para a percentagem de 6leo
no grao, mostrando ser a melhor caracteristica a ser utilizada para uma sele¢éo

indireta para carater porcentagem de 6éleo.
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CAPITULO 3 - ORDENACAO, SELECAO E PARAMETROS GENETICOS DO
CARATER “ALTO OLEO” EM MILHO.

3.1: ORDENACAO, SELECAO E PARAMETROS GENETICOS DO CARATER “ALTO
OLEO” EM MILHO AVALIADO POR METODOLOGIAS DE MODELO FIXO E MISTO
EM CONJUNTOS DE ENSAIOS BALANCEADOS.

RESUMO: O melhoramento para milho com alto teor de 6leo no grdo tem sido o
objetivo principal de véarios programas de melhoramento. Porém pouca informagéo
existe sobre o carater teor de 6leo nos graos nas areas e genotipos tropicais. Trezentas
e quinze linhagens de milho provenientes do cruzamento de duas linhagens
contrastantes para o teor de 6leo foram testadas em sete ensaios avaliados em quatro
locais no Brasil Central. Foram avaliadas trés metodologias para a estimativa dos
parametros genéticos, a metodologia tradicional, a metodologia REML/BLUP com
variancia homogénea (BLUP Homo) para todos os locais e a metodologia REML/BLUP
com variancia heterogénea (BLUP Hetero) com variancia, ponderadas por loca,l e
avaliadas dentro de cada ensaio. Os resultados obtidos evidenciaram que a
metodologia tradicional e 0 BLUP Homo promoveram as mesmas estimativas para os
parametros genéticos, variancia da interacao genotipo por ambiente e variancia do erro,
devido a serem ensaios balanceados. A metodologia BLUP Hetero proporcionou as
menores estimativas da variancia da interacdo genétipo x ambiente, as maiores
estimativas da variancia genética e fenotipica e as maiores estimativas da
herdabilidade, quando comparadas as metodologias Tradicional e BLUP Homo. As
metodologias BLUP Homo e BLUP Hetero tiveram maior poder de discriminacdo dos
genotipos evidenciados pelos menores erro padrdo dos ensaios. A ordenacdo dos
genotipos foi igual para as metodologias Tradicional e a do BLUP Homo e diferente no
BLUP Hetero. A substituicdo dos gendtipos selecionados pelo método tradicional por
outros selecionados pela metodologia BLUP Hetero foi devida a menor variancia dos
dados dentro e entre locais. A metodologia REML/BLUP com variancias heterogéneas
mostrou ser a metodologia mais precisa na selecdo dos genotipos superiores para o
carater alto 6leo em milho.

PALAVRAS CHAVE: Milho Alto Oleo, Metodologia REML/BLUP, Parametros
Geneéticos, Selecao.
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1 - INTRODUCAO

A alta concentracdo de nutrientes nos grdos tem sido a meta de varios
programas de melhoramento de muitos cereais, inclusive o milho, aumentando o teor
ou qualidade de éleo, proteina ou amido com foco na alimentacdo humana e animal,
(LAMBERT, 1994). O milho alto 6leo, além de aumentar a densidade energética
também melhora o balan¢co de aminoé&cidos, devido ser a densidade de lipideos 2,25
vezes maior do que a do amido e de possuir um embrido maior, onde sao encontrados
as maiores quantidades dos aminoéacidos essenciais (ALEXANDER, 1963; LAMBERT,
1994; WASSOM et al., 2008).

A correlacao positiva existente entre o teor de amido e o peso do gréo fez com
gue o melhoramento acentuado para o aumento de produtividade por area e
caracteristicas agronémicas desejaveis, resultassem em uma perda relativa de
nutrientes no grao como, principalmente, proteina e 6leo, (MADE & LAMBERT, 2007).
A resposta continua a selecéo por varias geracdes, bem como a resposta a selecao
reversa em geracbes avancadas, sugerem que um grande numero de locos
segregantes estdo envolvido na heranga do teor de 6leo no grao de milho (SPRAGUE
et al. 1952; ALEXANDER, 1963; DUDLEY ,1977). Verificou-se que efeitos genéticos de
dominancia ou heterose nao tem sido detectados em cruzamentos de linhagens para a
caracteristica alto 6leo, e também ndo foi detectada depressdo por endogamia,
portanto foi presumido que o carater alto 6leo em milho est4 sob controle genético
aditivo (DUDLEY 1977; SILVELA et al.,1989). O teor de 6leo no milho é regido por
poligenes e, portanto quantitativo (DUDLEY, 1977; MADE & LAMBERT, 2007) e
apresenta uma alta herdabilidade, da ordem de 70% (HALLAUER & MIRANDA FILHO,
1988).

O melhoramento para milho alto 6leo tem sido realizado e reportado nas
regides temperadas, principalmente nos Estados Unidos e China. Poucos trabalhos
tém sido realizados nas regides tropicais, portanto, ndo se conhece a interacdo
genotipo x ambiente, herbabilidade, variancia genética e outros parametros genéticos
importantes para um programa de selecdo para o carater alto 6leo em milho tropical.

No melhoramento de plantas, a maioria das analises tém sido realizadas

baseadas em modelo fixo para a estimacdo de médias de tratamentos, mesmo quando
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estes forem obtidos por amostragem numa populacdo. Isto é, em situacbes que o
modelo é tipicamente misto, pois inclui, além de efeitos fixos (por exemplo, locais,
épocas e blocos), efeitos aleatdrios dos gendtipos (DUARTE & VENCOVSKY, 2001).

A utilizacdo de analises de modelo misto tem sido mais empregada em analises
de experimentos com plantas perenes. O uso desta metodologia € muito pouco utilizado
na andlise de experimentos em plantas anuais. Porém, o uso da metodologia
REML/BLUP podera trazer vantagens em sua utilizacdo para estes programas devido
ao seu poder de melhor estimar os parametros genéticos e possuir maior poder de
discriminacao entre gendtipos (RESENDE, 2002).

Na modelagem mista, a predicdo dos valores genéticos dos candidatos a sele¢éo
€ realizada através de componentes de variancia conhecidos ou estimados com
precisdo. De acordo com RESENDE (2000), o procedimento 6timo de predicdo de
valores genéticos € o BLUP (melhor preditor linear ndo - viesado) e o procedimento
otimo de estimagdo de componentes e variancia € o REML (méxima verossimilhanca
restrita).

Em programas de melhoramento, e comum, para otimizagdo de recursos, a
divisdo das progénies, de uma populagdo, a serem avaliadas, em grupos, 0s quais
podem ser avaliados nos mesmos locais ou néo.

O objetivo deste trabalho foi avaliar o uso de modelos mistos para se conhecer a
magnitude dos parametros genéticos e a ordenacdo dos gendtipos visando a selecdo
para o carater alto 6leo em uma populacdo de linhagens homozigéticas oriundas do
cruzamento de uma linhagem endogamica com alto teor de éleo com outra de baixo
teor de oleo, em germoplasma tropical, testadas em quatro localidades no Brasil

Central em conjuntos balanceados.

2 - MATERIAL E METODOS

Os genotipos experimentais foram constituidos de trezentas e quinze linhagens
desenvolvidas pelo método dos duplos haploides, obtidas do cruzamento entre duas
linhagens de milho endogamicas, contrastantes para o teor de 6leo no grdo: MON-
UB88 (teor de 6leo normal - 4,5%) e MON-UB62HO (alto teor de 6leo - 9,0%), cuja

descricdo € apresentada a seguir.
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MON-UB88 linhagem desenvolvida no Centro de Pesquisa da Monsanto na
localidade de Passo Fundo, no Estado do Rio Grande do Sul, de ciclo precoce, gréos
amarelos dentados e teor de 6leo nos graos normal - 4,5% matéria seca, desenvolvida
pelo método tradicional do pedigree.

MON-UB62HO - linhagem de milho desenvolvida no Centro de Pesquisa da
Monsanto na localidade de Uberlandia no Estado de Minas Gerais, de ciclo normal,
gréos duros, cor alaranjada e com alto teor de 6leo nos grdos — 9,0% matéria seca,
desenvolvida pelo método tradicional de pedigree.

As 315 linhagens obtidas foram cruzadas com uma linhagem testadora, MON-
UBO1, que € uma linhagem de milho desenvolvida no Centro de Pesquisa da Monsanto
na localidade de Uberlandia, Estado de Minas Gerais de ciclo tardio, grdos amarelos
dentados e com teor normal de éleo nos graos — 5,0%.

Os 315 hibridos experimentais de alto 6leo (Hibridos AO) foram obtidos em um
Campo Isolado, onde as 315 linhagens foram plantadas como fémeas e despendoadas
na época do florescimento para que a linhagem MON-UBO1, plantada como macho e,
com a proporgdo de 4:2, ou seja quatro fileiras de fémea para duas de macho,
polinizasse a inflorescéncia feminina (estilo-estigmas) das linhagens fémeas,
produzindo os Hibridos AO.

As testemunhas utilizadas nos ensaios foram os seguintes hibridos comerciais:
P30F90 - Hibrido de grdos semidentados amarelos de ciclo normal, adaptado as
condi¢cbes edafoclimaticas da regido dos Cerrados Brasileiros, com teor de Oleo de
5,2% ms. P30F87 — Hibrido de grdos flint alaranjados de ciclo normal, adaptado as
regides do Brasil Central, com teor de 6leo de 5,4% ms. DKB390 — Hibrido de gréos
semidentados amarelos de ciclo precoce, adaptado as regibes de baixa altitude
(<700m) de ampla aptiddo adaptativa, com teor de 6leo de 5,5% ms. DKB393 — Hibrido
de graos semiflinte amarelos de ciclo tardio, adaptado as condi¢cdes edafoclimaticas do
Cerrado Brasileiro, com teor de 6leo de 5,2% ms. DKB7008 — Hibrido de graos
semidentados amarelos, adaptado as condi¢des do Brasil Central, com alto teor de 6leo
nos graos, 7,5% ms.

No presente trabalho, a polinizacdo nos ensaios foi aberta, devido ser verificado

gue em situagbes em que o desenvolvimento gevetativo das plantas de milho foi
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normal, ou seja em boas condi¢des hidricas e de fertilidade adequadas, a polinizacao
das plantas dentro de cada parcela é praticamente realizada entre elas, possuindo
pouca interferéncia das parcelas circunvizinhas.

O delineamento utilizado foi o de Blocos ao Acaso. Os 315 Hibridos AO foram
distribuidos em 7 ensaios, cada um com 45 hibridos experimentais e 5 testemunhas,
num total de 50 genotipos, plantados em 4 locais, conforme mostrado na Tabela 1,
com 2 repeti¢cdes por local, num total de 2800 parcelas avaliadas. O namero total de
localidades utilizadas para avaliacdo dos genétipos foram 6, sendo que cada ensaio
foi plantado em 4 locais, conforme descrito na Tabela 2. Os ensaios foram plantados
de Outubro a Novembro de 2006 nas localidades de Brasilia-DF, Unai-MG,
Uberlandia-MG, Uberaba-MG, Passos-MG e Chapadéao do Sul-MS (Tabela 2).

Tabela 1 — Conjunto de ensaios, nimero de Hibridos AO, nimero de testemunhas, nimero de
locais, numero de repeti¢cdes por local, total de repetigBes e total de parcelas testados no Brasil Central
em 2006.

Ensaio  Hibridos AO  Testemunhas Gzztgtlisgs dl\(laulrcr)](?;ios ngﬁic?c?ls ngtte?ilg%ees de ;-grtgélas
75674 45 5 50 4 2 8 400
75675 45 5 50 4 2 8 400
75676 45 5 50 4 2 8 400
75607 45 5 50 4 2 8 400
75697 45 5 50 4 2 8 400
75698 45 5 50 4 2 8 400
75699 45 5 50 4 2 8 400

Total 315 350 56 2800
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Tabela 2- Locais onde os ensaios alto 6leo foram plantados, no verdo de 2006.

Ensaios Unai -MG Chgﬁ?fjfﬂ%do Brasilia - DF Uberlandia-MG Pai/lsgs ) Ub(la\;IaGba )
75674 X X X X
75675 X X X X
75676 X X X X
75607 X X X X
75697 X X X X
75698 X X X X
75699 X X X X

As parcelas experimentais foram constituidas de duas linhas de 5 metros,
distanciadas uma das outras em 80 cm, com uma area de 8 m?. O plantio foi realizado
por meio de uma plantadeira SLC 710 adaptada para o plantio de parcelas
experimentais para o sistema de plantio direto, plantando duas parcelas por vez.
Foram plantadas 35 sementes por linha e, ap6s o desbaste realizado no 20° dia apds o
plantio, foram deixadas 25 plantas por linha ou 50 plantas por parcela estabelecendo
uma densidade de 62500 plantas por hectare. A adubacéo de plantio utilizada foi de 32
kg.ha™* de Nitrogénio, 112 kg.ha™ de P,Os e 72 kg.ha™ de K,O e com uma primeira
adubac&o de cobertura aos 25 dias apés plantio de 40 kg.ha™ de Nitrogénio e 40 kg.ha
! de K,0 e mais uma adubacdo em cobertura aos 45 dias ap6s plantio de 40 kg.ha™ de
Nitrogénio. Os tratos culturais para controle de ervas daninhas, insetos nocivos e as
irrigagbes foram realizados quando necessario, de modo a manter as plantas em
condicOes 6timas de crescimento e desenvolvimento.

A colheita foi realizada por uma colheitadeira Hallis Chalmer 5200, adaptada
para a colheita de parcelas experimentais e coleta de amostras dos grdos destas
parcelas, com capacidade de colheita de uma parcela por vez.

Os caracteres avaliados foram produtividade de graos, que nao sera objeto deste
trabalho e porcentagem de 6leo no grao — obtido por meio de uma amostra de 200 g de
gréos de cada parcela. No laboratério as amostras foram submetidas a anéalise de 6leo
no equipamento INFRATEC 1200, por meio de transmitancia do vermelho proximo
(NIRY).
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As analises de variancia para cada local, conjunta para cada grupo, geral,
considerando todos os genotipos e locais, foram realizadas com o auxilio do programa
computacional SAS® (SAS 9.1, SAS Institute, Cary, NC, USA). Com base nestas
analises, foram estimadas as estimativas das variancias genéticas e fenotipicas,
estimativa da variancia da interacdo genotipo x ambiente, a estimativa da variancia do
erro, as estimativas dos coeficientes de herdabilidade e o coeficiente de variancia
genética, considerando os modelos fixos e mistos para cada conjunto de ensaio.

No presente trabalho, os dados de porcentagem de Oleo foram submetidos a
analise segundo trés metodologias distintas: o método tradicional, a metodologia de
modelos mistos com estrutura de variancia residual homogénea e a metodologia de

modelos mistos com estrutura de variancia residual heterogénea.

2.1. Metodologia tradicional

O modelo matemaético utilizado para a estimagdo dos componentes de variancia,
foi o seguinte:

Yigy= M + a + blagy + ti + tay+ e, onde:

Yig= observagao do tratamento i na repeti¢éo j no ambiente I.

M = constante inerente a todas as observacgoes.

t; = efeito aleatério de tratamentos t;~NIID(0,67);

b/ag = efeito aleatdrio de repeticdes dentro de ambientes b/a;),~NIID (0, 6/

a= efeito aleatério de ambientes a,~NIID(0,62)

tay= efeito da interacéo genétipo x ambiente ta; ~NIID(0,6Z,)

ei) = erro experimental associado a parcela i(j)e. e;¢;,~NIID (0, %)

As estimativas dos componentes da variancia residual( &%), da interacdo
gendtipo por ambiente (G5,) € a genética (6;) foram obtidas através do proc varcomp
do SAS® adotando o método dos momentos, a partir da solucdo do sistema de
equacOes obtidas ao igualar as esperancas matematicas dos quadrados médios, a

seguir, aos seus respectivos valores observados.
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Gendtipos
Gendtipos x Ambiente

Erro 2 onde:

j =numero de repeticbes

Il = nU0mero de ambientes

ApOGs a obtencdo das estimativas dos componentes da variancia, calcularam-se
as médias da porcentagem de 6leo nos grados dos Hibridos AO para que 0s mesmos
fossem submetidos a ordenacéo e selecao de 15% dos que apresentaram maior teor de

Oleo.

2.2. Metodologia de modelos mistos com estrutura residual homogénea

Utilizou-se o mesmo modelo e pressuposi¢cfes anteriormente apresentados,
porém, o processo de estimacdo-predicdo seguiu a metodologia dos modelos mistos
(HENDERSON, 1975). Essa metodologia consiste na obtencdo de predicdes dos
valores genotipicos tratados como efeito aleatério. As estimativas dos componentes de
variancia foram obtidas pelo método da maxima verossimilhanca restrita (Restricted
Maximum Likelihood -REML) descrito por PATTERSON & THOMPSON (1971) e a
predicdo dos valores genotipicos de cada individuo foi obtido pelo melhor preditor linear
ndo viesado (BLUP), (REZENDE & MENDES, 1996).

O modelo misto € matricialmente representado por: y = XB + Za + e, em que:
y: vetor (nx1) de observacoes;
X : matriz (nxp) de incidéncia dos efeitos fixos b ;
Z :matriz (nxq) de incidéncia dos efeitos aleatorios a (genéticos ou ambientais);
B : vetor (px1) de efeitos fixos a serem estimados;
a : vetor (gx1) de efeitos aleatdrios ou valor genético (VG) dos gendtipos a serem
preditos; e
e : vetor (nx1) de erros aleatdrios associados a cada observacdo. Assumiu-se que: e ~

Nn (0,R), sendo R a matriz de variancias e covariancias residuais, dada por e R = lg* e
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a ~ Nq (0,G), sendo G a matriz de variancias e covariancias genéticas dada por: G = lo}
, onde a; denota a variancia genética, da interacdo genétipos por ambiente ou de
locais, dependendo do componente a ser estimado. A matriz A corresponde a matriz de
parentesco genético entre genotipos. No presente trabalho assumiu-se que A é igual a
matriz identidade (1) e, portanto: G = loj.

No modelo em questdo é assumido, ainda, ndo existir covariancia entre o0s
desvios residuais (e) e efeitos genéticos (a), ou seja, Cov(a, €)= 0. Assim, o sistema
equacOes de modelo misto (EMM) que permite obter simultaneamente o preditor para
efeitos aleatorios (@) e o estimador dos efeitos fixos (b), é matricialmente representado

por:

XX Xz Hﬁ ] [X,y ] HENDERSON (1975)
! ] - 2 = ’ .
ZX 2'Z+476, [, 7y

e

E a melhor predico linear ndo-viesada (BLUP) é igual: BLUP(@) = GZ'V™* (y - XB)
sendo: GZ'= Cov(y,a) HENDERSON (1963).

2.3. Metodologia de modelos mistos com estrutura de variancia residual
heterogénea

As estimativas componentes de variancias e BLUPs foram obtidas como
anteriormente descritos. Porém, neste caso, adotou-se uma estrutura para a matrix de
variancia-covariancia R, com variancias heterogéneas entre locais (Bloco — diagonal —

cada local apresentando uma variancia residual diferente), R = la?; .
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2.4. Parametros de comparacao entre os modelos

A variancia fenotipica foi estimada através da expressao:

=2
Gga
——+
]

~2 _ ~2 .
0f=04+ , onde:

N

J = nimero de repeticodes por local
A = nimero de ambientes
O coeficiente de herdabilidade foi estimado utilizando-se a seguinte expresséo:

h? =52 6; , onde:

62 = Variancia Genética
@7 = Variancia Fenotipica

Os coeficientes de variagdo genético foi estimado da seguinte maneira:
CVg = (?)100

Os parametros adotados para a comparacdo entre as metodologias foram as
estimativas da variancia genética, da variancia do erro, da variancia da interagéo
genotipo por ambiente, da herdabilidade e o coeficiente de variacdo genético. Para a
ordenacdo dos gendtipos e posterior selecdo utilizaram-se comparagfes através do

indice de correlagéo.

O coeficiente de variacao experimental, foi estimado da seguinte maneira:

CVe =( @)100

n 2
Correlagao posicional de Sperman ok :1_L
o n(n® -1)



a4

ki ‘(i —; 2

Desvio Padrdo da Média Zl n—1

Nz

Erro Padrao: 7

3 - RESULTADOS E DISCUSSAO

Os dados obtidos nos ensaios foram analisados utilizando-se o método
tradicional, método de modelos mistos utilizando-se BLUP com variancia homogénea e
0 BLUP Hetero. Na Tabela 3 sdo mostradas as andlises de variancia, médias, desvio
padrdo da média e coeficiente de variacdo das andlises conjuntas dos ensaios. Pode-se
verificar que, em todos 0s ensaios, a variancia genotipica, dos Hibridos AO, foram
significativamente maiores que zero, indicando a possibilidade de selecdo entre os
genotipos.

Houve significancia para o efeito de locais (ambientes), mostrando que ha uma
variabilidade significativa de teor de 0leo nos gréos entre os locais. Portanto o ambiente
afeta o teor de 6leo no grdo do milho. A interacdo gendtipo ambiente também foi
significativa para todos o0s ensaios, mostrando que alguns genaétipos tiveram uma
resposta diferenciada para um determinado local, ou seja, o teor de 6leo de nos gréos
de um determinado gendtipo pode variar entre ambientes.

Os coeficientes de variacdo dos ensaios tiveram uma amplitude de 4,50 a 7,42%,
para gendtipos totais, mostrando que os desvios em relacdo da média das
porcentagens de 6leo estdo dentro de uma faixa de variacdo considerada normal para
este carater.
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Tabela 3- Andlise de variancia conjunta dos ensaios, quadrado médio (QM), média do teor de 6leo nos

graos, e coeficiente de variagdo (CV%).

Ensaios FV GL QM Média CV%
75607 LOC 3 20,276 **
75607 REP(LOC) 4 0,281 ns
75607 Genotipos 49 2,488 b 6,92 7,19
75607 Hibridos AO 44 1,061 *x 7,03 7,42
75607 Testemunhas 4 7,641 i 5,92 2,99
75607 Hib vs Test 1 44,665 **
75607 Genoétipos*LOC 147 0,445 *
75607 Hibridos AO*LOC 132 0,455 **
75607 Testemunhas*LOC 12 0,092 *
75607 (Hib vs Test)*Loc 3 1,431 *
75607 Residuo 196 0,705
75674 LOC 3 8,526 **
75674 REP(LOC) 4 0,825 b
75674 Genotipos 49 4,616 xx 7,88 5,81
75674 Hibridos AO 44 1,255 *x 8,08 5,93
75674 Testemunhas 4 6,489 ** 6,07 3,04
75674 Hib vs Test 1 145,014 **
75674 hybrid*LOC 147 0,611 b
75674 Hibridos AO*LOC 132 0,672 *x
75674 Testemunhas*LOC 12 0,045 ns
75674 (Hib vs Test)*Loc 3 0,155 **
75674 Residuo 196 0,676
75675 LOC 3 5,049 **
75675 REP(LOC) 4 0,452 *
75675 Genotipos 49 3,62 *x 7,17 5,58
75675 Hibridos AO 44 2,488 *x 7,26 5,67
75675 Testemunhas 4 9,776 ** 6,15 3,96
75675 Hib vs Test 1 36,1 ok
75675 hybrid*LOC 147 0,392 *x
75675 Hibridos AO*LOC 132 0,415 **
75675 Testemunhas*LOC 12 0,05 ns
75675 (Hib vs Test)*Loc 3 0,372 b
75675 Residuo 196 0,632
75676 LOC 3 5,709 b
75676 REP(LOC) 4 0,954 *x
75676 Genoétipos 49 1,165 *x 6,64 5,33
75676 Hibridos AO 44 0,473 ** 6,69 5,41
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75676 Testemunhas 4 7,58 ** 6,03 3,2
75676 Hibvs Test 1 13,038 **

75676 Geno6tipos*LOC 147 0,236 xx

75676 Hibridos AO*LOC 132 0,249 *x

75676 Testemunhas*LOC 12 0,014 ns

75676 (Hibvs Test)*Loc 3 0,343 *x

75676 Residuo 196 0,595

75697 LOC 3 6,798 b

75697 REP(LOC) 4 0,077 ns

75697 Genotipo 49 0,94 *x 6,1 5,12
75697 Hibridos AO 44 0,49 *x 6,12 5,2
75697 Testemunhas 4 5,759 xx 5,92 4,29
75697 Hib vs Test 1 1,441 ki

75697 Genotipos*LOC 147 0,236 *x

75697 Hibridos AO*LOC 132 0,235 *x

75697 Testemunhas*LOC 12 0,071 *x

75697 (Hib vs Test)*Loc 3 0,939 *x

75697 Residuo 196 0,559

75698 LOC 3 6,986 **

75698 REP(LOC) 4 0,113 ns

75698 Genotipo 49 1,028 b 6,12 4,52
75698 Hibridos AO 44 0,493 *x 6,15 4,7
75698 Testemunhas 4 6,228 *x 5,83 1,26
75698 Hib vs Test 1 3,775 **

75698 Genotipos*LOC 147 0,22 b

75698 Hibridos AO*LOC 132 0,226 xx

75698 Testemunhas*LOC 12 0,02 *

75698 (Hib vs Test)*Loc 3 0,784

75698 Residuo 196 0,526

75699 LOC 3 27,989 **

75699 REP(LOC) 4 0,984 b

75699 Genotipo 49 2,758 *x 6,82 5,7
75699 Hibridos AO 44 1,721 *x 6,92 5,89
75699 Testemunhas 4 5,777 b 5,91 1,58
75699 Hib vs Test 1 36,307 **

75699 Geno6tipos*LOC 147 0,651 b

75699 Hibridos AO*LOC 132 0,661 *x

75699 Testemunhas*LOC 12 0,019 ns

75699 (Hib vs Test)*Loc 3 2,736 **

75699 Residuo 196 0,623

** Significativo a 1%; * Significativo a 5%;

NS néo significativo
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A comparacdo dos parametros genéticos estimados pelas metodologias
tradicional, REML/BLUP com variancia homogénea (BLUP Homo) e REML/BLUP
Hetero (BLUP Hetero), é apresentada na Tabela 4. Quando comparado a analise no
modelo tradicional com a do BLUP Homo, verificou-se que os parametros genéticos
obtidos, ou seja, a variancia genética, a variancia da interacdo genoétipo ambiente e a
herdabilidade, foram exatamente as mesmas, evidenciando que 0s mesmos resultados
podem ser obtidos com a analise tradicional ou com a andlise de modelos mistos,
guando os ensaios estao balanceados.

A analise utilizando-se a metodologia BLUP Hetero, ou seja, utilizando-se as
variancias de cada um dos ambientes na analise geral, mostrou maior estimativa da
variancia genética em todos os ensaios, quando comparado com os métodos tradicional
e BLUP Homo. ROCHA et al. (2006) trabalhando com eucalipto, também observou
maiores estimativas da varidncia genética na metodologia REML/BLUP, porém
CANDIDO, (2009) e SCARPINATI, (2007), trabalhando com cana de aclcar e
eucaliptos, respectivamente, encontraram maiores estimativas para a variancia genética
obtidas pelo método tradicional de analise de variancia.

As variancias da interacdo genotipo por ambiente, estimadas na analise por
BLUP Hetero foram menores, na maioria dos casos, sendo que, somente no caso do
ensaio 75607 é que foi maior. Nos outros métodos analisados, parte da variancia do
residuo estava confundida com a interacdo genoétipo por ambiente que em
consequéncia resultou na maior variancia da interacdo gxa e numa menor estimativa
da herdabilidade. Na analise utilizando-se o BLUP Hetero, as herdabilidades
encontradas, foram maiores para a maioria dos conjuntos de ensaios, acarretando
maiores ganhos genéticos na selecdo dos gendtipos superiores. As herdabilidades
encontradas para o carater porcentagem de 6leo no grdo, estdo de acordo com
trabalhos de varios autores (DUDLEY et al., 1974; HALLAUER & MIRANDA FILHO,
1988).
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Tabela 4 — Estimativas da variancia genética (Vy) 67, da variancia da interacdo genétipo por ambiente
(Vga) 62, , da variancia do erro(ve) 6, , da variancia fenotipica (V) &7,da herdabilidade (h?), coeficiente de
variagdo genética (CV,) e médias estimados pelos método tradicional, BLUP Homo e BLUP Hetero para
os Hibridos AO (gen6tipos).

Metodologias

Metodologias

BLUP BLUP
Ensaio Parédmetro Tradicional Homo Hetero Ensaio Pardmetro  Tradicional Homo Hetero
75674 Vg 0,073 0,073 0,118 75676 Vg 0,028 0,028 0,06
75674 Vga 0,222 0,222 0,124 75676 Vga 0,059 0,059 0,025
75674 Ve 0,229 0,229 0,283 75676 Ve 0,131 0,131 0,165
75674 \i 0,212 0,212 0,216 75676 \i 0,074 0,074 0,093
75674 h2 0,343 0,343 0,548 75676 h2 0,379 0,379 0,646
75674 CVg 0,033 0,033 0,043 75676 CvVg 0,025 0,025 0,037
75674 Média 8,079 8,079 8,079 75676 Média 6,693 6,693 6,693
78675 Vg 0,159 0,159 0,201
78675 Vga 0,123 0,123 0,017
78675 Ve 0,17 0,17 0,264
78675 Vf 0,242 0,242 0,243
78675 h2 0,659 0,659 0,829
78675 CVg 0,055 0,055 0,062
78675 Média 7,251 7,251 7,251
Metodologias Metodologias
BLUP BLUP
Ensaio Pardmetro  Tradicional Homo Hetero Ensaio Pardmetro  Tradicional Homo Hetero
75607 Vg 0,076 0,076 0,091 75698 Vg 0,033 0,033 0,041
75607 Vga 0,092 0,092 0,142 75698 Vga 0,071 0,071 0,02
75607 Ve 0,272 0,271 0,24 75698 Ve 0,084 0,084 0,126
75607 Vf 0,156 0,156 0,192 75698 \i 0,079 0,079 0,067
75607 h2 0,487 0,487 0,473 75698 h2 0,421 0,421 0,616
75607 CVg 0,039 0,039 0,043 75698 CVg 0,03 0,03 0,033
75607 Média 7,03 7,03 7,03 75698 Média 6,153 6,153 6,153
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75697 Vg 0,032 0,032 0,061 78699 Vg 0,132 0,132 0,194
75697 Vga 0,067 0,067 0,04 78699 Vga 0,248 0,248 0,12
75697 Ve 0,101 0,1 0,116 78699 Ve 0,166 0,166 0,258
75697 Vf 0,078 0,078 0,095 78699 \%i 0,277 0,277 0,287
75697 h2 0,41 0,409 0,637 78699 h2 0,478 0,478 0,678
75697 Cvg 0,029 0,029 0,04 78699 Cvg 0,053 0,053 0,064
75697 Média 6,119 6,119 6,119 78699 Média 6,917 6,917 6,917

Os erros padrao das médias e valores genéticos estimados pelas metodologias
tradicional, BLUP Homo e BLUP Hetero podem ser vistos na Tabela 5. Observa-se que
as estimativas do erro padrdo obtidas com a metodologia BLUP Hetero foram menores
ou no minino igual, caso do ensaio 75607, que as obtidas com os outros dois métodos
ou seja o tradicional e o BLUP Homo, as quais foram sempre menores que as para o
método tradicional. Quanto menor o erro padrdo dos BLUP’s melhor o poder de
discriminacao das médias, ou seja, é mais facil de identificar uma diferenca significativa
entre dois tratamentos (hibridos).

Deste modo, pode-se afirmar que, embora, os métodos tradicional e BLUP Homo
tenham apresentado a mesma herdabilidade, o método BLUP apresentou um melhor
poder de discriminacdo entre os gendtipos. As estimativas de herdabilidades obtidas
com o modelo BLUP Hetero, entre locais, foram em geral maiores que os demais
métodos, fato que por si so ja indica uma maior confiabilidade na selecéo dos hibridos
realizada a partir das estimativas dos efeitos obtidas por esta metodologia. Aliado a
este fato acrescenta-se que esta Ultima metodologia apresentou 0s menores erros
padrdes dentre as metodologias avaliadas. O menor erro padrdo observado no BLUP
Hetero deve-se, provavelmente, a menor estimativa das variancias da interacao
genotipo por ambiente, observadas na Tabela 4, e por conseqiéncia pode-se inferir que

0 BLUP Hetero possua um maior poder de discriminacdo nas estimativas obtidas.
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Tabela 5 — Erro Padrdo estimado em cada ensaio pelo método tradicional, BLUP Homo e BLUP com
variancia heterogénea.

Erro Padréo

BLUP
Ensaios Tradicional BLUP Homo Hetero
75607 0,660894 0,223385 0,229793
75674 0,626221 0,273716 0,228095
75675 0,507888 0,225496 0,167448
75676 0,44414 0,159383 0,135491
75677 0,430529 0,152942 0,13722
75678 0,403084 0,152429 0,123601
75679 0,708858 0,257305 0,227747

A andlise da ordenacdo dos genotipos para os métodos empregados, pode ser
visualizada na Tabela 6, através da correlacdo da ordenacdo dos gendtipos em cada
metodologia. Observa-se que a ordenacao realizada através do método tradicional e do
BLUP Homo foi igual para todos os ensaios, porém, quando se empregou a metodologia
de BLUP Hetero, houve alteracdo na ordenacao dos gendtipos com uma amplitude de
variagdo da correlacdo de 0,8855 a 0,98531. Esta diferenca na ordenacdo das
estimativas pode ser o efeito da menor estimativa da interacdo gendétipo por ambiente e

do erro padrao.
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Tabela 6 - Coeficientes da Correlacdo (r) das Médias da porcentagem de 6leo no grdo observadas com
as estimativas obtidas pela metodologia BLUP com varidncia homogénea e BLUP com variancia
heterogénea da ordenagédo dos genétipos em cada ensaio.

BLUP BLUP
Ensaios Tradicional Homo Hetero
75607 Médias 1 0.98531
75674 Médias 1 0.94843
75675 Médias 1 0.96905
75676 Médias 1 0.88553
75697 Médias 1 0.96401
75698 Médias 1 0.93548
75699 Médias 1 0.95361

Nas Figuras 1, 2 e 3 estdo exemplificadas as médias e erros padrao, do teor de
6leo nos gréos, para o modelo tradicional e para as metodologias BLUP Homo e BLUP
Hetero no Ensaio 75607, e pode-se observar que, apesar de o Método Tradicional e o
BLUP Homo ordenarem os genétipos de uma mesma maneira, para maior teor de 6leo,
o BLUP mostrou maior poder de diferenciacdo entre as médias elegendo um grupo
muito menor de gendtipos que ndo se difeririam estatisticamente aumentando o poder
de selecdo dos genotipos superiores para o carater alto 6leo nos gréos. Quando se
comparou a Metodologia BLUP Homo com a BLUP Hetero, verificou-se que o
ordenamento dos gendtipos para o maior percentual de 6leo foi alterado, porém foi
mantida a mesma capacidade de discriminagdo dos gendtipos superiores. A mesma
conclusédo pode ser estendida a todos os ensaios realizados no presente trabalho. As
liinhas pontilhadas referem-se a significancia entre as médias, desvios que tocam a

linha tracejada nao diferem entre si.
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Figura 1 - Médias e erros padrao da porcentagem de 6leo nos graos do Ensaio 75607 de
cada gendtipo testado com a Metodologia Tradicional.
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Figura 2 - Médias e erros padréo da porcentagem de 6leo nos grédos do Ensaio 75607 de
cada gendtipo testado com a Metodologia BLUP Homo.
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BLUP Variancia Heterogénea - Ensaio 75607
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Figura 3 - Médias e erros padrédo da porcentagem de 6leo nos grdos do Ensaio 75607 de
cada gendtipo testado com a Metodologia BLUP Hetero.

A ordenacdo dos genétipos quanto ao teor de 6leo nos graos foi exatamente a
mesma quando se comparou a média dos genotipos ordenados pela metodologia
tradicional com a estimativa do BLUP Homo, como pode ser observado na Tabela 7, e,
por conseguinte, a selecao praticada de 15% dos gendtipos com maior teor de 6leo
resultou na selecao dos mesmos individuos nas duas metodologias.

A metodologia das estimativas de BLUP Hetero ordenou os gendétipos em uma
ordem diferente para todos os ensaios. A selecédo praticada com uma intensidade de
15% para maior teor de 6leo nos graos selecionou 0s mesmos sete individuos nos
ensaios 75674,75607 e 75699 os mesmos de quando se utilizou as metodologias
tradicional ou BLUP com variancia homogénea, porém com uma ordenacgdo diferente.
No ensaio 75675 houve uma substituicAo do genotipo 75206%, selecionado pelos
métodos tradicionais e BLUP variancia homogénea pelo genétipo 75315% selecionado
pelo método BLUP Hetero. Nos ensaios 75676, 75677, 7597 e 75698 houve
substituicdo de dois gendtipos em cada ensaio. As substituicdes podem ser observadas

na Tabela 8.
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Tabela 7 — Comparagdo da sele¢do para porcentagem de 6leo no grdo com indice de 15% de
intensidade, levando-se em conta a ordenag¢éo dos gendtipos nas metodologias tradicional, BLUP Homo
e BLUP Hetero, dentro de cada ensaio.

Metodologia

Tradicional BULUP Homo BLUP Hetero
Ensaio Gené6tip Média Ran Genétip  Estimati Ran Genétip  Estimati Ran
S 0S S k 0S va k 0S va k

75674  74016% 8,996 1 74016% 0,97 1 74016% 10,361 1
75674  74188% 8,705 2 74188% 0,7173 2 74191% 0,9189 3
75674 < 74191% 8,696 3 74191% 0,7097 3 74188% 0,8586 2
75674  74168% 8,559 4 74168% 0,5904 4 74077% 0,8015 6
75674  74068% 8,558 5 74068% 0,5893 5 74120% 0,7035 7
75674  74077% 8,544 6 74077% 0,5774 6 74168% 0,6857 4
75674  74120% 8,524 7 74120% 0,56 7 74068% 0,6749 5
75675  75359% 8,625 1 75359% 12,984 1 75359% 16,261 1
75675  75293% 8,391 2 75293% 1,09 2 75362% 12,628 3
75675  75362% 8,241 3 75362% 0,9562 3 75206% 11,595 6
75675 < 75215% 8,074 4 75215% 0,8068 4 75293% 11,029 2
75675 < 75270% 8,055 5 75270% 0,7901 5 75270% 10,907 5
75675  75206% 8,018 6 75206% 0,7567 6 75315% 0,9337 8*
75675  75252% 7,999 7 75252% 0,7399 7 75215% 0,9254 4
75676 DKB7008 7,454 1 DKB7008  0,6492 1 76085% 0,8182 2
75676  76085% 7,409 2 76085% 0,6134 2 76367% 0,7153 3
75676  76367% 7,253 3 76367% 0,4888 3 DKB7008  0,7089 1
75676 EXP7001 7,208 4 EXP7001 0,453 4 EXP7001  0,6475 4
75676  76064% 7,085 5 76064% 0,3554 5 76064% 0,3995 5
75676  76083% 6,938 6 76083% 0,2378 6 EXP7002  0,3409 8*
75676  76186% 6,913 7 76186% 0,2179 7 76284% 0,3281 9*

75607 7119% 8,039
75607 7058% 8,008
75607 7155% 7,754
75607 7293% 7,649
75607 DKB7008 7,638
75607 7270% 7,621
75607 EXP4811 7,465

7119% 0,9198
7058% 0,8941
7155% 0,6858
7293% 0,5996
DKB7008  0,5903
7270% 0,577
EXP4811  0,4487

7058% 0,9925
7119% 0,9874
7155% 0,7476
7293% 0,724
7270% 0,6562
DKB7008  0,5663
EXP4811  0,4287

75697 DKB7008 7,38
75697  97101% 6,7

75697 97006% 6,694
75697 97010% 6,548
75697  97127% 6,54

DKB7008  0,9597
97101% 0,4502
97006% 0,4455
97010% 0,336
97127% 0,3303

DKB78 10,297
97006% 0,5875
97101% 0,5556
97009% 0,5277
97004% 0,4406
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75697  97004% 6,533
75697  97009% 6,52

97004% 0,3247
97009% 0,3154

97002% 0,3403 9*
97143% 0,2632 8*

75698 DKB7008 7,361
75698  98035% 6,829
75698  98046% 6,563
75698  98022% 6,504 98022% 0,3008
75698  98232% 6,471 98232% 0,2752

DKB7008 0,9744
98035% 0,5561
98046% 0,3469

DKB7008 10,504 1
98035% 0,4891 2
98049% 0,3854 6
98057% 0,3195 8*
98046% 0,3047 3
98022% 0,2769 4

75698  98059% 6,443 98059% 0,2526 98366% 0,2683 12*

75699  99076% 7,783 99076% 0,7378
75699  99083% 7,734 99083% 0,7006
75699  99096% 7,65 99096% 0,6366
75699  99050% 7,615 99050% 0,6099
75699  99061% 7,601 99061% 0,5994
75699 991084% 7,586 991084%  0,5879
75699  99046% 7,564 7 99046% 0,5707

99083% 0,9681
99050% 0,8251
99076% 0,765
991084%  0,7354
99061% 0,7344
99096% 0,732
99046% 0,7266

6
7
1
2
3
4
5
75698 98049% 6,453 6 98049% 0,2605
7
1
2
3
4
5
6
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* Genltipos somente selecionados pelo BLUP Hetero

Tabela 8 — Gendtipos que foram substituidos na selecdo dos 15% maiores teores de 6leo no grao,
quando se utilizou o BLUP com variagédo heterogénea.

Metodologia

Tradicional BULUP Homo BLUP Heter

Ensaio Gendtip Média Ran Genoétip  Estimati  Ran Genoétip  Estimati  Ran

S 0S S k 0S va k 0s va k
75675  75252% 7,999 7 75252% 7,999 7 75315% 7,864 8*
75676  76083% 6,938 6 76083% 6,938 6 EXP7002 6,899 8*
75676 76186% 6,913 7 76186% 6,913 7 76284% 6,883 9*
75697 97010% 6,548 4 97010% 6,548 4 97002% 6,341 o*
75697 < 97127% 6,54 5 97127% 6,54 5 97143% 6,369 8*
75698 98232% 6,471 5 98232% 6,471 5 98057% 6,426 8*
75698 98059% 6,443 7 98059% 6,443 7 98366% 6,385 12*

A diferente ordenacdo dos gendtipos observada na metodologia BLUP Hetero
deve-se a melhor estimativa dos erros, ou seja, da variancia da interagdo genotipo por
ambiente e o maior controle ambiental. Nas Figuras 4, 5 e 6 pode-se visualizar a média
e a amplitude dos dados obtidos dentro dos locais como também a variancia do erro por

local, dos genotipos selecionados pela metodologia tradicional e BLUP variancia
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homogénea, pontos quadrados e linhas tracejadas para as médias e os substituidos
guando se utilizou a metodologia de BLUP Hetero, representados pelos pontos
circulares e a linhas cheias nas figuras.

Observa-se na Figura 4, que o gendtipo 75252% selecionado tanto pelo modelo
tradicional como pelo BLUP Homo, representados pelas linhas tracejadas e os pontos
quadrados, exibiu maior amplitude entre os dados obtidos dentro do local 3, que obteve
a maior variancia do erro estimada, e foi substituido na metodologia BLUP Hetero, pelo
genotipo 75315%, que mostrou menor variancia das estimativas de 6leo principalmente
no local de maior variancia do erro, ou seja o local trés, sugerindo que a maior
estimativa do teor de 6leo do gendtipo 75252% estd superestimada devido ao maior
erro contido nas estimativas obtidas.

Via de regra, as mesmas consideracbes podem ser feitas para todos os
genotipos substituidos na selecdo pela metodologia BLUP Hetero, evidenciando que o
BLUP Hetero possui maior poder de estimar o valor genético dos genotipos superiores,

devido ao melhor controle do erro experimental.

Ensaio 75675
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Figura 4 - Comparacéao entre os genétipos 75315%, selecionado pela Metodologia BLUP
Hetero, e do gendtipo 75252%, selecionado pelo Método Tradicional e pela Metodologia
BLUP Homo, do Ensaio 75675, pelos valores de 6leo por repeticdo por local, médias
destes valores e a varidncia ambiental dentro do local.
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Figura 5 - Comparacdo entre os genétipos EXP7002, selecionado pela Metodologia
BLUP Hetero, e do gendtipo 76283% selecionado pelo Método Tradicional e pela
Metodologia BLUP Homo, do Ensaio 75676, pelos valores de 6leo por repeti¢éo por local,
médias destes valores e a variancia ambiental dentro do local.
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Figura 6 - Comparacgao entre os gendtipos 98057%, selecionado pela Metodologia BLUP
Hetero, e do gendtipo 98232% selecionado pelo Método Tradicional e pela Metodologia
BLUP Homo, do Ensaio 75698, pelos valores de 6leo por repeticdo por local, médias

destes valores e a variancia ambiental dentro do local.
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Resumindo as consideracdes acima pode-se inferir que o carater alto 6leo

mostrou ser influenciado pelo ambiente e possuir interacdo gendtipos x ambientes, que

foi significativa em todos os ensaios testadospara os Hibridos AO, porém, no caso das
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testemunhas na maioria dos locais a interacdo foi ndo significativa, talvez devido a
estes hibridos comerciais terem sido selecionados por apresentarem menor interagdo
genodtipo x amiente. A metodologia tradicional e o BLUP Homo proporcionaram as
mesmas estimativas para 0os parametros genéticos, variancia da interacao genétipo por
ambiente e variancia do erro, devido a 0s ensaios estarem balanceados. A metodologia
BLUP Hetero obteve as menores estimativas da variancia da interacdo genétipo x
ambiente. As maiores estimativas da variancia genética e as maiores estimativas da
herdabilidade quando comparado as metodologias Tradicional e BLUP Homo. As
metodologias BLUP Homo e BLUP Hetero tiveram maior poder de discriminagdo dos
gendtipos evidenciados pelos menores erros padrdo dos ensaios. A ordenacao dos
gendtipos foi igual para as metodologias Tradicional e a do BLUP Homo. A substituicdo
dos gendtipos selecionados pelo método tradicional por outros selecionados pela

metodologia BLUP Hetero foi devido a menor variancia dos dados no local.

4 - CONCLUSAO

A metodologia REML/BLUP com variancias heterogéneas mostrou ser a
metodologia mais precisa na ordenacdo e selecdo dos genotipos superiores para o
caréater alto 6leo em milho.
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3.2 - ORDENACAO, SELECAO E PARAMETROS GENETICOS DO CARATER “ALTO
OLEO” EM MILHO AVALIADO POR METODOLOGIAS DE MODELO FIXO E MISTO
EM ENSAIOS SEMI BALANCEADOS.

RESUMO: O milho com alto teor de Oleo nos grdos tem despertado interesse pelos
melhoristas devido a seu uso como componente das racdes para monogastricos e
industria alimenticia. Porém pouca informacgéo existe sobre o carater teor de 0leo nos
grdos nas areas e genoétipos tropicais. Trezentas e quinze linhagens de milho
provenientes do cruzamento de duas linhagens contrastantes para o teor de 6leo foram
testadas em sete ensaios avaliados em seis locais no Brasil Central porém de forma
nao balanceada, pois cada ensaio somente foi plantado em quatro locais. Foram
avaliadas trés metodologias para a estimativa dos parametros genéticos, a metodologia
tradicional utilizando-se blocos incompletos aumentados, a metodologia REML/BLUP
com variancia homogénea, para todos os locais e a metodologia RML/BLUP com
variancias heterogéneas e ponderadas por local. As analises foram realizadas dentro
dos dois grupos formados pelos ambientes onde os ensaios foram testados, Grupo 1
nas localidades de Brasilia-DF, Uberlandia-MG, Unai-MG e Chapaddo do Sul-MS e
Grupo 2 nas localidades de Brasilia-DF, Uberlandia-MG, Uberaba-MG e Passos-MG. A
metodologia BLUP Hetero apresentou menor estimativa da variancia da interacao
gendtipo por ambiente, maior estimativa da variancia genética e maior estimativa da
herdabilidade. As metodologias BLUP Homo e BLUP Hetero mostraram um maior poder
de discriminacdo da média. A metodologia BLUP Hetero apresentou as menores
estimativas do desvio padrdo da média, evidenciando uma maior poder de separacao
das médias (estimativas) do que as outras metodologias testadas. A substituicdo dos
genotipos selecionados pela metodologia tradicional pelos selecionados pela
metodologia BLUP Homo e BLUP Hetero deve-se a variancia das estimativas dentro e
entre locais. A metodologia REML/BLUP com variancias heterogéneas mostrou ser a
metodologia mais precisa na selecdo dos gendtipos superiores para o carater alto 6leo
em milho em condicdo de ensaios semi-balanceados.

PALAVRAS CHAVE: Milho Alto Oleo, Modelos Mistos, REML/BLUP, Parametros
Genéticos e selecao.

1 - INTRODUCAO

O milho com alto teor de 6leo nos gréos tem despertado interesse pelas
empresas de sementes de milho devido a seu uso como componente das ragdes para
monogastricos e industria alimenticia. O milho alto 6leo, além de aumentar a densidade
energética, também melhora o balanco de aminoéacidos, devido ser a densidade de
lipideos 2,25 vezes maior do que a do amido e de possuir um embrido maior, onde sao
encontradas as maiores quantidades dos aminoéacidos essenciais (ALEXANDER, 1963;
LAMBERT, 1994; WASSON et al., 2008).
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A correlacdo positiva existente entre o teor de amido e o peso do gréao fez
com gue o melhoramento acentuado para o aumento de produtividade por area e
caracteristicas agronémicas desejaveis, resultasse em uma perda relativa de nutrientes
no grao como, principalmente, proteina e 6leo (MADE & LAMBERT, 1994). A resposta
continua a selecdo por varias geracdes, bem como a resposta a selecao reversa em
geracdes avancadas, sugere que um grande numero de locos segregantes estdo
envolvidos na heranca do teor de 6leo no grédo de milho (SPRAGUE et al. 1952,
ALEXANDER, 1963; DUDLEY, 1977). Verificou-se que o carater alto 6leo em milho
esta sob controle genético aditivo (DUDLEY, 1977; SILVELA et al.,1989). O teor de
6leo no milho é regido por poligenes e, portanto quantitativo (DUDLEY, 1977;
LAMBERT, 1994) e apresenta uma alta herdabilidade para este carater, da ordem de
70% (HALLAUER & MIRANDA FILHO, 1988).

O melhoramento para milho alto 6leo tem sido realizado e reportado nas
regides temperadas, principalmente nos Estados Unidos e China. Poucos trabalhos
tém sido realizados nas regides tropicais, portanto ndo se conhece a interacao
genotipo x ambiente, herbabilidade, varidncia genética e outros parametros genéticos
importantes para um programa de selecdo para o carater alto 6leo em milho tropical.

No melhoramento de plantas, a maioria das analises tém sido realizadas
baseadas em modelo fixo para a estimacdo de médias de tratamentos, mesmo quando
estes forem obtidos por amostragem numa populacédo. Isto €, em situacbes em que o
modelo é tipicamente misto, pois inclui além de efeitos fixos ( locais, épocas e blocos) e
os efeitos aleatdrios dos gendtipos (DUARTE & VENCOVSKY, 2001).

Na modelagem mista, a predicdo dos valores genéticos dos candidatos a selecao
€ realizada através de componentes de variancia conhecidos ou estimados com
precisdo. De acordo com RESENDE (2000), o procedimento 6timo de predicdo de
valores genéticos € o BLUP (melhor preditor linear ndo - viesado) e o procedimento
otimo de estimacdo de componentes e variancia € o REML (maxima verossimilhanca
restrita).

Em alguns programas de melhoramento, € comum, para otimizag&do de recursos,
a divisdo das progénies, de uma populacdo, a serem avaliadas, em grupos, os quais

podem ser avaliados nos mesmos locais ou néo.
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O objetivo deste trabalho foi avaliar o uso de modelos mistos para conhecer a
magnitude dos parametros genéticos e a ordenacdo dos gendtipos visando a selecdo
para o carater alto 6leo em uma populagédo de linhagens homozigéticas oriundas do
cruzamento de uma linhagem endogamica com alto teor de 6leo com outra de baixo
teor de Oleo, desenvolvidas pela metodologia de duplos hapldides, em germoplasma
tropical e testadas em quatro localidades no Brasil Central em conjuntos semi

balanceados.

2 - MATERIAL E METODOS

Os gendtipos experimentais utilizados neste trabalho foram constituidos de
trezentas e quinze linhagens desenvolvidas pelo método dos duplos hapldides,
oriundas do cruzamento entre duas linhagens de milho endogamicas, contrastantes
para o teor de 6leo no grédo: MON-UBB88 (teor de 6leo normal - 4,5%) e MON-UB62HO
(alto teor de 6leo - 9,0%), cuja descricdo é apresentada a seguir.

MON-UB88 linhagem, desenvolvida no Centro de Pesquisa da Monsanto na
localidade de Passo Fundo no Estado do Rio Grande do Sul, de ciclo precoce, gréaos
amarelos dentados e teor de 6leo nos graos normal - 4,5% matéria seca, desenvolvida
pelo método tradicional do pedigree.

MON-UB62HO - linhagem de milho, desenvolvida no Centro de Pesquisa da
Monsanto na localidade de Uberlandia no Estado de Minas Gerais, de ciclo normal,
graos duros, cor alaranjada e com alto teor de 6leo nos grdaos — 9,0% matéria seca,
desenvolvida pelo método tradicional de pedigree.

As 315 linhagens obtidas foram cruzadas com uma linhagem testadora, MON-
UBO1, que € uma linhagem de milho, desenvolvida no Centro de Pesquisa da Monsanto
na localidade de Uberlandia, Estado de Minas Gerais de ciclo tardio, grdos amarelos
dentados e com teor normal de 6leo nos graos (5,0%).

Os 315 hibridos sintetisados com linhagens de milho alto 6leo (Hibridos AO)
foram obtidos em um campo isolado, onde as 315 linhagens foram plantadas como
Fémeas e despendoadas na época do florescimento para que a linhagem MON-UBO1,

plantada como macho e com a proporgéo de 4:2, ou seja, quatro fileiras de fémea para
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duas de macho, polinize a inflorescéncia feminina (estilo-estigmas) das linhagens
fémeas, produzindo os Hibridos AO.

As testemunhas utilizadas nos ensaios foram os seguintes hibridos comerciais:

P30F90 — Hibrido de grdos semidentados amarelos de ciclo normal, adaptado as
condi¢bes edafoclimaticas da regido dos Cerrados Brasileiros, com teor de Oleo de
5,2% ms. P30F87 - Hibrido de gréos flinte alaranjados de ciclo normal, adapatado as
regides do Brasil Central, com teor de 6leo de 5,4%ms. DKB390 - Hibrido de gréos
semidentados amarelos de ciclo precoce, adaptado as regibes de baixa altitude
(<700m) de ampla aptiddo adaptativa, com teor de Oleo de 5,5%ms. DKB393 - Hibrido
de grédos semiflinte amarelos de ciclo tardio, adaptado as condi¢ces edafoclimaticas do
Cerrado Brasileiro, com teor de 6leo de 5,2%ms. DKB7008 - Hibrido de graos
semidentados amarelos, adaptado as condicdes do Brasil Central, com alto teor de 6leo
nos graos (7,5% ms).

No presente trabalho, a polinizacdo nos ensaios foi aberta, devido ser verificado
gue em situacdes em que o desenvolvimento gevetativo das plantas de milho foi
normal, ou seja em boas condi¢des hidricas e de fertilidade adequadas, a polinizacdo
das plantas dentro de cada parcela é praticamente realizada entre elas, possuindo
pouca interferéncia das parcelas circunvizinhas.

Os 315 Hibridos AO foram distribuidos em 7 ensaios, cada um com 45 hibridos
experimentais e 5 testemunhas, num total de 50 gendétipos, plantados em 4 locais,
conforme mostrado nas Tabelas 1a e 1b, com 2 repeti¢des por local, num total de 2800
parcelas avaliadas plantadas no verdo de 2006. O numero total de localidades
utilizadas para avaliagdo dos Hibridos AO foram 6, sendo que cada ensaio foi plantado
em 4 locais, conforme descrito na Tabela 2. Deste modo, os ensaios foram agrupados
em dois grupos, de acordo com as localidades nas quais foram avaliados. Grupo 1,
ensaios 75674, 75675 e 75676, que foram avaliados em Brasilia-DF, Unai-MG,
Chapadédo do Sul-MS e Uberlandia-MG e Grupo 2, ensaios 75607, 75697, 75698 e
75699 que foram avaliados em Brailia-DF, Passos-MG, Uberaba-MG e Uberlandia-MG.,
0s ensaios foram plantados em Outubro e Novembro de 2006. As analises estatisticas
foram realizadas dentro de cada grupo. Constituindo, desta maneira um delineamento

em blocos incompletos aumentados parcialmente balanceado. Sendo que os ‘ensaios’
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séo os blocos, os Hibridos AO sé&o os tratamentos regulares (aparecem em unico bloco
por repeticdo) e os hibridos testemunhas sao os tratamentos adicionais (aparecem em

todos os blocos de todas as repeticoes).

Tabela 1a — Conjunto de ensaios, nimero de Hibridos AO, nimero de testemunhas, niimero de locais,
nimero de repeti¢cdes por local, total de repeticdes e total de parcelas testados no Brasil Central em
2006.

Ensaio  Hibridos AO Testemunnas  qnf 0 (TSR OO Repetigses  de parcelas
75674 45 5 50 4 2 8 400
75675 45 5 50 4 2 8 400
75676 45 5 50 4 2 8 400
75607 45 5 50 4 2 8 400
75697 45 5 50 4 2 8 400
75698 45 5 50 4 2 8 400
75699 45 5 50 4 2 8 400
Total 315 350 56 2800

Tabela 1b - Grupo 1 e Grupo 2 de ambientes, nimero de genétipos, nimero de testemunhas,
namero de locais, nimero de repeticdes por local, total de repeticdes e total de parcelas testados no
Brasil Central no verdo de 2006.

Total de NUumero Repeti¢cdes Total de Total de

Grupos Hibridos AO Testemunhas . .
Tratamentos de locais por local Repeticbes parcelas

Gl 135 5 140 4 2 8 1200

G2 180 5 185 4 2 8 1600

Total 315 5 320 4 2 8 2800
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Tabela 2- Locais onde os ensaios alto 6leo foram plantados, no verdo 2006/7.

Chapadéo
Unai - do Sul - Brasilia Uberlandia- Passos- Uberaba
Ensaios MG MS - DF MG MG - MG
75674 X X X X
75675 X X X X " G1
75676 X X X X
75607 X X X X
75697 X X X X
75698 X X X X G2
75699 X X X X

As parcelas experimentais foram constituidas de duas linhas de 5 metros,
distanciadas uma das outras em 80 cm, com uma area de 8 m?..

O plantio foi realizado por meio de uma plantadeira SLC 710 adaptada para o
plantio de parcelas experimentais para o sistema de plantio direto, plantando-se duas
parcelas por vez. Foram plantadas 35 sementes por linha e apds o desbaste realizado
no 20° dia apos o plantio, foram deixadas 25 plantas por linha ou 50 plantas por parcela
estabelecendo uma densidade de 62500 plantas por hectare. A adubacdo de plantio
utilizada foi de 32 kg.ha™ de Nitrogénio, 112 kg.ha™ de P,Os e 72 kg.ha™ de K,O e com
uma primeira adubacdo de cobertura aos 25 dias ap6s plantio de 40 kg.ha™ de
Nitrogénio e 40 kg.ha™ de K,O e mais uma adubacéo em cobertura aos 45 dias ap6s
plantio de 40 kg.ha™ de Nitrogénio. Os tratos culturais para controle de ervas daninhas,
insetos nocivos e irrigacdes foram realizados, quando necessario, de modo a manter as
plantas em condi¢des 6timas de crescimento e desenvolvimento.

A colheita foi realizada por uma colheitadeira Hallis Chalmer 5200, adaptada
para a colheita de parcelas experimentais e coleta de amostras dos graos destas
parcelas, com capacidade de colheita de uma parcela por vez. A porcentagem de 06leo

no grao foi obtida por meio de uma amostra de 200 g de gréos de cada parcela. No
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laboratorio as amostras foram submetidas a analise de o6leo no equipamento
INFRATEC 1200, por meio de transmitancia do vermelho préximo (NIRt).

Os dados de porcentagem de 6leo nos grdos dos Hibridos AO e testemunhas
foram submetidos a andlise segundo trés metodologias distintas: 0 método tradicional, a
metodologia de modelos mistos com estrutura de variancia residual homogénea e a
metodologia de modelos mistos com estrutura de variancia residual heterogénea.

As analises de variancia conjunta para cada grupo foram realizadas com o
auxilio do programa computacional SAS® (SAS 9.1, SAS Institute, Cary, NC, USA).
Com base nestas analises, foram estimadas as variancias genética, fenotipica, do erro
e da interacdo gendtipo por ambiente, as correlagdes entre as estimativas obtidas pelas
metodologias empregadas, os coeficientes de herdabilidade, considerando os modelos

fixos e mistos.

2.1. Metodologia tradicional
O modelo matematico para a analise conjunta de cada Grupo para a Metodologia

Tradicional foi o0 seguinte:
Yook = U+ ay +S¢+ b/a/S(j)(|)k + 1 + tait+ egk, onde:

Yign= observacao do tratamento i na repeti¢cdo j no ambiente .
K = constante inerente a todas as observagdes
a= efeito aleatério de ambientes a,~NIID(0,52)
sk € o efeito aleatério do ensaio  sx - NIID (0, 62)
t; = efeito aleatério de tratamentos t;~NIID(0, 67
blal/sgk = efeito aleatorio de blocos(repeticbes) dentro de ambientes dentro de
ensaio b/a/ s¢par~NIID (0,67
ta;= efeito da intera¢é@o genotipo x ambiente ta;~NIID (0, &gza
eig) )k = erro experimental associado a parcela i()()k; e;¢jy@yx~NI11D(0, 6%).
As estimativas dos componentes da variancia residual o, variancia da

interacdo genotipo por ambiente Géa e a estimativa da variancia genética 62, foram
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estimados utilizando-se 0 PROC VARCOMP do SAS®, adotando o método dos
momentos, a partir da solugdo do sistema de equacOes obtidas ao igualar as
esperancas matematicas dos quadrados médios aos seus respectivos valores
observados (REGAZZI et al.,1999):

Gendtipos 8% +( %) JGga +( %)JA G
Gendtipo x Ambiente 6° +( %) J 623

Erro G

Onde:

k= numero de blocos por repeticédo (ensaios)
J = nimero de repeticdes

A = numero de ambientes (locais)

2.2. Metodologia de modelos mistos com estrutura residual homogénea

Nesta metodologia foi utilizado o0 mesmo modelo e pressuposi¢cdes apresentadas
no item 2.1. O processo de estimacgao-predicdo seguiu a metodologia dos modelos
mistos (HENDERSON, 1975). Essa metodologia consiste na obtencéo de predicdes dos
valores genotipicos tratados como efeito aleatério. As estimativas dos componentes de
variancia foram obtidas pelo método da maxima verossimilhanca restrita (Restricted
Maximum Likelihood -REML) descrito por PATTERSON & THOMPSON (1971) e a
predi¢cdo dos valores genotipicos de cada individuo foi obtido pelo melhor preditor linear
ndo viesado (BLUP) (REZENDE & MENDES, 1996).

Modelo misto € matricialmente representado por: y = Xp + Za + e , em que:

y: vetor (nx1) de observacoes;



103

X : matriz (nxp) de incidéncia dos efeitos fixos b ;

Z :matriz (nxqg) de incidéncia dos efeitos aleatorios a (genéticos ou ambientais);

B : vetor (px1) de efeitos fixos a serem estimados;

a : vetor (gx1) de efeitos aleatorios serem preditos;

e : vetor (nx1) de erros aleatdrios associados a cada observacdo. Assumiu-se que: e ~
Nn (0,R), sendo R a matriz de variancias e covariancias residuais, dada por e R = 16 e
a ~ Ng (0,G), sendo G a matriz de variancias e covariancias genéticas dada por: G
:Aag2 , onde agz denota a variancia genética, da interacdo gendtipo x ambiente, ou de
locais, dependendo do componente a ser estimado. A Matriz A corresponde a matriz de
parentesco genético entre gendtipos. Mas, no presente trabalho a matriz de parentesco
nao foi considerada, assumiu-se que A é igual a matriz identidade (I) e, portanto: G =
log.

No modelo em questdo é assumido, ainda, ndo existir covariancia entre 0s
desvios residuais (e) e efeitos genéticos (a), ou seja, Cov(a, €)= 0. Assim, o sistema
equacoes de modelo misto (EMM) que permite obter simultaneamente o preditor para
efeitos aleatorios (@) e o estimador dos efeitos fixos (b), é matricialmente representado

por:

ZX 77+ A 1g?

e/og

A~

XX X'Z “‘g
a

] = [)Z(; ] HENDERSON (1975).

E a melhor predic&o linear ndo-viesada (BLUP) é igual: BLUP(Q) = GZ'V*! (y - XB) ,
sendo: GZ'= Cov(y,a) conforme HENDERSON (1963).

2.3. Metodologia de modelos mistos com estrutura de variancia residual
heterogénea
As estimativas dos componentes de variancias e BLUPs foram obtidas como

anteriormente descritos (item 2.1). Porém neste caso adotou-se uma estrutura para a
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matriz de variancia-covariancia R - variancias heterogéneas entre locais (Bloco —

diagonal — cada local apresentando uma variancia residual diferente), R = lg?, .

2.4. Parametros de comparacgao entre os modelos

Os estimadores dos componentes de variancia, 67 , 67, e 67, estimados por
REML, foram obtidas pelo algoritmo EM (Expectation Maximization). (RESENDE, 2002).

Os valores de BLUP para os gendtipos foram comparados com as médias
obtidas, no modelo tradicional por meio de coeficientes de correlacdo de Sperman da
posicdo no ordenamento. O efeito de tratamentos foi desdobrado em efeitos dos
Hibridos AO e efeitos das testemunhas, para a estimativa dos parametros genéticos da
populacéo de linhagens alto 6leo. Os parametros adotados para a comparacgao entre as
metodologias foram as estimativas da variancia genética, da variancia do erro, da
variancia da interacdo gendtipo por ambiente, da herdabilidade e o coeficiente de
variacao genético.

A estimativa da variancia fenotipica foi obtida da seguinte maneira:

~2 ~2
A2 a2 Oga o
0f =04+ v +—

m onde :

J = Numero de observacdes
A = NUumero de ambientes

A estimativa da herdabilidade foi realizada da seguinte maneira:

h? = &g/&fr herdabilidade sentido amplo
O coeficiente de varia¢do genético:
CVy = (-—)100

X

O coeficiente de variagdo ambiental:

CVe =( g)mo
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GZln 1 Di2
Correlagéo posicional de Sperman Feank =1--m

W
Desvio Padrdo da Média = Z:&—i“,_
n-—

H

Erro Padrao: N

3 - RESULTADOS E DISCUSSAO

A ANOVA da metodologia tradicional estd apresentada na Tabela 3, para a
analise com os grupos de ambientes G1 e G2 resultantes quando 0s ensaios foram
agrupados por ambientes onde foram testados. Os efeitos de tratamentos que
compreendem os Hibridos AO e as testemunhas foram desdobrados para a estimativa
das variancias e analise dos parametros geneéticos.

Na ANOVA pode-se verificar que a variancia genotipica dos Hibridos AO foi
significativamente maior que zero, nos grupos G1 e G2, indicando que em ambos
grupos existe variabilidade genética para que uma selecéo efetiva para o teor de 6leo
no grao seja realizada (Tabela3). A diferenga significativa observada entre as
testemunhas € devido a existéncia de um hibrido pré-comercial de alto teor de dleo
entre eles.

Foi verificado que houve significancia para o efeito de locais (ambientes),
mostrando que h& uma variabilidade significativa para o teor de 0Oleo entre o locais.
Portanto, o ambiente afeta o teor de 6leo no gréo de milho.

Houve interacdo significativa dos Hibridos AO x ambientes, porém a interacéo
testemunhas x ambiente foi ndo significativa nos dois grupos, G1 e G2. Portanto pode-
se verificar que o ambiente interfere com o teor de 6leo e que Hibridos AO com alto
Oleo podem interagir diferentemente entre os ambientes onde forem plantados. A média

do porcentual de 6leo nos hibridos Hibridos AO no G1 foi maior do que a média no G2,
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indicando que os Hibridos AO do G1 tem maior teor de 6leo que os do G2. A diferenca

do média do teor de 6leo das testemunhas foi pequena.

Tabela 3 - Analise de variancia nos grupos G1 e G2 agrupados por ambientes referentes aos ensaios,
quadrado médio (QM), média do teor de 6leo nos graos, e coeficiente de variacdo (CV%).

GRUPO FV GL QM Média CV%
Gl. Ensaios 2 1,546,333 **
Gl. Locais 3 185,837  **
Gl1. REP(Ensaios)*LOC) 18 0,6123 b
G1. Genotipos 141 32,647 ** 7,23 5,53
Gl1. Hibridos AO 134 14,064 ** 7,34 5,72
Gl1. Testemunhas 4 194,294  ** 6,08 3,38
G1. Hib vs Testemunha 3 647,174  **
Gl. Genotipos*LOC 423 0,4288 *
Gl. Hibridos AO*LOC 402 0,4437 **
G1. Testemunhas*LOC 12 0,0342 ns
Gl. Erro 612 0,1600
G2. Ensaios 3 772,366  **
G2. Locais 3 511,127  **
G2. REP(Ensaios*LOC) 25 15,453 o
G2. Genotipos 184 1,916 * 6,49 5,73
G2. Hibridos AO 176 0,9415 i 6,55 6,02
G2. Testemunhas 4 251,653  ** 5,89 3,46
G2. Hib vs Testemunha 4 215,468  **
G2. Geno6tipos*LOC 552 0,41 b
G2. Hibridos AO*LOC 528 0,3942 **
G2. Testemunhas*LOC 12 0,0411 ns
G2. Erro 834 0,1383

Os parametros genéticos obtidos pela metodologia tradicional e pelas

metodologias BLUP com variancia homogénea (BLUP Homo) e BLUP com variancia

heterogénea (BLUP Hetro) estdo sumarizados na Tabela 4. Observa-se que no Grupo 1

(G1) a maior estimativa para a variancia genética foi obtida quando utilizou-se a

metodologia BLUP Hetero a qual também apresentou a menor estimativa da variancia

da interagdo top cross x ambiente e maior estimativa da variancia fenotipica. Portanto,

com melhor controle ambiental e maior variancia genética, a estimativa da herdabilidade
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também foi maior para a metodologia BLUP Hetero, evidenciando que esta
metodologia, no caso do G1, podera ser a mais efetiva na sele¢cdo de Hibridos AO
superiores. A acao génica envolvida no carater alto 6leo em milho foi presumida ser de
natureza aditiva (DUDLEY,1977; SILVELA et al.,1989) e, portanto, pode-se inferir que a
herdabilidade estimada € do tipo restrito.

No G2, o BLUP Hetero, como no G1, também obteve a maior estimativa da
varidncia genética, a menor estimativa da variancia da interacdo Hibridos AO x
ambiente e maior estimativa da variancia fenotipica do que as metodologias tradicional
e BLUP Homo. CANDIDO (2009) e SCARPINATI (2007), trabalhando com cana de
acucar e eucaliptos, respectivamente, encontraram maiores estimativas para a variancia
genética obtidas pelo método tradicional de andlise de variancia do que os estimados
pela metodologia REML/BLUP, e ROCHA et al. (2006) trabalhando com eucalipto,
observou maiores estimativas da variancia genética na metodologia REML/BLUP.

Verifica-se que a variancia da interagcdo Hibridos AO por ambiente foi menor
guando utilizada a metodologia BLUP Hetero, mostrando maior controle ambiental. A
comparacao das estimativas dos parametros genéticos entre a metodologia tradicional
e a de BLUP Homo, mostrou que os valores destas variancias e herdabilidade estdo
muito proximos, porém, as pequenas diferengcas existentes, sdo devido a que a

metodologia tradicional ndo esta completamente balanceada.
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Tabela 4 — Estimativas da variancia genética Vg (67), da variancia da interacdo Hibridos AO por
ambiente Vg, (6Z,), da variancia do erro Ve (62), variancia de local (V) (67 ), da variancia fenotipica
Vs (.:}I,.:), da herdabilidade h® (k% ), do coeficiente de variabilidade genética CV, estimados pelos
método tradicional, BLUP com variancia homogénea e BLUP com varidncia heterogénea para o
Grupo 1 e Grupo 2 e média do teor de dleo.

Metodologias

BLUP
Ensaio Parametro Tradicional Homo Hetero
Gl Vg 0,120 0,121 0,200
G1 Vga 0,134 0,132 0,037
Gl Ve 0,176 0,177 0,252
Gl Va 0,065 0,065 0,066
Gl h? 0,575 0,577 0,800
G1 Cvg 0,047 0,047 0,061
Gl Média 7,338 7,338 7,338
G2 Vg 0,068 0,068 0,088
G2 Vga 0,119 0,121 0,088
G2 Ve 0,156 0,155 0,175
G2 Va 0,150 0,150 0,151
G2 h? 0,464 0,460 0,571
G2 Cvg 0,040 0,040 0,045
G2 Média 6,555 6,555 6,555

As metodologias foram comparadas na ordenacdo dos Hibridos AO, cujas
correlagbes para a posicionamento de cada top cross ordenado em cada metodologia
pode ser vista na Tabela 5. Observa-se que as correlacdes obtidas para o Gl
mostraram maiores diferencas entre as metodologias do que no G2. A metodologia
tradicional proporcionou as maiores correlagdes, na ordenagcdo, com a metodologia
BLUP Homo no G1. No G2 houve um aumento da correlacdo da ordenacao tanto com
as médias, na metodologia tradicional, quanto entre os BLUP’s Homo e Hetero, que
pode ser explicado pela maior correcdo das estimativas BLUP efetuada pela
metodologia BLUP Hetero, devido a que a estimativa da variancia de locais (ambientes)

a2, foi maior no G2 do que no G1, como pode ser observado na Tabela 4.
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Tabela 5 - Coeficientes da Correlacdo da ordenagédo das Médias Observadas (Método
Tradicional) com BLUP Variancia Homogénea e BLUP Variancia Heterogénea da
ordenacéo dos Hibridos AO em cada Grupo para Porcentagem de Oleo no Gréao.

BLUP BLUP

Grupos Metodologias Homo Hetero

Gl Médias 0,954 0,932
Gl BLUP Homo 1 0,914
G2 Médias 0,944 0,951
G2 BLUP Homo 1 0,920

As metodologias BLUP Homo e BLUP Hetero exibiram maior poder de
discriminacdo dos Hibridos AO, devido ao menor erro padrdo, quando comparado com
a metodologia tradicional, como pode ser observado nas Figuras 1, 2 e 3 parao Gl e
nas Figuras 4,5 e 6 para o G2. Observa-se pela linha tragada na base do desvio inferior
da média dos Hibridos AO com o maior teor de 6leo que se cruza com o desvio das
médias dos demais Hibridos AO representando graficamente uma diferenca minima
significativa. Na Tabela 6 pode-se verificar que os desvios da média foram menores
gquando empregada a metodologia BLUP Hetero, evidenciando maior poder de
discriminacdo do que o BLUP Homo, e muito maior que a metodologia tradicional,
devido ao melhor controle ambiental promovido pelo BLUP Hetero. As lilnhas
pontilhadas referem-se a significancia entre as médias, desvios que tocam a linha

tracejada nao diferem entre si.
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G1 - Método Tradicional Médias de %Oleo
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Figura 1 - Médias e erros padrao da porcentagem de 6leo nos graos obtidos pela metodologia

Tradicional para o Grupo 1.
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Figura 2 - Médias e erros padrédo da porcentagem de 6leo nos gréos obtidos pela metodologia

BLUP Homo, para o Grupo 1.
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Figura 3 - Médias e Erros Padrdo da porcentagem de 6leo nos graos obtidos pela metodologia
5

BLUP Hetero, para o Grupo 1.
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Figura 4 - Médias e Eros padrao da porcentagem de 6leo nos gréos obtidos pela metodologia

Tradicional, BLUP Homo e BLUP Hetero para o Grupo 2.
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Figura 5 - Médias e Eros padrao da porcentagem de 6leo nos gréos obtidos pela metodologia

BLUP Homo para o Grupo 2.
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Figura 6 - Médias e Eros padrdo da porcentagem de 6leo nos gréos obtidos pela metodologia

BLUP Hetero para o Grupo 2.
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Tabela 6 - Erros padrdao da média estimados para as metodologias Tradicional,
BLUP com variancia homogénea e BLUP com variancia heterogénea, para os
Grupos 1 e Grupo?2 para os Hibridos AO.

Desvios Padrao da Média

Método BLUP BLUP

Tradicional Homo Hetero
Gl 0,545 0,192 0,133
G2 0,657 0,197 0,186

Na comparacdo da selecdo praticada com a ordenag¢do dos Hibridos AO em
cada metodologia no Grupo 1 e, fazendo-se uma sele¢éo de intensidade de 10% para
os Hibridos AO com maior teor de 6leo, observa-se na Tabela 7, que utilizando-se a
metodologia BLUP Homo e comparada a metodologia tradicional, verifica-se a
substituicdo de trés Hibridos AO, dentre os 14 selecionados. Quando se comparou 0s
Hibridos AO selecionados pela metodologia tradicional com os selecionados pelo BLUP
Hetero, verifica-se a substituicdo de cinco Hibridos AO, e a comparacdo entre 0s
Hibridos AO selecionados pelo BLUP Homo com o BLUP Hetero evidenciou a
substituicdo de trés Hibridos AO dentre os 14 selecionados.

No G2, quando comparada a selecdo praticada utilizando-se cada metodologia,
observa-se que, na comparacado entre a metodologia tradicional e a BLUP Homo, os
mesmos Hibridos AO foram selecionados quando praticada uma selecdo de 10% de
intensidade, possivelmente pela maior similaridade entre as variancias dos parametros
genéticos e da interagcdo Hibridos AO por ambiente e do erro. Somente quando utilizou-
se a metodologia BLUP Hetero na ordenacgédo e selecao é que houve a substituicdo de
um top cross, comparado com as demais metodologias, como pode ser observado na
Tabela 8. O menor numero de Hibridos AO substituidos no G2 deve-se a menor
variancia do erro e da interagcdo Hibridos AO por ambiente do que no G1.

A Tabela 9 mostra os Hibridos AO que foram substituidos, usando-se as trés

metodologias, onde pode ser visualizado o top cross, a média da porcentagem de 6leo
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e a posicdo, da maior para a menor, das médias do método tradicional selecionadas e a
posi¢cdo dos Hibridos AO que as substituiram, quando utilizadas as metodologias BLUP
Homo e BLUP Hetero. A razéo das substituicbes, nos dois grupos, pode ser explicada
pela maior variancia das observacdes em cada local, dos Hibridos AO substituidos,

guando se utilizou a metodologia BLUP Homo e BLUP Hetero.

Tabela 7 — Comparacéo da selecao para porcentagem de 6leo no grao com indice de 10% de
intensidade, levando-se em conta a ordenacéo dos Hibridos AO nas metodologias tradicional,
BLUP com variancia homogénea e BLUP com variancia heterogénea, dentro do  Grupo 1.

Metodologia

Grupos Tradicional BLUP Homo BLUP Hetero

Hibridos AO Médias Ordem Hibridos AO Estimativa Ordem Hibridos AO Estimativa Ordem

Gl 74016% 9,00 1 74016% 1,190 1 75359% 1,470 4
Gl 74188% 8,71 2 75359% 1,152 4 74016% 1,354 1
Gl 74191% 8,70 3 75293% 0,953 10 74191% 1,271 3
Gl 75359% 8,63 4 74188% 0,941 2 74188% 1,192 2
Gl 74168% 8,56 5 74191% 0,934 3 74077% 1,154 7
Gl 74068% 8,56 6 75362% 0,824 17* 75362% 1,092 17*
Gl 74077% 8,54 7 74168% 0,816 5 74120% 1,039 8
Gl 74120% 8,52 8 74068% 0,815 6 74168% 1,011 5
Gl 74185% 8,45 9 74077% 0,804 7 75293% 1,010 10
Gl 75293% 8,39 10 74120% 0,787 8 74068% 1,000 6
G 74006% 8,35 11 74185% 0,721 9 75206% 0,969 34*
Gl 74162% 8,35 12 75215% 0,681 30* 75270% 0,933 31*
Gl 74026% 8,30 13 75270% 0,665 31* 74164% 0,876 20*
Gl 74009 8,29 14 74006% 0,641 11 74059% 0,854 23*

* Hibridos AO Substituidos quando comparados a sele¢do com base nas médias
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Tabela 8 — Comparacdo da selecdo para porcentagem de 6leo no grdo com indice de 10% de
intensidade, levando-se em conta a ordenacao dos Hibridos AO nas metodologias tradicional, BLUP com
variancia homogénea e BLUP com variancia heterogénea, dentro do Grupo 2.

Metodologia

Ensaios Tradicional BLUP Var Homo BLUP Var Heter

Hibridos AO Médias Ordem Hibridos AO Estimativa Ordem Hibridos AO Estimativa Ordem

G2, 7119% 8,04 1 7119% 0,959 1 7058% 1,143 2
G2, 7058% 8,01 2 7058% 0,936 2 7119% 1,138 1
G2, 99076% 7,78 3 99076% 0,806 3 99083% 0,966 5
G2, 7155% 7,75 4 99083% 0,769 5 7270% 0,887 8
G2, 99083% 7,73 5 7155% 0,747 4 7155% 0,869 4
G2, 99096% 7,65 6 DKB7008 0,724 15 99050% 0,846 9
G2, 7293% 7,65 7 99096% 0,707 6 7293% 0,838 7
G2, 7270% 7,62 8 99050% 0,681 9 99076% 0,832 3
G2, 99050% 7,62 9 99061% 0,671 10 99061% 0,785 10
G2, 99061% 7,6 10 7293% 0,668 7 99096% 0,783 6
G2, 991084% 7,59 11 991084% 0,659 11 991084% 0,781 11
G2, 99046% 7,56 12 7270% 0,648 8 DKB7008 0,775 15
G2, 991051% 7,55 13 99046% 0,643 12 99046% 0,74 12
G2, EXP4811 7,47 14 991051% 0,63 13 991051% 0,645 13
G2, DKB7008 7,44 15 EXP4811 0,531 14 99339% 0,612 17
G2, 7359% 7,42 16 7359% 0,496 16 EXP4811 0,585 14
G2, 99339% 7,36 17 99339% 0,488 17 99090% 0,574 20*
G2, 99039% 7,33 18 99039% 0,468 18 99039% 0,528 18

* Hibridos AO Substituidos quando comparado a selecdo com base nas médias

Tabela 9 — Hibridos AO substituidos na selecdo dos 10% maiores teores de 6leo no grdo, quando se
utilizou o BLUP Homo e BLUP Hetero em comparacgao ao método tradicional.

Metodologia

Ensaios Tradicional BLUP Var Homo BLUP Var Heter
Hibridos AO Médias Rank Hibridos AO Média Rank Hibridos AO Média Rank
Gl 74185% 8,45 9 75362% 8,24 17
74162% 8,35 12 75362% 8,24 17 75270% 8,06 31
74006% 8,35 11 75206% 8,02 34
74026% 8,3 13 75215% 8,07 30 74164% 8,2 20
74009 8,29 14 75270% 8,06 31 74059% 8,18 23

G2 7359% 7,42 16 99090% 7,27 20
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As trés metodologias ordenaram diferentemente os Hibridos AO selecionados,
como pode ser observado na Tabela 10, onde as correlacdes entre a ordenacdo e a
selecdo de Hibridos AO pode ser observada para o Grupo 1 e Grupo 2, Verifica-se que
para o G2 as correlagbes de ordenacao e de selecdo foram mais altas, provavelmente
devido as maiores correcdes do erro ambiental das estimativas BLUP ocorridas na
metodologia BLUP Hetero, tornando as estimativas BLUP e médias com valores para
ordenacdo mais parecidos entre as metodologias. Na Tabela 4 podem ser observadas

as estimativas da variancia entre locais para os dois grupos.

Tabela 10 — Correlacé@o entre a Média, BLUP com variancias homogéneas e BLUP com
variancias heterogénea com a ordenacao e selecdo dos Hibridos AO para o carater
porcentagem de 6leo no Gréo.

Correlacéo

Metodologias Ordenamento Sele¢éo
G1 Médias VS BLUP Var Homo 0,6303 0,9858
G1l Médias VS BLUP Var Hetero 0,7602 0,9765
Gl BLUP Var Homo vs BLUP Var Hetero 0,6557 0,9721
G2 Médias VS BLUP Var Homo 0,8823 1
G2 Médias VS BLUP Var Hetero 0,9043 0,9931
G2 BLUP Var Homo vs BLUP Var Hetero 0,8482 0,9931

Para fins de selecdo de um grupo de linhagens superiores para a porcentagem
de 6leo no gréo, a ordenacao dos Hibridos AO sera importante se houver significativa
inversdao de posicionamento dos Hibridos AO, pois sabe-se que a interacdo
porcentagem de 6leo no grdo por ambiente foi significativa e, portanto, a ordenacéao dos
Hibridos AO € valida para o determinado ano e locais onde 0s experimentos foram
testados. Portanto o grupo de Hibridos AO selecionados é mais importante do que a
ordenacao, pois a perda de selecdo de um Hibridos AO superior para a caracteristica

desejada podera diminuir o ganho de sele¢do num intervalo de tempo,
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A Figura 7 exemplifica a substituicdo do Hibridos AO selecionado pela
metodologia tradicional, 74026% (pontos quadrados e média com linhas tracejadas),
pelo Hibridos AO 75215% (pontos circulares e médias com linha cheia) na metodologia
BLUP Homo. O gréfico em barras representa a variancia ambiental em cada local no
G1. Verifica-se que o Hibridos AO substituido, 74026%, apresentou maior amplitude
entre os valores obtidos nos locais um e dois, onde as variancias do erro ambiental
foram mais baixas. O Hibridos AO 75215% apresentou maior amplitude no local 3 onde
a variancia ambiental foi muito alta, selecionando desta maneira uma estimativa com

menor erro experimental.

G1 Substituicdo BLUP HOMO
10.00 0.8
0.50 0.668 0.7
0.6
9.00 0.5 I Variancia Amb.
8.50 0.4 ®  62H88:75215%
B 62H88:74026%
8.00 0.3 Média62H88:75215%
0.2 s Média62H88:74026%
7.50 01
7.00 0
0 1 2 3 4 5

Figura 7 - Comparacédo entre os Hibridos AO 74026% selecionado pela Metodologia
Tradicional, e AO 75215% selecionado pela Metodologia BLUP com Variancia
Homogénea, no G1, pelos valores de 6leo por repeticdo por local, médias destes
valores e a varidncia ambiental dentro de cada local.

A Figura 8 exemplifica a substituicdo do Hibridos AO 74162%  (pontos
guadrados e médias representadas pelas linhas tracejadas), selecionado pela
metodologia tradicional, pelo Hibridos AO 75270% (pontos circulares e médias
representadas pela linha cheia) que foi selecionado pela metodologia BLUP Hetero.

Verifica-se que a amplitude dos valores obtidos em cada local foi maior nos ambientes
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dois, trés e quatro para o Hibridos AO que foi substituido, ou seja o Hibridos AO

74162%.

9.8

G1 Substituicdo BLUP HETERO

0.8
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I Variancia Amb.
[ 62H88:75270%
B 62H88:74162%

Médias62H88:75270%

= e= Médias62H88:74162%

Figura 8 - Comparacdo entre os Hibridos AO 74026% selecionado pela Metodologia
Tradicional, e 75215% selecionado pela Metodologia BLUP com Variancia Homogénea, no
G1, pelos valores de 6leo por repeticdo por local, médias destes valores e a varidncia
ambiental dentro de cada local.

Na Figura 9 pode-se verificar que o top cross 99090%, selecionado pela

metodologia BLUP Hetero(pontos redondos e linha cheia) substituiu o top cross

07359% (pontos quadrados e linhas pontilhadas) selecionado pela metodologia

tradicional. Observa-se que a amplitude dos dados do teor de 6leo obtidos em cada

local foi menor no top cross 99090% do que no 07359%.
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G2 Substituicdo BLUP HETERO
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Figura 9 - Comparacdo entre os Hibridos AO 07359% selecionado pela Metodologia
Tradicional, e 99090% selecionado pela Metodologia BLUP com Variancia Heterogénea,
no G2, pelos valores de 6leo por repeticao por local, médias destes valores e a variancia
ambiental dentro de cada local.

Os demais hibridos substituidos segem a mesma logica exemplificada nas
Figuras 7, 8 e 9, evidenciando o melhor poder de identificagdo (ordenamento e sele¢ao)
dos Hibridos AO pelas metodologias BLUP Homo e BLUP Hetero. A melhor
comprovacao do poder de melhor ordenar as meédias serd o de se repetir o plantio dos
Hibridos AO selecionados nos mesmos locais e época e ordena-los novamente com as
mesmas metodologias para que a correlacdo da ordem seja avaliada.

Concluindo, pode-se sumarizar que a metodologia BLUP com variancia
heterogénea apresentou menor estimativa da variancia da interacdo Hibridos AO por
ambiente, maior estimativa da variancia genética e maior estimativa da herdabilidade.
As metodologias BLUP com variancia Homogénea e BLUP com variancia Heterogénea
mostraram maior poder de discriminagcdo das meédias. A metodologia BLUP com
variancia heterogénea apresentou as menores estimativas do desvio padrdo da média,
evidenciando maior poder de separacdo das médias do que as outras metodologias
testadas. A ordenacdo dos Hibridos AO, quanto ao teor de 6leo no gréo, foi diferente
entre as trés metodologias testadas. A substituicdo dos Hibridos AO selecionados pela
metodologia tradicinal pelos selecionados pela metodologia BLUP Homo e BLUP

Hetero deve-se a variancia das estimativas dentro de locais. Existe ganho em precisao
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ao se utilizar as metodologias BLUP Homo e BLUP Hetero comparado ao método

tradicional nas situagdes de ndo balanceamento dos ensaios.

4 - CONCLUSAO

A metodologia REML/BLUP com variancias heterogéneas mostrou ser a
metodologia mais precisa na selecdo dos Hibridos AO superiores para o carater alto
0leo em milho em condig&do de ensaios semi-balanceados.
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3.3. ORDENACAO, SELECAO E PARAMETROS GENETICOS DO CARATER “ALTO
OLEO” EM MILHO AVALIADO POR METODOLOGIAS DE MODELO MISTO E O
iNDICE “OILCK” EM ENSAIOS NAO BALANCEADOS.

RESUMO: A utilizacdo do milho alto 6leo em ra¢des animais e pela industria alimenticia
humana tem despertado o interesse por programas de melhoramento genético visando
cultivares mais adaptados com maior teor de Oleo e maior produtividade de gréos.
Pouca informacao existe deste carater quanto aos parametros genéticos principalmente
nas regides tropicais. A utilizacdo de andalises de modelo misto tem sido mais
empregada em analises de experimentos com plantas perenes, principalmente devido
ao desbalanceamento nos ensaios. Esta metodologia € muito pouco utilizada na analise
de experimentos em plantas anuais, onde na maioria dos casos sao utilizados ensaios
balanceados para avaliacdo da produtividade das cultivares. Para tornar possivel a
comparacgdo entre dados de ensaios ndo balanceados, é comum a constru¢cao de um
indice que pondera o erro experimental estimado pelo uso de testemunhas em comum
entre 0s ensaios. Trezentas e quinze linhagens e cinco testadores foram avaliados para
o teor de 6leo no grdo em quatro locais, porém de forma ndo balanceada, os genétipos
estavam em ambientes distintos, impossibiltando a analise pela metodologia
tradicional. Foram comparadas as metodologias REML/BLUP com variancias
homogéneas e com variancia heterogénea entre locais, comparadas entre si e com 0
indice OILCK para a ordenacdo e selecdo dos genotipos. Verificou-se que a
metodologia REML/BLUP com variancias heterogéneas foi mais eficiente em estimar os
parametros genéticos, na ordenacao e selecdo dos gendtipos devido ao maior poder do
controle ambiental.

1 - INTRODUCAO:

A alta concentragdo de nutrientes nos grdos tem sido a meta de varios
programas de melhoramento de muitos cereais, inclusive o milho, aumentando o teor
ou qualidade de 6leo, proteina ou amido com foco na alimenta¢cdo humana e na animal.
O milho alto 6leo além de aumentar a densidade energética também melhora o balanco
de aminoécidos, devido ser a energia dos lipideos 2,25 vezes maior do que a do amido
e de possuir um embrido maior, onde sédo encontradas as maiores quantidades dos
aminoacidos essenciais (ALEXANDER, 1963; LAMBERT, 1994; WASSON et al., 2008).

A correlacao positiva existente entre o teor de amido e o peso do grédo fez com
que o melhoramento acentuado para o aumento de produtividade por éarea e
caracteristicas agronémicas desejaveis, resultasse em uma perda relativa de nutrientes

no gréo como, principalmente, proteina e 6leo (MADE & LAMBERT, 2007). A resposta
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continua a selecdo por varias geracdes, bem como a resposta a selecao reversa em
geracbes avancadas, sugere que um grande numero de locos segregantes esta
envolvido na heranca do teor de 6leo no grdo de milho (SPRAGUE et al.,, 1952;
ALEXANDER, 1963; DUDLEY, 1977). Verificou-se que efeitos genéticos de dominéncia
ou heterose nao tém sido detectados em cruzamentos de linhagens para a
caracteristica alto oOleo, e também ndo foi detectada depressdo por endogamia,
portanto, foi presumido que o carater alto 6leo em milho esta sob controle genético
aditivo (DUDLEY et al,1974; SILVELA et al.,1989). O teor de 6leo no milho é regido por
poligenes e, portanto, quantitativo (DUDLEY, 1977; MADE & LAMBERT, 2007) e
apresenta uma alta herdabilidade para este carater, da ordem de 70% (HALLAUER &
MIRANDA FILHO, 1988).

O melhoramento para milho alto 6leo tem sido realizado e reportado nas
regides temperadas, principalmente nos Estados Unidos e China, poucos trabalhos tém
sido realizados nas regifes tropicais, portanto ndo se conhece a interacdo genotipo x
ambiente, herbabilidade, variancia genética e outros parametros genéticos importantes
para um programa de selecdo para o caréater alto 6leo em milho tropical.

No melhoramento de plantas, a maioria das analises tém sido realizadas
baseadas em modelo fixo para a estimacdo de médias de tratamentos, mesmo quando
estes forem obtidos por amostragem numa populacdo, isto €, em situacbes que o
modelo é tipicamente misto, pois inclui, além de efeitos fixos, efeitos aleatorios dos
genotipos (DUARTE & VENCOVSKY, 2001).

A utilizacdo de anélises de modelo misto tem sido mais empregada em analises
de experimentos com plantas perenes, principalmente devido ao desbalanceamento
nos ensaios. O uso desta metodologia é muito pouco utilizado na anélise de
experimentos em plantas anuais, onde, na maioria dos casos, sao utilizados ensaios
balanceados para avaliacdo da produtividade das cultivares. Porém o uso da
metodologia REML/BLUP poderda ser uma ferramenta para estimar parametros
genéticos, discriminar médias e ordenar gendtipos mais exata que a metodologia
tradicional e que deverd ser testada para este fim.

Na modelagem mista, a predi¢cdo dos valores genéticos dos candidatos a selecdo

€ realizada através de componentes de variancia conhecidos ou estimados com
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precisdo. De acordo com RESENDE (2000), o procedimento 6timo de predicdo de
valores genéticos € o BLUP (melhor preditor linear ndo - viesado) e o procedimento
otimo de estimacdo de componentes e variancia € o REML (maxima verossimilhanca
restrita).

Em programas de melhoramento, € comum, para otimizacdo de recursos, a
divisdo das progénies, de uma populagcdo, a serem avaliadas, em grupos, 0s quais
podem ser avaliados nos mesmos locais ou nao.

O objetivo deste trabalho foi avaliar o uso de modelos mistos através da
metodologia REML/BLUP para conhecer a magnitude dos parametros geneéticos e a
ordenacdo dos gendtipos visando a selecdo para os caracteres alto Oleo e
produtividade em uma populagéo de linhagens homozigéticas oriundas do cruzamento
de uma linhagem endogamica com alto teor de 6leo com outra de baixo teor de dleo,
em germoplasma tropical e testadas em quatro localidades no Brasil Central em

conjuntos néo balanceados.

2 — MATERIAL E METODOS

Os gendtipos experimentais utilizados neste trabalho foram constituidos de
trezentas e quinze linhagens desenvolvidas pelo método dos di-hapléides, oriundas do
cruzamento entre duas linhagens de milho endogamicas, contrastantes para o teor de
0leo no grdo: MON-UB88 (teor de 6leo normal - 4,5%) e MON-UB62HO (alto teor de
oleo - 9,0%), cuja descricao € apresentada a seguir:

MON-UBS88 linhagem, desenvolvida no Centro de Pesquisa da Monsanto na
localidade de Passo Fundo no Estado do Rio Grande do Sul, de ciclo precoce, graos
amarelos dentados e teor de 6leo nos graos normal - 4,5% matéria seca, desenvolvida
pelo método tradicional do pedigree.

MON-UB62HO - linhagem de milho, desenvolvida no Centro de Pesquisa da
Monsanto na localidade de Uberlandia, no Estado de Minas Gerais, de ciclo normal,
graos duros, cor alaranjada e com alto teor de 6leo nos grdos — 9,0% matéria seca,

desenvolvida pelo método tradicional de pedigree.
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As 315 linhagens obtidas foram cruzadas com uma linhagem testadora, MON-
UBO1, que € uma linhagem de milho, desenvolvida no Centro de Pesquisa da Monsanto
na localidade de Uberlandia, Estado de Minas Gerais, de ciclo tardio, grdos amarelos
dentados e com teor normal de 6leo nos graos (5,0% ms).

Os 315 hibridos de alto 6leo (Hibridos AO) foram obtidos em um campo isolado,
onde as 315 linhagens foram plantadas como fémeas e a linhagem MON-UBO1,
plantada como macho.

As testemunhas utilizadas nos ensaios foram os seguintes hibridos comerciais:
P30F90 — Hibrido de grdos semidentados amarelos de ciclo normal, adaptado as
condides edafoclimaticas da regido dos Cerrados Brasileiros, com teor de 6leo de 5,2%
na matéria seca (ms).

P30F87 — Hibrido de grdos flinte alaranjados de ciclo normal, adaptado as regifes do
Brasil Central, com teor de 6leo de 5,4% ms.

DKB390 — Hibrido de gréos semidentados amarelos de ciclo precoce, adaptado as
regides de baixa altitude (<700m) de ampla aptiddo adaptativa, com teor de 6leo de
5,5% ms.

DKB393 — Hibrido de graos semiflinte amarelos de ciclo tardio, adaptado as condi¢bes
edafoclimaticas do Cerrado Brasileiro, com teor de 6leo de 5,2%ms,

DKB7008 — Hibrido de grdos semidentados amarelos, adaptado as condi¢cbes do Brasil
Central, com alto teor de 6leo nos graos, 7,5% ms.

Os 315 Hibridos AO, formaram distribuidos em 7 ensaios, cada um com 45
hibridos experimentais e 5 testemunhas, num total de 50 gendtipos, plantados em 4
locais, conforme mostrado na Tabela 1, com 2 repeticdes por local, num total de 2800
parcelas avaliadas. O numero total de localidades utilizadas para avaliagdo dos
genotipos foram 6, sendo que cada ensaio ou gendtipo foi plantado em 4 locais,
conforme descrito na Tabela 2. Os ensaios foram agrupados em um Unico grupo de
maneira desbalanceada para ambientes, pois 0s ensaios 75674, 75675 e 75676 foram
avaliados em Brasilia-DF, Unai-MG, Chapadao do Sul-MS e Uberlandia-MG e os
ensaios 75607, 75697, 75698 e 75699 foram avaliados em Brasilia-DF, Passos-MG,
Uberaba-MG e Uberlandia-MG. Deste modo, uma vez que, os tratamentos (genotipos)

nao foram avaliados em todos os locais, as médias ajustadas (BLUE) para hibridos
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tornam-se ndo estimaveis, Neste caso, apenas a metodologia de modelos mistos é

aplicavel a andlise destes dados.

Tabela 1 — Ensaios, nUmero de genotipos, repeticdes e parcelas por local.

Repeticd
Total de  Numero es Total de Total
Hibridos Testemunh  Genétipo de Repeti¢cde de

Ensaio AO as S locais por local s parcelas
75674 45 5 50 4 2 8 400
75675 45 5 50 4 2 8 400
75676 45 5 50 4 2 8 400
75607 45 5 50 4 2 8 400
75697 45 5 50 4 2 8 400
75698 45 5 50 4 2 8 400
75699 45 5 50 4 2 8 400
Grupo
geral 315 5 320 4 2 56 2800

Tabela 2 — Locais onde cada ensaio foi plantado e Grupo total de parcelas

avaliados por local e como um Unico conjunto.

Chapadéo
Unai - do Sul - Brasilia Uberlandia- Passos Uberaba

Ensaios MG MS - DF MG - MG - MG

75674 X X X X

75675 X X X X

75676 X X X X

75607 X X X X

75697 X X X X

75698 X X X X

75699 X X X X
Grupo
geral 150 150 350 350 150 150
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As parcelas experimentais foram constituidas de duas linhas de 5 metros,
distanciadas uma das outras em 80 cm, com uma area de 8 m?. O plantio foi realizado
por meio de uma plantadeira SLC 710 adaptada para o plantio de parcelas
experimentais para o sistema de plantio direto, plantando-se duas parcelas por vez,
Foram plantadas 35 sementes por linha e apds o desbaste realizado no 20° dia apos o
plantio, foram deixadas 25 plantas por linha ou 50 plantas por parcela estabelecendo
uma densidade de 62500 plantas por hectare. A adubacéo de plantio utilizada foi de 32
kg.ha™® de Nitrogénio, 112 kg.ha™ de P,Os e 72 kg.ha™ de K,O e com uma primeira
adubacéo de cobertura aos 25 dias apds plantio de 40 kg.ha™ de Nitrogénio e 40 kg,ha’
! de K,0 e mais uma adubacdo em cobertura aos 45 dias ap6s plantio de 40 kg.ha™ de
Nitrogénio. Os tratos culturais para controle de ervas daninhas, insetos nocivos e as
irrigagbes foram realizados quando necessario, de modo a manter as plantas em
condicdes 6timas de crescimento e desenvolvimento.

No presente trabalho, a polinizagdo nos ensaios foi aberta, devido ao fato
de que em situagbes em que o desenvolvimento gevetativo das plantas de milho foi
normal, ou seja em boas condi¢des hidricas e de fertilidade adequadas, a polinizacdo
das plantas dentro de cada parcela é praticamente realizada pelas plantas desta
mesma parcela, possuindo pouca interferéncia das parcelas circunvizinhas.

A colheita foi realizada por uma colheitadeira Hallis Chalmer 5200, adaptada
para a colheita de parcelas experimentais e coleta de amostras dos grdos destas
parcelas, com capacidade de colheita de uma parcela por vez.

O carater avaliado foi a porcentagem de 6leo no grao obtido por meio de uma
amostra de 200g de grédos de cada parcela. No laboratério, as amostras foram
submetidas a andlise de 6leo no equipamento INFRATEC 1200, por meio de
transmitancia do vermelho proximo (NIRt).

Para a analise dos dados foi utilizado o programa computacional SAS® (SAS 9,1,
SAS Institute, Cary, NC, USA). Com base nestas andlises, foram estimadas as variancias
genéticas, as correlacbes entre as estimativas obtidas nas duas metodologias, o0s

coeficientes de herdabilidade considerando o modelo misto.



130

Esta andlise ndo ficou restrita ao grupo de ensaios que foi conduzido nos
mesmos locais (Tabela 2), e sim como um Unico grupo de ensaios, e, portanto, apenas
a metodologia de modelos mistos € aplicavel a analise destes dados. Portanto, os
dados do teor de 6leo nos graos foram submetidos a duas metodologias: o método de
modelos mistos com estrutura e variancia residual homogénea e a metodologia de
modelos mistos com estrutura de variancia residual heterogénea, para fins de
comparacdo de parametros genéticos. Para a ordenacdo e selecdos dos trop crosses
além das duas metodologias citadas, utilizou-se o indice OILCK, obtido pelo percentual
da média do teor de Oleo dos Hibridos AO em cada local pela média do teor de 6leo das
testemunhas nos mesmos locais. Para a obtencdo dos parametros genéticos, o efeito

de tratamentos foi desdobrada em Hibridos AO e testemunhas.
2.1. Metodologia de modelos mistos com estrutura residual homogénea
O modelo matemaético utilizado foi o seguinte:
Yook = 1+ & +Sk+ blalsgok + ti + tay+ eggi , onde:

Yiguk = observacgdo do tratamento i na repeti¢do j no ambiente |,

M = constante inerente a todas as observacgoes

a= efeito aleatério de ambientes, a,~NIID(0,52)

sk = € o efeito do ensaio  sx-NIID (0, 62)

t;= efeito aleatério de tratamentos t;~N (0, 65

blalsgk = efeito aleatdrio de blocos(repetigdes) dentro de ambientes dentro de ensaio
b/a/ sgywr~N(0,55)

ta;= efeito da interagéo genotipo x ambiente ta;~N (0, 6;a

eig ok = erro experimental associado a parcela i(j)(I)k, ei(j)(l)k~N(0, 62)

O processo de estimacao-predicdo seguiu a metodologia dos modelos mistos

(HENDERSON, 1975). Essa metodologia consiste na obtencdo de predicbes dos
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valores genotipicos tratados como efeito aleatorio, corrigidos para os demais efeitos
fixos contidos no modelo. As estimativas dos componentes de variancia foram obtidas
pelo método da maxima verossimilhanca restrita (Restricted Maximum Likelihood -
REML) descrito por PATTERSON & THOMPSON (1971) e a predicdo dos valores
genotipicos de cada individuo foi obtido pelo melhor preditor linear ndo viesado (BLUP),
(REZENDE & MENDES, 1996).

Modelo misto € matricialmente representado por: y = Xp + Za + e, em que:
y: vetor (nx1) de observacdes;
X : matriz (nxp) de incidéncia dos efeitos fixos b ;
Z :matriz (nxq) de incidéncia dos efeitos aleatorios a (genéticos ou ambientais);
B : vetor (px1) de efeitos fixos a serem estimados;
a : vetor (gx1) de efeitos aleatorios dos genotipos a serem preditos; e
e : vetor (nx1) de erros aleatorios associados a cada observacdo, Assumiu-se que: e ~
Nn (0,R), sendo R a matriz de variancias e covariancias residuais, dada por e R = 16 e
a ~ Nq (0,G), sendo G a matriz de variancias e covariancias genéticas dada por: G = lo}
, onde ¢ denota a variancia genética, variancia da iteragdo genétipo x ambiente ou de
locais, dependendo do componente a ser estimado. Para esta analise foi assumido que
A é igual a matriz identidade (I) e, portanto: G = lg;.

No modelo em questdo, € assumido, ainda, ndo existir covariancia entre 0s
desvios residuais (e) e efeitos genéticos (a), ou seja, Cov(a, €)= 0, Assim, o sistema
equacoes de modelo misto (EMM) que permite obter simultaneamente o preditor para
efeitos aleatorios (@) e o estimador dos efeitos fixos (b), é matricialmente representado
por:

e a

XX Xz [3 ] [X y ] HENDERSON (1975)
! I - 2 = ,
27X 22+ 4702 [ 7y

E a melhor predic&o linear ndo-viesada (BLUP) é igual: BLUP(Q) = GZ'V*! (y - XB) ,
sendo: GZ'= Cov(y, a), conforme HENDERSON (1963).
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2.2. Metodologia de modelos mistos com estrutura residual heterogénea

As estimativas componentes de variancias e BLUPs foram obtidas como
anteriormente descritos. Porém neste caso adotou-se uma estrutura para a matrix de
variancia-covariancia R - variancias heterogéneas entre locais (Bloco — diagonal — cada

local apresentando uma variancia residual diferente), R=lg?,,

2.3. Parametros de comparacgéo entre os modelos

A variancia fenotipica foi estimada através da expressao:

2

D

a2 =52 4 Jie
f g Ji

, onde:

~
=

J = Observacbes

A = Ambientes

O coeficiente de herdabilidade foi estimado utilizando-se a seguinte expressao:
h* = 6% /6% , onde:

62 = Variancia Genética

@7 = Variancia Fenotipica

O coeficiente de variagdo genético foi estimado da seguinte maneira:

J%
Zk Ni *l —; 2

Correlacao posicional de Sperman = )
n-1

oé

Vn

Erro Padrao:
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Os parametros adotados para a comparacdo entre as metodologias foram a
variancia genética, a variancia do erro, a variancia da interagdo genotipo por ambiente e
herdabilidade, Para a ordenagdo dos gendtipos e posterior selecdo utilizou-se

comparac0Oes através do indice de correlacéo,

2.4. Indice OILCK
Para tornar de alguma forma possivel a comparacdo das médias do teor de 6leo

nos graos de milho foi obtido o indice OILCK:

OILCK = ( )Y_?—i;)loo, onde:
t

X;; = média do tratamento i no local |,

Y, = média das testemunhas t no local |

3 - RESULTADOS E DISCUSSAO

Os 315 Hibridos AO utilizados mais as cinco testemunhas, foram testados em
dois grupos de ambientes, como pode ser observado na Tabela 2. O modelo adotado
para a analise destes dados € um modelo fatorial (interagdo cruzada), sendo um dos
principais componentes deste modelo a interacdo genotipo x ambiente. Uma vez que 0s
genotipos estdo subdivididos em grupos, os quais nao foram distribuidos em todos os
locais, hd um grande desbalanceamento, desta. Desta maneira, os efeitos de genaotipos
estdo confundidos com a interacdo gendtipo x ambientes, portanto as médias
genotipicas ajustadas tornam-se ndo estimaveis inviabilizando o uso de modelos fixos
para a analise destes dados. Para contornar este problema, é de pratica comum entre
os melhoristas construir um indice (OILCK) para a comparacao entre 0s genotipos que
€ a relacdo da média da progénie dividida pela média dos hibridos testemunhas dentro
de cada local, e, posteriormente, a média destes indices entre os locais. Desta maneira
elimina-se parte da variagdo ambiental associada a estas médias, tornando este indice

uma estimativa mais confiavel para comparacdo de médias entre locais. Portanto
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métodos que possibilitem uma analise estatistica destes gendétipos independentemente
de estarem balanceados ou ndo e que permitem melhor controle ambiental podem ser
de grande utilidade para a analise de dados em plantas anuais (BERNARDO, 2002).
Os 315 gendtipos mais as testemunhas foram avaliados pelas metodologias de
REML/BLUP com variancia homogénea (BLUP Homo) e REML/BLUP com variancias
Heterogéneas (BLUP Hetero).

A estimativa da variancia genética obtida pela metodologia BLUP Homo de 0,091
e a variancia genética estimada pela metodologia BLUP Hetero de 0,129, obtida para
os Hibridos AO (Tabela 3), portanto houve um aumento na estimativa da variancia
genética, quando utilizado o BLUP Hetero, devido a melhor estimativa do erro e
interacbes conferidos pela metodologia BLUP Hetero. Verifica-se também que a
variancia do erro foi maior no BLUP Hetero, porém com menor variancia da interacdo
gendtipo x ambiente. O coeficiente de variacdo genético e as estimativas de variancia
fenotipica e a herdabilidade foram também maiores para a metodologia BLUP Hetero.
A maior estimativa da variancia genética, menor variancia da interacdo gxa, maior
herdabilidade, obtidas pelo BLUP Hetero permite inferir que as estimativas dos
parametros geneéticos obtidos pela metodologia do BLUP Hetero serdo as mais exatas
para 0 uso no programa de melhoramento para o aumento de 6leo nos grdos das
progénies utilizadas neste trabalho.

Verificou-se que efeitos genéticos de dominéancia ou heterose ndo tém sido
detectados em cruzamentos de linhagens para a caracteristica alto 6leo, e também néo
foi detectada depresséo por endogamia, portanto, foi presumido que o carater alto 6leo
em milho esta sob controle genético aditivo (DUDLEY,1977; SILVELA et al.,1989),
portanto, pode-se inferir que a estimativa da variancia genética é de natureza aditiva e a

herdabilidade sera, portanto, no sentido restrito.
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Tabela 3 - Comparacéo entre a estimativa da variancia genética Vg (6'; ), da variancia
da interagdo genétipo x ambiente Vga ( 6;,), da variancia do erro Ve (6%), da
variancia fenotipica Vf () herdabilidgde h? (h? ) e coeficiente de variacdo genético
CVg, entre as metodologias BLUP ‘com variancias homogéneas e BLUP com
variancias heterogéneas.

Parametros Genéticos

BLUP BLUP
Parametros Homo Hetero
Vg 0,091 0,129
Vga 0,127 0,071
Ve 0,164 0,185
\Yi 0,175 0,188
h? 0,519 0,687
Cvg 0,043 0,052
Média Hibridos AO 6,940 6,940

A estimativa do indice OILCK, as estimativas do BLUP Homo e BLUP Hetero
podem ser obsesrvas na Tabela 4. A ordenacdo dos gendtipos foi diferente entre as
trés metodologias, porém entre o indice OILCK e BLUP Homo houve a maior correlagao
entre o posicionamento. Entre as duas metodologias BLUP’s, a correlacdo para a
ordenacao dos gendtipos foi a menor encontrada, evidenciando que a ponderagcédo do
erro por local altera as estimativas BLUP.

Para a comparacdo das metodologias, foram ordenados e selecionados 32
gendtipos pelo indice OILCK e comparados pela ordenagéo obtida pela metodologia
BLUP Homo e BLUP Hetero. Observa-se que a metodologia BLUP Homo selecionou
62,5%, ou seja 20 dos 32 gendtipos selecionados pelo indice OILCK, ou seja, 12
genotipos diferiram na selecdo. A selecéo realizada com a metodologia BLUP Hetero
selecionou 71,8%%, ou seja, 23 dos 32 dos mesmos gendtipos obtidos na selecéo via
OILCK. Comparando-se as duas metodologias BLUP, verifica-se que 78,1% dos
mesmos genotipos foram selecionados por elas, quatro genoétipos foram selecionados
pela metodologia BLUP Homo e ndo foram selecionados pelo BLUP Hetero e apenas
um foi selecionado pelo BLUP Hetero e nédo foi selecionado pelo BLUP Homo, como

pode ser observado na Tabela 4, em relacéo ao indice OILCK.
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Tabela 4 - Comparagdo da sele¢cdo para porcentagem de Oleo no grdo com indice de 10% de
intensidade, levando-se em conta a ordenagédo dos gendétipos utilizando-se o indice OILCK, BLUP com
variancia homogénea e BLUP com variancia heterogénea, levando-se em consideracao todos os 315
Hibridos AO em um Unico grupo.

indice OILCK BLUP Var Homo BLUP Var Hetero
Genotipos OILCK  Ordem Genotipos Estimativas Ordem Genotipos Estimativas  Ordem
74016% 1449 1 74016% 1,173 1 75359% 1,424 2
75359% 140,4 2 75359% 1,148 2 74016% 1,381 1
74188% 140,2 3 75293% 0,962 9 74191% 1,237 4
74191% 140 4 7119% 0,956 20 74188% 1,19 3
74068% 137,9 5 74188% 0,941 3 7058% 1,153 18
74168% 137,8 6 74191% 0,934 4 7119% 1,142 20
74077% 137,4 7 7058% 0,932 18 74077% 1,117
74120% 137,3 8 75362% 0,842 13 75293% 1,077
75293% 136,5 9 74168% 0,825 6 75362% 1,076 13
74185% 136,2 10 74068% 0,824 5 74120% 1,043
74006% 134,7 11 74077% 0,813 7 74168% 1,039
74162% 134,5 12 74120% 0,797 8 74068% 1,034
75362% 134,1 13 99076% 0,789 39* 99083% 0,965 43*
74009 133,6 14 99083% 0,75 43* 75206% 0,931 34*
74007 133,4 15 74185% 0,737 10 75270% 0,923 29
74026% 133,4 16 7155% 0,73 28 7270% 0,893 61*
74108% 133,4 17 75215% 0,709 26 74185% 0,892 10
7058% 133,3 18 75270% 0,694 29 75215% 0,85 26
74061% 132,9 19 99096% 0,684 51** 74164% 0,85 23
7119% 132,6 20 75206% 0,665 34* 7155% 0,843 28
74078% 132,4 21 74006% 0,662 11 74078% 0,839 21
74130% 132,1 22 74162% 0,658 12 99050% 0,828 53*
74164% 131,9 23 99050% 0,656 53* 74026% 0,823 16
74183% 131,9 24 75252% 0,65 35** 74059% 0,823 25
74059% 131,6 25 7293% 0,646 57* 7293% 0,818 57*
75215% 1314 26 99061% 0,645 54* 74162% 0,813 12
74021% 131,3 27 991084% 0,633 55* 99076% 0,779 39*
7155% 131,2 28 7270% 0,624 61* 75315% 0,759 45%*
75270% 131,12 29 74026% 0,616 16 74009 0,755 14
74035% 131 30 99046% 0,615 56** 74030% 0,749 31
74030% 130,9 31 74009 0,611 14 99061% 0,748 54*
74204% 130,6 32 991051% 0,602 58** 991084% 0,747 55*

*Hibridos AO substituidos da sele¢do pelo OILCK, quando utilizadas as meodologias BLUP Homo e Hetero,
** Hibrido AO somente selecionado pela metodologia BLUP Homo,
*** Hibrido AO somente selecionado pelo BLUP Hetero.
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As correlagbes para posicionamento e selecdo entre as metodologias utilizadas
para a selecdo dos 10% gendtipos superiores para porcentagem de 6leo no grao estédo
sumarizadas na Tabela 5. Observa-se que as correlacdes entre o indice OILCK e o
BLUP Homo foi maior na ordenagédo dos gendtipos e menor na selecdo dos genotipos
do que quando se utilizou o BLUP Hetero.

Verifica-se, portanto, que a selecdo praticada, levando-se em consideracdo o
indice OILCK ficou mais proxima da selecdo, quando se utilizou a metodologia BLUP
com variancia heterogénea, cuja correlacéo foi de 0,781, (Tabela 5), e, portanto, em
func@o destes resultados pode-se verificar que o indice OILCK é construido dentro de
cada ambiente e, portanto, tem como principal caracteristica diminuir a variacdo
ambiental entre locais, assemelhando-se das estimativas do BLUP com variancia
heterogénea que da mesma forma se utiliza da variancia de cada ambiente para a
construcao das estimativas, diminuindo desta maneira a variagdo ambiental. A diferenca
na ordenacdo e consequente selecdo, quando se comparou as metodologias BLUP
Homo e BLUP Hetero se deve ao maior controle do erro e interacdes genotipo x

ambiente obtidos pelo BLUP Hetero.

Tabela 5 — Correlacéo entre o indice OILCK, BLUP com variancias homogéneas e BLUP
com variancias heterogénea com a ordenagao e sele¢do dos gendétipos.

Metodologias Ordenamento Selecgéo
OILCK vs BLUP Homo 0,700 0,625
OILCK vs BLUP Hetero 0,643 0,718
BLUP Homo vs BLUP Hetero 0,520 0,781

A utilizacdo das metodologias BLUP Homo e Hetero tem como grande vantagem
sobre o indice OILCK, a possibilidade da estimativa do desvio padrdo de cada média,
fornecendo uma idéia da diferenca minima significativa entre elas, conferindo um
grande poder de discriminacéo entre os genétipos para efeito de selecao.

A Figural apresenta a média e a amplitude das estimativas obtidas na metodologia
BLUP Homo para o teor de 6leo nos graos dos gendtipos selecionados e a Figura 2 as

estimativas obtidas através da metodologia BLUP Hetero. Observa-se, pela linha
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tracejada, que a metodologia BLUP Hetero discriminou com mais exatiddo os genotipos
com maior teor de 6leo nos gréos do que a metodologia BLUP Homo.

As médias dos erros padrao das estimativas obtidas pelas metodologias BLUP
Homo e BLUP Hetero estdo sumarizadas na Tabela 6, onde pode-se verificar o menor
erro padrdo obtido na metodologia BLUP Hetero, conferindo a esta metodologia melhor

discriminacao entre as meédias.

BLUP Var Homogénea
1.6
1.4
1.2

0.8

v Crw

0.4
0.2

1234567 8 91011121314151617181920212223242526272829303132

Hibridos AO

Figura 1 - Médias e erros padrao das estimativas de teor de 6leo no grdo obtidas pela
metodologia BLUP com variancia homogénea.
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BLUP Var Heterogénea
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Figura 2 - Médias e erros padrdo das estimativas de teor de 6leo no grdo obtidas pela
metodologia BLUP com variancia heterogénea.

Tabela 6- Erro Padrdo médio das estimativas de BLUP obtidas
pelas metodologias OILCK, BLUP Homo e BLUP Hetero.

Erro Padrdo da Média

indice BLUP BLUP
Anadlise OILCK Homo Hetero
GERAL - 0,208 0,189

A substituicdo dos gendtipos selecionados pelo indice OILCK por outros
selecionados pelas duas metodologias BLUP, pode ser explicada pela variancia dos
valores obtidos da porcentagem de 0leo nos gréos de cada gendtipo em cada ambiente
e repeticdo. Percebe-se que 0s genotipos que tiveram maiores amplitudes entre e
dentro de cada ambiente sdo os que foram substituidos, como exemplifica as Figura 3

no caso do BLUP Homo e Figura 4 no caso do BLUP Hetero. Nestas figuras os
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genotipos com pontos quadrados e linhas tracejadas foram selecionados pelo indice
OILCK e substituidos na selecao realizada através das metodologias BLUP Homo ou
Hetero, gendtipo representado pelos pontos circulares e linhas cheias. Verifica-se nas
duas figuras que os gendtipos selecionados pelo indice OILCK e substituidos pelos
BLUP Homo, Figura 3, e BLUP Hetero Figura 4, tiveram uma grande estimativa de 6leo
nos graos no ambiente trés, onde existiu a maior estimativa da variancia do erro

ambiental.

Substituicdo BLUP HOMO
9.50 08
¢ 0.7
9.00 :
06
8.50 I \/ar Amb 1
05
® 62H88:75206%
8.00 04
o, @ 62H88:74007
7.50 " ———Média62H88:75206%
0.2
2.00 —— Média62H88:74007
' 0.1
6.50 0
0 1 2 3 4 5

Figura 3 - Comparagéo entre os Hibridos AO 62H88:74007 selecionado pelo
indice OILCK, e 62H88:75206% selecionado pela Metodologia BLUP com
Variancia Homogénea, pelos valores de 6leo por repeticdo por local, médias
destes valores e a variancia ambiental dentro de cada local testado.
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Substituicdo BLUP Hetero
9.50 0.8
9.00 0.7
0.6
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7.00 01
6.50 0
0 1 2 3 4 5

Figura 4 - Comparagéo entre os Hibridos AO 62H88:74061% selecionado
pelo indice OILCK, e do 62H88:75315% selecionado pela Metodologia BLUP
com Variancia Heterogénea, pelos valores de o6leo por repeticdo por local,
médias destes valores e a variancia ambiental dentro de cada local testado.

Sumarizando-se as observagbes acima citadas pode-se considerar que a
metodologia REML/BLUP com variancia heterogénea estimou com maior precisdo 0s
parametros genéticos. A metodologia REML/BLUP tem a vantagem de conferir as
estimativas um maior poder de discriminacdo do que o indice OILCK, devido &
estimativa do desvio padréo de cada média. A metodologia BLUP Hetero mostrou ter
um maior poder de discriminagdo do que a metodologia BLUP Homo, devido ao menor
erro padréo estimado. As trés metodologias usadas na sele¢édo dos gendtipos diferiram

na ordenac¢ao e nos genaotipos selecionados.

4 - CONCLUSAO

A metodologia BLUP Hetero mostrou-se mais precisa na estimacdo dos
parametros genéticos, ordenacdo e selecdo dos genotipos devido ao maior controle
ambiental utilizado quando se pondera as estimativas pelo erro ambiental em cada

local.
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