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RESUMO

O melhoramento genético de uma espécie alégama como o milho, pode ser dirigido
essencialmente visando duas alternativas: a obtencdo de populacdes melhoradas,
ou a obtencédo de uma geracdo F1 com vigor de hibrido. No caso de melhoramento
de populacdes ocorre a oportunidade de incorporar novas fontes de germoplasma.
de particular interesse por representar resultado de selecdo especifica para doencas
foliares e outros caracteres.Germoplasma exético (incluindo acessos do Brasil e de
outros paises) € aquele que nao pertence a base genética comumente em uso no
melhoramento, podendo assim contribuir com novos alelos que resultardo em
aumento da variabilidade genética util para o melhoramento. Os objetivos do
trabalho foi verificar o valor genético-agrondmico dos compostos recém sintetizados,
o efeito depressivo da endogamia e inferir sobre a viabilidade de um programa de
selecéo recorrente visando o melhoramento intrapopulacional. Foram avaliadas as
populacées NAP-FA x HG-71, NAP-FL x HG-49, NAP-FB x HG-49 e NAP-DB x HG-
49, com dois niveis de endogamia (So e S1), ho sistema de macroparcelas, e 100
progénies de irmaos germanos e 50 progénies endogamicas S; das populacbes
NAP-FA x HG-71 e NAP-DB x HG-49. Nas duas situacdes os experimentos foram
delineados em blocos casualizados com trés repeticbes em trés e dois locais
respectivamente. Foram avaliados os caracteres florescimento masculino e feminino,
altura da planta e da espiga, comprimento e didmetro de espiga, resisténcia a
doencas foliares, acamamento, quebramento, espigas gessadas e produtividade de
graos. Foram estimados os parametros herdabilidade no sentido amplo e restrito,
ganho com a selecao e correlacdo genotipica e fenotipica entre os caracteres. As
populacdes apresentam bom potencial de produtividade de gréaos, valor para
melhoramento visando a introgressdo de diferentes fontes de germoplasma no
sistema de melhoramento e possuem elevado valor genético, tanto para
produtividade como para outros caracteres agrondmicos de interesse. As progénies
de irméos germanos com produtividade de gréos de 67,4%, 61,7%, 51,3% e 84,65%
em relacdo as testemunhas nas duas localidades respectivamente, indicam a
viabilidade da introgressdao de germoplasma no sistema de melhorameto. As
progénies S; apresentam variabilidade suficiente para serem exploradas em
programas de sele¢do recorrente. Os resultados também indicaram a existéncia de
progénies com menor depressao por endogamia, que podem ser exploradas em
programas de selecéo interpopulacional e para extracao de linhagens.

Palavras-chave: Endogamia. Irmdos germanos. Melhoramento intrapopulacional.
Selecéo recorrente. Zea mays.



ABSTRACT

Genetic improvement of an allogamous specie such as maize, can be directed
essentially towards two alternatives: obtaining improved populations or obtaining an
F1 generation with hybrid vigor. In the case of population improvement there is an
opportunity to incorporate new sources of germplasm with particular interest because
it represents a result of specific selection for foliar diseases and other characters.
Exotic germplasm (including access from Brazil and other countries) is one that does
not belong to the genetic base commonly used in breeding, thus contributing with
new alleles that will result in increased genetic variability useful for breeding. The
objectives of the study were to verify the genetic and agronomic value of the newly
synthesized composites, the depressive effect of inbreeding and to infer about the
viability of a recurrent selection program aiming at intrapopulation improvement.
Were evaluated the populations NAP-FA x HG-71, NAP-FL x HG-49, NAP-FB x HG-
49 and [NAP-DB x HG-4], with two levels of inbreeding (Sp and Si) in macro plots
system and 100 progenies of full-sibs and 50 endogamous progeny S; from the NAP-
FA x HG-71 and NAP-DB x HG-49 populations. In both situations, the experiments
were in randomized blocks with three replicates in three and two locations
respectively. The flowering characteristics of male and female, plant height, ear
height, ear length, ear diameter, resistance to foliar diseases, lodging, breakage,
ears bada granades and grain yield. Were estimates parameters heritability in the
broad and restricted sense, gain with selection and genotypic and phenotypic
correlation between the characters. The populations present good potential of grain
yield, value for improvement aiming at the introgression of different sources of
germplasm in breeding system and have high genetic value, both for productivity and
for other agronomic traits of interest. The progenies of full-sibs with grain yield of
67,4%, 61,7%, 51,3% and 84,65% in relation to the check in two locations
respectively, indicate the viability of the introgression of germplasm in the breeding
system. The S; progenies presented sufficient variability to be explored in recurrent
selection programs. The results also indicated the existence of progenies with lower
inbreeding depression, which can be explored in populations selection programs and
and extraction of inbred lines.

Keywords: Endogamy. Full-sibs. Intrapopulation improvement. Recurrent selection.
Zea mays.
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1 INTRODUCAO

O milho (Zea mays L.) é uma espécie caracterizada por uma ampla
variabilidade genética, conforme demonstra a sua adaptacédo as grandes variacdes
de latitude, altitude, temperatura, estresses bioticos e abidticos e mesmo a
pequenas variacoes de ambiente em regides localizadas (HALLAUER; CARENA,;
MIRANDA FILHO, 2010). No entanto, apesar dessa variabilidade, menos de 5% do
germoplasma disponivel é efetivamente utilizado no melhoramento para o
desenvolvimento de cultivares (GOODMAN, 1985).

No Brasil, o germoplasma de milho também é caracterizado por uma ampla
variabilidade, incluindo racas, variedades locais e germoplasma exético ou
semiexotico introduzido de outros paises. Brieger et al. (1958) descreveram 52 racas
de milho do Brasil e paises adjacentes. Tal material, representado por mais de 3.000
amostras, se tornou a base do Banco de Germoplasma do Brasil
(CENARGEN/EMBRAPA).

A procura de novas fontes de germoplasma, em geral, tem sido em funcéo de
problemas especificos, entre os quais se insere a resisténcia a doencas. A
ocorréncia a doencas foliares em milho tem sido uma preocupagéo constante na
maioria dos programas de melhoramento em todo o mundo. No Brasil, tem sido
considerada desde o0s primeiros programas existentes acerca do melhoramento do
milho (VIEGAS; PEETEN, 1987; MIRANDA FILHO; VIEGAS, 1987). A ocorréncia
das principais doencas tipicamente tropicais, mais recentemente, elevou de modo
preocupante os niveis no periodo antecedente ao ano de 1995 (PEREIRA, 1995). A
utililizacdo, em proporcdo crescente, de germoplasma de clima temperado na
constituicdo dos hibridos comerciais contribuiu para a diminui¢cdo da rusticidade dos
hibridos. Por isso, nessa época (1995/96), foi criado o Nucleo de Apoio a Pesquisa
do Milho (NAP-MILHO), supervisionado pela Universidade de S&o Paulo e
coordenado pelo Departamento de Genética da ESALQ/USP.

A finalidade do NAP-MILHO foi coordenar um projeto de cooperacgéo técnico-
cientifica para identificar fontes confiaveis de resisténcia as principais doencas
foliares do milho, procurando, assim, atender a uma demanda da comunidade
cientifica ligada ao melhoramento genético do milho. Para esse fim, entdo, foram
envolvidas diversas instituicbes publicas e privadas e o projeto foi finalizado com a
criagdo de nove populacdes, das quais cinco foram distribuidas, em primeiro lugar,
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para as instituicbes participantes. As quatro populacdes restantes, com
caracteristicas de tipo de grdos definidas, foram escolhidas para a realizagdo do
trabalho proposto, visando a sobrelevacdo do seu valor genético-agrondémico aos
niveis adequados para utilizacdo em programas de melhoramento.

Pelo que foi exposto, apresenta-se como justificativa do trabalho em voga a
oportunidade de incorporar novas fontes de germoplasma no sistema de
melhoramento genético do milho. Essas fontes sdo de particular interesse por
representar resultado de selecéo especifica para doencas foliares. Além disso, esse
germoplasma (incluindo acessos do Brasil e de outros paises) pode ser considerado
exotico, no sentido de ndo pertencer a base genética comumente em uso no
melhoramento, podendo, com isso, contribuir com novos alelos (até mesmo alelos
raros) que resultardo no aumento da variabilidade genética atil para o
melhoramento.

Nesse sentido, foram tracados 0s seguintes objetivos: i) verificacdo mais
detalhada e realista do valor genético-agrondmico dos compostos recém
sintetizados; ii) quantificacdo da variabilidade genética e o efeito depressivo da
endogamia; iii) inferéncia sobre a viabilidade de um programa de selec&o recorrente

visando ao melhoramento intrapopulacional.
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2 REVISAO DE LITERATURA
2.1 Importancia Econdmica do Milho

No Brasil, o milho tem sido semeado em duas épocas nas principais regides
produtoras. A primera safra ou época normal (outubro a janeiro) e a segunda safra
ou safrinha (fevereiro a maio). A producao obtida na segunda safra tem aumentado
significativamente, principalmente no centro-sul do pais, atestando sua importancia
que, em determinadas regifes, deixou de ser opcdo de inverno para se tornar
cultura rentavel. Com isso, tanto a area quanto a producao total da segunda safra
ultrapassaram, em 2012, a primeira safra. A produtividade que era pifio no inicio
dessa pratica, hoje, é equipara ao da safra normal (CONAB, 2017).

O emprego do milho como insumo na fabricacdo de produtos como lisina,
itens biodegradéaveis, isoglucose, etanol etc; vem sendo incrementado na industria,
além da utilizacdo para o consumo humano na producéo de alimentos basicos como
fubds, farinhas, canjicas e 0leos. Pode ser empregado também em produtos mais
elaborados como xarope de glucose (utilizado na producdo de balas, gomas de
mascar, doces em pasta etc.), maltodextrinas (destinadas a producéo de esséncias
e aromas, sopas desidratadas, produtos achocolatados e outros) e corantes
caramelo (para producédo de refrigerantes, cervejas, molho etc.) (BARROS; ALVES,
2015; SOLOGUREN, 2015).

Quando se fazia uma comparacdo com um Brasil do passado, no setor
produtivo agricola, o que prevalencia era o cultivo de milho de primeira safra ou
safra de verdo. Na temporada de 1990/91, aproximadamente 94% da producao
nacional ocorria na primeira safra; os demais 6%, na segunda safra. Na temporada
de 1995/96, a oferta da segunda safra passou a representar 12,5% da oferta total,
ou seja, o dobro de quatro safras antes; 10 anos depois, em 2000/2001, a segunda
safra teve um incremento em 3 vezes, tendo sua producéo representando 18,7%;
em 2005/06, 25,5%; em 2010/11, 44,7%; chegando, na temporada 2013/14, a 58,2%
(BARROS; ALVES, 2015).

No cenario mundial, segundo dados gerados pelo Departamento de
Agricultura dos Estados Unidos (USDA, 2017), a cultura do milho movimentou um

total de 8.073 milhdes de ddlares entre janeiro e outubro de 2017.
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Segundo dados da Campanha Nacional de Abastecimento (CONAB, 2017),
0s impactos na produgéo da safra de 2016/17 trouxeram reflexos na redugao de
area para a safra 2017/18. A perspectiva € de reducdo entre 7,5% e 11,5%,
observando os limites inferiores e superiores para a primeira safra de milho, o que
compreende diminuicdo de area absoluta entre 631,6 e 409,6 mil hectares. Houve
uma reducdo de area do milho na primeira safra dada, principalmente, pela
concorréncia com o cultivo da soja. Na safra de 2016/17 houve uma area semeada
de 17.275,8 mil ha, com uma produtividade de 5.560 kg ha™ e producédo de 97.817
mil toneladas. Na estimativa da safra de 2017/2018 houve uma diminuicdo em todos
os itens, sendo que a area semeada foi menor (16.980,1 mil ha, podendo chegar a
17.182,1 mil ha), ou seja, uma reducdo entre 1,71% e 0,54%. A produtividade
estimada é de 5.409,0 kg ha™ (reducdo de 2,71%) e a producdo que devera variar
entre 91.631,2 e 93.053,3 mil t (reducéo entre 6,32% e 4,87%).

2.2 Origem, Evolucao e Melhoramento do Milho

Atualmente, a referida espécie, mediante a selecao orientada de genotipos,
bem como o aprimoramento de métodos de manejo, vem sendo cultivada em
regibes compreendidas entre 58° de latitude Norte (Canadd e RuUssia) a 42° de
latitude Sul (Argentina), distribuidas nas mais diversas altitudes, estabelecendo-se
desde as localidades situadas abaixo do nivel do mar (regido do Mar Caspio) até as
regides que apresentam mais de 2.500 m de altitude, como os Andes peruanos
(FANCELLI, 2015).

O milho ndo é nativo do Brasil, é importante ressaltar que o pais ndo é nao
centro de origem dessa cultura. Apenas o México e a Guatemala sao considerados
paises que deram origem ao milho. Pelo 0 que se sabe, a mais antiga espiga de
milho foi encontrada no vale do Tehucan, na regido onde hoje esta localizado o
México, datada por volta de 7.000 a.C. O Teosinte ou “alimento dos deuses” (que é
uma graminea com varias espigas sem sabugo e que pode cruzar com o milho e
produzir descendentes férteis), provalvelmente, deu origem ao milho por meio de um
processo de selecao artificial (feito pelo homem). O Teosinte ainda é encontrado na
América Central (CIB, 2006).
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Até hoje sao realizados estudos que tentam comprovar a ancestralidade do
milho com o Teosinte. Terra et al. (2011) estimaram a variabilidade genética entre e
dentro de populacdes de milho e Teosinte. Duas popula¢des de milho doce (BR400
e BR402), duas de milho comum (Suwan e Pampa) e uma de teosinte foram
analisadas. Os resultados indicaram que 64,5% da variacao foi detectada dentro das
populacées, sugerindo a possibilidade de obtencdo de progresso genético com
selecdo dentro de cada populacdo. A distancia genética estimada confirmou a
similaridade genética entre milho e teosinte.

Segundo a descricao de Paterniani et al. (2000), o milho era cultivado pelos
povos indigenas na América do Sul sob diferentes condigdes, épocas de
semeadura, altitudes e tratos culturais, principalmente pela grande variabilidade
genética existente e desenvolvido em ambientes especificos. Posteriormente, essas
variedades indigenas foram melhoradas pelos povos ocidentais do hemisfério Norte,
pois eles desenvolveram as primeiras ragcas comerciais, que mais tarde foram
reintroduzidas na América do Sul, dando origem as racas recentes.

Tal como todas as espécies de géneros selvagens, o milho também precisou
passar por um processo de “domesticagdo”, que comegou, segundo relatos da CIB
(2006), a partir do inicio do século XX, quando varios programas de melhoramento
genético usando bases cientificas foram iniciados. O desenvolvimento de linhas
puras, ou linhagens, oriundas do processo de autofecundacao das plantas de milho
por varias geracfes e do vigor hibrido, ou heterose (resultante do cruzamento
dessas linhagens) foram os responsaveis pelo impulso que o melhoramento
genético convencional tomou no inicio do século passado.

Em 1909, o botanico e geneticista norte-americano George Harrison Shull
criou o primeiro esquema para a producdo de sementes hibridas de milho. Ele
mostrou que, ao fecundar a planta com o proprio polen (autofecundacéo), eram
produzidos descendentes menos vigorosos. Repetindo o processo nas seis ou 0ito
geracbes seguintes, os descendentes fixavam caracteristicas agrondmicas e
econdmicas importantes. Por meio da sele¢cdo, esses descendentes tornavam-se
semelhantes. As plantas que geravam filhos geneticamente semelhantes, bem como
iguais 0s progenitores, passaram a ser chamadas de linha pura. Shull notou que

duas linhas puras diferentes ao serem cruzadas entre si, produziam descendentes
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com grande vigor, chamado de vigor hibrido ou heterose, dando origem ao milho
hibrido.

Pela sugestao de Jones (1918), para a utilizacdo de hibrido comercial hibrido
duplo, mediante o cruzamento de dois hibridos simples, tornou a producao viavel
economicamente. Os hibridos comerciais foram introduzidos por volta de 1930 na
regido conhecida como “Corn Belt” nos Estados Unidos. A partir dessa época, as
variedades de polinizacdo aberta foram perdendo espaco gradativamente e, em
1960, a area conduzida na regido do “Corn Belt” com variedades de polinizagao
aberta correspondia a menos de 5% do total da &rea cultivada com milho
(PATERNIANI, 1978).

O processo de obtencdo do milho hibrido é trabalhoso, o que exige muito dos
pesquisadores, solicitando mais campos isolados e maior numero de anos para
producdo de sementes, o que demanda um tempo elevado até que tal hibrido
chegue ao mercado. Além disso, necessita de grandes areas para as sucessivas
autofecundacfes e cruzamentos das linhagens e o retorno em produtividade destas
linhagens é baixo, o que aumenta o custo de producéo (MIRANDA FILHO; VIEGAS,
1987).

Além dos hibridos, a outra alternativa para o melhoramento genético do milho
€ a obtencao de populacées melhoradas pelo uso adequado de métodos de selecéo,
possibilitando o aumento gradativo da frequéncia de alelos favoraveis (CRUZ;
REGAZZI; CARNEIRO, 2004; MIRANDA et al., 2008).

Algumas das caracteristicas favoraveis que sao apresentadas pelo milho,
como ciclo e sistema reprodutivo, fizeram da cultura um modelo para estudos
genéticos das espécies aldbgamas. As caracteristicas do sistema reprodutivo
mondico e a polinizagcdo aberta foram mecanismos que favoreceram o
melhoramento genético dessa espécie agricola (PATERNIANI et al., 1987). Nesse
contexto, Carvalho, Lorencetti e Benin (2004) situam que a maximizacdo da
eficiéncia nos programas de melhoramento, visando um menor tempo de obtencgéo
de linhagens elites e estudos da associacdo entre caracteres sdao de grande
importancia, pois possibilita progressos mais rapidos para o0 programa de

melhoramento.
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2.3 Uso de Germoplasma Semiexético

Ha uma grande importancia no melhoramento de milho via banco de
germoplasma exoético, ressaltada por diversos autores, principalmente com o intuito
de ampliar a base genética (BROWN, 1953, WELLHAUSEN, 1965; MIRANDA
FILHO, 1985; NASS; MIRANDA FILHO; SANTOS, 2001; HALLAUER; CARENA e
MIRANDA FILHO, 2010). Segundo Hallauer (2007), o entendimento das
associacles entre caracteres € de extrema importancia para os ganhos genéticos e
selecédo dos genitores com melhores potenciais, cujo objetivo final no melhoramento
€ o desenvolvimento de hibridos superiores com elevada performance para 0s
principais caracteres desejaveis.

O germoplasma de milho, distribuido por todo o mundo, ocupa amplas areas
diferenciadas por fatores como altitude, latitude, tipos de solo, regime pluviométrico,
etc. Apesar da grande diversidade da espécie, 0s cruzamentos sao viaveis mesmo
entre tipos extremamente diferenciados, o que torna possivel uma ampla gama de
exploracdo da variabilidade genética (HALLAUER; CARENA ; MIRANDA FILHO,
2010). Para Miranda Filho (1985), o germoplasma de milho no Brasil € caracterizado
por uma ampla variabilidade, incluindo racas locais ou indigenas, populacdes
adaptadas e germoplasma exético ou semiexdtico (introduzidos de outras regides).
Entretanto, apenas uma pequena por¢cdo da variabilidade tem sido efetivamente
utilizada nos programas de melhoramento.

Ressalta-se que vérios trabalhos relatam na literatura a potencialidade de
incorporar germoplasmas exéticos em populacdes melhoradas e adaptadas para
vérios fendétipos, como reducdo da altura de planta e espiga (Vera e Crane,1970) e
reducdo no numero de dias para florescimento (HALLAUER ; SEARS 1972), entre
outros caracteres. Vale salientar que, aléem dos efeitos positivos verificados nas
meédias destes caracteres, tem sido constatado que as populacbes semiexoticas
(resultantes do cruzamento entre materiais melhorados e exoéticos) apresentaram
variabilidade genética mais alta que as populagbes melhoradas (GOODMAN 1965;
SHAUMAN 1971; MOLL; SMITH 1981).

Hallauer (1978) citou que germoplasma exoético envolve todas as fontes de

germoplasma que ndo podem ser imediatamente Uteis ou adaptados para um
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programa de melhoramento genético especifico, ou seja, quando ajustes fisioldégicos
s80 necessarios para naturalizar e aclimatizar o germoplasma para sua utilizagdo.

O procedimento mais comum em estudos de germoplasma exético tem sido a
realizacdo de cruzamentos entre materiais exoéticos e adaptados. O resultado desse
cruzamento pode ser definido como germoplasma semiexético, em fungcédo da sua
constituicdo genética ndo ser totalmente exotica.

A incorporacéo de germoplasma é uma maneira de diversificar geneticamente
as populacdes, enriqguecendo-as com alelos favoraveis (SIMMONDS, 1993). Griffing
e Lindstrom (1954) relataram que os hibridos F; (semiexéticos) compostos por
germoplasma exoticos mais produtivos foram aqueles com que a participacdo de
linhagens com 25% a 50% de exdéticos em cruzamentos com linhagens adaptadas.

Hallauer (1978) conduziu quatro programas de selecéo recorrente, mostrando
as taxas de progresso esperado e o comportamento da variabilidade genética em
populacées com diferentes propor¢cdes de germoplasma exético. Os resultados de
dois anos de ensaios de avaliacdo com progénies S,, indicaram que a variancia
genética e o progresso esperado, foram maiores para as populacdes semiexaticas
que para a populacéo adaptada.

Santos (1985) iniciou um estudo com as mesmas ragas que Hallauer (1978),
em cruzamento com a variedade de polinizacdo livre ESALQ-PB1, adaptada as
condicbes ambientais do Estado de S&o Paulo, e verificou ampla variabilidade
genética nas populacbes semiexoéticas para varios caracteres de interesse. O
potencial dessas populacbes semiexdéticas para fins de melhoramento foi
demonstrado para arquitetura da planta (SANTOS et al., 1990), producéo de gréos
(SANTOS ; MIRANDA FILHO, 1992) e na avaliacdo da depressao por endogamia
(NASS, 1992; NASS ; MIRANDA FILHO, 1995).

As trés razdes principais para se fazer o uso de germoplasma exdético nos
programas de melhoramento foram descritas por Geadelmann (1984); Albrecht e
Dudley (1987), que séao:

a) aumentar a diversidade genética para se proteger contra a vulnerabilidade
genética aparente;

b) proporcionar uma fonte de genes para caracteristicas especificas, tais

como resisténcia a doencgas, pragas e a tolerancia a estresses;
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c) proporcionar uma fonte de alelos favoraveis para aumentar o rendimento

por variacdes genéticas Uteis e aumentar a heterose.

2.4 Variabilidade genética

O progresso genético pode ser alcancado a partir do momento em que exista
variabilidade genética e que o efeito ambiental ndo mascare, por completo, esta
variabilidade (FERREIRA; GRATTAPAGLIA, 1998). Existe a necessidade do
conhecimento detalhado da constituicdo e diversidade genética das espécies para
obtencéo eficiente do material a ser utilizado em programas de melhoramento, pois
sem o conhecimento da variabilidade e da sua interacdo com o ambiente fica dificil a
obtencao de gendtipos superiores (MILACH, 1998).

As andlises de variancia genética visam a identificacdo de progénies para a
formacdo de populacbes que mantenham uma boa proporcdo de variabilidade,
permitindo ganho genético em ciclos sucessivos de selecdo. Como a divergéncia
esta associada a heterose, as andlises de divergéncia podem ser Uteis para a
predicédo preliminar de cruzamentos que aperfeicoem a heterose.

A variabilidade genética integra-se como matéria prima indispensavel no
desenvolvimento de hibridos pelos melhoristas de plantas, além de variedades e
clones com potencial para elevada produtividade. Com essa variabilidade de genes,
o melhorista pode tracar estratégias eficientes de melhoramento e selecionar
genotipos superiores para multiplos caracteres, pois é de fundamental importancia a
estimacdo de parametros genéticos como correlacdo, herdabilidade e covariancia
(EMATNE, 2011).

Para Carvalho et al. (2004), hibridos simples que geram derivados sintéticos
apresentam média alta e grande variabilidade genética, levando em conta a
heterose acentuada, que faz com que se tornem populagdes com grande potencial

para extracdo de linhagens para producéo de novos hibridos

2.5 Variabilidade genética em milho

A ampla variabilidade genética encontrada no milho torna esse cereal um dos

mais semeados em todas as regifes agricolas do pais, independente das condi¢bes
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edafocliméticas, sendo a espécie de interesse agricola que possui a caracterizacao
genética mais detalhada (NASS et al. 2001).

Falconer (1987) descreve que dentro da variancia genética, a variancia
genética aditiva € o componente mais importante, uma vez que € a principal causa
da semelhanca entre parentes e, por conseguinte, o principal determinante das
propriedades genéticas da populacao e da resposta a selecédo. O autor ainda define
gue € o unico componente que pode ser prontamente estimado pelas observacdes
feitas na populacdo. No entanto, o que interessa na decomposicdo de variancia
genética é o parcelamento entre variancia genética aditiva e o resto, sendo o resto
as variancias genéticas nao-aditivas (dominancia e epistasia) e as causadas pelo
ambiente.

Para a selecdo, deve-se escolher, no processo de melhoramento, a
populacdo mais adequada. E conhecido que entre as populagdes de milho de
polinizacdo aberta, existe uma grande variabilidade genética para os caracteres
agrondmicos. Pela adequada estimativa de seus parametros genéticos, ha varias
maneiras de se avaliar as propriedades intrinsecas de uma populac¢do, o que deve
ser feito de acordo com as facilidades disponiveis e com a variabilidade existente
nas diferentes populagbes (MARQUEZ —SANCHEZ; HALLAUER, 1970).

De acordo com Hallauer; Carena e Miranda Filho. (2010), deve-se preferir
cruzamentos entre genitores ou populacdes que apresentem médias e divergéncias
altas nas caracteristicas de interesse. Sendo assim, além da dissimilaridade
genética para a escolha dos genitores, o seu desempenho per se, nos ambientes
especificos, deve ser considerado.

As estimativas da herdabilidade permitem que os melhoristas calculem os
progressos esperados com a selecdo, bem como auxiliam na escolha do método
mais adequado e a quantidade de testes com este material genético (LAMKEY;
HALLAUER, 1987). O coeficiente de herdabilidade no sentido restrito (h?) é de
grande valia, pois indica quanto da variancia fenotipica total é passada para a
proxima geragdo. Assim, h? maior que 50% indica consideravel variancia aditiva na
populacdo, o que implica em dizer que métodos simples de selecdo podem ser
usados com sucesso ha melhoria de caracteristicas desejaveis.

Em milho, a estimativa da herdabilidade para produgcéo de gréos varia de
menos de 0,1 (10%), quando calculada com base em plantas individuais em apenas
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um local, até maior que 0,8 (80%), quando calculada com base em médias de
progénies autofecundadas em mais de uma localidade, atingindo valores
intermediarios quando se trata de meios-irméos e irmaos germanos (HALLAUER et
al., 2010).

Garbuglio, Miranda Filho e Cella (2009), com o objetivo de verificar a
variabilidade genética em sete populagcbes de milho de ampla base genética,
visando o melhoramento dessas populacdes, chegaram a conclusdo de que as sete
populacdes apresentaram variabilidade suficiente para ser explorada em programas
de selecao recorrente com progénies S;.

Marquez-Sanchez e Hallauer (1970) concluiram, ao estudar a influéncia do
tamanho da amostra para estimar a variancia genética na populacdo de milho lowa
Synthetic BB (Syn BB), que uma amostra de aproximadamente 200 plantas seria
suficiente para estimar parametros genéticos. A mesma constatagéo foi identificada
por Omolo e Russel (1971), que estudaram o tamanho necessario para que a
populacdo pudesse manter estabilidade sem causar mudancas genéticas
significativas. Observaram queda na producdo com o decréscimo no tamanho da
amostra e concluiram, no caso, que uma amostra de 200 plantas seria adequada

para manter a variabilidade genética.

2.6 Selecéao recorrente

No caso especifico do milho, a maior parte dos esfor¢cos direcionados para a
avaliacdo da variabilidade genética esta concentrada em caracteres quantitativos.
Sendo assim, a selecdo recorrente € um método importante em programas de
melhoramento populacional de milho e pode ser definida como a selecéo sistemética
de individuos desejaveis de uma populacdo, seguida pela recombinacdo dos
individuos selecionados (FEHR, 1987; BESPALHOK, GUERRA ; OLIVEIRA, 2013).
Desse modo, a selecdo recorrente tem como objetivo aumentar a frequéncia de
alelos favoraveis em uma populacdo, mantendo a variabilidade genética. As
populacdes melhoradas pela selecdo recorrente podem ser utilizadas como
variedade de polinizacdo aberta ou entdo para obtencéao de linhagens endogamicas
usadas na producdo de hibridos. Um ciclo de selecédo recorrente envolve quatro

fases: a) obtencdo de progénies (meio irmaos, irmaos germanos e progénies
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parcialmente endogamicas S; e Sy); b) avaliacdo das progénies; c) selecdo das
melhores progénies; d) recombinacdo das progénies selecionadas, gerando
variabilidade para o préximo ciclo de selecao.

A selecdo recorrente pode ser classificada ainda em selecdo
intrapopulacional, que busca o melhoramento da média fenotipica dentro de uma
mesma populacdo, e sele¢do interpopulacional, que é o melhoramento entre duas
ou mais populagdes de milho com o intuito de melhorar a média do cruzamento
entre elas, bem como selecionar progénies com potencial alto em cruzamentos.

Entre os métodos de selecdo intrapopulacional existentes, os mais comuns
sdo o de selecdo massal ou fenotipica e selecdo entre progénies (meio-irmaos,
irmao completos, S; e S, e selecdo combinada). Essa sele¢do proporciona altos
ganhos pela selecdo das populacfes A e B, mas a heterose entre elas pode diminuir
(SOUZA JUNIOR, 2001.EMATNE, 2011).

Quando o objetivo € adaptacdo de germoplasma ou obtencdo de uma cultivar
de polinizacdo aberta, recomenda-se o0 melhoramento intrapopulacional, que tem o
intuito de melhorar uma populacéo. Se o objetivo for o melhoramento do potencial da
populacdo para extracdo de linhagens, com consequente obtencdo de hibridos, o
melhoramento interpopulacional € o mais indicado, pois promove beneficios que
envolvem duas populacdes, bem como proporciona a exploracdo da heterose entre
elas (BOREM; MIRANDA, 2013).

Hallauer, Carena e Miranda Filho (2010) explicam que a selecdo massal tem
a grande vantagem de ser um método barato e simples, porém é o que apresenta
menor eficiéncia dentre todos os métodos de selecao recorrente. Isso em razao
desse método ser baseado em plantas individuais provenientes de polinizagédo
aberta. Além disso, ocorre também interacdo da planta com o ambiente especifico
no qual se encontra e ira atuar no sentido de moldar a expressao do carater para
aguela especifica planta/individuo. Com isso, é dificil isolar o efeito do ambiente para
gue se possa estimar o verdadeiro valor genotipico do individuo ou o valor para o
melhoramento. Esse tipo de selegcdo € bom para caracteres que apresentam alta
herdabilidade, pois o fenétipo € um bom indicador do valor genotipico.

Hallauer e Ebehart (1970) propuseram a metodologia da selecdo recorrente
reciproca com familias de irmdos germanos obtidas em plantas prolificas, permitindo

assegurar ao mesmo tempo ganhos genéticos diretos (nas populagdes “per se”) e
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indiretos (nas populacdes em cruzamento). Esse método consiste em realizar o
cruzamento entre plantas Sp e os pares (plantas da populagdo A com plantas da
populacdo B), autofecundando os individuos cruzados. Tal método € baseado em
pares de plantas, 0 que torna necessario realizar anotacbes e a perda de uma
espiga autofecundada prejudica também o par do cruzamento, reduzindo a
guantidade de material avaliado.

De acordo com Santos et al. (2003), o método de melhoramento por selecéo
recorrente reciproca com base em familias de irmaos germanos pode ser uma boa
opc¢éao para a cultura do milho, pois, ao final do processo, pode-se optar por utilizar
populacdes melhoradas para a obtencéo de linhagens ou para a formacdo de um
hibrido intervarietal entre tais populacdes.

Na cultura do milho, na maioria das vezes, realiza-se a autofecundacédo da
segunda espiga de cada planta, sendo que a primeira espiga (superior) € polinizada
com polen de outra planta. As sementes da promeira espigas sdo correspondentes
com as progénies de irmaos germanos (A x B), isto é, avaliadas em ensaios para
identificar as combinacdes (progénies) mais promissoras. Cada ciclo € completado
quando as progénies S; de cada populacdo dos melhores cruzamentos sao
recombinadas, produzindo, assim, as popula¢gdes melhoradas Al e B1.

Lonnquist (1961) sugeriu, em vez de cruzamentos planta a planta, que as
progénies de irmaos germanos fossem obtidas por cruzamentos em cadeia.
Observa-se que, nesse caso, um mesmo genotipo € avaliado em duas progénies de
irmaos germanos distintas ao passo que nos cruzamentos planta a planta os
gendtipos sdo avaliados em uma Unica progénie. A dupla avaliacdo de um gendétipo
contribui para uma maior precisdo das estimativas e aumenta o ganho com selecgéao,
sendo o método recomendado para populacdes que ja tenham sido submetidas a
outros ciclos de selecado. Valois (1982) e Valois e Miranda Filho (1984) observaram
gue a variabilidade entre progénies de irmaos germanos e 0 progresso esperado por
selecao foram superiores no esquema usual em relagéo ao esquema em cadeia.

Ferreira, Gardingo e Matiello (2009) chegaram a conclusdo de que um ciclo
de selecdo, ao utilizar irmaos germanos, aumenta a propor¢ao de progénies com
espigas de milho-verde classificadas como excelente de 2,85% para 27,56%. Para
tanto, partiram do intuito de avaliar o potencial de progénies de irmaos germanos
para a producdo de milho-verde e selecionar as melhores progénies. O que fora
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explicitado, no caso, permite que o melhorista obtenha progressos mais rapidos,
quando sdo feitas duas geracdes por ano e também porque esse esquema
possibilita maior progresso na selecdo, mesmo quando o coeficiente de variacdo do
ensaio de progénies fica entre médio e alto, o que, inclusive, torna a eficiéncia bem
maior que se fossem usadas progénies de meio-irméos (EBERHART, 1970;
RAMALHO ; VENCOVSKY, 1977).

Packer (1998) obteve valores de herdabilidade entre 54,4% e 65,3% para
progénies de irmdos germanos obtidas de quatro populagdes. Oliveira et al. (2015)
concluiram, a partir do trabalho de adaptacdo de germoplasma exético na regiao
sudoeste de Goids, que existe variabilidade nas trés popula¢gbes semiexaticas, bem

como a selecéo recorrente foi eficiente para quantificar o progresso das populacdes.

2.7 Endogamia ou Depresséo por endogamia

Cruz (2005) define depresséo por endogamia como um fenémeno que ocorre
em decorréncia do acasalamento entre individuos aparentados. A endogamia
remete ao aumento da variancia genética entre progénies. Por isso, € um método
recomendado para caracteres de baixa herdabilidade, além de também conduzir ao
aumento do progresso esperado com a selecdo (PARTENIANI; MIRANDA FILHO,
1987HALLAUER; SEARS, 1973; RODRIGUEZ; HALLAUER, 1991; EDWARDS;
LAMKEY, 2002).

Segundo Miranda Filho (2001), ndo é desejavel que esse tipo de fenbmeno
ocorra com as populacées panmiticas, como é o milho, por exemplo. E preciso
considerar que a endogamia conduz a homozigose e acaba expondo a acdo de
genes recessivos deletérios que causam prejuizos a fisiologia da planta, diminuindo
seu valor fenotipico. Entretanto, os genes deletérios podem ser eliminados com a
utiizacdo de progénies endogadmicas, 0 que, consequentemente, torna as
populacdes melhoradas com a utilizacdo desse tipo de progénies (HALLAUER,
1980; MIRANDA FILHO, 1981).

Falconer (1989) classifica depressao por endogamia pela reducdo no valor
médio de caracteres quantitativos, relacionados com a capacidade reprodutiva ou
eficiéncia fisiolégica da planta, devido a homozigose de alelos com efeitos
deletérios. Ainda ndo se sabe completamente o0 que acarreta o aparecimento de

depressdao por endogamia, principalmente as causas genéticas, porém existem
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teorias para explici-la. Uma dessas explicacfes esta ligada ao fato de que os genes
favoraveis tendem a ser dominantes ou parcialmente dominante. A segunda
explicacdo é o fato do heterozigoto ter um valor fenotipico maior que o homozigoto
(CROW,; KIMURA, 1970), considerando a sobredominancia. Alguns caracteres,
como tempo para florescimento, apresentam heterose negativa em razdo da
dominancia dos alelos para maior precocidade.

Falconer (1989) define que os maiores niveis de depressdo por endogamia
sdo esperados em populacdes com elevada frequéncia de heterozigotos em locos
com dominancia génica, como os hibridos simples e populacées que apresentam
acentuada carga genética, como populacées ndo melhoradas. No geral, hibridos
apresentam maior depressdo por endogamia se comparados com outras classes
genéticas. Vale frisar que as populagdes tropicais trabalhadas no Brasil apresentam
elevada depressao por endogamia e, com isso, justifica-se alocar recursos e tempo
no melhoramento de populacdes (RODRIGUES et al., 2001).

A autofecundacdo € uma pratica comumente utilizada no melhoramento de
milho, tanto na obtencdo de linhagens para confeccdo de hibridos, quanto na
avaliacdo de progénies S; e S, no melhoramento de populagdes. E recomendada a
utilizacdo de progénies endogamicas no melhoramento de populacées alégamas
para caracteres de baixa herdabilidade, pelo fato de a endogamia conduzir ao
aumento da variancia, entre as médias das progénies, enquanto a variancia dentro
das progénies diminui. Esse fato possibilita maior facilidade de sele¢do de gendtipos
superiores e, em consequéncia disso, determina maior progresso genético
(PATERNIANI e MIRANDA FILHO, 1987). Nos esquemas seletivos que utilizam
progénies endogamicas € maior a selecdo contra genes deletérios e as populacdes
melhoradas a partir dessas progénies, quando autofecundadas, produzirdo
linhagens com menor depressao por endogamia (HALLAUER, 1980).

A carga de genes deletérios é usualmente estimada pelo componente do
indice de depressdo por endogamia. O principal beneficio da endogamia é a
disperséo de alelos de uma populacao, para sele¢éo de plantas individuais, de modo
que a fixacao de alelos favoraveis seja utilizada na obtencéo de hibridos superiores
e no melhoramento das populacdes (RIVERA et al., 2005).

Lima et al. (1982) utilizaram progénies de meios-irmaos e de autofecundacao

para estimar a variancia aditiva e o coeficiente de herdabilidade nas populacdes
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Suwan-DMR e Thai-DMR. Assim, concluiram que a variabilidade genética em ambas
era de magnitude suficiente para-garantir progressos em programas de selecao
recorrente. De fato, dois ciclos de selecdo recorrentes aumentaram a produtividade
em 7,3% e 19,9%, respectivamente. O estudo de Lima et al. (1982) incluiu a
estimagcdo da depressdo por endogamia em trés caracteres, sendo que, para a
producéo de graos, a depresséo foi de 43,0% em ambas as populagoes.

Do ponto de vista dos efeitos genéticos, as estimativas da depressdo por
endogamia sdo menores para altura da planta e espiga em relacdo ao rendimento
de gréos porque os efeitos génicos de dominancia sdo menos importantes (LIMA et
al., 1984). Esses autores também relataram, em seus estudos, quanto aos efeitos de
depressao por endogamia em 32 populacdes brasileiras de milho, que as amplitudes
dos valores compreendidos ficaram entre 27% e 57,9% para rendimento de graos,
7,5% a 20,3% para altura de plantas e 6,9% a 27,4% para altura de espigas.
Observaram também que as popula¢cBes derivadas a partir de hibridos exibiram
menor depressao (-34%) do que a populacdo que nao foi submetida a selecao.

Araujo e Gerage (2002) utilizaram nove hibridos comerciais de milho e quatro
populacbes para estimar a depressao por endogamia. Os gendtipos foram
semeados em esquema que possibilitasse obter os 78 hibridos para posterior
avaliacdo em esquema dialelo completo junto com as diferentes geracdes S; obtidas
a partir dos treze genotipos. Foram observados, para rendimento de graos, valores
de depressao por endogamia de 20% a 66% entre os hibridos e de 42% a 62% entre
as populacdes. Foi ressaltado que as populacbes apresentaram tendéncia de
valores relativamente altos de endogamia devido, em parte, a pouca selecdo
realizada nestes genoétipos.

Garbuglio, Miranda Filho e Cella (2009) estudaram a variabilidade genética
em sete populacdes de milho de ampla base genética, com o intuito de promover o
melhoramento de populacdes. Eles verificaram, em relacdo ao carater altura de
plantas, depresséo por endogamia entre 12,5% a 17,4%. Para o peso das espigas

os indices foram entre 37,5% a 48%.
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3 MATERIAL E METODOS

3.1 Considerac0fes gerais

O presente trabalho foi dividido em duas partes, sendo que na primeira
utilizou-se quatro populacdes, com dois niveis de endogamia (So e S;), avaliadas em
trés locais (Jatai-GO, Aracatuba-SP e Chapad&do do Sul-MS). Esta parte do projeto
foi idealizada para fornecer informagfes realistas sobre o potencial agronémico e
expressao de variabilidade entre as quatro populacdes em estudo.

Na segunda parte utilizou-se progénies de irmados germanos (IG) e progénies
endogamicas (Si1) de duas populacbes, com objetivo de estudar a variabilidade
genética e o potencial produtivo. As progénies de IG e S; foram avaliadas no
municipio de Chapadao do Sul-MS (L1) e na fazenda experimental da UNESP llha

Solteira no municipio de Selviria-MS (L2).

3.2 Material

O Nucleo de Apoio a Pesquisa do Milho (NAP-MILHO) foi criado pela
Universidade de S&o Paulo e coordenado pelo Departamento de Genética da
ESALQ/USP. A finalidade do NAP-MILHO foi de coordenar um projeto de
cooperacao técnico-cientifica para identificar fontes confiaveis de resisténcia as
principais doencas foliares do milho. Para esse fim, foram envolvidas diversas
instituicbes publicas (CNPMS/EMBRAPA, IAC - Instituto Agronémico de Campinas,
IAPAR - Instituto Agrondmico do Parana, ESALQ-USP, CENARGEM/EMBRAPA) e
privadas (empresas Zéneca Sementes, Sementes Colorado, FT Sementes,
Sementes Agroceres).

Foram avaliados 1263 acessos do BAG (Banco Ativo de Germoplasma,
CENARGEM/EMBRAPA) em 13 locais, escolhidos pela maior probabilidade de
ocorréncia das doencas foliares. Os locais e as doencas avaliadas em pontos
especificos sado relatados por Miranda Filho et al. (2000).

Com base nos resultados das avaliagbes, foram selecionados o0s acessos
para a composicdo de cinco populacbes com resisténcia especifica a doencas
foliares. As populagdes foram assim denominadas: NAP-PP - resisténcia a Puccinia

polysora; NAP-PZ - resisténcia a Physopella zeae; NAP-ET - resisténcia a
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Exserohilum turcicum; NAP- PM - resisténcia a Phaeosphaeria maydis; e NAP-CE:
resisténcia ao complexo enfezamento. O numero de acessos que entraram na
composicdo de cada populacdo foram 41, 25, 34, 46 e 28; e a identificacdo dos
acessos esta apresentada nos trabalhos de Miranda Filho et al. (2001 a, b, c), Costa
et al. (2001) e Gorgulho et al. 2001).

Na formacdo de cada populacdo foi tomada uma amostra isonumérica de
sementes de cada acesso selecionado resultando, assim, na amostra para
semeadura de aproximadamente 16.000 sementes. Os lotes foram semeados com
isolamento na Estagdo Experimental de Anhembi, com polinizagdo ao acaso. Na
colheita foi feita uma selecéo branda para eliminar plantas acamadas, depressivas
ou com problemas morfolégicos ou fisiolégicos visiveis. Depois da colheita, uma
amostra aleatoria de 1.000 sementes foi tomada de cada populacéo para semeadura
do segundo ciclo de recombinacdo. Dos lotes de recombinacédo, foram selecionadas
cerca de 200 plantas de cada lote, que deram origem para as progénies de meios
irmaos, assim iniciando o programa de selecdo recorrente intrapopulacional com
cinco segmentos, representativos de cada populacéo.

Apés a colheita das espigas selecionadas, as plantas remanescentes em
cada lote foram colhidas em massa e as espigas dos cinco lotes foram misturadas e
secadas em um secador de sementes acoplado a uma esteira para selecédo de
espigas. Nesse sentido, foi programado para passar na esteira todo o lote de
espigas do secador, procedendo-se a selecdo visual de espigas individuais
consideradas de padrao superior, identificadas em quatro tipos: [1] grao amarelo tipo
flint, [2] grdo alaranjado tipo flint, [3] gréo branco tipo flint e [4] grdo branco tipo
dente. Em cada tipo, as amostras variaram de 40 a 50 espigas, que foram
misturadas e semeadas em lotes isolados para recombinag&o. As sementes colhidas
em cada lote de recombinacdo receberam a denominacdo NAP-FA [flint amarelo],
NAP-FL [flint laranja], NAP-FB [flint branco] e NAP-DB [dente branco].

As quatro populagcdbes NAP foram cruzadas com seis populacdes
simbolizadas por HG, que s&o representadas pela geragcdo segregante (F,;) de
hibridos comerciais de endosperma amarelo da regido de Jatai (GO). Os resultados
desses cruzamentos foram usados para escolher a populacdo HG mais adequada
como base para a incorporagao de cada populagcdo NAP. As populacdes foram
selecionadas com base em um dialelico parcial POP1’- NAP-FA x HG-71, POP2
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NAP-FL x HG-49, POP3 NAP-FB x HG-49 e POP4 NAP-DB x HG-49. As quatro
combinagbes foram semeadas em lotes isolados para recombinacdo e
homogeneizacdo. Com tal procedimento, consideorou-se que as populacbes
atingiram o equilibrio de Hardy-Weinberg, condicdo necessaria para extracdo de

progénies em um programa de selecédo recorrente.

3.3 Obtencéo das progénies

As progénies de irmaos germanos (IG) e de autofecundacao (S;) utilizadas
foram obtidas das populacdes POP1’ [NAP-FA x HG-71] e POP4’ [NAP-DB x HG-
49], selecionadas por Mendes et al. (2015), apés a recombinacdo. Na escolha
dessas populacdes, colocou-se diferentes populacbes HG como base para
incorporacdo do germoplasma exotico (NAP), com vistas a uma maior expressao de
heterose no hibrido interpopulacional.

Para retirada das progénies, as duas populacbes foram semeadas em
espacamento de 0,90 metros entre linhas e 0,20 metro entre plantas em agosto de
2014 em lotes de polinizagdo manual para obtencao das progénies de IG e de S;. O
campo foi conduzido na fazenda experimental da UNESP llha Solteira, sendo que
cada populacéo foi semeada em dois lotes de polinizacdo manual para obtencéo de
progénies de IG por cruzamento planta-a-planta e para obtencdo de progénies S;
por autofecundacao. Assim, foram obtidos os seguintes numeros de progénies: 100
IG e 50 S; da POP1’ NAP-FA x HG-71 e 100 IG e 50 S; da POP 4’ NAP-DB x HG-
49.

3.4 Procedimentos experimentais

As populacbes NAP-FA x HG-71, NAP-FL x HG-49, NAP-FB x HG-49 e NAP-
DB x HG-49, com dois niveis de endogamia (Sp € S;), foram avaliadas em trés locais
na segunda safra do ano agricola 2014/15 (safrinha 2015). Os experimentos
envolvendo as quatro populagcdes Sy, quatro populacbes S; e trés hibridos
comerciais (60XB14, XB 8018 e 30A37), foram conduzidos em blocos casualizados
com trés repeticbes com seis linhas de 4,0 m espacadas de 0,90m entre linhas e
0,20m entre plantas em Jatai-GO e Aracgatuba-SP, com semeadura 14/02/2015 e
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07/03/2015 respectivamente. Em 07/02/2015 foi realiza a semeadura do
experimento de Chapaddo do Sul-MS. As parcelas foram constituidas com seis
linhas de 5,0 m espacadas de 0,45 m entre linhas e 0,38m entre plantas,
considerando-se quatro linhas centrais de cada parcela para evitar o efeito de
competicao causado pela diferenca de endogamia.

As 100 progénies de IG e 50 progénies S; das populagcbes POP1’ e POP4’
foram avaliadas em blocos casualizados com trés repeti¢cdes, sendo intercalada uma
testemunha comercial (T1 = hibrido simples 60XB14) de maneira alternada a cada
dez parcelas em todas as repeticbes para se ter um maior controle da variacao
ambiental. As outras duas testemunhas (T2 = hibrido duplo XB 8018 e T3 = hibrido
simples 30A37 PW) entraram como tratamentos comuns nos experimentos, em dois
locais representativos de dois niveis de altitudes (~850 m em Chapadao do Sul e
~335 m em Selviria).

Em Chapaddo do Sul, a semeadura foi realizada no dia 07/02/2015 com
parcelas de uma linha de 5 m no espacamento de 0,45 m entre linhas e 0,38 m entre
plantas, sendo que cada parcela totalizou 13 plantas apos desbaste, que equivale a
densidade populacional de 57.777 plantas ha™. Em Selviria, a semeadura foi
realizada nos dias 23/02/2015, com parcelas de uma linha de 4 m no espacamento
de 0,90 m entre linhas e 0,20 m entre plantas, sendo que cada parcela totalizou 20
plantas ap6s desbaste, que equivale a densidade populacional de 55.555 plantas ha
! No total, foram avaliadas 200 progénies IG e 100 progénies S; em seis
experimentos, com 50 progénies cada um. As analises de IG foram agrupadas para

cada populacao.

3.5 Caracteres avaliados

Foram avaliados os seguintes caracteres quantitativos: FM — Florescimento
masculino, FF — Florescimento feminino (FF), AP — altura da planta (cm), AE — altura
da espiga (m), RD — resisténcia a doencas, AC — acamamento, QB — quebramento,
CE - comprimento da espiga (cm), DE — didmetro da espiga (cm), EG — espigas
gessadas e RG — peso de gréos (kg parcela™), de acordo com os procedimentos

resumidos no quadro a seguir:
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Carater Procedimento

FM e FF - dias Obtidos pelo ndmero de dias da semeadura até que 50% das plantas de
cada parcela estivessem com antese e estilo estigmas Vvisiveis,

respectivamente;

AP —cm Medida do nivel do solo até a folha bandeira — média de 12 e 5 plantas na
parcela nos experimentos de macroparcelas, progénies IG e S,
respectivamente;

AE - cm Medida do nivel do solo até a insergéo da espiga principal— média de 12 e
5 plantas na parcela, na mesma amostra usada para AP;

AC% Percentagem de plantas inclinadas com o colmo formando angulo maior do
que 20° com a vertical na parcela;

QB% Percentagem de plantas na parcela com o colmo quebrado abaixo da
espiga;

CE-cm Média do comprimento de cinco espigas na parcela;

DE - cm Média do didmetro de cinco espigas na parcela;

EG Percentagem de espigas gessadas (com grdos mal granados) na parcela

RD Grau de resisténcia medido em notas de 1 = resistente a 6 = suscetivel,

correspondentes a 1 = sem lesbes, 2 = lesdes esparsas na planta, 3 = até
50% das plantas com lesbes severas em 25% das folhas inferiores, 4 = até
75% das plantas com lesbes severas em 50% das folhas inferiores, 5 = até
100% das plantas com lesdes severas em 75% das folhas inferiores e 6 =
planta morta.

PG - kg Peso total de gréos por parcela®
2 Os dados de PG foram corrigidos para umidade de 13%, pela _ Yel100-1)
expressao Y= 87

Sendo Y, 0 peso de graos corrigido para umidade de 13%, Y, 0 peso de campo nao corrigido e
U a umidade de graos (%) no momento da pesagem.

Fonte: Autoria propria

O carater PG, nos experimentos de macroparcelas, foi corrigido para estande

ideal pela metodologia da covariancia, sugerida por Miranda Filho, J.B.
(VENCOVSKY; BARRIGA, 1992) que utiliza o coeficiente de regressao (b) da
producdo de grados observada sobre a variacdo de estande. Este céalculo é feito a
partir das andlises de variancia e covariancia, ou seja, b = SPst.pc/ SQst 0U soma de
produtos do erro experimental de producdo com estande/ soma de quadrados do
erro experimental de estande, que provém das analises de covariancia e da
variancia.
Assim, o valor corrigido para as variagoes de estande foi Y« = Y+ b (13-S)no Ll e
Yo = Yt b (20 - S) no L2, sendo Y. o valor do carater previamente corrigido para
umidade e S o estande observado na parcela; o valor corrigido (Y) se refere a total
de parcela (estande S = 13 ou 20).

Nos experimentos de avaliagdo de progénies, considerando um gradiente
ambiental que atua de forma diferenciada sobre cada progénie, foi feita a correcao

dos dados para produtividade de grdos para agrupamento dos experimentos, com
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base na testemunha intercalar, pela formula Y; = Y - (Y. - Y.), em que Y;
representa a producdo de graos por parcela da progénie na posi¢ao 4 do bloco; Y. é
a producdo de gréos da testemunha intercalar na posi¢édo §; Y, € a média geral da

testemunha em cada bloco.
3.6 Analises de variancia

As andlises da variancia dos experimentos com progénies para cada variavel
em cada local foram realizadas como mostra a Tabela 1. Para as macroparcelas o

esquema foi 0 mesmo, apenas substituindo progénies por populacdes.

Tabela 1. Esperanca dos quadrados médios de um experimento com progénies de

irmaos germanos.

Fonte G.L. QM E(QM)
Repeticbes 2

Progénies 49 Q1 G2 + 36r2>
Erro 98 Q o’

Fonte: Autoria propria

Pelos resultados das andlises individuais dos experimentos referentes as
progénies de irmaos germanos conduzidos em quatro experimentos em Chapadao
do Sul e em Selviria, realizou-se analise conjunta agrupada pela somatéria das
Somas de Quadrados e ajuste dos graus de liberdade de cada experimento para
irmaos germanos (Tabela 2).

Para progénies S; a analise de variancia conjunta foi realizada conforme o
delineamento em blocos ao acaso segundo o modelo estatistico:

Yig = B+ (0/)g + pi+ | + pliy + e
Onde:

Yix = observacéo da i-ésima progénie no k-ésimo bloco e j-ésimo local;
U = média geral do ensaio;

(b/l)y; = efeito aleatdrio do bloco k dentro do local j;

pi = efeito aleatorio da progénie i;

l; = efeito fixo do local j;

plj = efeito aleatorio da interagéo entre a progénie i e o local j;



34

ejjik = erro aleatério associado a observacao ijk.
A andlise conjunta das macroparcelas seguiu 0 mesmo modelo, apenas substituindo
progénies por populacoes.

Posteriormente, pelas Esperancas dos Quadrados médios das analises de

progénies, foram estimados os componentes de variancia genética entre progénies

(6§) e variancia ambiental (c?) para todos os caracteres avaliados na andlise

conjunta agrupada.

Tabela 2. Andlise de variancia conjunta e esperanca dos quadrados meédios,

considerando local como sendo de efeito fixo e os demais efeitos

aleatorios.

FV G.L. QM E(QM) F
Blocos/Locais (r-la Q1 G: + pabz
Locais (L) a-1 Q2 G: + redﬁa +p sz + préa %%85
Progénies (P) p-1 Qs Ge2 +"U§ g:

- 2 2 Q.
Progénies x L (a-1)(p-1) Qa O +10 o,
Erro (p-1)(r-1)a Qs 02

€

£=1/(1-1)
Fonte: Autoria propria

3.7 Parametros genéticos

Nos experimentos de macroparcelas, as médias de populacdes (mp) e das
populacdes S; (m;) séo representadas por: mp=p+a+d*=A+d*rem=p+a+
od* = A + %2d*, respectivamente, o que permite estimar os componentes A =2 m; —
my e d* = 2 (mp— my), sendo A a média esperada de uma amostra aleatéria de
linhagens totalmente homozigoéticas extraidas da populacdo e d* a contribuicdo total
dos heterozigotos para a meédia da populacdo. A depressdo por endogamia é
estimada por | = m; — mg, para 50% de homozigose esperada (LIMA et al, 1992,
MIRANDA FILHO, 1999).

A variancia genética entre progénies de irmaos germanos (ndo endégamas) é

expressa por o.= 1 o4+ 1 o, sendo cie cp as variancias genéticas aditiva e
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dominante, definidas para a populagdo base. Assim sendo, os componentes c5 e

o ndo sdo estimaveis separadamente. Entretanto, tais estimativas podem ser

obtidas considerando-se hipGteses sobre o valor relativo dos componentes. Os

caracteres AP, AE, CE e DE avaliados no presente trabalho, geralmente apresentam
um baixo grau médio de dominancia sendo as estimativas de ¢ = o3/c3n&o

superiores a 0,5 na maioria dos casos (HALLAUER, CARENA; MIRANDA FILHO,
2010). Portanto, h& nesses casos, dois limites hipotéticos para a estimacdo dos

componentes da variancia genética que podem ser usados, considerando as
hipoteses Hi: 65= 0 e Hy: 62=1% 4. Por outro lado, o carater produtividade de
grados expressa maior grau de dominancia, sendo %< ¢ < 1 na maioria dos casos
(HALLAUER, CARENA ; MIRANDA FILHO, 2010) e duas hipoteses realistas para
caracteres dessa natureza podem ser Hp: ci=3%c5 e Hs ol=cs. Tais

aproximagodes foram utilizadas por Nass (1992).

7z

Na andlise com progénies S; a variancia entre progénies é expressa por
ci= oa+ 1ol+ Di+iD, sendo D; a covaridncia entre os efeitos aditivos e
dominantes nos homozigotos e D, a variancia dos efeitos de dominancia nos

homozigotos (COCKERHAM, 1983). As formulas para estimacdo dos parametros de
interesse s@o apresentadas na Tabela 3.

Os ganhos genéticos com a selecdo entre progénies (GS) foram calculados

A A k&2
por: GS: ké-. h?, ou seja, GS = ?p em que k é funcdo da intensidade de

Ot

selecdo aplicada entre progénies (intensidade de selecdo estandardizada) e 6 € o

desvio padréo fenotipico em nivel de médias. A intensidade de selecao foi de 20%
(k = 1,3998).
Foram estimados os coeficientes de herdabilidade em nivel de média de

AL 02 A . . . )
progénies (hIG), com base na andlise conjunta agrupada, pela seguinte formula:

A2
O

he = d 1
© G2+62, +(671ar) @)




Tabela 3. Férmulas para a estimacao dos parametros de interesse no estudo de

duas populacdes de milho.

36

Parametro Estimativa

= Média geral das popula¢gGes ndo endégamas 1 Lo
Mo = nr Yij

= Média geral das populagGes S; (endégamas) 1
M1= nr Yij

Depresséo por endogamia
Média esperada de linhagens totalmente endogamicas

Efeito geral dos desvios de dominéncia

|=m1-m0:%d*
A:2m1'm0

d* =2(mg- my)

Variancia genética entre progénies (IG ou S;)
Variancia fenotipica entre médias de progénies

A o . . L2
Variancia genética aditiva — hipotese (1): o =0
— hipotese (2): 5= % o4

— hipdtese (3): GZD = Gi

.o 1
GE:3Q3
A2 _AA2
GAl—ZGp
2 _ 8 2
Ga2 = 5 Op
4 .,
~ 2 - —
Gaz = 3 Op

Coeficiente de variagdo experimental
Coeficiente de variagdo genética

indice de variagéo

CVy, = 100. Q¢ /mg

CVgy, = 100. &, /mo

6=Cvg/CV=6,/6

Coeficiente de herdabilidade — sentido amplo

— sentido restrito, hipotese (1): 02D =0
— sentido restrito,

— sentido restrito,

hipotese (2): 5= % o4

hipotese (3): GzD: Gi

h? =(Qs—Q5)/Q3
2
= hy
hi, =364, /2Qs
hfs :36,20\3/2(33

Fonte: Autoria propria

3.8 Estudo de Correlacéo

A estimacdo do coeficiente de correlacdo entre dois caracteres X e Y, foi

realizada com base nas andlises de variancia de X, de Y e de X+Y, de modo que a

covariancia entre as dois caracteres (X e Y) é dada por:

Cov(xy) =

Em

2 2 2
_ G(x+y) —0,—0O

y
2

que:

Cov,, :covariancia entre X e Y;

(@)
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2 I
O (x+y)- Variancia da soma de X com Y; e

2. 2 A ,
0,0, variancias de X e de Y, respectivamente.

As correlagbes genéticas (ry) e fenotipicas (r;), foram obtidas a partir dos produtos

médios dos caracteres X e Y e dos quadrados médios de X e Y:

. Covy ()
g(xy) 2 ~2 3)
ng 'Ggy
F(xy) A2 A2 (4)
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO
4.1 Avaliacéo geral das populagcdes-base

4.1.1 Andlise de variancia

Pela andlise conjunta dos experimentos de (Tabela 4) verificou-se significancia
para as populacdes (Sp, S; e hibridos) nos caracteres avaliados. Na fonte de
variacdo Sy verifica-se auséncia de significancia para AC% e QB% confirmando a
variabilidade das populacdes, diferente da fonte de variagcdo S;, observando-se
variabilidade para AE. Foram constatados efeitos ndo significativos da interagdo Sg x
local e S; x local para maioria dos caracteres avaliados, indicando que essas
populacoes possuem performance semelhantes as variagdes ambientais do
presente estudo. A significancia de locais indica que as populagdes foram
influenciados de maneira diferente nos locais de avaliacdo, principalmente em razao
da grande variabilidade genética que é esperada dentro e entre as populacdes Sy e
S; e por se tratar de diferentes hibridos. A sensibilidade de cada gendtipo as

condi¢bes ambientais de cada local é diferente, evidenciando a interacao.

Tabela 4. Quadrados médios na andlise de variancia conjunta para altura de plantas
(AP cm), altura de espigas (AE cm), comprimento de espigas (CE cm),
diametro de espiga (DE cm), porcentagem de acamamento (AC%),
porcentagem de quebramento (QB%) e produtividade de graos (PG t ha
1, envovendo quatro populagdes de milho e trés testemunhas comerciais,
em Aracatuba-SP, Jatai-GO e Chapadao do Sul-MS (2015).

Fonte de variacdo GL AP AE CE DE AC% QB% PGt
Blocos/Locais 6 0,954 0,228 0,259 0,150 2,240 0,698 4,269
Populagdes (10) 0,289* 0,155* 14,79* 0,979* 3,206 ** 3,134 ** 316,079 **
So 3 1603* 1,241* 3,049* 0,199* 1,027 0,649 20,20 **
S, 1,081 0972* 0,977 0,036 1,141 1,743 10,033
Test (T) 44,11 ** 26,453** 14,11 ** 0,413 ** 0,383 ** 4,517* 59,13 **
Grupos (G) 96,51 * 47,86* 53,82* 4,129* 12,395 7,566 ** 1475,9 **

3

2

2
Locais (L) 2 132,64* 53,37* 1,096 3,157* 146,75* 39,792 ** 771,31**
Locais x S 6 0,857 0,329 2,045* 0,078 0,629 1,298 3,812
Locais x S; 6 0,363 0,351 1,116 0,048 0,197 0,580 1,641
Locais x Test 4 0,334 0,808 3,847* 0,141 2,707* 3,934* 54,687 **
Locais x Grupos 4 29031* 0,628 1,818* 0,111 3,199* 5,968 ** 27,677 **

CV% 3.2 5.5 5.2 5.0 25.5 29.8 10.7

" Populagdes [P1 (NAP-FA x HG-71), P2 (NAP-FL x HG-49), P3 (NAP-FB x HG-49), P4 (NAP-DB x HG-49), T1
(60XB14), T2 (XB 8018), T3 (30A37)], Locais [L1 — Aragatuba (SP), L2 — Jatai (GO), L3 — Chapadéo do Sul (MS)]
t Valores multiplicados por 10%-2

Fonte: Autoria propria
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Os valores dos coeficientes de variagcado experimental situaram-se entre 3,2% a

29,8% para os caracteres avaliados, nesse caso, sdo valores considerados de

aceitavel magnitude.

4.1.2 Valores médios observados

Para produtividade de grdos nos experimentos de macroparcelas, as médias

gerais ficaram entre 5,50 a 6,65 t ha™ e entre 3,8 e 4,58 t ha* para as populagées Sy

e S, respectivamente (Tabela 5). As porcentagens no tocante as testemunhas
variaram de 73% a 84% em Aracatuba-SP, 49,2% a 72 em Jatai-GO e 63,7% a
76,6% em Chapaddo do Sul-MS. Na média de locais os valores oscilaram entre
64,4% a 78,0%.

Tabela 5.

Médias das populacbes-base (Sp), S1 e dos hibridos para cada local de

avaliacdo e conjunta para florescimento masculino (FM em dias apés

semeadura), florescimento feminino (FF em dias apds semeadura), altura

de planta (AP em cm), altura de espiga (AE em cm), relacdo AE/AP,

comprimento de espiga (CE em cm), diametro de espiga (DE em mm),

plantas acamadas (AC em %), plantas quebradas (QB em %) e

produtividade de gréos (PG em t ha™).

Popu- FM FF AP AE AE/AP CE DE AC% QB% PG
lacdo' L2 L2 média (L) L1 L2 L3 média (L)
Populacées ndo endégamas (So)"
P1 63 64 200,3 107,7 053 158 48 33 2,8 7,29(750) 3,12 (49,2) 6,08 (63,7) 5,50 (64,4)
P2 63 64 201,7 110,7 055 155 46 36 3,1 8,15(84,0) 4,50(70,8) 7,30 (76,6) 6,65 (78,0)
P3 62 65 200,99 103,12 051 16,2 46 34 2,8 7,16(73,7) 4,36 (68,6) 6,81 (71,4) 6,11 (71,6)
P4 63 65 209,3 1112 053 169 49 28 25 7,38(76,00 457 (72,0) 6,56 (68,8) 6,17 (72,3)
Média 63 64 203,1 108,2 053 16,1 47 33 28 7,50 4,14 6,69 6,11
Populagbes endégamas (S,)
P1 66 67 180,1 956 053 151 45 34 29 4,78 2,78 4,48 4,02
P2 65 66 1849 982 053 151 44 39 3,8 5,41 3,31 5,03 4,58
P3 65 67 180,0 914 051 146 45 36 28 4,77 2,96 4,99 4,24
P4 64 62 1869 986 053 154 46 30 32 4,41 2,96 4,03 3,80
Média 63 64 1830 959 052 150 45 35 32 4,84 3,00 4,63 4,16
Testemunhas

T1 62 63 230,0 1279 055 189 54 20 15 9,72 8,66 9,95 9,44
T2 64 65 231,1 1332 058 17,7 53 24 20 9,49 6,36 8,96 8,27
T3 62 63 1922 1012 053 164 50 24 29 9,93 4,05 9,68 7,88
Média 62,6 63,6 217,7 120,8 055 176 52 22 21 9,71 6,35 9,53 8,53

* Populacdes e hibridos: P1 (NAP-FA x HG-71), P2 (NAP-FL x HG-49), P3 (NAP-FB x HG-49), P4 (NAP-DB x HG-49), T1
(60XB14), T2 (XB 8018), T3 (30A37)]; Locais L1 — Aracatuba (SP), L2 — Jatai (GO), L3 — Chapadao do Sul (MS)], ¥ Entre

paréntesis: produtividade de grdos em porcentagem da testemunha.

Fonte: Autoria propria
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Esses valores indicam bom nivel dos materiais, tratando-se de populacdes
semiexoticas, principalmente por serem pouco adaptadas e que nao foram
submetidas a processo intenso de selecdo. Nass e Paterniani (2000) relatam que
populacdes com desempenho inferior a 50% quanto as testemunhas, tem potencial
muito limitado para que sejam aproveitadas em programas de melhoramento.

As médias de AP e AE das quatros populacdes, considerando todos os locais,
foi de 2,03 e 1,08 m para as populacbes Sy e de 1,83 e 0,96 m para as S;, também

dentro de padrdes normais de altura, comparando-se com as testemunhas.

4.1.3 Depresséao por endogamia

A depressao por endogamia para PG nas quatro populacfes foi da ordem de
34,4%, 33,7%, 33,4%, 40,2% em Aracatuba; 10,9%, 26,4%, 32,2%, 35,3% em Jatai;
e de 26,3%, 31,2%, 26,8%, 38,6% em Chapaddo do Sul para cada umas das
populacdes. Para AP nota-se que os valores variaram de 3,1% a 8,5%, 14,2% a
18,2%, 5,5% a 12,4% e para AE os valores oscilaram 2,3% a 12,3%, 15,5% a 18,1%,
4,4% a 16,9% em Aracatuba, Jatai e Chapaddo do Sul respectivamente (Tabela 6).
Esses valores sdo esperados, em virtude da complexidade dos caracteres e da
diversidade na origem das populacbes em estudo. Kist (2006), estudando a
populacdo MPA, originada de um composto com mais de 30 populacdes, considera
gue essa amplitude genética pode conferir, provavelmente, alta frequéncia de alelos
recessivos deletérios acobertados pela heterozigose. A variagdo e a magnitude nos
valores de depressao por endogamia para caracteres de porte da planta sdo bem
inferiores aos encontrados em relacdo a produtividade de gréos, o que € explicado
pela menor complexidade genética e pela predominancia de efeitos génicos aditivos.
Observa-se que a contribuicdo dos locos em homozigose (efeitos aditivos) € maior do
que a contribuicdo dos locos em heterozigose (desvios quanto a dominancia),
enquanto que nos caracteres relacionados com a produtividade, a contribuicdo dos

locos em heterozigose € mais expressiva.
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Tabela 6. Estimativas de depresséo por endogamia (I), percentagem de depressao
por endogamia (1%), contribuicio dos homozigotos (A) e dos

heterozigotos (d*) para a média observada de quatro populacdes em trés

locais.

Aracatuba-SP Jatai-GO Chapadéo Do Sul-MS

PG AP AE PG AP AE PG AP AE

| 2507 0,17 0,09 340 0,27 0,16 1597 0,17 0,12

POP1 1% 34,4 80 7.3 10,9 15,2 17,0 26,3 8,0 10,6
A 2278 1,81 1,01 2442 1,22 0,61 2882 1,76 0,89

d* 5013 0,35 0,17 681 0,53 0,31 3193 0,33 0,24

I 2748 0,13 0,12 1188 0,26 0,18 2274 0,12 0,08

POP 2 1% 33,7 6,0 98 26,4 14,2 18,0 31,2 5,5 6,8
A 2658 1,85 0,96 2126 1,31 0,64 2752 1,88 0,98

d* 5495 0,25 0,23 2375 0,52 0,36 4548 0,23 0,15

I 2394 0,18 0,14 1404 0,33 0,16 1825 0,12 0,05

POP 3 1% 33,4 85 123 32,2 18,2 18,1 26,8 5,6 4,4
A 2372 1,79 0,86 1551 1,14 0,58 3163 1,84 0,96

d* 4788 0,37 0,28 2808 0,65 0,33 3651 0,23 0,09

| 2971 0,07 0,03 1615 0,33 0,15 2532 0,28 0,20

POP 4 1% 40,2 31 23 35,3 17,2 155 38,6 12,4 16,9

A 1440 1,99 111 1345 1,26 0,67 1497 1,68 0,80
d* 5943 0,13 0,05 3229 0,66 0,30 5063 055 041

Populagdes: P1 (NAP-FA x HG-71), P2 (NAP-FL x HG-49), P3 (NAP-FB x HG-49), P4 (NAP-DB x HG-49).
Fonte: Autoria propria

4.2 Progénies de irmaos germanos

4.2.1 Analise de variancia agrupada em Chapadao do Sul-MS

Pela analise de variancia (Tabela 7), observou-se que a relagdo entre 0 maior e 0
menor valor de quadrado meédio residual foi de 2,86 e 5,6 nas respectivas
populacdes POP1' e POP4’, indicando que as variancias do erro experimental
podem ser consideradas homogéneas (PIMENTEL GOMES, 2009), permitindo que
0s experimentos de cada populacdo sejam analisados de forma agrupada. A
interagcéo testemunhas versus experimentos, nao significativa para grande parte dos
caracteres analisados, também é uma indicacdo da homogeneidade dos erros. Os
coeficientes de variagdo para altura de planta e altura de espiga apresentaram
valores menores (3,9 % e 6,0%) para POP4’ em comparacao a POP1'(4,1% e 7,3
%). Nos caracteres comprimento de espiga e diametro de espiga nota-se valores
entre 7,9% e 3,8% para a POP1’ e 10,9% e 7,6% para a POP4’, respectivamente.
Os caracteres avaliados com nota ou contagem, como doencas foliares,
acamamento e quebramento de plantas, numeros de espigas gessadas,

apresentaram coeficientes de variagcdo (CV%) satisfatérios de acordo com a
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literatura. Para PG foram observados valores entre 14,0% para a POP1’ e 15,3%
para POP4’. Segundo a classificacdo de Scapim et al. (1995) para os coeficientes de
variacdo proposta para a cultura do milho, verifica-se uma precisdo experimental
meédia e sdo semelhantes aos encontrados na literatura para experimentos com a
cultura do milho (REIS et al., 2009).

Com base nos resultados da analise de variancia, foram detectadas
diferencas significativas em progénies para grande parte dos caracteres analisados.
Tais resultados sdo a primeira evidéncia da existéncia de variabilidade genética nas
duas populacdes. O contraste entre progénies e testemunhas foi significativo, exceto
para ET, DP e EG; AP, AE, DE, PM, CZ, AC e EG nas POP1’ e 2 respectivamente.

A média de progénies para AP e AE para as duas popula¢cdes foram de 204,9
e 213,6; 108,4 e 113,1 que correspondem a 95,6% e 99,0%; 93,1% e 96,8% das
testemunhas (Tabela 7). Essas estaturas menores das populagbes ocorrem em
razdo da incorporacdo e a contribuicdo das populacbes de HG para esse carater,
gue sao populacdes de hibridos simples e possuem porte de planta menor que as
populacbes NAP (MENDES et al. 2015). Oliveira et al. (2015), estudando
populacées semiexdticas verificaram valores superiores para AP e AE e Troyer e
Brown (1972) encontraram valores menores. Tais resultados dependem dos
germoplasmas que participaram na introgressao para formacao da populacéo base
utilizada.

Constata-se que a média de comprimento de espiga foi de 14,4 cm e 13,9 cm
nas duas populagbes, apresentando valores proximos das médias evidenciadas
pelas testemunhas. Para diametro de espiga as médias de progénies foram de 4,5 e
4,6 cm que correspondem a 90,0% da testemunha nas duas populacdes, valores
satisfatérios comparados aos hibridos comerciais. Nota-se que as médias em
relacdo a esses dois caracteres possuem pequenas variagdes quando comparadas
as populacdes. Valores médios de comprimento de espiga variando de 15,0 a 17,5 e
didmetro de espiga e de 4,2 a 4,8 foram apresentados por Andrade e Miranda Filho
(2008) e Garbuglio et al. (2009).

No tocante as doencas foliares observou-se incidéncia de helmintosporiose
(Exserohilum turcicum), mancha branca (Phaeosphaeria maydis), Diplodia
(Stenocarpella macrospora) e Cercosporiose (Cercospora zeae-maydis). Vale

ressaltar que as condicdes climaticas da regido foram favoraveis ao
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desenvolvimento do patégeno com baixa a média severidade. O experimento foi
implantado no meio de lavouras comerciais, em que foram realizadas aplica¢gbes de
fungicidas, diminuindo o potencial de inéculo, o que pode ter resultado em menor
incidéncia de doencas. As notas médias de progénies variaram de 1,5a 1,9; 1,9 a
20; 1,1 a 1,2; 1,3 a 1,4 para ET, PM, DP e CZ para as populagcbes 1 e 2
respectivamente. Oliveira et al. (2015), avaliando doencas foliares em trés
populacdes semiexaticas, verificaram grau de resisténcia intermediario, porém com
algumas progénies apresentando valores médios de 2,5, sendo consideradas
resistentes. Ressaltaram que foi possivel observar variabilidade genética nas trés
populacbes considerando este carater pode prever ganhos com a selecdo das
progénies mais resistentes.

Verificou—se que as populacdes apresentaram valores de porcentagem de
plantas acamadas oscilando de 1,0% a 2,8% e de plantas quebradas variando de
2,7% a 3,7% (Tabela 7). Acamamento e quebramento s&o fendmenos complexos e
sua expressdo depende de fatores genéticos inter-relacionados com fatores do
clima, do solo, das préticas culturais adotadas (CRUZ et al.,, 2003) e de danos
causados por pragas e doencas. As perdas decorrentes do acamamento e
quebramento sdo bastante variaveis; causam severos danos a produtividade e a
qualidade dos gréos e isto tem chamado a atencdo de agronomos e melhoristas em
varias partes do mundo (MORAES; BRITO, 2011). Entretanto, estima-se que as
perdas variam de acordo com cada local e ano. O tombamento ocorre,
principalmente, no final do ciclo da cultura quando, por alguns fatores, o colmo e as
raizes parecem ndo serem capazes de sustentar a espiga, sendo inUmeros o0s
fatores que podem influenciar no acamamento e quebramento.

O carater EG foi avaliado com intuito de verificar a severidade dos complexos
de enfezamentos nas populacbes, em razdo da perda do momento indicado de
avaliacdo das plantas no estadio de grédos pastosos. Observou-se que houve
incidéncia das doencas dos complexos de enfezamentos, mas em pequena
proporcao, verificado pelos valores médios das populagbes de 1,5% de espigas com
0s sintomas, nas duas populacdes. Esses resultados podem ocorrer em funcao da
tolerancia das populagdes ou pela baixa incidéncia dos complexos de enfezamentos.

Oliveira at al. (2015) relataram a performance de trés populagbes semiexdticas
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derivadas de germoplasma exotico com potencial de resisténcia para as doencas do
complexo de enfezamento e verificaram progénies com nivel elevado de resisténcia.

Foram observados os valores limites inferiores de 3,8 e 2,7 e superiores de
79 e 7,7 t ha' para PG para POP1’ e POP4’, respectivamente (Tabela 7). As
médias observadas (5,9 e 5,4 t ha) representaram 71% e 58,6% da média das
testemunhas, nas respectivas populacbes. Considerando os valores de limite
superior as populacdes corresponderam a 92,7% e 85,8% da média das
testemunhas, demonstrando potencial para compor programas de melhoramento.
Alves (2014) comparando as médias de progénies com as médias das testemunhas,
observou-se que 72% das progénies em Lavras e 83% das progénies em Lambari
foram superiores ao hibrido P30F53. Sendo assim, comparando com a testemunha
GNZ9501, tais valores foram 96% para Lavras e 95% para Lambari. Em relacdo aos

dois ambientes, 77% das progénies superaram a média da melhor testemunha.

4.2.2 Analise de variancia agrupada em Selviria-MS

As analises agrupadas foram realizadas apo6s a verificacao da homogeneidade
das variancia residuais entre os experimentos. A relagdo entre o maior e 0 menor
valor de quadrado meédio residual entre os experimentos ndo excedeu o valor de
5,86. Pimentel-Gomes (1990) comenta o uso do teste F maximo e conclui que, se a
relacdo entre o maior e 0 menor quadrado médio residual for menor do que sete,
quase sempre a analise conjunta podera ser efetuada sem maiores problemas. No
entanto, quando essa relacdo for muito além disso, convém considerar
separadamente subgrupos de experimentos com gquadrados médios residuais néo
muito heterogéneos. A interacdo testemunhas versus experimentos, n&o
significativa para grande parte dos caracteres analisados, também & uma indicagao
da homogeneidade dos erros.

Foi constatada diferenca significativa entre as progénies de irmaos germanos
para quase todos os caracteres, com excec¢do do quebramento na POP4’ (Tabela 8).
Consequentemente, ha variabilidade genética nessas condi¢cdes edafoclimaticas.
Assim, é possivel que ganhos sejam obtidos a partir do melhoramento nessas
populacées, nas condigBes edafocliméticas do presente experimento.

Os coeficientes de variacdo de grande parte dos caracteres avaliados estédo

dentro dos limites aceitaveis para experimentacdo agricola, conforme a proposta
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elaborada por Scapim et al. (1995) (Tabela 8). Para altura de planta e altura de
espiga apresentaram valores maiores que em Chapadéao do Sul (5,3 % e 7,0%) para
POP1’ em comparacdo a POP (7,5% e 6,0%). Nos caracteres comprimento de
espiga e diametro de espiga nota-se valores entre 6,9% e 7,3% para a POP1’ e
7,9% e 10% para a POP4’, respectivamente. Os caracteres avaliados com nota ou
contagem, como acamamento e quebramento de plantas, numeros de espigas
gessadas, apresentaram coeficientes de variacdo (CV %) satisfatorios de acordo
com a literatura. Para PG foram observados valores entre 27,4% para POP1’ e
25,7% para POP4’. Segundo a classificacao para os coeficientes de variacdo para a
cultura do milho proposta, indicam uma precisdo experimental baixa, diferindo dos
encontrados na literatura para experimentos com a cultura do milho (REIS et al.,
2009). A média baixa e verificado pela maior severidade das doencas do complexo
de enfezamento, que deve ter contribuido para isso.

Nota-se que a média de progénies para AP e AE para as duas populacdes
(209,6 e 213,3; 117,0 e 121,8) foram menores que a média das testemunhas
(97,16% e 97,97%; 95,9% e 99,1%) (Tabela 8).

As médias de progénies para os caracteres CE, DE, AC%, QB% e EG%
foram respectivamente 13,5 e 14,0 cm; 3,9 e 4,2 cm; 2,7% e 1,7%; 3,9% e 3,2%;
8,4% e 7,6% para as POP1 e POP2, respectivamente. Pelos resultados observados,
verificou-se que existe variabilidade e progénies promissoras quanto aos caracteres
agrondmicos avaliados. Quanto a produtividade de gréaos, os valores foram baixos,
66,1% e 61,1% nas populagdes 1 e 2, comparando-se com Chapadéao do Sul. Isso
pode ocorrer, tanto em funcdo da influencia geral do ambiente quanto pela
severidade das doencas do complexo enfezamentos que apresentaram uma maior
incidéncia nesse local.

A distribuicdo de frequéncia das produtividade meédias de gréos das
progénies, nos dois locais, estdo apresentadas nas Figura 1. Verificou-se que em
Selveria-MS a amplitude de variacdo das progénies foi de 1,2 tha*a3,2thate 1,7
t ha' a 6,3 t ha' com uma média 2,0 t ha' e 3,0 t ha' nas POP1’ e POP#4’
respectivamente, e que 17 progénies da POP4’ apresentaram produtividade média
superior & das testemunhas, que apresentaram uma producéo média de 4,4 t ha™.
Ja em Chapaddo do Sul-MS, a amplitude de variacdo de produtividade média das
progénies foide 4,2tha*a7,9tha’e3,1tha'a7,9tha’comuma média5,9tha
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' e 5,4 tha' nas POP1’ e POP4’ respectivamente,. Para este local, as testemunhas
produziram em média 8,75 t ha™’. Nesta avaliacdo, oito progénies na POP1’ e 17
progénies apresentaram produtividade média 88% e 86% em relacdo &as

testemunhas.

Figura 1. Distribuicdo de frequéncias das progénies de irmdos-germanos de duas
populacdes de milho para rendimento de gréos (t ha*) em Selviria-MS e
Chapadéo do Sul-MS.

POP1' [NAP FA X HG 71] POP4' [NAP DB X HG 49]
Selviria-MS Selviria-MS
25 - 25 -

Frequéncia
Frequéncia

12141618212325272932 17 22 27 3.3 3.8 43 48 53 5.8 6.3

POP1' [NAP FA X HG 71] POP4' [NAP DB X HG 49]
25 - Chapadéo do Sul-MS Chapado do Sul-MS
30 -
20 20 19 25

Frequéncia

42 46 505458636.7717579 3.13.64.14.75.25.76.36.87.37.9

Fonte: Préprio autor.

A distribuicdo de frequéncia das médias, considerando-se os dois locais,

apresentou uma amplitude de variacdo de 2,9tha*a5,1tha*e2,5tha*a6,3tha
! com uma média 4,0 t ha! e 4,4 t ha' nas POP1 e POP4’, Observa-se que
nenhuma progénie apresentou produtividade média superior a das testemunhas, que
produziram, em média, 5,85t ha™ e 6,8 t ha™. Verifica-se que por local a média de

producdo de algumas progénies foi superior a das testemunhas, sendo que o
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mesmo ndo ocorreu quando foram consideradas as médias de producdo nos dois
locais, indicando um comportamento diferencial das progénies nos dois locais. Isto €,
uma progénie superior num local ndo o foi em outro, mostrando, assim, a ocorréncia
da interacdo progénies x locais. Este resultado também mostra que as testemunhas
tiveram um comportamento mais estavel. Considerando-se que uma cultivar hibrida,
antes de ser lancada, é avaliada em varios ambientes, é esperado que elas sejam

mais estaveis.

Figura 2. Distribuicdo de frequéncias das progénies de irmaos-germanos de duas
populagdes de milho para produtividade de graos (t hé'1) na média de
locais Selviria-MS e Chapadao do Sul-MS.

o5 POP1' [NAP FA X HG 71] 25 - POP4' [NAP DB X HG 49]
22 21

]

; ;

o} 15 c 15

J Q

o) J

0 o}

L 10 £ 10

2931343639414446495.1

2529333.74.24.65.0555.96.3

Fonte: Préprio autor.



48

Tabela 7. Quadrados médios na analise da variancia e médias para os caracteres altura da planta (AP em cm), altura da espiga

(AE em cm), comprimento da espiga (CE em cm), diametro da espiga (DE em cm),

Exserohilum turcicum (ET),

Phaeosphaeria maydis (PM), Stenocarpella macrospora (DP), Cercospora zea maydis (CZ), plantas acamadas (AC%),
plantas quebradas (QB%), espigas gessadas (EG%) e produtividade de grdos (PG em t ha™) para progénies de irméaos
germanos em duas populacdes de milho. Chapadao do Sul-MS (2015).

Caracteres
Fonte de variacao GL AP AE CE DE ET PM DP (ov4 AC% QB% EG% PG
POP1’ [NAP-FA x HG-71]
Blocos/E 4 384,47 140,20 1,486 0,014 0,324 0,042 11,7613 3,325 12,730 10,717 1,259 0,675
Experimentos (E) 1 1477,7% 13,54 0,080 0,071 0,366* 0,025 3,220* 3,160** 540,623 ** 333,97 ** 3,001 12,122 **
Testemunhas (T) 1 2408,3** 1564,3* 51,2** 0,083 0,083 0,003 0,0000 0,021 0,908 3,741 0,101 3,865 *
TXE 1 3,00 18,75 8,3* 0,003 0,853* 0,003 0,0000 0,141 4,941 10,2675 2,521 0,009
Progénies/E 98 260,5*  159,3 ** 1,523 0,110* 0,107 ** 0,033** 0,0348 0,050 5,055** 3,949** 2221* 1,947 **
(T vs Prog)/E 2 511,7 ** 371,4** 6,9** 1375* 0,123 0,059* 0,0532 0,299* 18,263* 7,792* 0,978 31,545 **
Erro 204 70,34 63,75 1,306 0,029 0,063 0,014 0,0304 0,044 1,847 1,849 1,550 0,712
Média Geral 205,3 108,7 14,4 45 1,5 1,9 1,1 1,3 2,7 2,6 1,5 6,0
Média de Progénies 204,9 108,4 14,4 45 1,5 1,9 1,1 1,3 2,8 2,7 1,5 5,9
Limite superior 2240 123,8 16,6 4,9 20 2,2 15 1,7 7,5 5,7 53 7,9
Limite inferior 182,0 90,8 12,0 3,9 1,1 15 0,9 0,9 0,4 0,1 0,6 3,8
Média das testemunhas 214.,3 116,4 14,4 5,0 1,4 1,9 1,2 1,5 1,3 1,6 1,2 8,3
CV (%) 41 7,3 7,9 3,8 16,6 6,1 15,2 16,4 50,4 51,6 82,7 14,0
POP4’ [NAP-DB x HG-49]

Blocos/E 4 47,388 27,218 3,592 0,037 0,161 0,063 0,004 0,045 0,418 9,211 2,716 * 14,474
Experimentos (E) 1 2144,62* 934,61* 0,115 0,010 0,017 0,004 0,001 0,044 0,353 3,815 13,128 123,341 **
Testemunhas (T) 1 2380,08 ** 1633,33** 3,413 0,163 0,001 0,001 0,0133* 0,000 1,613 2,083 1,541 8,4672 **
TXE 1 24,083 8,333 0,653 0,083 0,001 0,001 0,0133* 0,000 0,000 1,920 0,008 0,897
Progénies/E 98 413,73* 301,12** 4,926* 0,211 0,026 0,125* 0,002 0,052* 0,766* 6,601* 2,761* 2,717 **
(T vs Prog)/E 2 21,155 84,699 17,862* 1,007 0,394* 0,017 0,012** 0,060 0,079 17,802 ** 1,723 84,132 **
Erro 204 67,728 45,434 2,326 0,124 0,020 0,078 0,003 0,037 0,535 2,864 1,770 0,727
Média Geral 213,6 113,2 13,9 4,7 1,8 2,0 1,2 1,4 1,0 3,7 1,5 5,6
Média de Progénies 213,6 113,1 13,9 4.6 1,9 2,0 1,2 1,4 1,0 3,7 1,5 54
Limite superior 2421 140,3 17,1 52 2,0 3,3 1,4 1,6 3,3 8,3 6,2 7,7
Limite inferior 185,3 83,7 9,8 3,2 1,6 1,3 1,2 1,2 0,7 -0,3 0,7 2,7
Média das testemunhas 215,1 116,8 15,6 51 1,6 1,9 1,2 1,3 1,1 2,4 1,1 9,2
CV (%) 3,9 6,0 10,9 7,6 7,7 14,3 4.2 13,5 76,3 45,9 86,9 15,3

(**, *) Significativo a 1% e a 5% de probabilidade pelo teste F, respectivamente. Fonte: Autoria prépria



Tabela 8. Quadrados médios na analise da variancia e médias para os caracteres altura da planta (AP
em cm), altura da espiga (AE em cm), comprimento da espiga (CE em cm), didametro da
espiga (DE em cm), plantas acamadas (AC%), plantas quebradas (QB%), espigas gessadas
(EG%) e produtividade de grdos (PG em t ha) para progénies de irmdos germanos em duas
populacdes de milho. Selviria-MS (2015).

Caracteres*
Fonte de variacdo GL AP AE CE DE AC% QB% EG% PG
POP1’ [NAP-FA x HG-71]

Blocos/E 4 209,513 165,920 0,389 0,079 17,689 17,824 5,658 6,107
Experimento (E) 1 1475,08* 202,580 2,337 0,025 97,027308 ** 0,209 25,45* 15,781 **
Testemunhas (T) 1 1386,75* 2080,33* 1,080 0,120 8,636 0,159 0,005 3,921 **
TXE 1 168,750 48,000 0,480 0,053 0,077 2,288 0,765 3,349 **
Progénies/E 98 433,65* 204,51 * 1,979* 0,156 ** 9,236 ** 4,779* 3,191 * 0,744 **
(T vs Prog)/E 2 236,871 163,420 15,98 ** 1,635 ** 9,586 2,233 5,756 ** 12,489 **
Erro 204 124,334 67,280 0,885 0,081 3,892 2,133 1,372 0,329 **
Média Geral 209,9 117,2 13,6 3,9 2,7 3,9 8,3 21
Média de Progénies 209,6 117,0 13,5 3,9 2,7 3,9 8,4 2,0
Limite superior 248,0 137,0 15,5 45 9,3 6,6 10,0 4,0
Limite inferior 176,0 98,7 12,0 3,3 0,7 0,7 5,8 1,0
Média das testemunhas 215,1 122,0 15,2 4.4 1,6 3,7 7,5 3,4
CV (%) 5,3 7,0 6,9 7,3 73,0 37,9 14,0 27,4
POP4’ [NAP-DB x HG-49]

Blocos/E 4 425,490 107,465 1,288 0,201 1,685 6,69 1,40 20,63
Experimentos (E) 1 2856,20* 2420,38* 10,19* 0,131 41,22 ** 2,19 1,41 48,35 **
Testemunhas (T) 1 3745,33* 2760,33* 2,253 0,003 2,539 3,33 0,91 0,44
TXE 1 33,330 0,333 2,613 0,003 3,991 7,87 0,00 0,00
Progénies/E 98 674,77 * 282,93* 3,015* 0,278 ** 4,718 ** 3,056 3,634* 2,946 *
(T vs Prog)/E 2 228,570 6,393 9,887 ** 0,477 0,388 597 9,916* 7,79 *
Erro 204 258,060 53,046 1,228 0,179 2,305 2,65 2,49 0,75
Média Geral 213,5 121,9 14,0 4,2 1,7 3,1 7,6 3,4
Média de Progénies 213,3 121,8 14,0 4,2 1,7 3,2 7,6 3,3
Limite superior 290,7 146,0 17,3 6,3 6,9 57 10,0 6,3
Limite inferior 179,3 92,7 10,7 3,5 0,7 1,3 4.4 1,2
Média das testemunhas 217,7 122,8 15,1 45 1,6 2,5 6,4 4.4
CV (%) 7,5 6,0 7,9 10,0 88,0 51,8 20,8 25,7

(**, *) Significativo a 1% e a 5% de probabilidade pelo teste F, respectivamente. Fonte: Autoria prépria
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4.2.3 Analise de variancia conjunta agrupada, Chapadao do Sul-MS e Selviria-
MS

Quando se avalia um experimento em apenas um local, a variancia genética
esta inflacionada pela interagdo gendtipos versus ambientes. Na analise conjunta, o
componente da interacdo pode ser isolado (RAMALHO et al., 2005). As analises de
variancias conjuntas confirmaram a variabilidade genética das popula¢des de milho
para produtividade de graos nas duas populagbes, acamamento na POP1 e
quebramento na POP4’. A fonte de variagdo local, no caso, foi significativa para
quase todos os caracteres, sugerindo que o0s ambientes influenciaram
diferentemente aos valores médios das progénies para os diversos caracteres.

Os resultados da andlise de varidncia conjunta agrupada dos quatro
experimentos de Chapadado do Sul e Selviria, foram significativos (P<0,01) entre
progénies para todos os caracteres avaliados, exceto EG na POP4’. A fonte de
variacao local ndo apresentou significancia apenas para AP nas duas populacdes e
CE na POP4’, confirmando a grande diferenca edafoclimatica entre os locais que
foram realizados os experimentos. Foram constatados efeitos ndo significativos da
interacdo progénies versus local para maioria dos caracteres avaliados, indicando
gue essas progénies possuem desempenho semelhantes no tocante as variacdes
ambientais nos ambientes do estudo em evidéncia. Assim, pode-se realizar selecéo
com a média de locais, exceto para AC, QB e PG, indicando que, para esses
caracteres, as progénies possuem comportamento diferenciado em razdo das
variacfes ambientais, 0 que caracteriza a importancia de realizar a selecéo por local
(Tabela 9).

Os coeficientes de variacdo das analises conjuntas agrupadas foram, em geral,
de magnitude baixa a mediana, segundo a classificagao proposta por SCAPIM et al.
(1995). Esse resultado evidencia boa precisdo na tomada dos dados dos
experimentos, 0 que € bastante desejavel, porque permite a obtencao de estimativas
mais precisas quanto as resposta da selecdo. Valor de CV maior que 10% foi
observado para PG, enquanto os valores considerados baixos oscilaram de 4,8% a
9,6% para AP, AE, CE e DE. Os valores elevados de CV observados para AC%,
QB% e EG% sdo resultados da natureza do carater, cuja média, formada por valores

positivos e nulos, tende a ser muito baixa favorecendo os valores elevados de CVs.
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Além disso, AC e QB em razado da agdo do vento que atua com intensidade diferente

em cada parcela. EG depende da transmissao dos molicutes, patégenos que

Tabela 9. Quadrados médios na analise da variancia conjunta agrupada e médias
para os caracteres altura da planta (AP em cm), altura da espiga (AE em
cm), comprimento da espiga (CE em cm), diametro da espiga (DE em
cm), plantas acamadas (AC%), plantas quebradas (QB%), espigas
gessadas (EG%) e produtividade de grdos (PG em t ha™) para progénies

de irmaos germanos em duas populacdes de milho. Chapadéo do Sul e

Selviria, 2015.
Fonte de variag&o GL AP AE CE DE AC% QB% EG% PG
POP1’ [NAP-FA x HG-71]
Blocos/Locais/E 8 282,39 146,18 0,40 0,04 14,45 14,42 3,04 3,51
Progénie/E 98  555,86** 296,46 ** 2,259 ** (0,187 ** 8,541 ** 5,904* 3,273*  1,55*
Locais/E 1 1677,91* 5498** 55,0 * 25,75* 280,75 * 391,56 ** 195,78** 1127,1 **
(Prog x Locais)/E 98 138,24 67,27 1,24 0,08 5,751 ** 2,82 2,14 1,195 **
Erro 392 98,99 67,54 0,80 0,06 2,92 2,00 1,47 0,50
Média 207,3 112,7 14,0 42 2,8 3,3 49 4,0
CV (%) 4.8 7,3 6,4 5,6 62,2 43,2 24,7 17,8
POP4’ [NAP-DB x HG-49]
Blocos/Locais/E 8 223,6 54,2 2,6 0,1 1,4 8,8 1,9 17,5
Progénie/E 98 903,15* 510,92 * 5,32* 0,289 * 3,213 * 4,023 ** 3,1 3,464 **
Locais/E 1 34,2 5857,5** 1,95 14,32 ** 57,41 * 29,22 * 2772 * 335,44 **
(Prog x Locais) /E 98 185,4 73,1 2,6 0,2 2,3 4,730 * 3,3 2,199 **
Erro 392 168,0 48,9 1,8 0,2 1,4 2,7 2,2 0,8
Média 213,4 117,4 13,9 4.4 1,3 3,5 4.6 4.4
CV (%) 6,1 6,0 9,6 8,9 88,5 47,7 32,0 19,9

(**, *) Significativo a 1% e a 5% de probabilidade pelo teste F, respectivamente.
Fonte: Autoria propria

causam as doencas do complexo de enfezamento antes do enchimento total dos

grads, o que também nao € uniforme entre as parcelas.

4.2.4 Parametros genéticos

As variancias estimadas para cada populacdo e local (Tabela 10) foram
maiores para a POP4’. Considerando o carater PG, a variancia genética entre
progénies oscilou de 50,90 a 236,54 (g planta-1)?, havendo maior expressdo da
variancia genética aditiva na POP4’ em relacdo a POP1’, considerando as hipéteses
testadas. Miranda Filho e Nass (2001) relataram variabilidade em cinco populacdes
semiexoticas de milho, com estimativas de variancia aditiva variando de 214 a 771
(g planta-1)? e 300 a 534 (g planta-1) no primeiro e segundo ciclo, respectivamente,

sobressaindo as populacdes GO-D e GN-04.
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Os coeficientes de herdabilidade podem ser considerados de medios a altos
(63% a 74%) no sentido amplo. No sentido restrito, observa-se uma maior oscilacao
(42% a 74%) com base nas trés hipoteses. Comparando os locais os valores ficaram
proximos, semelhantes aos encontrados por Raposo e Ramalho (2004) e Vilarinho
et al. (2008) que encontraram valores menores e Amorim e Souza (2005) e Gabriel
(2006) encontraram valores maiores.

Com relacdo ao ganho com selecao, observa-se uma diferenca entre os locais.
Em Chapaddo do Sul os ganhos preditos foram menores, entretanto significativos
(13,72% para POP1’ e 17,80% para POP4’). No entanto, esses valores foram
inferiores aos estimados em Selviria (21,60% e 31,08%), considerados altos como
consequéncia da média geral de progénies ser baixa. Constata-se, portanto, que as
progénies em Selviria ndo mantiveram o mesmo comportamento fenotipico que em
Chapadéo do Sul, indicando que alta pressédo do complexo de enfezamento causou
uma grande variacdo nas progénies afetando a média geral e a performance.
Quando se analisa a coincidéncia entre progénies nos dois locais nota-se um valor
baixo (15%, dados ndo apresentados). Por outro lado, pode-se constatar progénies
com boa tolerancia ao complexo de enfezamento. Contudo, a diferenca entre os
ambientes avaliados ndo exclui a possibilidade de implementacdo de um Unico
programa de melhoramento para os dois locais, uma vez que, de acordo com Santos
et al. (2005), o mais importante para a selecéo é a expressado das médias fenotipicas
das cultivares em ambos os ambientes.

No caso em que se deseja maximizar os ganhos para uma série de ambientes,
o apropriado é estimar este ganho utilizando o componente de variancia genética da
analise conjunta (CRUZ et al., 2004). No entanto, em tal estudo pretende-se
selecionar progénies intrapopulacionais que viessem a formar populagbes com
adaptacdo geral aos dois locais avaliados. Assim, foi realizada uma analise dos
parametros genéticos obtidos a partir das estimativas na média de ambientes.

As estimativas das variancias genotipica, fenotipica, residual e a da interacdo
progénies x locais, bem como da herdabilidade com base na média das progénies e
do coeficiente de variagcdo genético e do indice de variacdo para os caracteres
avaliados, revelaram estimativas meédias das variancias genotipicas para as

caracteres estudados, acompanhadas de valores de herdabilidade com base na
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média de progénies, abaixo de 77% e indice de variagdo com magnitudes inferiores

a 0,88.

Tabela. 10. Estimativas das variancias entre progénies (6;), fenotipica (&%),

ambiental (&%), genética aditiva (o3 ), coeficiente de herdabilidade (
h?), ganho genético (GS e GS% com 20% de intensidade),

coeficiente de variacdo genético (CVg) e do indice de variagao (0)
com base em médias de progénies de IG para produtividade de gréaos

em duas populacdes semiexoticas avaliadas em dois locais.

LOCAIS

Parametros Chapadéao do Sul-MS Selviria-MS
POP1’  POP#’ POP1’ POP#’

5, 138,54 196,02 50,90 236,54
G2 189,55 270,49 80,63 318,22
6} 153,03 223,40 89,18 245,06
65, 277,09 392,04 101,81 473,08
65, 221,67 313,63 81,45 378,46
645 184,72 261,63 67,87 315,38
h 0,73 0,72 063 0,74
hZ, 0,73 0,72 063 0,74
h, 0,58 0,58 051 059
hZ, 0,49 0,48 0,42 050
GS 0,814 0,960 0,44 1,03
GS% 13,72 17,80 21,60 31,08
CVgy, 11,47 14,94 19,42 25,75
0 0,95 0,94 0,76 0,98

Fonte: Autoria propria

Para AP e AE, a herdabilidade no sentido amplo e indice de variagdo oscilaram
de 77,0% a 86% e 0,85 a 1,25, nas duas populacbes (Tabela 11). Os valores
encontrados para a variancia entre progénies foram 76,15, e 122,53 e 38,15 e 77,01.
Quanto a magnitude das estimativas, a sequéncia foi POP1’ < POP4’. O mesmo

comportamento € observado para as estimativas da variancia aditiva sob as

hipoteses consideradas.
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Com relacdo ao carater CE, na sequéncia das populagfes, para a variancia de
progénies foram 0,24 e 0,59. A mesma magnitude foi observada para as estimativas
da variancia aditiva sob as trés hipoteses consideradas. No caso de DE, os valores
encontrados para a variancia entre progénies foram de mesma magnitude nas duas
populacbes. Foram obtidos coeficientes de herdabilidade médios no sentido amplo
para CE (0,54 e 0,58), DE (0,63 e 0,40) para as duas populacbes respectivamente,
indicando médio controle genético nesses caracteres, isto €, condi¢ao favoravel para
a selecdo. Para as herdabilidades no sentido restrito, para as hiposestes
consideradas para CE e DE, os valores foram de magnitude igual quando se
considera a variancia dominante igual a zero. Esses caracteres geralmente
apresentam um baixo grau médio de dominancia, ndo superiores a 0,5 na maioria
dos casos (HALLAUER; CARENA; MIRANDA FILHO, 2010).

Os valores dos coeficientes de variacdo genético (Tabela 11), que servem
como indicativo do percentual de variabilidade genética existente na média da
populacao, para AP foram 4,21% e 5,19% para POP1’ e POP4’, respectivamente. O
carater AE apresentou valores de 5,48% (POP1’) e 7,47% (POP4’). Os caracteres
CE e DE apresentaram valores menores na POP1’ (3,53% e 3,56%) e maiores na
POP4’ (5,52% e 3,39%). Os coeficientes de variacdo genética para AC (35,18% e
40,83%), QB (24,71% e 17,58%), EG (11,09% e 8,82%) e PG (10,54% e 15,4%),
podem ser considerados altos nas respectivas populagdes, indicando a existéncia de
variacdo genética, o que possibilita maiores ganhos genéticos para tais caracteres.
A existéncia de variacdo genética indica a possibilidade de melhoramento para
esses caracteres com a obtencao de ganhos consideraveis com a selecado. Segundo
Sebbenn et al. (1998) coeficientes de variacdo genética acima de 7% séao
considerados altos.

O quociente CVg/CV (indice 8) (Tabela 11), representa uma informac&o a mais
para o melhorista com relacdo a selecdo de progénies (VENCOVSKY, 1987). Com
progénies de meios irmaos, Vencovsky e Barriga (1992) sugerem que valores acima
de 1,0 indicam uma situacdo muito favoravel para selecdo. Os valores para CE
oscilaram pouco entre as populacdes (0,55 e 0,58). Para DE o menor valor foi
observado para POP4’ (0,38). Nota-se que para os caracteres AC%, QB% e EG%
h&4 situagcdo pouco favoravel para a selecdo, pois o0s indices de variacdo

encontrados foram préximos ou inferiores a 0,5.
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As estimativas da variancia de progénies (Tabela 11) para PG foram 54,76 e
140,82 (g planta™)®. Quanto & magnitude a sequéncia foi POP1’ < POP4’, a mesma
sequéncia observada para as estimativas da variancia aditiva sob qualquer hipétese
considerada. Hallauer;, Carena e Miranda Filho (2010) reportaram estimativas
médias, de um total de 99 trabalhos, de 469,1 (g planta™)?, superior & média deste

trabalho e um pouco superior & estimativa média de 309 (g planta-1)? relatada por

Vencovsky et al. (1987) sob as hipéteses c2=0 e o2 =1 4. Para quase todos os
caracteres estudados a POP4’ apresentou estimativa superior de c‘s§ as que

ocorreram para POP1’. Esse fato indica uma variabilidade genética maior para

esses caracteres na POP4’ quando comparada com a POP1’.

2
pxa

O componente ¢, para produtividade de grdos, a POP4’ apresentou

estimativa maior (75,17). Todavia, em relacdo a POP1’, 6§xa apresentou magnitude

equivalente a 65,63% da 6; . Esse resultado esta corroborando com os relatados na

literatura, onde boa parte da variacdo fenotipica do carater tem sido atribuida as
influéncias do ambiente. Os caracteres AP, AE, CE, DE, AC%, QB% e EG,

2
pxa 1

apresentaram menores estimativas de ¢.,,, indicando que as variagbes ambientais

influenciaram as progénies de maneira semelhante.

A variancia aditiva € relativa ao efeito médio dos alelos, sendo a de maior
importancia no melhoramento. Esta variancia é a causa de semelhanca entre
parentes, ja que 0s pais passam seus alelos e ndo os seus genotipos para sua
progénie, ou seja, € o efeito médio dos alelos parentais, que determina a média do
valor genotipico de sua progénie (FALCONER, 1989). A variancia genética aditiva
apresentada pelas populacdes é de baixa magnitude, verificando-se, porém, a
possibilidade de ganhos na média de locais (Tabela 11). As estimativas da variancia
genética aditiva na POP4’ apresentaram valores baixos quando comparada com
valores apresentados por outros pesquisadores em estudos diversos. Paterniani et
al. (2004) e Nass e Miranda Filho (1999) obtiveram para variancia genética aditiva,
valores oscilando de 502,00 a 821,56 (g planta™)® para produtividade de espiga,

superarando as estimativas obtidas na POP1’. Considerando as trés hipoteses

testadas os valores da & de produtividade de grdos (PG) foi de 109,52 (g planta’

12 87,62 (g planta™)?, 73,01 (g planta™)? para a POP1’ e 281,63 (g planta™)?, 225,30
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(g planta™)? e 187,75 (g planta™)? para POP4’, considerados de magnitude baixa.
Paterniani et al. (2012) encontraram estimativas préximas no tocante ao trabalho

proposto de &% de 115,55 (g planta)? para PG, no primeiro ciclo de selecao.

Paterniani (1968) ressalta que € do maximo interesse que a variancia genética
aditiva permaneca tdo alta quanto possivel, para permitir progressos substanciais
por selecdo. Valores altos de variancia aditiva foram encontrados nas populagdes
com ciclos iniciais de selecdo, em que toda a variabilidade genética livre € liberada
(RAMALHO, 1977), bem como corresponde a segregacao de blocos poligénicos. A
partir do primeiro ciclo de selecdo é utilizada a variabilidade genética presente
dentro de blocos poligénicos, que € liberada gradativamente por meio da permuta
genética.

Para PG as estimativas de herdabilidade no sentido amplo, na média de
progénies, foram de 47% e de 55% para as populacdes 1 e 2, respectivamente. As

estimativas de h? obtidas com o trabalho realizado s&o dificeis de serem

comparadas com as que foram relatadas na literatura, visto que as estimativas dos
valores de herdabilidade tendem a variar, dentre outros, com o tipo de progénie, o
ndamero de repeticbes e o numero de ambientes utilizados para a estimacdo do
parametro. Contudo, os valores observados para o carater sdo de média magnitude.
Tal resultado foi semelhante ao encontrado por Silva et al. (2008), que observaram
nas progénies de meios-irmédos da populacdo UFVM100, estimativas de
herdabilidade em nivel de médias de 34,8% e 56,2%, nos experimentos conduzidos
sob déficit hidrico e irrigacdo normal, respectivamente. Cairns et al. (2013)
encontraram, para produtividade de graos, estimativas de herdabilidade em sentido
amplo superiores que variaram de 64% a 84% em condicdes irrigadas e 47% a 80%
em déficit hidrico. Gama et al. (2001) estimaram valores de herdabilidade em sentido
amplo para peso de espigas de 75% para progénies “Synflint” de irmaos germanos.
O ganho previsto com a selecdo para produtividade de gréos foi de 12,15% e
19,08%, considerados relativamente altos por ser o primeiro ciclo de selegéo,
ressaltando-se que essas progénies possuem variabilidade genética e produtividade
de graos elevado. Gabriel (2009) estimou ganho de 14,10% no oitavo e décimo ciclo
de selecao recorrente entre progénies de irmaos germanos de milho, enquanto Reis
(2009), avaliando popula¢@es derivadas de hibridos simples comerciais de milho e

empregando selecdo recorrente reciproca, encontrou um progresso genético de
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7,9% por ciclo para produtividade de espigas despalhadas nos hibridos
interpopulacionais obtidos a partir de populacdes F, de hibridos simples de milho.

Estudos demostram que, quando se realiza a selecéo recorrente reciproca, sao
observados ganhos expressivos no desempenho do hibrido, como ja mencionado.
Entretanto, especialmente para uma das populac¢des, ndo ha ganho ou este ganho é
até mesmo negativo (SOUZA JUNIOR, 1993). Existem, inclusive, varios resultados
na literatura que atestam essa observacdo (SOUZA JUNIOR, 1999). Para
comparacao quantificaram o ganho intrapopulacional em ambas as populacées,
considerando, como unidade seletiva as 15 progénies de meios-irmaos
interpopulacionais com melhor desempenho. A estimativa do ganho indireto com a
selecéo foi maior na populacdo de AG9012 (5,8%) do que na populacdo do C333
(3,2%). O ganho direto esperado, tomando como referéncia as progénies de meios-
irmaos intra com melhor desempenho per se foi bem superior: 15,8% para o AG9012
e 9,0% para o C333 (RAPOSO; RAMALHO, 2004).

As duas populacdes estudadas no trabalho proposto, no caso, foram
desenvolvidas a partir da introgressdo de germoplasma exético em germoplamas
adapatados as condi¢cdes do Sudoeste de Goias, composta de hibridos comerciais.
O germoplasma exético tinha como propésito resisténcia a doencas. Contudo,
originaram as populagbes NAP-FA x HG-71 e NAP-DB x HG-49 que foram
escolhidas por apresentar bom padrdo agrondémico e, principalmente, pela
capacidade de adaptacdo diante das condicbes de safrinha. Ou seja, nessas
populacées espera-se grande variabilidade genética, devido a introgressdo de
germoplasma exotico, podendo contribuir com alelos raros e resisténcia a algumas
doencas foliares. Nota-se uma variabilidade maior para POP4’ para indmeros
caracteres, principalmente, producéo de gréos.

De maneira geral, nota-se que existem progénies promissoras para todos 0s
caracteres agrondomicos avaliados quando comparado com as testemunhas, que séo
hibridos comerciais e sdo considerados com ampla adaptacdo e elevada
produtividade de grdos. Tal resultado indica a eficiéncia da incorporacdo de
germoplasma, que ndo pertence a base genética comumente em uso no
melhoramento, contribuindo com novos alelos (até mesmo alelos raros) que resulta
em aumento da variabilidade genética util para o melhoramento. Em geral, ha

expectativas positivas em relagdo aos proximos ciclos de selegéo.
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Tabela 10. Estimativas de variancias entre progénies (6;), fenotipica (&7%),

ambiental (&;), interagdo de progénies com locais (a”ﬁxa) e genética

aditiva (o3 ), coeficiente de herdabilidade (h?), ganho genético (GS e

GS% como 20% de intensidade), coeficiente de variacdo genético
(CVg) e do indice de variagéo (8) para médias de progénies |G de oito

caracteres em duas populacoes.

Parametros AP AE CE DE AC%  QB%  EG% PG
(cm) (cm) (cm) (cm) (g planta™)®
POP1’ [NAP-FA x HG-71]
52 76,15 3815 0,24 0,02 0,94 0,65 0,30 54,76
62 92,64 4941 0,38 0,03 1,42 0,98 0,55 80,86
& 98,99 67,54 0,80 0,06 2,92 2,00 1,47 156,62
S 6,54 -0,05 0,07 0,00 0,47 0,14 0,11 35,94
62, 152,29 76,31 0,49 0,04 1,87 1,30 0,60 109,52
62, 121,83 61,05 0,39 0,04 1,50 1,04 0,48 87,62
&2, 101,53 50,87 0,32 0,03 1,25 0,87 0,40 73,01
h?2 0,77 0,77 0,54 0,63 0,49 0,58 0,46 0,47
h2, 0,77 0,77 0,54 0,63 0,49 0,58 0,46 0,47
2 0,33 0,31 0,26 0,28 0,26 0,26 0,22 0,27
h?, 0,27 0,26 0,22 0,24 0,22 0,22 0,18 0,23
GS 11,07 7,60 0,56 0,17 1,10 0,92 0,57 150,43
GS% 5,34 6,74 3,98 419 3994 2814 11,54 12,15
CVgo, 4,21 5,48 3,53 356 3518 24,71 11,09 10,54
0 0,88 0,75 0,55 0,63 0,57 0,57 0,45 0,59
POP4’ [NAP-DB x HG-49]
57 122,53 7701 0,59 0,02 0,30 0,37 0,16 140,82
62 150,53 8515 0,89 0,05 0,54 0,82 0,52 179,82
& 167,98 4889 1,78 0,16 1,41 2,71 2,16 234,04
S e 2,89 4,04 0,14 0,01 0,14 0,34 0,18 75,17
62, 245,06 154,01 1,18 0,04 0,60 0,74 0,33 281,63
62, 196,05 123,21 0,95 0,04 0,48 0,59 0,26 225,30
&2, 163,37 102,67 0,79 0,03 0,40 0,49 0,22 187,75
h? 0,80 0,86 0,58 0,40 0,44 0,32 0,23 0,55
hZ, 0,80 0,86 0,58 0,40 0,44 0,32 0,23 0,55
h?, 0,33 0,36 0,27 0,19 0,22 0,18 0,13 0,31
h?, 0,27 0,30 0,22 0,15 0,19 0,15 0,10 0,26
GS 13,08 1168 0,88 0,14 0,57 0,57 0,32 259,40
GS% 6,55 9,95 6,31 324 4281 1650 6,91 19,08
CVgo, 5,19 7,47 5,52 339 4083 1758 8,82 15,40
0 0,85 1,25 0,58 0,38 0,46 0,37 0,28 0,78

Caracteres — AP: altura da planta, AE: altura da espiga, CE: comprimento da espiga, DE: didametro da espiga, AC%: planta
acamadas, QB%: plantas quebradas, EG%: espiga gessada, PG: produtividade de graos. Fonte: Autoria prépria
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4.2.5 Correlacao

A selecdo de gendtipos superiores para Varios caracteres em conjunto é uma
tarefa dificil para o melhorista, levando em conta o comportamento de blocos
génicos envolvidos na expressao de caracteres de interesse para o melhoramento
do milho. Para facilitar a selecdo, utiliza-se a estimativa de coeficientes de
correlacdo entre caracteres de interesse.

O maior valor de correlacdo genética (0,78 e 0,87) e fenotipica (0,74 e 0,81) foi
verificado entre os caracteres AP e AE nas repectivas populacdes (Tabela 12) e,
uma vez que esse valor € positivo, indica que plantas com maior AE tendem a ter
maiores médias em relacdo a AP. A correlacdo entre AP e AE foi alta e positiva,
assim como relatado na literatura. Carpici e Celik (2010) encontraram coeficiente de
correlacdo entre esses caracteres de 0,84 e Alvi et al. (2003) identificaram valores
de 0,90. Adotando-se como exemplo as maiores magnitudes de correlacbes
genotipicas expressas, pode-se afirmar que maiores ganhos via selecdo indireta sao
possiveis. Como as populacfes apresentaram uma grande amplitude nas progénies
avaliadas, € possivel obter-se sucesso na realizacdo de sele¢do indireta para
reducdo de AP selecionando-se progénies com menor AE.

As correlacfes genotipicas entre AP, AE, CE, DE, AC, QB, EG com PG foram,
respectivamente, 0,55,0,56, 0,44, 0,41, -0,008, -0,14, e 0,37 na POP1’. Observa-se
na POP4’ um comportamento semelhante em relagcdo a esses caracteres.

Segundo Lopes et al. (2002), ha uma tendéncia entre os melhoristas de plantas
no sentido de valorizar mais o sinal (positivo ou negativo) e a magnitude dos valores
na interpretacdo aplicada das correlagbes que as suas significancia, valorizando,
com isso, estimativas de correlagbes acima de =0,5. Assim, acima de 0,5 foram
observadas entre AP e AE (0,78), PG e AP (0,55), PG e AE (0,56) na POP1’. Na
POP4’ valores acima de 0,5 ocorreram para AP e AE (0,87) e PG e CE (0,71). No
tocante as correlagbes negativas com PG, os maiores valores foram para EG (-
0,3863 na POP1’ e -0,64 na POP4’) , indicando que a selecédo de plantas com menor
incidéncia de espigas gessadas (Doencas do complexo de enfezamentos) pode
resultar em plantas mais produtivas, corroborando com os valores de correlagao
encontrados por Yousuf e Saleem (2001). No entanto, as herdabilidade desse
carater sdo parecidas com as herdabilidade para PG, indicando que ndo ha

necessidade de utilizar selecdo indireta para PG, com base em EG. Para AP e AE
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as herdabilidades sdo mais altas, mas as correlacdes sdo de sinal desfavoravel
(positivas), uma vez que interessa aumentar PG e diminuir AP e AE. Por isso,
também fica dificil pensar em selecao indireta para PG nesses casos. O cuidado
agui sera com a possibilidade de aumentar muito AP e AE com a selecao para PG.
Um indice de selecdo envolvendo esses caracteres poderd ser estudado

futuramente.

Tabela 11. Valores dos coeficientes de correlacdo genética (acima da diagonal) e
fenotipica (abaixo da diagonal) entre os caracteres avaliados em duas
populacdes de milho. Chapaddo do Sul-MS e Selviria-MS, Safrinha

2015.
. POP1’ [NAP-FA x HG-71]
Caracteres
AP AE CE DE AC QB EG PG
AP 0,7831 0,49555 0,35195 0,3658 -0,15535 -0,4201 0,55235
AE 0,74225 0,48485 0,2748 0,40935 0,03095 -0,2352 0,5594
CE 0,38475 0,3704 0,11815 0,2538 -0,0184 -0,19245 0,4435
DE 0,25955 0,18365 0,1825 0,01475 -0,1367 -0,36215 0,41315
AC 0,24895 0,28355 0,1031 -0,01265 0,0808 0,0278 -0,00785
QB -0,12045 0,0197 -0,03715 -0,1387 -0,0133 0,2931 -0,13595
EG -0,3005 -0,1563 -0,16795 -0,28515 0,06585 0,30415 -0,3863
PG 0,43255 0,4254 0,3762 0,34875 -0,04945 -0,11745 -0,3351
POP4’ [NAP-DB x HG-49]
AP 0,8706 0,40905 -0,12565 0,483 -0,23555 -0,1816 0,4533
AE 0,81285 0,4868 -0,0499 -0,02095 0,05795 -0,0924 0,3789
CE 0,3208 0,394 -0,17755 0,2232 0,2735 -0,28715 0,71475
DE -0,0519 -0,0265 0,10875 0,29725 -0,1525 0,11185 0,4419
AC 0,28815 0,14425 0,07355 0,06435 -0,27295 0,38235 0,19525
QB -0,1202 0,04035 0,13005 -0,04725 -0,12715 0,4839 -0,2016
EG -0,0778 -0,05175 -0,1725 -0,0462 0,1673 0,17435 -0,639
PG 0,37665 0,3355 0,6002 0,369 0,03445 -0,14585 -0,3953

* Caracteres — AP: altura da planta, AE: altura da espiga, CE: comprimento da espiga, DE: diametro da espiga, AC%: planta
acamadas, QB%: plantas quebradas, EG%: espiga gessada, PG: produtividade de graos.
Fonte: Autoria propria

4.2.6 Progénies selecionadas

A selecdo das progénies foi realizada com base nas médias superiores de
produtividade de graos, considerando a média de locais. A selecdo das 20 melhores
progénies resultou em uma intensidade de selecdo de 20%, portanto, i igual a
1,3988. O ganho de selecdo é influenciado pela intensidade de selecdo adotada,
gue sendo peguena leva a um o0 ganho alto, mas pode ocasionar problemas de
endogamia nas geragdes seguintes. Se a intensidade de selecdo for muito alta o
ganho de selecdo obtido a cada ciclo de selecdo serd pequeno, mas pode ser uma
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saida quando se deseja preservar ou até aumentar a variabilidade genética nas
geragdes seguintes, buscando ter maior sucesso em ganhos futuros nos ciclos de
selecdo recorrente.

Identificou-se a tendéncia das progénies mais produtivas apresentarem AP e
AE mais elevadas, como decorréncia da correlacdo positiva de PG com esses
caracteres. A média para AP, AE e PG das progénies selecionadas foi de 214,0 e
225,1 cm, 116,9 e 124,7 cm e 4,7 t ha’ e 5,6 t ha™ (Tabelas 13 e 14). O controle
parental (p), nesse estudo é considerado como uma funcdo da relacdo de
parentesco entre a unidade de sele¢cédo, usada para a identificacdo das progénies
superiores, e a unidade de recombinacdo usada para se obter a populacdo
melhorada (EBERHART, 1970). Como nesse estudo a unidade de recombinacéo
sera polinizada apenas pelas progénies superiores, entdo, o valor de p sera igual a
1,0.

O ganho de selecéo predito indiretamente para AP foi de 6,7 e 11,7 cm, 0 que
representa um acréscimo de 3,23 e 5,48% em relacdo a média da populacdo
original. Para AE, o ganho de selecao predito indiretamente foi de 4,2 cm e 7,2 cm,
um acréscimo de 3,59% e 6,21% em relacdo a média da populagdo original. Para
PG, o ganho de selecdo predito diretamente foi de 0,7 e 1,2 t ha™, um aumento de
12,15% e 19,08% na média de redimento de graos da populacao original, superiores
aos encontrados por Rovaris et al. (2011) em avalicdes na variedade comercial IPR
114 no estado do Parand, onde a estimativa do ganho de selecéo para redimento de

graos foi de 6,3% no primeiro ciclo de selecao.
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Tabela 12. Médias observadas de progénies de irmdos germanos (X.), média das
progénies selecionados (Xs) e amplitude de variagdo (ms: superior; m;
inferior) para oito caracteres na populagcdo POP1’ [NAP-FA x HG-71] de
milho. Chapadéo do Sul-MS e Selviria-MS, Safrinha 2015.

Progénies AP AE CE DE AC% QB% EG% PG
32 223,7 126,5 14,8 42 3,2 3,7 5,0 5,1
41 216,0 113,5 142 43 2,3 2,5 5,4 5,0
44 223,3 124,0 14,7 42 3,3 35 5,2 5,0
24 213,5 125,7 141 42 3,4 4,0 5,2 4,9
75 206,5 116,8 13,3 4,3 2,3 35 5,0 4,9
16 210,0 110,5 134 45 1,8 1,0 4,3 4,8
76 223,5 126,7 151 42 5,7 2,6 4,0 4,8
35 211,7 120,8 146 4,3 1,8 1,7 4,0 4,7
71 201,3 112,7 139 42 2,3 3,1 3,9 4,7
13 211,5 116,3 149 39 2,2 2,3 41 4,7
48 218,0 117,0 151 4,0 5,1 2,8 5,3 4,6
14 207,2 116,3 13,7 41 2,0 1,8 5,4 4,6
47 212,2 110,8 139 41 3,5 3,0 4,8 4,6
18 210,0 111,2 134 43 1,9 2,9 5,3 45
78 214,2 115,5 141 41 2,5 1,8 45 45
3 211,8 111,5 142 45 1,4 1,3 3,6 45
83 216,3 119,7 152 42 2,1 6,2 47 45
2 217,3 117,8 144 42 41 2,8 5,4 4,5
25 210,8 108,0 136 4,0 2,3 2,4 4,4 4,5
58 221,0 117,2 137 45 4,0 3,9 4,0 4.4
Xs 214,0 116,9 142 42 2,9 2,8 47 4,7
Xo 207,3 112,7 140 42 2,8 3,3 4,9 4,0
ms 2337 127,5 153 4,6 6,1 6,2 7,6 5,1
m 179,8 97,8 126 3,8 0,7 1,0 3,2 2,6

Caracteres — AP: altura da planta (cm), AE: altura da espiga (cm), CE: comprimento da espiga (cm), DE: didmetro da espiga
(cm), AC%: planta acamadas, QB%: plantas quebradas, EG%: espigas gessadas, PG: produtividade de graos (t ha™).

Fonte: Autoria propria
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Tabela 13. Médias observadas de progénies de irméaos germanos (Xo), média das

progénies selecionados(Xs),sua amplitude de variacdo (Ls: superior; L;:

inferior) para oito caracteres na populagcdo POP4’ [NAP-DB x HG-49] de
milho. Chapadao do Sul-MS e Selviria-MS, Safrinha 2015.

Progénies AP AE CE DE AC% QB% EG% PG
6 225,5 130,0 15,9 4,7 15 3,6 3,7 6,3
71 2215 119,3 14,1 4,9 2,3 2,5 4,6 6,3
52 234,3 138,8 15,8 4,4 11 3,7 4,7 6,2
93 226,3 124,3 14,6 4,6 15 3,1 4,5 6,0
88 214,0 121,0 14,8 5,7 1,0 2,7 49 6,0
72 225,3 123,7 15,4 4,4 1,0 3,3 4,6 6,0
87 2242 121,0 15,4 4,5 0,7 3,4 2,6 5,8
61 2115 120,8 13,6 4,5 11 1,9 29 5,8
74 212,5 111,8 14,7 4,4 1,8 3,1 4,5 55
96 230,8 130,0 14,4 4,3 0,7 2,7 3,3 55
60 230,8 131,7 14,2 4,4 0,7 3,4 4,4 55
83 236,0 139,0 14,1 4,5 0,7 3,2 52 54
77 233,7 129,2 13,7 4,6 1,2 3,2 4,7 53
28 218,8 124,5 14,5 4,3 1,2 4,0 4,5 53
73 217,0 117,0 11,6 3,9 1,0 2,7 3.9 53
86 219,8 126,8 14,5 4,5 11 4,1 4,1 52
70 258,0 117,8 12,4 4,4 2,0 2,0 4,1 52
31 228,7 131,7 15,5 4,5 3,1 1,9 3,4 52
12 205,2 103,8 14,3 4,5 1,7 3,5 4,0 51
69 227,5 132,5 14,8 4,3 0,7 3,4 4,3 51
Xs 2251 124,7 14,4 4,5 1,3 3,1 4,1 5,6
Xo 213,4 117,4 13,9 4,4 1,3 3,5 4,6 4,4
Ls 258,0 139,0 16,5 5,7 4,3 6,4 6,3 6,3
L 184,2 89,3 11,1 3.9 0,7 1,8 2,6 2,0

Caracteres — AP: altura da planta (cm), AE: altura da espiga (cm), CE: comprimento da espiga (cm), DE: diametro da
espiga (cm), AC%: planta acamadas, QB%: plantas quebradas, EG%: espiga gessada, PG: produtividade de graos (t

ha). Fonte: Autoria propria

4.3 Progénies S;

4.3.1 Anélise de variancia

Os resultados das analises de variancia individuais e conjuntas (Tabelas 15, 16 e

17) indicam diferencas significativas para progénies em grande parte dos caracteres,

Levando em conta a produtividade de graos, houve diferencas significativas (P<0,01),

tanto nas analises individuais quanto na conjunta, indicando que as populacbes

utilizadas apresentaram progénies diferenciadas quanto aos seus potenciais

produtivos. Para a andlise conjunta (Tabela 17) ainda pode ser verificado a

significancia da interacdo progénie x Local, ou seja, como examinado para as

progénies de IG, as progénies S; também foram influenciadas diferentemente pelos
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fatores ambientais diversificados nos dois locais. Identificou-se também diferencas
substanciais nas produtividades médias entre os locais onde foram alocados os
ensaios.

Pelos coeficientes de variacdo experimental, considerando as classificacdes
propostas por Scapim et al. (1995) e Pimentel Gomes (1977), pdde-se constatar
melhor precisédo experimental em Chapadéao do Sul. O carater PG apresentou valores
de 17,58% a 42,46% nas andlises individuais e seriam classificados como alto. Essa
diferenca ocorreu em funcdo da alta severidade do complexo de enfezamento,
provocado pela alta incidéncia do vetor cigarrinha (Dalbulus maidis) na area do ensaio
em Selviria. O ataque do vetor é de forma aleatdria, mas atinge de forma irregular
partes das repetices, o que culmina em falhas consideraveis em algumas parcelas
experimentais sendo que, mesmo apos a realizacdo de correcbes e, em
determinados casos, a predicdo de dados, acabou por refletir em altos coeficientes de
variagdo. Em Chapadé&o do Sul os valores obtidos para os coeficientes de variagdo
refletiram uma melhor precisao experimental, o que contribuiu para que o coeficientes
de variacdo da analise conjunta apresentasse um valor menor, mas ainda
considerado alto (23,6% e 23,34%) nas duas populacoes.

As média das localidades (Tabela 17), para AP e AE nas duas populacbes
foram de 179,0 e 180,34 cm, 99,2 e 99,8 cm, respectivamente. Os maiores valores
para altura de planta e espiga foram observados em Chapaddo do Sul. Para
comprimento e didmetro de espiga os valores das duas populacdes foram proximos.

Analisando o carater CE e DE (Tabelas 15, 16 e 17), as duas populacbes
apresentaram valores médios iguais na média de locais (12,6 e 3,9 cm
respectivamente). A amplitude do carater para as localidades foram maiores para
Selviria-MS, oscilando de 8,20 a 14,80 cm e 7,27 a 16,20 cm para comprimento de
espiga na sequéncia das populagdes, bem como para didametro de espigas os valores
ocilaram de 2,20 a 4,27 cm e 2,27 a 4,47 na mesma sequéncia. PGde-se constatar
gue no ensaio de Selviria (Tabela 16) que, apesar de apresentar uma baixa precisao
experimental, o indice médio de quebramento de plantas, em valores percentuais
(QB%) foi menor (2,26% e 2,20% nas respectivas populacoes) em comparagao com
Chapadéo do Sul (4,47% e 4,56%) (Tabela 15). Tal fato pode estar ligado aos ventos
gue atingiram a area na qual foi instalado o experimento durante a safrinha, uma

regido de altitude acima de 800 m.
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A média de todas as progénies nos dois locais foi 2,8 t ha™ e 2,51 t ha™, para
POP1’ e POP4’ respectivamente (Tabela 17), sendo as médias por local iguais a 4,31
t ha'l, e 3,93 t ha! (Chapaddo do Sul), 1,34 t ha™ e 0,88 t ha™’ (Selviria),
respectivamente para POP1’ e POP4’ (Tabelas 15 e 16). Um dos pontos que deve ser
ressaltado a respeito da produtividade de gréos das populacbes em estudo diz
respeito aos limites inferiores e superiores (amplitude) das progénies figura 3.
Observa-se que para Chapadao do Sul o redimento de grdos foi superior ao de
Selviria e, nessa condi¢do, podemos constatar que existe progénies com potencial e
com menor depressao por endogamia nas populacdes. Os valores oscilaram de 2,31 t
ha' a 7,83 t ha™ para POP1’ e de 1,57 t ha' a 6,20 t ha™ para POP4’. Isto mostra,
como ja comentado, o potencial para a utilizacdo destas populacbes na selecéo
recorrente.

Figura 3. Distribuicdo de frequéncias das progénies S; de duas populagdes de milho
para rendimento de grdos (t ha™) em Selviria-MS e Chapadéo do Sul-MS.

00 POP4' [NAP DB X HG 49] 30 - POP1' [NAP FA X HG 71
17Selvma—MS o | 24 Selviria-MS
© 8 20
2 <
< = 15
5 o
T L 10
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07 09 11 13 14 16 1.8 11 17 23 29 35 41 47
. POP4' [NAP DB X HG 49]
POP1' [NAP FA X HG 71 ~
20 1 17 Chapadéo do Sul-MS 15 - Chapaddo do Sul-MS
13
15 1 13 13

requéngia

Frequéncia

&

31 39 47 55 63 7.0 7.8 22 29 36 42 49 55 6.2

Fonte: Préprio autor.
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Tabela 14. Quadrados médios da andlise da variancia, médias e limites superior (Ls) e inferior (Li) para os caracteres

altura da planta (AP em cm), altura da espiga (AE em cm), comprimento da espiga (CE em cm), diametro

da espiga (DE em cm), Exserohilum turcicum (ET), Phaeosphaeria maydis (PM), Stenocarpella

macrospora (DP), Cercospora zea maydis (CZ), plantas acamadas (AC%), plantas quebradas (QB%),

espigas gessadas (EG%) e produtividade de grdos (PG em t ha™) para progénies S; em duas populacdes

de milho. Chapadéao do Sul-MS (2015).

Caracteres*

Fontes de GL AP AE CE DE ET PM DP Ccz AC% QB% EG% PG
variacdo POP1’ [NAP FA X HG 71]
Blocos 2 77,142 108,130 0,886 0,073 0,336 0,099 0,000 0,951 1,829 2,439 4,477 7,077
Progénies 49 698,3*  293,1* 5353 ** 0,226 0,586 ** 0,121 0,000 0,169 1,763 9,669 ** 6,32* 3,387 **
Erro 98 83,413 52,131 1,537 0,115 0,222 0,131 0,000 0,174 1,710 1,907 2,599 0,573
CV (%) 4,93 7,32 9,22 7,87 32,40 16,65 0,00 45,06 100,09 30,86 61,15 17,58
Média 185,18 98,66 13,45 4,30 1,45 2,17 0,71 0,93 1,31 4,47 2,64 4,31
Ls 220,60 119,67 16,87 4,87 2,27 2,83 0,71 1,48 3,47 8,53 6,25 7,83
Li 137,33 76,33 10,00 3,67 0,71 1,68 0,71 0,71 0,71 0,71 0,71 2,31

POP4’ [NAP DA X HG 49]
Blocos 2 178,271 207,494 2,550 0,003 0,378 0,270 0,005 0,028 6,077 3,719 6,264 1,560
Progénies 49 634,0** 332,3* 5336* 0,171* 0,463* 0,456* 0,005 0,014 68,724 7,401* 5497 3,180 **
Erro 98 95,485 57,569 0,937 0,043 0,160 0,086 0,005 0,014 90,140 2,012 3,390 0,504
CV (%) 511 7,53 7,23 4,67 21,04 14,75 10,01 16,33 86,14 31,10 67,79 18,06
Média 191,38 100,72 13,40 4,42 1,90 1,99 0,71 0,72 1,11 4,56 2,72 3,93
Ls 218,67 128,67 16,20 4,87 2,55 2,48 1,00 1,10 4,03 8,97 5,82 6,20
Li 149,87 84,60 10,60 3,93 1,00 0,71 0,71 0,71 0,71 1,39 0,71 1,57

(**, *) Significativo a 1% e a 5% de probabilidade pelo teste F, respectivamente.
Fonte: Autoria propria



Tabela 15. Quadrados médios da andlise da variancia, médias e limites superior

(Ls) e inferior (Li) para os caracteres altura da planta (AP em cm),
altura da espiga (AE em cm), comprimento da espiga (CE em cm),
diametro da espiga (DE em cm), plantas acamadas (AC%), plantas
guebradas (QB%), espigas gessadas (EG%) e produtividade de gréos
(PG em t ha') para progénies S; em duas populacdes de milho.
Selviria-MS (2015).

Fontes de Caracteres*
variaco GL AP AE CE DE AC% QB% EG% PG
POP1’ [NAP FA X HG 71]
Blocos 2 104,347 119,940 1,075 0,174 37,901 1,974 0,038 5,252
Progénies 49 907,63 ** 265,73 * 7,051 * 0,378 ** 13,944 * 3,507 2,325 ** 1,456 **
Erro 98 195,189 67,410 1,804 0,077 4972 2,155 0,920 0,324
CV (%) 8,09 8,23 11,38 8,12 4358 65,01 10,53 42,46
Média 172,75 99,82 11,80 3,42 5,12 2,26 9,11 1,34
Ls 207,33 118,42 14,80 4,27 10,02 5,09 10,02 4,68
Li 135,33 85,33 8,20 2,20 1,24 0,71 6,16 0,52
POP4’ [NAP DA X HG 49]
Blocos 2 63,025 52,033 8,027 0,109 24,185 1,860 5,049 31,036
Progénies 49 715,7* 317,29* 7,779* 0,636* 3,704 2,759 5,475 ** 0,408 **
Erro 98 125,685 131,098 2,071 0,126 2,355 2,107 1,264 0,088
CV (%) 6,62 11,58 12,17 9,97 52,29 65,98 12,29 33,76
Média 169,29 98,88 11,82 3,56 2,93 2,20 9,14 0,88
Ls 198,67 119,33 16,20 4,47 6,20 6,04 10,71 1,81
Li 121,00 70,67 7,27 2,27 1,27 0,71 2,15 0,31

(**, *) Significativo a 1% e a 5% de probabilidade pelo teste F, respectivamente.
Fonte: Autoria propria



Tabela 16. Quadrados médios da andlise de variancia conjunta para altura da planta (AP em cm), altura
de espiga (AE em cm), comprimento de espiga (CE em cm), diametro da espiga (DE em cm),
plantas acamadas (AC%), plantas quebradas (QB%), espiga gessada (EG%) e produtividade

de gréaos (PG), para progénies S; em duas populagcées de milho. Chapadéo do Sul e Selviria,

2015.

Fonte de Caracteres*

variacdo GL AP AE CE DE AC% QB% EG% PG
POP1’ [NAP FA X HG 71]

Blocos/L 4 90,74 114,03 0,98 0,12 19,99 2,22 2,26 6,10

Progénies (P) 49 1423,2** 486,6 * 8,943* 0,335* 9,81 ** 7,27 ** 5,33 * 3,592 **

Locais (L) 1 11601 ** 101,15 203,5* 58,78* 1085* 370,5** 3135* 660,5 **

PxL 49 182,51 72,12 3,46 ** 0,26 ** 5,90 ** 5,90 ** 3,24 ** 1,27 **

Erro 196 139,30 59,80 1,67 0,10 3,34 2,03 1,75 0,44

Média 179,0 99,2 12,6 3,9 3,2 3,4 5,9 2,8

CV(%) 6,6 7,8 10,2 8,0 56,9 42,3 22,5 23,6
POP4’ [NAP DA X HG 49]

Blocos/L 4 121,1 128,4 53 0,1 13,4 2,8 5,6 6,8

Progénies (P) 49 1150 *  493,5* 9,509 ** (0,537 * 3,32 ** 5,46 ** 7,44 ** 2,11 *

Locais (L) 1 36674 **  257,6 185,8* 54,61* 2455* 420,8* 3085* 601,7 **

PxL 49 198,4 ** 156,6 ** 3,601 * 0,270 ** 1,8 4,69 ** 3,496 * 1,292 **

Erro 196 110,7 94,3 1,5 0,1 1,6 2,1 2,3 0,3

Média 180,34 99,80 12,61 3,99 2,02 3,38 5,92 2,51

CV(%) 5,83 9,73 9,72 7,28 63,36 42,48 25,74 23,34

(**, *) Significativo a 1% e a 5% de probabilidade pelo teste F, respectivamente.
Fonte: Autoria propria
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4.3.2 Parametros genéticos

Pelos parametros estimados (Tabela 18), com relacédo aos carateres AP e AE,
pdde ser notado que a POP1’ (213,99 e 71,14) apresentou, em termos de variancia
genotipica, maiores valores quando comparada com POP4’ (173,3 e 66,5).
Rodrigues (2013) estudando quatro populagdes de germoplasma exético,
catalogado como PEX, originadas em condi¢cdes de alta temperatura do Paquistao,

verificou que a populacdo PAQ-1 apresentou 0os maiores valores (326,01 e 112,53).

As estimativas de &, e &7 foram de menor magnitude que & .
Tabela 17. Estimativas da variancia entre progénies S; (6§), da interacdo de
progénies com locais (&ﬁxa), ambiental (&%), coeficiente de

herdabilidade, coeficiente de variacdo genético (CVy%) e indice de
variagdo (0), para oito caracteres em duas populagdes. Chapadao do

Sul-MS e Selviria-MS, Safrinha 2015.

Par&metros AP AE CE DE AC QB EG PG

POP1’ [NAP FA X HG 71]

6; 21399 71,14 121 004 108 088 060 16336
e 720 205 030 003 043 065 025 42,89
G2 139,30 59,80 1,67 0,10 3,34 203 175 138,57
h? 090 088 081 071 066 072 067 0,88
GS 19,44 11,05 1,38 0236 1,18 1,11 0887 0,95
GS% 10,87 11,14 11,01 6,12 36,76 33,06 1512 33,6
CVgy, 817 850 872 517 32,34 27,81 1317 25,65
0 124 1,09 085 065 057 066 058 1,09
POP4’ [NAP DA X HG 49]
6; 1733 665 13 01 03 06 09 921
e 146 104 03 00 00 04 02 493
6} 1107 943 15 01 16 21 23 1068
h? 09 08 08 08 05 06 07 08
GS 17,52 10,26 1,48 0,353 0,529 0,832 1,07 0,697
GS% 972 1029 11,7 885 26,19 2464 181 27,7
CVgy, 73 82 92 69 263 223 156 217
0 13 08 09 09 04 05 06 09

Caracteres — AP: altura da planta (cm), AE: altura da espiga (cm), CE: comprimento da
espiga (cm), DE: didmetro da espiga (cm), AC%: planta acamadas, QB%: plantas
quebradas, EG%: espiga gessada, PG: produtividade de gréos (g planta'l)z.

Fonte: Autoria propria
Esse resultado esta de acordo com o comportamento esperado para o carater,

em que boa parte da sua variagcdo fenotipica tem sido atribuida a influéncias
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genéticas. Os caracteres CE, DE, AC, QB e EG tiveram, proporcionalmente, as

menores estimativas de 6ﬁxa, indicando pouca diferenca na influéncia das condicfes

ambientais sobre eles. Os valores dos coeficientes de variacdo genéticos, que serve
como indicativo do percentual de variabilidade genética existente na média da
populacao, ficaram compreendidos dentro de um intervalo de 7,3% a 8,17% para AP
e 8,2% a 8,50% para AE na POP4’ e POP1’, respectivamente.

Quanto ao quociente entre CV4 e CV, (indice 0) ndo ha estudos que permitam
estabelecer um valor de referéncia para o caso de progénies Si, no que diz respeito
a situacdo ser favoravel, ou ndo, quanto a selecdo. Sendo assim, podemos
considerar o mesmo valor de referéncia para meios irmédos (VENCOVSKY ;
BARRIGA, 1992), pois salienta-se que valores acima de um indicam situacao
favoravel para selecdo. Para AP e AE apenas a POP4’ apresentou indice 6 abaixo
de 1,0 (0,8) para AE. No entanto, os valores maximos para esses caracteres no
conjunto de progénies S; para as duas populagdes, oscilaram entre, 198,67 a 220
cm para AP e 119,34 a 128,67 cm para AE, valores considerados satisfatorios, nédo
sendo realmente necesséario ser dado uma énfase maior em uma selecdo para a
reducdo desta variavel nas populacdes avaliadas.

No tocante as estimativas de herdabilidade em nivel de médias (h?) para AP,
foram verificados valores de 0,9 para as duas populacées. Os valores superiores ao
encontrados por Pinto et al. (2000) para amostras de 25, 50, 75 e 100 progénies, e
préximos aos de Franchini et al. (1998). Ndjera e Moreno (2004), avaliando familias
S; em solos acidos constataram que houve uma reducdo no porte da planta e
insercdo da espiga, sendo que as estimativas de h? para essas varidveis foram
consideradas altas, podendo este fato ser atribuido aos efeitos aditivos que atuaram
no comportamento das populacdes. Outra possivel explicacdo poderia estar ligada
ao CV, uma vez que em solos acidos existe uma grande variacdo na area
experimental, que ocasiona a obtencdo de erros experimentais elevados. Levando

em conta a AE para POP1’ e POP4’, ocorreram estimativas de h? de 0,88 e 0,80,
parecidos com CE (0,81 e 0,80) e DE (0,71 e 0,80).

Os maiores valores para &ﬁxa, com relagdo a AE, foram verificados para POP4’

(10,4). Nota-se valores com menor magnitude ou zero para Vvarios caracteres. Nas

condi¢gbes do estudo evidenciou-se, de modo geral, que para os caracteres AC, QB
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e EG para as duas populacbes ocorreram médias a altas estimativas de
herdabilidade.

Para produtividade de grdos, os valores das estimativas de variancia de
progénies 163,36 (g planta™)? e 92,1 (g planta™)? variancia ambiental, herdabilidade

(0,88 e 0,80), coeficiente de variagdo genético e indice de variacdo para a POP?1’

foram superiores ao da POP4’. Para PG os valores de c};xa form semelhantes para

as duas populagdes (42,89 e 49,3 respectivamente). Pinto et al. (2000), avaliando a
variabilidade das populagbes BR-105 e BR 106 para amostras de 25 a 200
progénies S;, observaram variancias superiores 253,21 a 192,36 (g planta®)® e
herdabilidades inferiores (74,78 % a 69,08 % ) para a populacdo BR-105. Para a
populacdo BR-106, as estimativas da variancia genética variaram de 157,22 a
211,23 (g planta™)?, enquanto os coeficientes de herdabilidade variaram de 58,89%
a 64,69%. Os autores relataram, também, que o intervalo de confianca das
estimativas € reduzido a medida que aumenta o tamanho da amostra de progénies.
Borém e Miranda (2009) relatam que as estimativas de herdabilidade sé&o
influenciadas pelo método utilizado para estimacdo, a variabilidade na populacéo, o
nivel de endogamia da populagéo, o tamanho da amostra avaliada, o0 nUmero e tipo
de ambientes considerados, a unidade experimental considerada e a precisdo na
conducdo do experimento e da coleta de dados. Daros et al. (2004) trabalhando

com 222 familias S; de milho pipoca encontraram valores de h? para produtividade

de grdos de 84,15%. Packer (1998) estimou valores de herdabilidade entre 54,4 e
65,3% para progénies de irmdos germanos e 68,96 e 85,67% para progénies S;
obtidas de quatro populacbes. Ressalta-se como justificativa para maiores
coeficientes de herdabilidades nas progénies S;, 0 aumento médio que surge na
variabilidade genética devido ao aumento da endogamia (RODRIGUEZ;
HALLAUER, 1991; EDWARDS; LAMKEY, 2002), podendo implicar em um aumento
no progresso esperado por ciclo de selecdo (PATERNIANI; MIRANDA FILHO, 1987).

O ganho com a selecdo em progénies S; para produtividade de graos
(intensidade de 20%) foram superiores aos encontrados para progénies de irmaos
germanos. Na POP1’ e POP4’ os ganhos foram de 33,6% e 27,7% respectivamente,
resultados esperados, uma vez que a exploracao da variancia aditiva € maior com
selecdo entre progénies S;. Portanto confirma-se que as populacdes apresentam

variabilidade suficiente para ser explorada em programas de selecdo recorrente,
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utilizando-se também de progénies Si;, que implicardA em um maior progresso
esperado que o uso de IG. Isso podera ser considerado se a intencdo for um ganho
mais rapido, embora, com a mesma intensidade de selecéo, haja o inconveniente do

menor tamanho efetivo, que sera metade daquele entre progénies de irmaos

germanos.



5 CONCLUSOES

As populacdes apresentaram bom potencial de produtividade de graos, valor
para melhoramento visando a introgressdo de diferentes fontes de germoplasma no
sistema de melhoramento e elevado valor genético, tanto para produtividade de
graos quanto para outros caracteres agrondémicos de interesse. A produtividade de
graos de 67,4%, 61,7% e 51,3%, 84,65% das progénies de irmédos germanos das
duas populacdes em relagcdo as testemunhas nas duas localidades respectivamente,
indicam essa viabilidade.

Nas estimativas de depressdo por endogamia a POP4 apresentou maior
estimativa para produtividade de gréos.

As avaliagbes de progénies de irmdos germanos e S; indicam variabilidade
suficiente para as populacbes serem exploradas em programas de selecéo
recorrente. Se intencdo for um ganho mais rapido as progénies S; sdo as mais
indicadas.

A ocorréncia de progénies, com menor depressdo por endogamia, também
indica possibilidade de exploragdo em programas de selecdo recorrente
interpopulacional e extracdo de linhagens.

Considerando problemas especificos como complexo de enfezamento,

recomenda-se um programa localizado para Selviria-MS.
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