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RESUMO

OLIVEIRA, AURILENE SANTOS. POTENCIAL GENETICO DE POPULACOES
EXOTICAS DE MILHO PARA O MELHORAMENTO VISANDO CARACTERES
AGRONOMICOS E RESISTENCIA AOS FITOPATOGENOS. . 2018.  Tese
(Doutorado em Agronomia Fitotecnia) — Universidade Federal de Uberlandia,
Uberlandia."?

Com o crescimento populacional a demanda por alimento tem sido cada vez maior. O
milho € um dos principais cereais utilizados na alimentacdo humana, utilizado de forma
direta e indireta. O plantio do milho em duas épocas no Brasil tem aumentado a area de
plantio e elevado a produgdo, porém essa expansao por si s6 ndo ¢ suficiente para a
crescente demanda pelo cereal, sendo necessario o desenvolvimento de novas
variedades e hibridos mais produtivos e com caracteristicas importantes como
resisténcia a pragas e doencas. A escolha do germoplasma é um ponto importante para o
melhoramento genético de milho, visto que esta escolha ird afetar diretamente nos
ganhos genéticos, possibilitando uma maior eficiéncia dentro do programa de
melhoramento. O objetivo deste trabalho foi avaliar o potencial produtivo e a resisténcia
a cinco doengas foliares em trés populacdes exdticas de milho. Os experimentos foram
realizados na area experimental da Universidade Federal de Uberlandia, fazenda Gloria
e na area experimental da Universidade Federal de Goids, Regional Jatai, na safrinha
2015. Utilizaram-se familias de irmdos germanos de trés populagdes exoticas de milho
(NAPS, NAP7 e NAP8) e familias S; de duas populagdoes (NAP5 e NAP7). Foram
utilizadas duas testemunhas, sendo uma suscetivel e a outra resistente as principais
doengas da cultura. Os experimentos foram avaliados em delineamentos em blocos
casualizados, com trés repeticdes. Foram avaliados caracteres agrondmicos e severidade
das cinco doengas foliares do milho. Concluiu-se que as trés populacdes em estudo
apresentam um excelente potencial para serem utilizadas em programas de
melhoramento visando resisténcia a fitopatogenos.

Palavras-chaves: Familias de irmdos germanos, familias endogimicas, pardmetros
genéticos, resisténcia a doencas, Zea mays.
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ABSTRACT

OLIVEIRA, AURILENE SANTOS. GENETIC POTENTIAL OF MAIZE
POPULATIONS FOR BREEDING FOR AFRONOMIC TRAITS AND
RESISTANCE TO PHYTOPATHOGENS 2018. Thesis (Doctorate in

Agriculture / Plant Sciences) — Universidade Federal de Uberlandia, Uberlandia.

Population growth increases demand for food. Corn is one of the main cereals used for
human consumption, directly and indirectly. Brazil has increased corn production
taking advantage of two crops per year; however, this expansion by itself is not
sufficient for the increasing demand for this cereal, and the development of more
productive and resistant varieties and hybrids is fundamental. The choice of germplasm
is a very important aspect in maize genetic improvement, since this choice will affect
directly genetic gains, allowing greater efficiency in the breeding program. This study
evaluated the productive potential and resistance to five leaf diseases in three exotic
maize populations. The experiments were done in the experimental area of
Universidade Federal de Uberlandia, Gléria Farm, and in the experimental area of
Universidade Federal de Goids, Regional Jatai, in the second harvest of 2015. Full
sibling families of three exotic maize populations (NAPS5, NAP7 and NAPS) and SI
families of two populations (NAP5 and NAP7) were evaluated. Also, two controls were
used, a susceptible one and a resistant to the main diseases in the crop. The
experimental design was randomized blocks, with three replications. Agricultural traits
and severity of five maize leaf diseases were evaluated. It was concluded that the three
populations under study presented great potential to be used in breeding programs for
resistance against plant pathogens.

Keywords: Families of full siblings, endogamic families, genetic parameters, disease
resistance, Zea mays.
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CAPITULO 1

1. INTRODUCAO GERAL

Com o crescimento populacional, estima-se que o planeta terd cerca de 9,8
bilhdes de habitantes em 2050 (FAO, 2018) o que demandard um grande aumento na
producdo de alimentos para atender as necessidades de toda a populagdo humana. O
milho € um dos principais cereais utilizados na alimentagdo humana de forma direta ou
indireta. Cerca de 70% da produgdo do milho ¢ destinada para alimentagdo animal,
utilizando o grio para a produ¢do de ragdo ou a planta toda na producdo de silagem.
Atualmente, o milho tem sido usado na produgdo de etanol, o que tem elevado a
demanda pelo produto, fazendo-se necessario o desenvolvimento de hibridos e
cultivares mais produtivos para atender todos os setores dependentes da cultura.

Estima-se que a produ¢do mundial de milho atingira 1,039 bilhdo de toneladas
na safra 2017/2018, apresentando uma queda em relagdo a safra anterior. Os Estados
Unidos, China e Brasil sdo os maiores produtores de milho no mundo e juntos sdo
responsaveis por 65% da producdo mundial deste cereal (USDA, 2018).

A produgdo de milho no Brasil ¢ caracterizada pela semeadura em duas €épocas:
primeira safra e segunda safra ou safrinha. Devido a uma demanda crescente e como
uma alternativa vidvel ao sistema de produgdo e de sucessao de culturas, o cultivo de
milho safrinha cresceu acentuadamente nos ultimos anos. A expansdo da segunda safra
de milho se deu em diferentes regides edafoclimaticas e o aumento do nivel tecnologico
do agricultor permitiu que aumentos significativos de produtividade fossem alcangados.

Nas ultimas safras, a produtividade de milho safrinha tem sido superior a
producdo da primeira safra. Na safrinha (2016/2017) a produgdo foi de 67,4 mil
toneladas, enquanto a primeira safra foi de 30,5 mil toneladas (CONAB, 2018). Com o
crescimento da safrinha e a expansdao com a cultura do milho, as plantas tém ficado
mais expostas ao ataque de pragas e doencas, ocasionando perdas na produtividade e
tornando-se necessario o desenvolvimento de hibridos e variedades mais produtivas e
com resisténcia aos principais fitopatogenos para atender a demanda pelo cereal.

Modificag¢des ocorridas no sistema de produg¢do que resultaram no aumento da

produtividade do milho foram também responséveis pela alta incidéncia e aumento da



severidade das doengas. Desse modo, a expansdo da fronteira agricola, a ampliagdo das
épocas de plantio, a ado¢do do sistema de plantio direto sem a rota¢do de culturas, o
aumento do uso de sistemas de irrigagdo e de gendtipos suscetiveis tém sido
responsaveis por importantes modificagdes na dinamica populacional dos patdgenos,
resultando no surgimento, a cada safra, de novos problemas para o milho relacionados a
ocorréncia de doengas (COTA; COSTA; SILVA, 2015).

O milho safrinha tem aumentado e evoluido em fun¢ao do cultivo de soja no
verao em areas do cerrado e sudoeste brasileiro e o seu cultivo tornou-se hoje um dos
grandes suportes da produg@o nacional de milho, galgando altas produtividades e grande
foco da pesquisa atual (CRUZ et al., 2011). No entanto, ¢ preciso avangar mais em
pesquisas com o objetivo de desenvolver gendtipos especificos para as condi¢cdes de
safrinha e assim obter resultados mais promissores em relagdo a produtividade e
sanidade dos graos.

Um dos pontos importantes no melhoramento de milho ¢ a escolha do
germoplasma a ser utilizado, que deverd ser realizada de acordo com o objetivo do
programa. O uso de germoplasma exdtico tem sido de grande importdncia no
melhoramento de milho e vem contribuindo de forma expressiva no aumento da
produtividade da cultura no Brasil e na obtencdo de germoplasmas resistentes a
fitopatdgenos.

A partir do melhoramento genético ¢ possivel identificar e inserir genes de
resisténcia aos fitopatdgenos em seu genoma, contribuindo para um aumento da
produtividade sem custos adicionais ao produtor devido a redu¢do de danos e perdas
acarretados pela incidéncia desses patdogenos. Atualmente, existem inimeros hibridos
com resisténcia a doengas no mercado, mas com a pratica do manejo incorreto nas
lavouras e consequentemente uma evolugdo mais rapida dos patdgenos, a resisténcia
tem sido quebrada, tornando hibridos que antes eram resistentes em hibridos suscetiveis,
fazendo-se necessario, novas buscas por fontes de resisténcia.

O objetivo do presente trabalho foi avaliar o potencial produtivo em condi¢des
de safrinha e a resisténcia a cinco doengas foliares em trés populacdes exoticas de
milho, a partir de estimacdes de pardmetros genéticos para utilizagdo dessas populagdes
em programas de melhoramento visando resisténcia aos fitopatdgenos (Exserohilum
turcicum Leonard e Suggs, Pantoea ananatis, fitoplasma, espiroplasma, Puccinia

polysora Underw e Cercospora zeae Tehon e Daniels).



2. REFERENCIAL TEORICO

2.1.  Aspectos gerais sobre a cultura do milho

O milho é uma graminea da familia poaceae e da espécie Zea mays L. E uma
espécie diploide e alégama, ¢ um dos vegetais superiores mais estudados, sendo aquela
que possui a caracterizacdo genética mais detalhada dentre as espécies cultivadas
(BOREM; GIUDICE, 2012).

Ha evidéncias de que o milho tenha origem da América Central e tem sido
desenvolvido nos ultimos oito mil anos (PATERNIANI; NASS; SANTOS, 2000) sendo
uma das culturas mais importantes das civilizagdes asteca, maia e inca. O botanico
Lineu em sua classificagdo de géneros e espécies denominou-o de Zea mays, “Zeia” do
grego (graos, cereal) e “mays” em homenagem a um dos principais povos da América,
os maias. A teoria mais aceita sobre a origem do milho ¢ que tenha se originado do
teosinte; ambos possuem n=10 cromossomos, os quais sao homoélogos e se cruzam
facilmente, resultando em produtos férteis e semelhantes ao milho e/ou teosinte, com
pequenas diferencas génicas. Provavelmente ¢ a espécie que possui maior variabilidade
genética entre todas as plantas cultivadas, decorrente de alteracdes nas frequéncias
génicas, que ocorreram durante o processo evolutivo (PATERNIANI; CAMPOS, 1999).

A importancia deste cereal se deve as diferentes formas de utilizacdo que vai
desde a alimentacdo animal até a sua utilizagdo na industria de alta tecnologia. O uso
deste cereal como alimentagdo animal representa cerca de 70% da producdo mundial.
Atualmente os Estados Unidos sdo o principal produtor de milho no mundo com uma
producdo total estimada de 362,7 milhdes de toneladas para safra 2017/2018 em
segundo esta a China com uma producdo estimada de 215,0 (USDA, 2018), enquanto o
Brasil € o terceiro maior produtor do mundo com uma produgdo estimada para a safra
2017/2018 de 87,3 milhdes de toneladas (CONAB, 2018).

No Brasil o milho ¢ cultivado em todas as areas agricolas e ¢ a segunda cultura
de maior importancia econdmica no pais, ficando atrds da cultura da soja. Na tltima
safra 2016/2017 essas duas culturas representaram 89,2% da produ¢do total de graos
(CONAB, 2018). A viabilidade de cultivo do milho em duas safras (safra e safrinha)
tem aumentado a producao deste cereal no pais. O milho safrinha tem aumentado e
evoluido em fungdao do cultivo de soja no verdo em areas do cerrado e sudoeste

brasileiro e o seu cultivo tornou-se hoje um dos grandes suportes da produ¢do nacional



de milho, galgando altas produtividades e grande foco da pesquisa atual (CRUZ et al.,
2011). No entanto, ¢ preciso avancar mais em pesquisas com o objetivo de desenvolver
genotipos especificos para as condi¢des de safrinha e assim obter resultados mais

promissores em relagdo a produtividade e sanidade dos graos.

2.2. Variabilidade genética em milho

O sucesso de um programa de melhoramento depende fundamentalmente da
variabilidade genética existente nas populacdes escolhidas para estudos genéticos,
sendo que em milho, grande parte dos esforcos estd concentrada nos caracteres
quantitativos. Segundo Vencovsky (1987) a maior complexidade genética destes,
aliados a erros experimentais e efeitos do meio ambiente que estdo sempre presentes,
obrigam os melhoristas a utilizar técnicas especificas no tratamento dos mesmos com o
fim de separar e interpretar as variagdes genéticas e ambientais.

A variancia genética aditiva ¢ o componente mais importante, uma vez que ¢ a
principal causa da semelhanga entre parentes e, por conseguinte, o principal
determinante das propriedades genéticas da populagdo e da resposta a selegdo
(FALCONER, 1987). Além disso, ¢ o Gnico componente que pode ser prontamente
estimado através das observacdes feitas na populagdo. O autor define-a como a
variancia dos valores genéticos e ressalta que, sob o ponto de vista pratico, o que
interessa na decomposi¢do de variancia genotipica ¢ o parcelamento entre variancia
genética aditiva e o resto, sendo o resto as variancias genéticas ndo aditivas (dominancia
e epistasia) e as causadas pelo ambiente. Esse parcelamento ¢ mais convenientemente
expresso como g /a7, sendo esta razio denominada de herdabilidade.

A herdabilidade, relacionada com o efeito médio dos genes, tem um papel
importante na predi¢do, expressando a confianga do valor fenotipico como um guia para
o valor genético. Estudos em milho tém enfatizado a importancia desse parametro para
a eficiéncia da selecao (RISSI, 1980; KASSOUF; MIRANDA FILHO, 1986; BIGOTO,
1988). Muitos trabalhos comparam as estimativas da herdabilidade para média de
progénies, obtidas em experimentos de selecdo, porém cada populagdo possui valores
especificos, sendo que esta estimativa estd relacionada com a estrutura genética da
populacdo e do ambiente considerado (SPRAGUE, 1966; RAMALHO, 1977). Mesmo
assim, Hallauer, Carena e Miranda Filho (2010) forneceram uma estimativa média de

18,7% para producdo de grios, obtidas de 99 estimativas, ao passo que Vencovsky,



Miranda Filho e Souza Junior (1988) relataram média de 11,0%, na mesma
caracteristica, para populagdes brasileiras.

A variancia aditiva tem sido uma das principais ferramentas do melhorista para
obtengdo de parametros genéticos que possibilitam ampliar os conhecimentos sobre
caracteres sob-sele¢do e mostrar a escolha de métodos de melhoramento mais eficazes
(CRUZ, 2005) e uma metodologia frequentemente empregada ¢ a obten¢ao da variancia
genética aditiva, através de ensaios de familias de meios-irmaos, pois através destes
ensaios obtém a varidncia entre progénies, sendo esta Y4 da variancia aditiva. Para
estimar a variancia genética aditiva em estudos com familias de irmaos germanos, tem
sido considerado diferentes hipoteses para a variancia de dominancia (of = 0, o7, = Y403
ou o = o3), sendo possivel entdo estimar a variancia aditiva dependendo da heranga
genética da variavel em estudo (NASS, 1992; RODRIGUES, 2013). Outro método
importante na condugdo das populagdes em um programa de melhoramento de milho ¢ a
selecdo recorrente, podendo ser definida como a selegdo sistematica de individuos
desejaveis de uma populagdo, seguida pela recombinagdo dos individuos selecionados
para formar a nova populagdo (FEHR, 1987). Portanto, a selecdo recorrente tem como
objetivo aumentar a frequéncia de alelos favoraveis em uma populagdo, mantendo
também a variabilidade genética.

Um ponto importante a se considerar em programas de selecdo recorrente € o
tamanho da amostra, caracterizada pelo nimero de progénies a ser retirada da populagao
sob-selecdo, pois esta deve representar a variabilidade genética existente na populagdo.
De acordo com Falconer (1989), amostras pequenas podem acarretar problemas de
representatividade e até mesmo a perda de alelos favoraveis ou a fixacdo de alelos
indesejaveis e amostras muito grandes podem tornar impraticavel a realiza¢do deste tipo
de estudo em virtude da elevada mao-de-obra que seria demandada para um tnico
ensaio.

Estudando o numero de progénies S; ideal para avaliacio em programas de
selecdo recorrente, Pinto, Lima Neto e Souza Junior (2000), constataram que para a
variavel peso de espiga o valor estaria entre 175-200 progénies, sendo que 200
progénies S| seria o tamanho adequado para avaliagao. Porém, outros autores utilizando
tamanhos de 140 (GOULAS; LONNQUIST, 1976), 100 (WEYHRICH et al., 1998a,
1998b) e até mesmo 30 (GROMBACHER et al., 1989) progénies, sob diferentes

intensidades de selecdo, obtiveram respostas satisfatorias em seus trabalhos.



Os varios processos de sele¢do recorrente com descricdo detalhada de cada
método podem ser encontrados em Hallauer, Carena e Miranda Filho (2010) e a escolha
de determinado método de selecao dependerd do objetivo do programa, ou seja,
obtenc¢do de populagdes melhoradas ou de hibridos (HALLAUER, 1987). Se o objetivo
for a obtengdo de um cultivar de polinizacdo aberta ou a adaptacdo do germoplasma
exotico, pode-se dar énfase ao melhoramento intrapopulacional. Entretanto, se a
finalidade for o melhoramento do potencial da populagdo para extracao de linhagens e,
consequentemente, obtengdo de hibridos, o melhoramento interpopulacional pode ser o
mais apropriado. No entanto, as combinac¢des dos métodos intra e interpopulacional
também podem ser usadas.

Atualmente, varios métodos de selecao sdo empregados, porém as diferencgas
entre eles nem sempre sdo bem definidas. Estas diferengas referem-se ao grau de
controle parental dos progenitores selecionados, existéncia ou ndo de avaliacdo de
progénies, uso de testadores e controle do ambiente. Tanto na sele¢do recorrente intra
como interpopulacional podem ser utilizadas progénies de meios-irmaos, irmaos
germanos, € as progénies S; ou S,. O uso de progénies endogamicas ¢ recomendado
para caracteres de baixa herdabilidade, uma vez que a endogamia remete ao aumento da
variancia genética entre progénies (HALLAUER; SEARS, 1973; RODRIGUEZ;
HALLAUER, 1991; EDWARDS; LAMKEY, 2002) ¢ conduz a um aumento do
progresso esperado com a selecdo (PARTENIANI; MIRANDA FILHO, 1987).

2.3. Uso de germoplasma exético

O termo exdtico foi definido por varios autores e entre estas defini¢des esta a de
Hallauer (1978) que considerou germoplasma exdtico como sendo todas as fontes de
germoplasma que ndo sdo imediatamente uteis ou adaptadas para um programa de
melhoramento genético especifico, ou seja, quando ajustes fisiologicos serdo
necessarios para naturalizar e aclimatizar o germoplasma para sua utilizagdo. Por sua
vez, Lonnquist (1974) definiu germoplasma exdtico como sendo oriundo de outra area,
estando representado por adaptacdes a diferentes altitudes, latitudes, tipo de solo, além
de outros fatores ambientais. Dentro desta ampla diversificagdo de significados, os
germoplasmas exdticos podem ser constituidos por racas, populagdes, linhagens, etc.,
desde que quando cultivados em dareas diferentes dos seus locais de adaptagdo, nao

manifestem suas potencialidades sem um ajuste fisiolégico (SANTOS, 1985).



Segundo Sprague (1980), os melhoristas t€ém procurado ampliar a variabilidade
genética manipulada em seus programas, principalmente por meio do intercdmbio de
linhagens elites entre programas distintos de melhoramento genético, porém, os
germoplasmas exoéticos existentes nos centros de origem, centros de diversificagdo e
bancos de germoplasma ainda sdo pouco explorados. As trés principais razdes para o
uso de germoplasma exético nos programas de melhoramento descritas por
Geadelmann (1984); Albrecht e Dudley (1987) sdo: 1) aumentar a diversidade genética
para se proteger contra a vulnerabilidade genética aparente; 2) proporcionar uma fonte
de genes para caracteristicas especificas, tais como resisténcia a doengas, pragas e a
tolerancia a estresses; 3) proporcionar uma fonte de alelos favordveis para aumentar o
rendimento por variagdes genéticas Uteis e aumentar a heterose.

A potencialidade de incorporar germoplasma exotico em linhagens adaptadas,
para posterior aproveitamento no desenvolvimento de milhos hibridos foi demonstrada
por Griffing e Lindstrom (1954), Efron e Everett (1969) e Nelson (1972), Mendes et al.
(2015), Silva et al. (2017). Outras alternativas na utilizacdo de germoplasma exdticos
foram sugeridas por Kramer e Ullstrup (1959) e Thompson (1968), na identificagdo de
fontes de resisténcia a doengas e na produ¢do de silagem, respectivamente.

O procedimento mais comum em estudos de germoplasma exotico tem sido a
realizacdo de cruzamentos entre materiais exoticos e adaptados (HALLAUER, 1978). O
cruzamento entre germoplasma exotico e adaptado pode ser definido como
germoplasma semiexotico, devido a sua constituicdo genética ndo ser totalmente
exotica.

Considerando a probabilidade de fixagdo de alelos, Crossa (1989) verificou que
se as populagdes exodticas tém sido selecionadas para adaptabilidade e possui alelos
favoraveis em alta frequéncia, a populagdo de cruzamento pode ser utilizada
diretamente como populagao base no processo de selegdo. Caso o retrocruzamento para
o parental adaptado seja utilizado, entdo um aumento no tamanho da populagdo ¢é
necessario para conservar os alelos favoraveis que foram previamente incorporados.

De acordo com Miranda Filho e Viégas (1987), no Brasil a introdugdo de
germoplasma exotico tem contribuido de forma importante e continua para o
melhoramento e, recentemente, a utilizacdo de novas fontes de germoplasma tem
despertado o interesse dos pesquisadores, principalmente em relagdo a problemas de

tolerancia a estresses bidticos e abiodticos.



Atualmente, o programa de melhoramento de milho da Universidade Federal de
Jatai (UFJ) em parceria com a Universidade de Sao Paulo (Esalq/USP) realiza pesquisas
utilizando populagdes exoOticas e semiexoticas para o melhoramento de milho, e os
resultados apresentados tém sido bastante promissores em relagdo a variabilidade
genética e o potencial produtivo dessas populacdes (RODRIGUES, 2013; OLIVEIRA;
MIRANDA FILHO; REIS, 2015; OLIVEIRA et al., 2015; MENDES et al., 2015;
SILVA etal., 2017; SOUZA et al., 2018).

2.4. Melhoramento genético de milho visando resisténcia as doencas

Nos ultimos anos, o melhoramento genético de milho associado a melhoria no
manejo cultural tem sido responsavel por um incremento de 50% na produ¢do da
cultura. Embora o objetivo principal do melhoramento genético seja o aumento da
produtividade de grdos, a avaliacdo de outras caracteristicas tais como tolerancia a
estresses abioticos e a resisténcia aos bidticos ¢ muito importante para que se obtenha

sucesso nos programas de melhoramento genético (BOREM; MIRANDA, 2013).

As doengas na cultura do milho estdo entre os estresses bidticos que mais afetam
a produtividade e a qualidade do grao. No Brasil, hd pelo menos 20 doengas que
ocorrem na cultura e que podem causar prejuizos expressivos. A importancia dessas
doencgas varia de ano para ano e de regido para regido, e de acordo com as condi¢des
climaticas, nivel de suscetibilidade dos hibridos e o sistema de plantio (COTA; COSTA;
SILVA, 2015; JULIATTI, 2016).

A resisténcia genética ¢ a forma mais eficiente de controle de doencas na cultura
do milho (BALMER; PEREIRA, 1987; FUTRELL, 1975), contribuindo para isso a
disponibilidade de diversidade genética. Em um programa de melhoramento visando
resisténcia genética a doencas € muito importante seguir as seguintes etapas: a)
identificar fontes de resisténcia; b) incorporar estes genes em cultivares comercial por
meio dos métodos de melhoramento; c) tracar a melhor estratégia para que a resisténcia
seja durdvel face a natureza dindmica das populagdes patogénicas (BOREM;

MIRANDA, 2013).

No melhoramento para resisténcia a doencas, ¢ dada énfase na escolha especifica
dos parentais, que devem ter a fonte de resisténcia a doenga que se deseja controlar e a

avaliacdo da reagdo das progénies frente aos patogenos, por meio de inoculagdes



artificiais ou submetendo-as a ambientes onde os patdgenos ocorrem naturalmente.
Geralmente, em programas de melhoramento de milho, os testes para reacdo as
principais doencas na cultura sdo realizados simultaneamente com o avanco das
geragdes (YORINORI; KIIHL, 2001). Nas avaliagdes das geracdes mais avangadas ¢
importante usar nos ensaios juntamente com os germoplasmas melhorados, os
germoplasmas padrdo, ou seja, materiais suscetiveis e resistentes para fins comparativo
e indicativo, pois o aparecimento dos sintomas nas plantas suscetiveis indica a

existéncia do patogeno no local avaliado.

Existem varios métodos de melhoramento visando resisténcia a fitopatégenos e a
escolha do melhor método depende dos objetivos e métodos de inoculacdo a serem
utilizados para avaliar a expressao dos sintomas que permitam diferenciar a reagdo dos
genoétipos em estudo. Assim, para doencas cuja resisténcia € oligogénica e controlada
por genes dominantes, os métodos mais simples de combinacdo ou transferéncia de
genes permitem rapido avango de geracdes e obtengdo de novos hibridos. Por outro
lado, para doengas em que a heranca de resisténcia ¢ mais complexa como resisténcia
horizontal, poligénica, como a grande parte das doencgas foliares no milho, os
cruzamentos sao complexos e os avancos de geragoes dependem de selegcdes dentro de
populagdes de progénies, do tipo de selecdo de plantas e sele¢do massal (YORINORI;
KIIHL, 2001).

2.5. Doencas na cultura do milho

As doencas constituem um dos principais fatores limitantes da produtividade e
tém sido causa de grandes preocupagdes nos agentes envolvidos no agronegocio da
cultura do milho no Brasil, em razdo das perdas que t€ém ocasionado a produgdo e dos
riscos a saude humana e animal, como a presenca de micotoxinas produzidas por fungos

no grao (COTA; COSTA; SILVA, 2015).

As mudangas no sistema de produgdo do milho tém contribuido
significativamente para a evolucao das doencgas na cultura. Entre essas mudangas estdao a
expansao da fronteira agricola, a ampliacao das épocas de plantio (safra e safrinha), a
adocdo do sistema de plantio direto sem a rotagdo de cultura, o aumento do uso de
sistemas de irrigacdo e de materiais suscetiveis, resultando assim, em novos problemas

para o milho relacionados a ocorréncia de doengas (COTA; COSTA; SILVA, 2015).



Na literatura encontram-se descritas mais de 20 doencas causadas por fungos,
bactérias, virus, molicutes e nematdides que atacam diversas partes das plantas em
diferentes estadios fenologicos, causando enormes prejuizos. Uma das fases de maior
ocorréncia das doencgas € na fase reprodutiva, na qual as doencgas foliares se manifestam
com maior severidade. Entre as principais doengas do milho estdo: cercosporiose,
enfezamento vermelho, enfezamento palido, ferrugem polissora, helmintosporiose e

mancha branca (AMORIM et al., 2016).

2.5.1. Cercosporiose

A cercosporiose ja foi constatada, em praticamente, toda a area nacional
produtora de milho e ¢ considerada uma doenga totalmente destrutiva, podendo causar
perdas superiores a 80% na producdo de grios de milho. No ano de 2000, a
cercosporiose causou um surto epidémico na regido dos chapaddes no estado de Goias,
ocorrendo em alta severidade nos principais municipios goianos produtores de milho,
acarretando perdas severas na producdo de graos desta cultura. Desde entdo, esta doenga
que antes era considerada de importancia secundaria, passou a ser considerada como

uma das principais doencas foliares no milho (OLIVEIRA et al., 2004).
2.5.1.1. Etiologia

A cercosporiose ¢ causada pelo fungo Cercospora zeae-maydis Tehon e Daniels.
O milho ¢ a unica cultura hospedeira deste patdogeno, que sobrevive em restos de cultura
e plantas voluntarias de milho. Ndo ha nenhum relato de sobrevivéncia do fungo em

sementes (JULIATTI, 2016).
2.5.1.2. Sintomatologia

Os sintomas caracterizam-se por manchas de coloragdo parda a cinza,
predominantemente retangulares, com lesdes paralelas as nervuras. Em geral, aparecem
proximo ao florescimento, nas folhas inferiores, € sob condi¢des favoraveis, alcangam
as folhas superiores em cerca de uma semana (OLIVEIRA et al., 2004; COTA;
COSTA; SILVA, 2015).

2.5.1.3. Epidemiologia e controle

A ocorréncia de temperaturas entre 25 e 30°C e umidade relativa do ar superior a

90% sao consideradas condigdes 6timas a doencga. O patdgeno em associagdo com a
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planta produz uma toxina chamada de cercosporina, que mata as células do hospedeiro,
destruindo as membranas, que maximiza o processo infeccioso. Esta enfermidade
ocorre com alta severidade em cultivares suscetiveis, podendo ocasionar perdas

superiores a 80% (COTA; COSTA; SILVA, 2015; JULIATTI, 2016).

A medida de controle mais eficiente para essa doenca ¢ a utilizacdo de hibridos
resistentes. A elimina¢do de restos de cultura de milho contaminados, rotagao de cultura
por um ou dois anos, evitar altas densidades de plantio, aplicagdo de fungicidas, sdo
medidas que podem contribuir para reduzir a severidade da doenca (OLIVEIRA, et al.,

2004).
2.5.1.4. Heranga da resisténcia

Pesquisas realizadas com o objetivo de estudar a heranca da resisténcia de
plantas de milho ao patdgeno causador da Cercosporiose (Cercospora zeae-maydis),
concluiram que o controle genético da resisténcia é poligénico, com predominancia dos
efeitos aditivos, com domindncia em poucos locos de pequeno efeito (MENKIR;
AYODELE, 2005; DERERA et al., 2008). Brito et al. (2012) estimaram coeficientes de
herdabilidade entre 0,69 e 0,86 para resisténcia a cercosporiose em estudos de heranca

em germoplasma tropical.

2.5.2. Enfezamento vermelho e palido

O complexo de enfezamentos, responsavel pelos enfezamentos palido causado
por espiroplasma e vermelho causado por fitoplasma, ambos patégenos pertencentes a
classe dos molicutes, o qual ¢ transmitido pela cigarrinha-do-milho (Daubulus maidis)
(OLIVEIRA et al., 2002a) sao doencas sistémicas associadas a infec¢des dos tecidos do
floema das plantas. A maior incidéncia dessa doenga nos cultivos de safra e safrinha
estd relacionada com o aumento da populagdo do inseto vetor nessa época
(FERNANDES; BALMER, 1990; SILVA et al., 1991; WALQUIL, 1997). A situagao ¢
ainda mais agravante quando a cultura anterior também era o milho.

Essas doencas prejudicam drasticamente a formacgdo e o enchimento de graos,
podendo causar perda total da producdo em hibridos muito sensiveis. Os molicutes
interferem na fisiologia das plantas de milho, destacando-se dentre outros efeitos, a
redugdo na absor¢do de magnésio em plantas infectadas por espiroplasma ou por
fitoplasma, em relacdo a plantas sadias, sendo esse efeito variavel em diferentes

cultivares. Nos ultimos anos, essas doengas tém se destacado dentre as principais na
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cultura do milho no Brasil, devido a alta incidéncia e aos prejuizos causados na

producdo (OLIVEIRA et al., 2004).
2.5.2.1. Etiologia

O enfezamento palido do milho ¢ causado pelo molicute Spiroplasma kunkelii.
Esse microrganismo ¢ um procarionte movel, espiralado e sem parede celular,
denominado pelo nome comum espiroplasma. A patogenicidade desse microrganismo
ao milho foi demostrada na década de 1970, apds obtencdo de seu crescimento em
cultura axénica. Esse patdgeno cresce em meio de cultura com presenca de esterois, sob
temperatura de 30 a 32 °C e baixa pressdo de oxigénio, sendo sensivel a tetraciclina. No

milho seu crescimento restringe-se as células do floema (OLIVEIRA et al., 2004).

O agente causal do enfezamento vermelho ¢ o fitoplasma Maize bushy stunt
phytoplasma. A forma e o tamanho desse microrganismo sdo varidveis e, algumas
vezes, nas células do floema das plantas de milho, grupos de fitoplasma podem ser

observados envoltos por uma membrana (OLIVEIRA et al., 2004).
2.5.2.2. Sintomatologia

O principal sintoma do enfezamento palido ¢ a formagdo de faixas
esbranquigadas na base das folhas, proximo a inser¢do do colmo, chegando a atingir
toda a extensdo da folha. Quando a transmissdo da doenca ocorre antes do estadio
reprodutivo, a planta pode apresentar uma grande redu¢do no seu tamanho, podendo até

deixar de se reproduzir (JULIATTI, 2016).

Os sintomas caracteristicos do enfezamento vermelho sao o avermelhamento das
folhas, a proliferacao de espigas, producdo de espigas pequenas, perfilhamento na base
da planta e nas axilas foliares, encurtamento dos entrends, enchimento de graos

incompleto e seca precoce das plantas (COTA; COSTA; SILVA, 2015).
2.5.2.3. Epidemiologia e controle

A transmissdo dos molicutes ¢ feita de forma persistente-propagativa por
cigarrinhas, principalmente por Dalbulus maidis, que atualmente ¢ a Unica espécie,
dentre os insetos vetores desses patdgenos, relatada no Brasil. Altas temperaturas (31 °C
durante o dia e 25 °C durante a noite) favorecem ao rapido ciclo do vetor e reduz o
periodo latente, contribuindo para alta incidéncia de enfezamentos (OLIVEIRA et al.,

2004).
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As estratégias de controle do complexo de enfezamento incluem a utilizagdo de
hibridos resistentes; adequagao da época de plantio, evitando-se plantios tardios; rotacao
de cultura; eliminagdo de plantas milho voluntarias no campo; e controle do vetor

(OLIVEIRA et al., 2004).
2.5.2.4. Heranga genética da resisténcia

Em estudos realizados com germoplasma de clima temperado, observou-se que a
heranca genética da resisténcia aos enfezamentos ¢ de natureza quantitativa
(MARQUEZ SANCHEZ, 1982). No entanto, estudos com germoplasma tropical
demostrou que o controle do carater da resisténcia ao complexo de enfezamento, estdo
envolvidos poucos genes o que caracteriza heranga qualitativa (SILVEIRA et al., 2008).
A partir dos estudos realizados até o momento, observa-se que a heranga genética da
resisténcia ao complexo de enfezamento ¢ predominantemente de alelos de efeito
aditivo (SILVA et al., 2003; SILVEIRA et al., 2008).

Foram observadas estimativas de coeficiente de herdabilidade de 0,14; 0,39 e
0,60 para o carater resisténcia ao complexo de enfezamento em familias endogamicas
de trés populacdes semiexdticas de milho (OLIVEIRA; MIRANDA FILHO; REIS,

2015). Silva et al (2003) observaram estimativa de 0,6 para o carater.

2.5.3. Ferrugem polissora

Atualmente, a ferrugem polissora ¢ uma das mais importantes doencas do milho
no Brasil, sendo considerada a mais agressiva das ferrugens que ocorrem nessa cultura.
Essa doenga adquiriu maior importancia no Brasil a partir da década de 1990, associada
a diversos fatores, como a suscetibilidade de hibridos, o plantio continuo de milho, o

aumento da area cultivada e o plantio de safrinha (OLIVEIRA et al., 2004).
2.5.3.1. Etiologia

A ferrugem polissora ¢ causada pelo fungo Puccinia polysora Underw. Este
fungo ¢ um parasita biotréfico e produz uredoésporo de coloragdo amarelada a dourada,
binucleados e de formato ovalado, com bordas irregulares. Puccinia polysora apresenta
variabilidade genética, tendo j& sido identificadas diversas racas fisioldgicas desse
patogeno. Cerca de dezesseis racas ja foram identificadas ao redor do mundo, sendo

denominadas de EA1 a EA3 e PP3 a PP15 (OLIVEIRA et al., 2004).
2.5.3.2. Sintomatologia
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O sintoma tipico da ferrugem polissora ¢ a formagdo de pustulas pequenas,
circulares a elipticas, de cor marrom-clara que podem ocorrer em ambas as faces das

folhas, dependendo da incidéncia luminosa do sol da manha (JULIATTI, 2016).
2.5.3.3. Epidemiologia e controle

A ferrugem polissora ¢ favorecida por alta umidade relativa e temperaturas mais
elevadas (25 a 35 °C). A ocorréncia da doenca depende da altitude, sendo mais intensa
em altitudes inferiores de 700 m, onde predominam temperaturas mais elevadas. Nas
condig¢des de cultivo de milho no Brasil, ja fora registradas perdas superiores a 40% na
producdo, devido a ocorréncia de epidemias de ferrugem polissora (OLIVEIRA et al.,

2004; COTA; COSTA; SILVA, 2015).
2.5.3.4. Heranga genética da resisténcia

Poucos trabalhos s3o relatados na literatura sobre a heranga da resisténcia da
ferrugem polissora em milho. Em estudos avaliando a severidade de ataque da ferrugem
polissora, observou-se a predominancia de alelos de efeitos aditivos na expressao da

resisténcia a Puccinia polysora (PATERNIANI et al., 2000; COLOMBO et al., 2014).

Em estudos de mapeamento de genes de resisténcia quantitativa a Puccinia
polysora, os autores Brunelli, Silva e Camargo (2002) identificaram uma regido

gendmica no cromossomo 9 associado a resisténcia a ferrugem polissora.

2.5.4. Helmintosporiose

A Helmintosporiose € uma das doengas mais antigas e importantes na cultura do
milho no Brasil, ocorrendo nas principais regides produtoras de milho. Quando essa
doencga ocorre severamente antes do florescimento, as perdas em producdo podem ser
superiores a 70%, causando um grande prejuizo. Plantas com sintomas severos de
Exserohilum turcicum sdo mais suscetiveis as podriddes do colmo (OLIVEIRA et al.,

2004).
2.5.4.1. Etiologia

Essa doenca ¢ causada pelo fungo Exserohilum turcicum Leonard e Suggs. Sob
temperaturas superiores a 20 °C, os conidios desse fungo sdo marrons, ligeiramente
curvos, com trés a oito septos e se caracterizam pela presenca de um proeminente hilo

na extremidade. Sob temperaturas inferiores a 20 °C, eles sdo marrons, menores, retos e
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com algum ou nenhum septo. Temperaturas inferiores a 10 °C favorecem a formagao de
clamidosporos dentro dos conidios. S3o conhecidas varias ragas desse patdgeno

(OLIVEIRA et al., 2004).
2.5.4.2. Sintomatologia

Os sintomas tipicos da helmintosporiose sdo lesdes necroéticas, elipticas,
medindo de 2,5 a 15 cm de comprimento. A coloragdo do tecido necrosado varia de
cinza a marrom e, no interior das lesdes, observa-se intensa esporulacdo do patdgeno.
As primeiras lesdes aparecem nas folhas baixeiras e se manifestam mais severamente
apo6s o pendoamento. Em hibridos suscetiveis, essa doenca pode causar seca das folhas e

morte prematura da planta (OLIVEIRA et al., 2004; COTA; COSTA; SILVA, 2015).
2.5.4.3. Epidemiologia e controle

A germinagao, a infeccdo e a formacao das lesdes por Exserohilum turcicum sao
favorecidas por temperaturas entre 18 ¢ 27 °C, com o 6timo em 20 °C, e pela presenga
de orvalho na superficie das folhas, por um periodo minimo de cinco horas. O
desenvolvimento dos conidios ocorre a 20 °C e por um periodo minimo de quatro horas
de escuro. A esporulagdo durante o dia ¢ dificultada pela baixa umidade relativa e pela
luz, que inibem o desenvolvimento dos conidios (OLIVEIRA et al.,, 2004). A
helmintosporiose ¢ muito frequente em safrinhas (JULIATTI, 2016).

Uma das principais e mais eficientes medidas de controle ¢ o uso de hibridos
resistentes a Exserohilum turcicum. A resisténcia monogénica a esse patogeno,
determinada pelos genes Htl-Ht2 e Ht3, caracteriza-se pela formacdo de lesdes
cloroticas, circundadas por um halo amarelado, onde pouca ou nenhuma esporulagdo
ocorre. O gene HtN determina prolongamento do periodo latente. A resisténcia
poligénica a E. turcicum expressa-se pela redu¢do em nimero e em tamanho das lesoes

(OLIVEIRA et al., 2004).

Outras praticas de manejo como a escolha da época e local de semeadura,
rotacdo de cultura e aplicacao de fungicidas, devem ser utilizadas visando diminuir a

concentrac¢do de inoculo desse patogeno (JULIATTI, 2016).
2.5.4.4. Heranga genética da resisténcia

Alguns estudos indicam que a ag¢do génica aditiva ¢ a mais importante na

heranga genética da resisténcia a Exserohilum turcicum (CARSON, 1995; VIVEK et al,
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2010). No entanto, estudo mais recente observa-se a predominancia de efeitos ndo

aditivos na heranca deste carater (NIHEI; FERREIRA, 2012).

Em estudos com familias de meios-irmaos em sete ciclos de sele¢do recorrente
em milho pipoca, Ribeiro et al. (2016) observaram valores de herdabilidade de 0 a 0,49,

sendo o maior valor observado no ciclo 4.

2.5.5. Mancha Branca

A mancha branca do milho ¢ uma das doencas de ocorréncia generalizada nas
principais regides produtoras de milho no Brasil. Folhas com severidade proxima a 20%
podem ter a taxa fotossintética liquida reduzida em ate 50%. No entanto, em condigdes
favoraveis ao desenvolvimento da doenga, a redu¢dao na produgdo pode ser superior a

60% (OLIVEIRA et al., 2004).
2.5.5.1. Etiologia

O agente etiologico da mancha branca do milho tem sido assunto de muita
controvérsia e discussdo. Visto que, inicialmente o causador da doenga foi descrito
como sendo o fungo necrotrofico Phaeosphaeria maydis Rane, Payak e Renfro, no
entanto, estudo realizado por Paccola-Meirelles et al. (2001) foi observado a presenca
da bactéria Pantoea ananatis, indicando que este patdgeno era o agente causal da
mancha branca. Posteriormente, foi realizado um estudo, no qual, foi observada a
presenca do fungo Phoma sorghina associada a essa doenga (AMARAL et al., 2004).
Em outro estudo (AMARAL et al., 2005), os fungos P. sorghina, Phoma sp. (Sec¢ao
Plenodomus), Phyllosticta spp., € Sporormiella sp. foram postuladas como agentes
causadores de sintomas da mancha branca. No entanto, a incidéncia de cada uma dessas
espécies foi restrita a uma condi¢do ambiental especifica e variou de acordo com as
regides e estacdes do ano (AMARAL et al., 2005). De acordo com esses autores, 0s
resultados suportam a hipdtese de que varios patdgenos estdo envolvidos com os
sintomas da mancha branca e que as condicdes ambientais poderiam influenciar a

predominancia de um agente causal especifico.

Recentemente, foi realizado um estudo considerando tanto a bactéria Pantoea
ananatis quanto os fungos associados aos sintomas da mancha branca do milho. Neste
estudo foi feito a identificagdo molecular de espécies bacterianas e de fungos presentes

nas manchas brancas em diferentes estddios de desenvolvimento das lesdes e a partir
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dos resultados observados, os autores concluiram que a mancha branca do milho ¢é
causada pela bactéria Pantoea ananatis, conforme foi postulado por Paccola-Meirelles
et al. (2001) e nao por uma espécie especifica de fungo ou mesmo por um complexo de

espécies fungicas (GONCALVES et al., 2013).
2.5.5.2. Sintomatologia

Inicialmente as lesdes sdo circulares, aquosas e verde-claras. Posteriormente,
passam a necroéticas, de cor palha, circulares a elipticas, com diametro variando de 0,3 a
1,0 cm. Geralmente, sdo encontradas dispersas no limbo foliar, podendo coalescer. Em
geral, os sintomas aparecem primeiro nas folhas inferiores, progredindo rapidamente
para as superiores, sendo mais severos apos o pendoamento. Podem ocorrer nas palhas

das espigas (OLIVEIRA et al., 2004).
2.5.5.3. Epidemiologia e controle

A severidade da doenga ¢ favorecida por regides com altitude acima de 600 m,
com temperaturas entre 25 a 30 °C e com elevadas precipitacdes (JULIATTI, 2016). Os
plantios tardios favorecem elevadas severidades da doenca devido a ocorréncia dessas
condi¢des climaticas durante o florescimento da cultura, fase na qual as plantas sdao
mais sensiveis ao ataque do patdogeno e os sintomas sdo mais severos (OLIVEIRA et al.,

2004).
2.5.5.4. Heranga genética da resisténcia

Diversos estudos foram realizados para determinar a heranga genética da
resisténcia a mancha branca. Os estudos evidenciam a predominancia dos efeitos
génicos aditivos sobre os dominantes (CARSON, 2001; LOPES et al.,, 2007,
GUIMARAES et al., 2009; NIHEL; FERREIRA, 2012).

Lopes et al. (2007) encontraram resultados que indicam a existéncia de dois a
trés genes ou blocos génicos segregantes envolvidos no controle genético da resisténcia
a mancha branca. Em estudo com familias endogamicas, Arnhold (2008) observou valor

baixo de herdabilidade para este carater (0,38).

2.6. Quantificacdo da doenca

Atualmente, as doengas constituem um dos principais fatores limitantes da

produtividade, causando grande preocupacao nos agentes envolvidos no agronegécio da
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cultura do milho no Brasil. Para estudos que envolvem resisténcia a fitopatdgenos ¢é
muito importante conhecer as caracteristicas de cada doenga assim como quantificar a

severidade de cada doenca.

O uso de escalas diagramaticas tem um papel importante nos estudos de
resisténcia, pois auxilia na padronizacdo das avaliagdes visual feita por diferentes
avaliadores, tornando a avaliagdo mais eficiente, evitando que o avaliador super ou
subestime a real severidade. Escalas diagramaticas sao representacoes ilustradas de uma
série de plantas, folhas ou partes de plantas com sintomas das doengas em diferentes

niveis de severidade (BERGAMIN FILHO; AMORIM, 1996).

A escala diagramatica mais utilizada na cultura do milho para avaliar severidade
das doencas ¢ a escala da Agroceres (1996). Essa escala foi desenvolvida para
quantificar a maioria das doengas foliares da cultura e as notas sugeridas representam

percentuais de dano das doencas crescentes sobre a area foliar de toda planta.

Outras escalas diagramaticas especificas para uma determinada doenga do milho
foram desenvolvidas para melhorar a eficiéncia nas avaliacdes, quantificando os
sintomas com precisdo. Duas escalas diagramaticas foram desenvolvidas para
quantificar a severidade da mancha branca (MALAGTI et al., 2011; SACHS et al., 2011)

e uma escala para quantificar a severidade de helmintosporiose (SANTOS et al., 2012).

2.7.  Endogamia

De acordo com Cruz (2005) endogamia ¢ definido como fendmeno que ocorre
em decorréncia do acasalamento entre individuos aparentados. A endogamia em
populagdes panmiticas como no milho em muitos casos ¢ indesejavel. Isto porque a
endogamia conduz a homozigose e, nestas populagdes, existem genes recessivos
deletérios que, quando em homozigose, causam prejuizos a fisiologia da planta,
diminuindo o seu valor fenotipico (MIRANDA FILHO, 2001).

As causas genéticas que a controlam a depressdo por endogamia ndo sao
completamente conhecidas, porém existem algumas hipodteses para explica-la. Uma
dessas hipdteses esta ligada ao fato de que os genes favoraveis tendem a ser dominantes
ou parcialmente dominantes, e a segunda hipotese ¢ o fato do heterozigoto ter um valor
fenotipico maior que o homozigoto (CROW; KIMURA, 1970). Na primeira hipotese, a
depressao por endogamia resultaria, entdo, da quebra da combinacdo ideal dos alelos

que governam o carater em estudo.
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A teoria da dominancia parcial preconiza que a existéncia de dominancia entre
alelos faz com que ocorram diferengas entre os valores fenotipicos de individuos
homozigotos e heterozigotos, ressaltando que a depressdo causada pela endogamia ¢
proporcional ao grau de dominancia, sendo maior para os locos com frequéncia
intermediaria (ALLARD, 1960; FALCONER, 1989).

Cornelius e Dudley (1974) observaram diferentes geracdes de endogamia e
relataram que, mesmo havendo um declinio gradual em quase todos os caracteres com o
aumento da homozigose, as diferengas fenotipicas observadas apos a quarta geracdo de
autofecundagdo foram muito pequenas. No entanto, 0 mesmo nao ocorre para produgao,
parecendo ser bastante afetada pela endogamia em qualquer grau de homozigose
(GOOD; HALLAUER, 1977).

Em trabalhos realizados por Simon et al., (2004) e Scapim et al., (2006) com
populacdes de milho pipoca, o cardter producdo de graos tem se mostrado o mais
afetado pela endogamia. Rodrigues (2013) observou valores de depressdo por
endogamia entre 17,8 e 30,9% para producdo de graos em estudos com populacdes
exdticas de milho. Para severidade do complexo de enfezamento, os autores Oliveira,
Miranda Filho e Reis (2015) relataram valores de depressdo por endogamia de 14,6,
19,2 e 26,8% em trés populagdes semiexoticas.

A utilizagdo de progénies endogamicas justifica-se quando se trata de caracteres
de baixa herdabilidade, pois a endogamia favorece um aumento na variancia genética
entre progénies (PATERNIANI; MIRANDA FILHO, 1987) e assim, possibilitando
obter estimativas de parametros genéticos favoraveis no processo de selecao. Outro
ponto favoravel na utilizagdo desse tipo de progénies ¢ a possibilidade de se eliminar
genes deletérios e, consequentemente, obter populagdes melhoradas com menor
depressdo por endogamia (HALLAUER; MIRANDA FILHO; CARENA, 2010).

Miranda Filho e Viégas (1987) salientaram que populagdes oriundas de
linhagens endogdmicas ou que ja passaram por alguma fase de endogamia sio menos
sensiveis aos efeitos da depressdo provocados pelos genes deletérios.

Por meio da endogamia tem sido possivel obter linhagens geneticamente
uniformes em milho para a obtengdo de hibridos altamente produtivos, pela restauragao
do vigor a partir de cruzamentos. As linhagens endogamicas resistentes a doencas
podem também ser utilizadas como fonte de resisténcia a fitopatégenos para produgao

de hibridos mais produtivos e com genes de resisténcia a doengas. Porém, a endogamia
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ndo pode ser considerada um método de melhoramento, pois ndo altera as frequéncias

génicas e sim as genotipicas.

2.8. Correlagoes, analise de trilha e ganho genético

Um dos pontos importantes em programas de melhoramento ¢ a escolha de
métodos de selecdo que favorecam a identificacdo de gendtipos superiores para
obtencdo de novos hibridos com vérias caracteristicas desejaveis, tais como, alta
produtividade e resisténcia a fitopatdgenos. A eficiéncia da sele¢do para caracteres que
apresentam baixa herdabilidade e de dificil mensuragdo pode ser aumentada com a
utilizagdo de varidveis correlacionadas. Diante disto, o conhecimento das correlagdes
entre as variaveis permite tragar estratégias alternativas no processo de melhoramento
para que a obtencdo de ganhos genéticos seja maximizada e mais eficiente com a
utilizagdo de caracteres de alta herdabilidade e facil mensuragdo, obtendo ganho em
varios caracteres, simultancamente (FALCONER; MACKAY, 1996). A correlacdo ¢
uma medida de intensidade de associagdo linear entre duas variaveis ou uma medida do

grau de variagdo conjunta, que pode ser negativa ou positiva.

A correlagcdo que pode ser diretamente mensurada a partir de medidas de dois
caracteres ¢ a fenotipica, sendo proveniente de causas genéticas e ambientais, porém so
as genéticas envolvem uma associacdo de natureza herdavel (CRUZ; REGAZZI;
CARNEIRO, 2012). De acordo com Falconer (1987), a principal causa de correlacio
genética € o pleiotropismo, no qual um mesmo gene influencia na expressao de mais de
uma variavel, embora ligacdes génicas sejam uma causa de correlacdo transitéria,

especialmente em populagdes derivadas de cruzamento entre linhagens divergentes.

Estudos de correlagdes sao empregados com frequéncia na cultura do milho,
para identificagdo da magnitude de relagdo entre os caracteres de importancia
agrondmica. Alguns trabalhos apontam correlagdes de elevada magnitude da severidade
de doengas, altura de planta, altura de espiga, com a produtividade de graos (BRITO et
al., 2007; DUDIENAS et al., 2013; CABRAL, et al., 2016).

Apesar dos coeficientes de correlagio serem de grande utilidade na
quantifica¢do da magnitude e direcdo das influéncias de fatores na determinacdo de
caracteres complexos, ndo dao exata importancia relativa dos efeitos diretos e indiretos

destes fatores (CRUZ; REGAZZI;CARNEIRO, 2012). Estudos sobre o desdobramento
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do coeficiente de correlagdo sdo feitos pela analise de trilha, desenvolvida por Wright
(1921 e 1923) e detalhada por Li (1975).

A andlise de trilha consiste na quantificacdo dos efeitos diretos e indiretos das
variaveis explicativas sobre uma variavel basica, cujas estimativas sdo obtidas por meio
de equagdes de regressdo em que as varidaveis sdo previamente padronizadas (CRUZ;
REGAZZI; CARNEIRO, 2012). O coeficiente de trilha ¢ um método que analisa um
sistema de multiplas varidveis, relacionadas de modo linear e inclui todos os fatores

basicos (causas) e suas variaveis resultantes (efeitos) (LI, 1956).

A partir dos estudos de correlagdes e seus desdobramentos ¢ possivel orientar de
maneira mais efetiva o programa de melhoramento, predizer o sucesso do esquema
seletivo adotado e decidir, com base cientifica, por técnicas alternativas que possam ser

mais eficazes (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).
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CAPITULO 2: VARIABILIDADE GENETICA E POTENCIAL PRODUTIVO
DE TRES POPULACOES EXOTICAS DE MILHO EM CONDICOES DE
SAFRINHA

Resumo

A safrinha t€m sido responsavel por grande parte da evolug¢dao na cultura do milho no
Brasil e o seu cultivo tornou-se hoje um dos grandes suportes da produgdo nacional
deste cereal, mas muitos cultivares utilizados na semeadura da segunda safra ndo foram
desenvolvidos para estas condi¢des e por isso faz-se necessario o desenvolvimento de
novos hibridos e variedades especificas para o cultivo em safrinha, visando o aumento
da produtividade e assim atender a crescente demanda pelo produto. O objetivo do
presente trabalho foi estimar a variabilidade genética e o potencial produtivo em trés
populacdes exoticas de milho em condigdes de safrinha, para fins de selecdo recorrente.
Os experimentos foram realizados na area experimental da Universidade Federal de
Uberlandia, Fazenda Gloria e na area experimental da Universidade Federal de Goias,
Regional Jatai, na safrinha 2015. Utilizaram-se familias de irmdos germanos de trés
populacdes exdticas de milho (NAPS5, NAP7 e NAPS8). Foram utilizadas duas
testemunhas, sendo uma suscetivel e a outra resistente as principais doengas da cultura.
Os experimentos foram realizados em delineamentos de blocos casualizados, com trés
repeti¢des. Avaliaram-se os seguintes caracteres: AP — altura de planta (cm), AE —
altura de espiga (cm), FM — florescimento masculino (niimero de dias), PQ — nimero de
plantas quebradas, AC — niimero de plantas acamadas, PG — produtividade de graos (t
ha™'). As trés popula¢des apresentaram médias de produtividade entre 1,96 (NAP5) e
5,22 (NAPS) t ha™', a NAP7 apresentou valores intermediarios as duas populacdes; os
valores de produtividade observados para as populacdes NAP7 e NAPS foram
considerados satisfatorios, visto que as populagdes ndo sdo totalmente adaptadas. A
interagdo progénies por locais dos caracteres FM e PG foram significativas nas trés
populacdes avaliadas. As trés populacdes apresentaram variabilidade genética para a
maioria dos caracteres avaliados. A estimativa do coeficiente de herdabilidade no
sentido restrito, considerando a hipotese 1 (auséncia de varidncia genética de
dominancia)  foi superior a 0,7 para os caracteres AP, AE, FM e PG. As trés
populacdes exoOticas apresentaram potencial genético para serem utilizadas em
programas de melhoramento direcionados para semeadura em condigdes de safrinha.

Palavras-chave: Familias de irmdos germanos, interagao G x A, parametros genéticos.
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CHAPTER 2: GENETIC VARIABILITY AND PRODUCTIVE POTENTIAL OF
THREE EXOTIC MAIZE POPULATIONS IN SECOND CROP CONDITIONS

Abstract

Second crop has been responsible for a large part of the evolution of maize in Brazil,
and its cultivation has become one of the main supports of the national production of
this cereal, but many cultivars used in the sowing of the second crop were not
developed for these conditions and so it is necessary to develop new hybrids and
specific varieties for the second crop, aiming to increase productivity and thus meet the
growing demand for the product. The objective of the present work was to estimate the
genetic variability and the productive potential in three exotic populations of maize in
second crop conditions, for the purpose of recurrent selection. The experiments were
carried out in the experimental area of the Federal University of Uberlandia, Fazenda
Gloria and in the experimental area of the Federal University of Goids, Jatai Regional,
in the 2015 second crop. German families of three exotic populations of maize (NAPS,
NAP7 and NAPS8) were used. Two controls were used, one susceptible and the other
resistant to the main diseases of the culture. The experiments were carried out in
randomized block designs with three replicates. The following characters were
evaluated: PH - plant height (cm), CH - cob height (cm), MF- male flowering (number
of days), BP - number of broken plants, BD - number of bedded plants, GY - grain yield
(t ha™). The three populations had a mean of productivity between 1,96 (NAP5) and
5,22 (NAP8) t ha', NAP7 presented intermediate values between the two populations;
the productivity values observed for the NAP7 and NAPS8 populations were considered
satisfactory, since the populations are not fully adapted. The interaction progenies by
sites of MF and GY were significant in the three populations evaluated. The three
populations showed genetic variability for most of the evaluated characters. The
estimation of the coefficient of heritability in the restricted sense, considering
hypothesis 1 (absence of genetic variance of dominance) was superior to 0,7 for the
characters PH, CH, MF and GY. The three exotic populations presented genetic
potential to be used in breeding programs directed to sowing in the dry season.

Keywords: Families of Germanic brothers, interaction G x A, genetic parameters.
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1. INTRODUCAO

O milho ¢ uma cultura versatil e com ampla variabilidade genética que permite
seu cultivo em todas as areas agricultaveis do mundo. As condi¢des edafoclimaticas do
Brasil possibilita a semeadura do milho em duas épocas (safra e safrinha), fato que tem
elevado a produgdo nacional do grido sem afetar o cultivo da soja. Devido a uma
demanda crescente e como uma alternativa viavel ao sistema de producao e de sucessao
de culturas, o cultivo de milho safrinha cresceu acentuadamente nos ultimos anos
(GALVAO; MIRANDA; FRITSCHE-NETO, 2014).

Além das mudangas ocorridas no sistema de cultivo do milho com o uso de
tecnologias para aumentar a produtividade de graos, também ¢é importante que os
programas de melhoramento genético desenvolvam genotipos para as condicdes
especificas de safrinha, sendo importante avaliar e caracterizar populagdes que
apresentam alta variabilidade genética e potencial produtivo para serem exploradas e
assim obter hibridos e cultivares mais produtivas e com caracteristicas agrondmicas
satisfatorias para o mercado.

Um dos pontos iniciais de um programa de melhoramento ¢ a escolha do
germoplasma, pois esta sele¢do devera ser realizada de acordo com o objetivo do
programa, podendo tornad-lo mais eficiente e permitindo que ganhos genéticos sejam
obtidos com o avango das geragdes. A utilizagdo de germoplasma exotico tem sido uma
boa estratégia para obter populacdes com ampla variabilidade genética e genes que
proporcionam um aumento na produtividade e que conferem resisténcia a fatores
bidticos e abidticos na cultura do milho, porém o uso destes germoplasmas ndo tem sido
explorado por muitos programas de melhoramento genético (GOODMAN, 2005).
Alguns autores demostram o potencial produtivo de populacdes exdticas e semiexoticas
de milho avaliadas em condicdes de safrinha na regido sudoeste de Goias
(RODRIGUES, 2013; OLIVEIRA et al., 2015; OLIVEIRA; MIRANDA FILHO; REIS,
2015; MENDES et al., 2015; SILVA et al., 2017).

O conhecimento das populagdes geradas assume um papel importante no
processo de melhoramento genético. Para tal, a estimag¢do dos parametros genéticos,
torna-se de grande relevancia, pois possibilita a identificagdo da natureza da acdo dos
genes envolvidos no controle dos caracteres quantitativos, avaliar a eficiéncia de
diferentes estratégias de melhoramento para obtencdo de ganhos genéticos e

manuten¢do da base genética adequada nas populagdes. O estudo da interagao gendtipos
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x ambientes € outro ponto importante a ser considerado, pois quando o germoplasma ¢
avaliado somente em um ambiente, a varidncia genética estd inflacionada pela interagdo
G x A. Na analise conjunta, o componente da interagdo pode ser isolado (CRUZ;

CARNEIRO; REGAZZI, 2012).

Com intuito de estudar o potencial agrondmico de trés populagdes exoticas de
milho para utilizagdo em programas de melhoramento genético com vistas a elevagdo
do valor genético, o presente trabalho teve como objetivos: a) estimar a variabilidade
genética em familias de irmdos germanos de trés populacdes exoticas de milho; b)
avaliar o potencial produtivo das trés populagdes exoticas de milho em condi¢des de

safrinha no Sudoeste de Goids e no Tridngulo Mineiro.
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2. MATERIAL E METODOS

Os experimentos foram conduzidos no periodo de fevereiro a julho de 2015,
(safrinha) em dois locais: na Regido Sudeste de Goids em Jatai, na area experimental da
Universidade Federal de Goiés, a latitude 17° 52' 53" sul e a longitude 51° 42' 52" oeste,
estando a altitude de 676 m; na Regido do Tridngulo Mineiro em Uberlandia, na area
experimental da Universidade Federal de Uberlandia, Fazenda Gléria, a latitude 18° 58'

52" sul e a longitude 48° 12' 24" oeste e uma altitude de aproximadamente 912 m.

2.1. Material genético

As populagdes de milho NAPS (resistente a Exerohilum turcicum), NAP7
(resistente a Physopella zeae) e NAPS (resistente a Pantoea ananatis) foram originadas
de um projeto de cooperagdo técnico-cientifico NAP-Milho (Nucleo de Apoio a
Pesquisa Milho), criado pelo departamento de genética da ESALQ/USP com o objetivo
de identificar fontes confiaveis de resisténcia as principais doengas foliares do milho.
Para esse fim, foram envolvidas diversas instituigdes publicas (CNPMS/EMBRAPA,
IAC - Instituto Agrondmico de Campinas, IAPAR - Instituto Agronomico do Parana,
ESALQ-USP, CENARGEM/EMBRAPA) e privadas (empresas Zéneca Sementes,

Sementes Colorado, FT Sementes, Sementes Agroceres).

No ano agricola de 1994/1995 foram avaliados 1273 acessos do BAG (Banco
Ativo de Germoplasma, CENARGEM/EMBRAPA) em treze locais nos estados de
Goids, Mato Grosso, Sdo Paulo e Parana. Foram realizadas avaliagdes visuais para
resisténcia a cinco doencgas foliares e feito a selecdo exclusiva para cada fitopatogeno,
sendo excluidos alguns acessos com padrdo baixo de produtividade de grios e
arquitetura da planta. O niimero de acessos que entraram na composi¢do de cada
populacdo foram 41 (NAPS), 34 (NAP7) e 46 (NAP8). Na formagdo de cada populagdo

foi tomada uma amostra isonumérica de sementes de cada acesso selecionado.

Os lotes foram semeados com isolamento na Esta¢do Experimental de Anhembi,
com polinizagdo ao acaso. Depois da colheita, uma amostra aleatéria de mil sementes
foi tomada de cada populagdo para semeadura do ciclo de recombinagao. Dos lotes de
recombinacdo, 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. Essas populacdes sao exdticas, originadas de varios paises (Anexo A)
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e informagdes mais detalhadas sobre estas populagdes foram relatadas por Mendes et al.

(2015).

Para obtencdo das progénies de irmdos germanos de cada populacdo foram
semeados trés campos de cruzamento, constituido cada um por 500 sementes. A partir
dos cruzamentos planta-a-planta foram obtidas 75, 100 e 70 progénies de irmaos
germanos das populacdes NAPS, NAP7 e NAPS, respectivamente, para realizar os

experimentos em Jatai-Goids e Uberlandia-Minas Gerais.

2.2. Avalia¢ao experimental

Utilizou-se o delineamento de blocos casualizados, com trés repeticdes. Cada
parcela experimental foi constituida de uma fileira de plantas de milho com 4 metros de
comprimento, espagada em 0,9 metros. Apos a realizacdo do desbaste as parcelas

ficaram com 20 plantas.

A cada dez tratamentos foram intercalados uma parcela com testemunha, sendo
sempre intercalada uma testemunha resistente as principais doengas foliares no milho e
depois uma testemunha suscetivel. Em Uberlandia a testemunha resistente utilizada foi
o hibrido AG8544 e¢ em Jatai o hibrido AG7098 Pr6, o hibrido P2530 foi utilizado nos
dois locais como testemunha suscetivel. O manejo agrondmico dos experimentos nos
dois ensaios foi feito conforme recomendacgdes para a cultura do milho (FANCELLI;

DOURADO-NETO, 2000).

Os caracteres avaliados foram: altura de planta (AP), altura de espiga (AE),
florescimento masculino (FM), nimero de plantas quebradas (PQ), nimero de plantas
acamadas (AC), produtividade de graos (PG) e niimero de plantas (NP). Porém, o
numero de plantas s6 foi utilizado para fazer corre¢@o no carater produtividade de graos
para o numero de planta ideal (20 plantas), através da metodologia de correcao por
covariancia, sugerida por Miranda Filho (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992). A partir
das andlises de variancia e covariancia para numero de planta e produtividade de graos,
em blocos casualizados, estimou-se o coeficiente de regressao linear (b), obtido por b =
SP,,/SQy sendo x o numero de plantas e y a produtividade de grdos; SPxy a soma de
produtos residual de andlise de covariancia (numero de planta x peso de graos); SQx ¢ a
soma de quadrados residual da anélise de varidncia para nimero de plantas.

A corregdo foi efetuada ao nivel de totais de parcelas, ao invés de médias de

tratamentos. Assim, o peso de campo corrigido (Pc) foi obtido do seguinte modo:
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Pc =P —b (x — 20), em que: Pc = peso corrigido de graos; P = peso observado de
graos; b = coeficiente de regressdo linear da produtividade de graos, em relagdo as

variagoes do niumero de plantas; x = numero de plantas observado.

2.3. Analise de variancia
A fim de avaliar a existéncia de variabilidade genética para os caracteres em cada

local, realizaram-se as analises de variancias conforme o modelo abaixo:
Yi=pn+G +Bj + g

Em que:

[13£1] 131N
1

¥ observacdo do carater na progénie “i”, no bloco “j”;

u: média geral do carater;

131N
1

G;: efeito aleatdrio da progénie

[13£1 8

B;: efeito aleatorio do bloco “7;

[13%4]

no bloco “j”.

311
1

g;;: erro experimental associado a progénie

O esquema da andlise de variancia individual para cada carater, com as

respectivas esperancas dos quadrados médios e teste F, estd apresentado na tabela 1.

TABELA 1. Esquema da andlise de variancia e esperanga matematica do quadrado
médio para experimentos instalados em delineamento de blocos casualizados.

Fonte de Variagdo GL QM E(QM) F
Progénies g-1 QMG o’ +ro’, QMG/QME
Blocos b-1 QMB o’+go’,
Erro (g-1)(b-1) QME a*
Total (gb)-1

gl: graus de liberdade; QM:quadrado médio; E(QM): esperanga matematica do quadrado médio

Apos as andlises de variancias individuais, procedeu-se a andlise de variincia
conjunta, considerando a existéncia de homogeneidade das variancias pelos quadrados
médios dos residuos de acordo com Pimentel Gomes (2009) que considera que a razdo
entre 0 maior e o menor quadrado médio dos residuos menor que sete ¢ uma indicagao
para realizagdo da andlise conjunta. Os efeitos de progénies e ambiente foram

considerados aleatorios, segundo o modelo:
Yige = p+ B/Ap +G, +4; +GA; +55
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Em que:
(13421

¥ ;. observagdo do cardter da progénie “i”, no ambiente *j”, no bloco “k”;

[7341N

B, fﬁl}-: efeito aleatério do bloco “k” dentro do ambiente “j*;

[7341 N

G,: efeito aleatorio da progénie “1”;

€699,

A;: efeito aleatorio do ambiente 57,

GA;;: efeito da interagdo G x A;

(1344

£; . €rro aleatorio associado a progénie “i”, no ambiente *j”, no bloco “k”.

Na tabela 2 esta apresentado o esquema de analise de variancia conjunta, com as
respectivas esperangas matematicas dos quadrados médios e teste F.

As andlises estatisticas foram realizadas com o auxilio do Programa

Computacional em Genética e Estatistica-Programa Genes (CRUZ, 2016).

TABELA 2. Esquema da andlise de variancia conjunta com as respectivas esperangas
matematicas dos quadrados médios.

Fonte de varia¢do GL QM E(QM) F
Blocos/Ambiente  (b-1)a QMB 0"+ g0’
Progénies g-1 QMG o’ + I‘nga + arczg QMG/QMGA
Ambiente a-1 QMA o+ rGZga + g02b + grcza (QMA+QMR)/(QMB+QMGA)
GxA (g_ 1)(3-' 1) QMGA (52 —+ rGZga QMGA/QMR
Residuo (g-1)(b-1)a QMR o’
Total gra-1

GL: graus de liberdade; QM:quadrado médio; E(QM): esperanga matematica do quadrado médio.

2.4. Estimativas dos parametros genéticos

As estimativas de parametros estatisticos-genéticos foi realizada para os
caracteres avaliadas de acordo com a metodologia descrita por Vencovsky e Barriga
(1992), Nass et al. (2001) e Cruz, Regazzi e Carneiro (2012), os estimadores estdo
apresentadas no Anexo 1B.

A variancia genética entre progénies de irmdos germanos € expressa por 0,2) =
2 2 2 A - o . .
1ot %GD, sendo G,e o}, as varidncias aditiva e dominante, respectivamente,

. ~ . 2 2 ~ ~
definidas para a populagdo base; assim sendo os componentes G, e G ndo sdo
estimaveis separadamente. Porém, tais estimativas podem ser obtidas considerando-se

hipoteses sobre o valor relativo dos componentes. Os caracteres AP, AE, geralmente

apresentam um baixo grau médio de dominancia sendo as estimativas de ¢ =

GZD/ Ginéo superiores a 0,5 na maioria dos casos (HALLAUER; CARENA;
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MIRANDA FILHO, 2010) portanto, nestes casos dois limites hipotéticos para a

estimagdo dos componentes da varidncia genética podem ser usados, considerando as
hipéteses Hy: o5=0 e Hy: GEZ% o4 . Por outro lado as variaveis PG e FM expressa
maior grau de dominancia, sendo 1< ¢ < 1 na maioria dos casos (HALLAUER;
CARENA; MIRANDA FILHO, 2010; LIMA, 2006) e duas hipdteses realistas para
caracteres dessa natureza podem ser Hy: G =2 o e Hs: 63, =05 . Tais aproximagdes
foram utilizadas por Nass (1992) e Rodrigues (2013). As formulas da variancia genética
aditiva e do coeficiente de herdabilidade estdo apresentadas no Anexo C.

2.5. Dados meteorolégicos

Os dados meteoroldgicos das duas areas experimentais durante o periodo de
fevereiro a julho de 2015 estdo apresentados na figura 1, no Anexo 1C estd apresentado

mais detalhes dos dados meteoroldgicos.
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FIGURA 1. Temperatura média (T °C), umidade relativa (UR %) e precipitacdo (Prec.
mm) na area experimental da UFG/Reginal Jatai e na Fazenda Gloria (UFU) em
Uberlandia, na safrinha 2015. Fontes: Estagdo Meteoroldgica da UFG/Jatai e da Estacdo
Meteorologica da UFU/Fazenda Gloria.
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

3.1. Potencial das populacdes exéticas de milho para caracteres agronémicos

Os caracteres altura de planta (AP) e altura de espiga (AE) sdo de grande
importancia no melhoramento de milho, visto que plantas e espigas muito altas podem
provocar quebramento e acamamento das plantas e consequentemente, perdas na
produtividade de graos, além de dificultarem a colheita mecanizada.

A populagdo NAPS apresentou médias de AP e AE satisfatorias com valores
proximos aos observados pelos hibridos comerciais avaliadas no ensaio (Tabela 3). Ja as
populagdes NAP7 e NAPS apresentaram médias altas em relagdo as testemunhas, sendo
necessario realizar selecdes para estes dois caracteres nas duas populagdes ou realizar

cruzamentos com germoplasmas que propiciem uma reducdo destas caracteristicas.

Estudo realizado com populagdes semiexdticas em condigdes de safrinha na
regido do Sudoeste Goiano apresentou médias similares (OLIVEIRA et al., 2015) aos
observados neste trabalho para as variaveis AP e AE. Estudos com progénies de irmaos
germanos de populagdes exdticas de milho apresentaram médias similares a populagao

NAPS e inferiores a NAP7 e NAPS (RODRIGUES, 2013).

Na safrinha, normalmente, as condicdes climaticas ndo sao tdo favoraveis como
na safra, devido ao risco de veranico, menor luminosidade, baixas temperaturas entre
outras condi¢coes desfavoraveis ao cultivo do milho. Por isso, ¢ importante selecionar
germoplasmas precoces com intuito de reduzir o ciclo da cultura e tentar amenizar os
problemas com estresses bidticos e abiodticos que a planta pode softrer, afetando a sua
produtividade final. Werle (2017) relata que observagdes do comportamento dos
hibridos de milho plantados em regides de safrinha demonstra que o ciclo do milho tem
relevancia no resultado final de producao.

A populagdo NAPS5 apresentou as menores médias de nimero de dias para o
florescimento masculino (FM) em relacdo as duas populacdes exdticas e os hibridos
avaliados nos dois locais. A média observada de FM para a populagdo NAP7 foi similar
as médias apresentadas pelas testemunhas. No ensaio de Uberlandia a média de FM
observada para a populagdo NAPS foi de 66 dias; apesar desse valor ser maior que 0s
valores apresentados pelos hibridos comerciais, ¢ uma média aceitavel dentro dos
programas de melhoramento de milho, visto que a selecdo de progénies mais precoce

podera acarretar em uma redugao no ciclo da populagao.
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TABELA 3. Médias da populacdo (my), valor superior (ms), valor inferior (my), média
da testemunha suscetivel (m7s), média da testemunha resistente (mrg), porcentagem em
relacdo a testemunha suscetivel (m%rts), porcentagem em relacdo a testemunha
resistentes (m%rr) e coeficiente de variagao (CV%) para seis caracteres em familias de

irmaos germanos de trés populagdes exodticas avaliadas em dois locais. Jatai e
Uberlandia, 2015

Altura de planta

Parimetro Populacao NAP 5 Populacao NAP 7 Populacao NAP 8
Jatai UDI Jatai UDI Jatai UDI
my 194,5 191,1 2432 228,6 266,2 2299
mg 243,0 239,0 290,0 274,0 314,0 280,0
my 123,0 121,0 2432 159,0 174,0 164,0
mrs 181,0 181,0 203,3 208,0 179,0 206,0
mrg 199,0 198,0 2220 216,0 236,0 208,0
m%rs 107,5 105,6 119,6 109,9 148,7 111,6
m%rr 97,7 96,5 109,5 105,8 112,8 110,5
CV% 6,5 6,9 4,8 6,6 8,2 6,3
Altura de espiga (cm)
) Populacao NAP 5 Populacao NAP 7 Populacao NAP §
Parametro —— i UDI Tatai UDI Tatai UDI
my 108,9 106,6 140,2 126,4 163,2 136,9
mg 150,0 151,0 182,0 178,0 200,0 185,0
my 53,0 51,0 96,0 65,0 85,0 79,0
mrs 92,0 92,0 114,0 110,0 96,0 103,0
mrg 108,0 108,0 125,0 120,0 128,0 108,0
m%rs 118,4 115,9 123,0 114,9 170,0 132,9
m%rr 100,8 98,7 112,2 105,3 127,5 126,8
CV% 9,3 9,6 6,7 10,0 10,6 9,1
Florescimento masculino (dias)
Parametro Populagdao NAP 5 Populagao NAP 7 Populagao NAP 8
Jatai UDI Jatai UDI Jatai UDI
my 58 59 60 62 63 66
mg 68 67 65 67 68 73
my 54 55 56 59 60 61
mrs 62 62 62 62 62 63
mrg 62 64 61 63 62 63
mY%rs 93,5 95,2 96,8 100 101,6 104,8
m%rtr 93,5 92,2 98,4 98,4 101,6 104,8
“...Continua ...”
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CV% 3,2 2,1 2 2 2 2,2
Produciio (t ha™)
Populagdo NAP 5 Populagdo NAP 7 Populacdo NAP 8
Parametro
Jatai UDI Jatai UDI Jatai UDI
my 3,21 1,96 4,45 3,75 5,22 3,71
mg 6,34 4,36 8,53 7,03 9,96 6,59
my 0,76 0,37 1,52 0,66 1,96 1,23
mrs 1,11 1,24 0,68 1,43 0,78 1,03
mrr 9,61 6,08 10,4 6,63 8,86 7,72
m%rs 289,2 158,1 654,4 262,2 669,2 360,2
m%rtr 33,4 32,2 42,8 56,6 58,9 48,1
CV% 24,2 33.7 13,5 13,2 17,2 11,8
Numero de plantas quebradas
Parametro Populagdo NAP 5 Populagdo NAP 7 Populagdao NAP 8
Jatai UDI Jatai UDI Jatai UDI
my 3.3 1,7 2,3 2,6 5 2
mg 12 10 8 10 16 10
my 0 0 0 0 0 0
mrs 2 0 3 2 3 1
mrg 0 0 0 1 1 1
m%rs 165 - 76,7 130 166,7 200
m%rtr - - - 260 500 200
CV% 56,1 98,4 62,7 73,4 56,2 79
Numero de plantas acamadas
Parametro Populacao NAP 5 Populacao NAP 7 Populacao NAP 8
Jatai UDI Jatai UDI Jatai UDI
my 5,5 2,5 7,8 4 6,3 3,2
mg 14 14 17 13 16 14
my 0 0 0 0 0 0
mrg 3 1 3 2 4 1
mrr 0 0 1 0 0
mY%rs 183,3 250 260 200 157,5 320
m%rr - - - 400 - -
CV% 47,1 95,6 34,8 69 48 80,9

- : valores ndo estimados

Verificou-se para as trés populagdes menor ciclo vegetativo quando cultivados
em Jatai, comparativamente em Uberlandia. As condigdes ambientais exercem alta
influéncia no carater FM, pois o niimero de dias para a ocorréncia da inflorescéncia

masculina ¢ funcdo da soma térmica obtida por meio do somatério das temperaturas da



semeadura ao inicio do florescimento (RUSSELL; STUBER, 1985). Pode-se observar
que em Jatai as temperaturas durante os periodos vegetativos e da florescéncia das
plantas foram superiores as de Uberlandia, fazendo com que as progénies florescessem

em menos dias no ensaio avaliado em Jatai.

Em relacdo aos caracteres nimero de plantas quebradas (PQ) e acamadas (AC)
as médias variam de 1,7 (NAP5-Uberlandia) a 5,0 (NAPS8-Jatai) e 2,5 (NAP5-Jatai) a
7,8 (NAP7-Jatai), respectivamente. Os valores observados nas trés populagdes sao
considerados altos quando comparados com o hibrido AG7098 Pro, que teve valor
maximo de 1 para PQ e/ou AC. No entanto, ¢ importante ressaltar que esta testemunha ¢
um hibrido comercial e as populagdes exoéticas estdo em processo inicial de
melhoramento, podendo selecionar progénies com maior resisténcia ao acamamento e

quebramento de colmo e assim minimizar as perdas na colheita.

As variaveis PQ e AC sdo caracteres relevantes a ser consideradas no
melhoramento, visto que elas afetam diretamente a produtividade de graos, pois a maior
parte das colheitas realizadas nas lavouras ¢ feita por colhedoras mecanicas e as mesmas
ndo conseguem colher espigas caidas, reduzindo assim a produtividade da éarea.
Também ¢ importante considerar que esses caracteres podem causar a ruptura dos
tecidos, interrompendo a vascularizagdo do colmo e impedindo a recuperacdo da planta,
assim o transporte de dgua e nutriente ¢ afetado e compromete a producao e qualidade

dos graos (ZANATTA; OERLECKE, 1991).

Em Jatai as populagdes NAPS5, NAP7 e NAPS8 apresentaram médias de
produtividade (t ha']) de 3,21, 4,45 e 5,22, respectivamente. J4 em Uberlandia as médias
observadas foram de 1,96, 3,75 e 3,71 para NAP5, NAP7 e NAPS, respectivamente.
Nos ensaios avaliados em Jatai das trés populagcdes foram observadas progénies de
irmdos germanos com produtividade de 6,34 (NAPS), 8,53 (NAP7) e 9,96 (NAPS),
indicando o potencial produtivo das mesmas e um possivel ganho genético com a

sele¢do de progénies mais produtivas.

Vérias populacdes exodticas e semiexoticas avaliadas na regido do sudoeste
goiano apresentaram um bom potencial produtivo (RODRIGUES, 2013; OLIVEIRA et
al., 2015a; MENDES et al., 2015; SOUZA et al., 2018; SILVA et al., 2017).

O hibrido P2530 produziu 0,68 a 1,24 t ha'l, enquanto os hibridos AG8544 e
AG7098 Pro produziram entre 6,08 a 10,4 t ha™'. As produtividades observadas nas trés
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populagdes exdticas foram superiores ao hibrido P2530, este resultado pode ser um
indicativo de superioridade das progénies em relacdo a este hibrido quanto a resisténcia
aos fitopatdégenos, pois a baixa produtividade do hibrido pode estar relacionada a
suscetibilidade aos principais fitopatogenos da cultura do milho. A suscetibilidade do

hibrido P2530 foi comprovada e os resultados estdo apresentados no capitulo 3 na tabela
10.

As populacdes NAP7 e NAP8 apresentaram produtividades que correspondem a
valores superiores a 50% da producdo de graos observadas nos hibridos AG8544 e
AGT7098 Pré. Nass e Paterniani (2000) relatam que populagdes com desempenho
superior a 50% quanto as testemunhas, tem potencial para que sejam aproveitadas em
programas de melhoramento. Considerando que esses hibridos sdo comerciais e de alta
tecnologia implantada na semente, as populagdes NAP7 ¢ NAP8 apresentaram um
excelente potencial produtivo para serem exploradas em programas de melhoramento

genético de milho.

De acordo com a classificagdo para coeficientes de variacdo experimental para a
cultura do milho proposta por Scapim, Carvalho e Cruz (1995), os dois ensaios
apresentaram valores que indicam uma boa precisdo experimental para a maioria dos
caracteres avaliados, com excecdo dos valores estimados para PQ e AC, que
apresentaram valores superiores a 34%. Estes resultados sdo devido aos dois caracteres
sofrerem muita influéncia ambiental e sdo fatores que ndo podem ser controlados.
Portanto, altos valores de coeficiente de variagdo para PQ e AC sdo aceitos e ndo

comprometem a precisdao experimental.

3.2. Analise de variancia

3.2.1. Analise individual

O sucesso no processo seletivo depende da existéncia de variancia genética para
os caracteres alvos do programa de melhoramento. No ensaio avaliado em Jatai,
constatou-se variancia genética entre as progénies de irmaos germanos para todos os
caracteres estudados nas diferentes populagdes, exceto para AP, PQ e AC que ndo foi
significativa para populacdo NAPS (Tabela 4). Em Uberlandia, somente o carater AC na

populacdo NAPS que nao apresentou variabilidade genética (Tabela 5).
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TABELA 4. Quadrados médios da andlise da variancia de caracteres da planta em
progénies de irmaos germanos de trés populagdes exoticas de milho. Jatai (GO), 2015

Fonte D1 =@ApP “@AE ‘FM ‘PQ *AC - @pG
Populacdo NAP-5

Repeticdes 2 109,212 46,456 15,018 33,640 36,431 12,534

Progénies T4 6,470%F  5554%%  16,716%*%  6,802%*  13,056%*%  6,134%*

Erro 148 1,592 1,024 3,536 3,361 6,778 1,278
Populacdo NAP-7

Repeticdes 2 3,786 1,400 23,373 12,010 16,930 1,524

Progénies 99  8,098%*%  5802%*  6,120%%  4,973%*  ]1]934%%  1(,954%*

Erro 198 1,350 0,884 1,377 2,131 7,334 1,176
Populacao NAP-8

Repeticdes 2 26,722 24,085 0,700 6,605 54,648 6,037

Progénies 69 5,955 4,384* 7,609%%  7734N5 75508 15,079%*

Erro 138 4,744 2,999 1,637 7,885 9,087 2,603

. AP: altura de planta (cm); AE: altura de espiga (cm); FM: florescimento masculino (dias); PQ: plantas
quebradas; AC: plantas acamadas; PG: produtividade de grios (g planta™) corrigidos para niimero de
plantas;

(). graus de liberdade.

@ valores de variancias divididos por 10%

NS .. . ~ .. . .
k7 significativo a 1%, 5% e ndo significativo, respectivamente.

TABELA 5. Quadrados médios da andlise da variancia de caracteres da planta em
progénies de irmaos germanos de trés populacdes de milho. Uberlandia, 2015

Fonte gl =@AP “PAE  FM PQ ‘AC “@PG
Populacao NAP-5

Repetigdes 2 55537 43,705 3,951 37,884 128,858 0,143

Progénies 74 7,230%*  6,117**  15976** 4797**  9,165%*  4,160%*

Erro 148 1,720 1,057 1,510 2,844 5,664 1,419
Populacao NAP-7

Repetiges 2 7,031 3,474 10360 24,663 19,773 2,014

Progénies 99  6,931%*  6,229%*  6331**  4931*  11,634** 8 855%*

Erro 198 2,255 1,592 1,549 3,721 7,719 0,786

Populagao NAP-8
Repetigdes 2 60,729 31,032 44,776 88,457 171,957 1,188
Progénies 69  13,137** B 425%* 23,282%*  3777* 7,855N8 9,397**
Erro 138 2,125 1,537 2,081 2,602 6,764 0,616

. AP: altura de planta (cm); AE: altura de espiga (cm); FM: florescimento masculino (dias); PQ: plantas
quebradas; AC: plantas acamadas; PG: produtividade de grios (g planta™) corrigidos para nimero de
plantas;

M) graus de liberdade.

@) valores de variancias divididos 10,

w34 NS: gionificativo a 1%, 5% e ndo significativo, respectivamente.
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3.2.2. Analise conjunta

Pelas andlises de variancias individuais observou-se que a relagdo entre o maior
e o menor valor de OQMg,,, foi de 4,23 indicando que as variancias do erro experimental
podem ser consideradas homogéneas (PIMENTEL GOMES, 2009), permitindo entdo

que os experimentos de cada populacdo sejam analisados de forma conjunta.

As andlises conjuntas para populagdo NAPS5 confirmaram a alta variabilidade
genética para os caracteres FM, PQ e PG (Tabela 6). A fonte de variagdo, devido as
progénies (P), aos locais (L) e a interagdo progénies x locais (P x L), foram
significativos para essas trés varidveis. Isso sugere que as progénies apresentaram
comportamento diferenciado em virtude das variagdes ambientais. Em relagdo a
populacdo NAP7 os caracteres FM e PG apresentaram variabilidade genética. A fonte
da interagdo progénies x locais foi significativa para as duas varidveis. A populacio
NAPS apresentou variabilidade genética para os caracteres AP, AE, FM e PG. Nao foi
realizada andlise conjunta da varidvel AC na populacdo NAPS, devido a populagdo ndo
apresentar variabilidade genética para este carater em nenhuma das analises individuais.

A avaliagdo da interacdo progénies x locais torna-se de grande importancia no
melhoramento, pois, no caso de sua existéncia, ha possibilidades de a melhor progénie
em um local, ndo ser em outro, este fato influencia o ganho de selecio (CRUZ;
REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Devido a relevancia desta interagcdo, diversos autores
tém estudado a magnitude e significincia da interacdo progénies x locais em diversas
populagdes de milho (FALUBA, et al., 2010; STORCK; CARGNELUTTI FILHO;
GUADAGNIN, 2014).

Os coeficientes de variacdo experimental estimados para as analises conjuntas
indicam uma boa precisdao experimental para todos os caracteres estudados nas
diferentes populagdes, exceto para os caracteres PQ e AC que sdo muito influenciados

por fatores ambientais e que ndo podem ser controlados.
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TABELA 6. Quadrados médios da andlise conjunta de caracteres da planta em
progénies de irmaos germanos de trés populagdes de milho. Jatai e Uberlandia, 2015

Fonte gl “@AP “PAE  FM PQ "AC “OPG
Populagdo NAP-5
Repeticdes 4 82375 45,080 9,484 35762 82,644 6,338
Progénies (P) 74 13227 11,3937 28,969 7,111° 16,637 7,725
Local (L) 1 13,005 6,055 101,777 286,40° 1036,6° 442,432
PxL 74 0473 02785 3,724"  44838° 5584 2569
Erro 296 1,656 1,041 2,523 3,102 6,221 1,349
CVe (%) 6,7 9,5 2,7 71,3 62,3 25,7
Populacao NAP-7
Repeti¢des 4 5409 2,437 16,867 18,337 18,352 1,769
Progénies (P) 99 14,376 11,568 10,0637 6,804~ 156717 12,627
Local (L) 1 3223737 288,565 761,637 13,208 2113,17 240,667
PxL 99 0,653 0,463 2398  3.101™ 7,898  7,183"
Erro 396 1,803 1,238 1,463 2,926 7,527 0,981
CVe (%) 5,7 8,4 2,0 69,0 46,5 13,4
Populacao NAP-8
Repeticdes 4 43726 27,558 22,738 47,531 - 3,613
Progénies (P) 69 13,869 9,661 18,6117 6,235 - 15,508
Local (L) 1 1387934 727,327 1002,97 91527 - 771,944™
PxL 69 5,222° 3,147 12,280  5277"S - 8,968"
Erro 276 3,434 2,268 1,859 5,244 - 1,609
CVe (%) 7,5 10,0 2,1 65,1 59,3 15,8

. AP: altura de planta (cm); AE: altura de espiga (cm); FM: florescimento masculino (dias); PQ: plantas
quebradas; AC: plantas acamadas; PG: produtividade de grios (g planta™) corrigidos para nimero de

plantas;

). graus de liberdade.

@ valores de variancias divididos por 10,

N . . ~ . . .
#x NS gionificativo a 1%, 5% e ndo significativo, respectivamente.

3.3. Parametros genéticos de caracteres agronomicos

As estimativas de parametros estatistico-genéticos foram estimadas para todos os
caracteres com base nas andlises de variancias individuais e conjuntas para as trés
populagdes exdticas e as magnitudes dos valores estdo apresentadas nas tabelas 7, 8 € 9.
As estimativas s foram obtidas para os caracteres que apresentaram variabilidade

genética.

3.3.1. Potencial genético de populacoes exodticas de milho
Quando se considera a avaliagdo somente em um local, a variancia fenotipica € o

resultado da acdo conjunta dos efeitos genéticos e ambiental, sendo que os efeitos
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genéticos sdo decompostos em variancia genética aditiva, dominante e epistatica, sendo
esta ultima desconsiderada na maioria dos estudos, devido a dificuldade de estimacao da
mesma (BOREM; MIRANDA, 2017). No entanto, quando se considera dois ou mais
ambientes ¢ importante ressaltar que além do efeito genético e ambiental, também se

tem na decomposicao da variancia fenotipica a interagdo genotipo x ambiente.

A variancia genética aditiva ¢ o componente mais importante no melhoramento
genético, uma vez que ¢ a principal causa da semelhanga entre parentes e, por
conseguinte, o principal determinante das propriedades genéticas da populacido e da

resposta a selecdo (FALCONER; MACKAY 1996).

A variabilidade genética aditiva estimada para as trés populagdes exoticas em
estudo variaram de acordo com as hipdteses utilizadas para cada carater e de acordo
com o local avaliado (Tabelas 7 e 8). Nos experimentos avaliados em Jatai, a populagao
NAPS5 apresentou variabilidade genética aditiva superior as outras duas populagdes para
os caracteres FM, PQ e AC. Consequentemente, os ganhos genéticos com a selegdo de
progénies que apresentaram as menores médias para estes caracteres serdo superiores na
populagdao NAPS, visto que as menores médias para os caracteres FM e AC também
foram observadas nesta populagcdo. Em Uberlandia a populagio NAP8 apresentou as

maiores estimativas de varidncia genética aditiva para os caracteres AP, AE, FM e PG.

Todos os caracteres avaliados neste estudo sdo de relevancia no programa de
melhoramento genético, mas o principal objetivo de todos os melhoristas ¢ selecionar
genotipos mais produtivos, sendo, portanto, o cardter de maior importancia dentro dos
programas de melhoramento. A populagcdo NAPS foi a que apresentou as maiores
estimativas de variancia genética aditiva para o carater PG. Este resultado indica uma
maior possibilidade de ganho genético com a sele¢do de progénies mais produtivas. As
médias de produtividade observadas, aliadas a existéncia de variabilidade genética na
populacdo NAPS sdo indicativos do potencial agronomico e genético desta populacao

para ser explorada em programas de selecdo recorrente.

As estimativas de variancia genética aditiva apresentadas para o carater PG nas
populagdes NAPS e NAP7 foram similares aos valores encontrados por alguns trabalhos
com populagdes exodticas e semiexdticas (RODRIGUES, 2013; OLIVEIRA et al., 2015;
SOUZA et al.,, 2018), porém os valores da populacio NAPS estimados para o

experimento em Jatai foram superiores aos trabalhos citados.
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TABELA 7. Estimativas da variancia fenotipica (o3), da variancia genotipica (o7), das
variancias genética aditiva (o4, 04, o4,), das herdabilidades com base em média de

r
irmaos germanos de trés populagdes exdticas. Jatai, 2015

familias (h;,, by, h_;) e do indice de variagéo (8) para seis caracteres em progénies de

* Caracteres

Estimativas AP AE FM PQ AC PG
Populagdo NAPS
of 215,7 185,1 5,57 2,27 4,35 204,6
%, 162,6 151,0 4,39 1,15 2,09 161,7
oAl 3252 302,0 8,78 2,30 4,18 323,4
oiz 260,2 241,6 7,02 1,84 3,34 258,7
o 216,8 201,3 5,85 1,53 2,79 215,6
4 0,75 0,82 0,79 0,51 0,48 0,79
4 0,60 0,65 0,63 0,41 0,38 0,63
. 0,50 0,54 0,53 0,34 0,32 0,53
c) 1,01 1,21 1,11 0,58 0,56 1,21
Populacao NAP7
or 269,9 193,4 2,04 1,66 3,98 365,1
oF 224.9 163,9 1,58 0,95 1,53 325,9
o 4498 327.8 3,20 1,80 3,00 651,8
oaz 359,8 262,2 2,56 1,44 2,40 521,4
oas 300,0 218,5 2,13 1,20 2,00 434,5
4 0,83 0,85 0,78 0,57 0,39 0,89
4 0,67 0,68 0,63 0,43 0,30 0,71
4 0,56 0,56 0,52 0,36 0,25 0,60
c) 1,29 1,36 1,07 0,67 0,46 1,66
Populacdo NAPS
or - 146,1 2,54 - - 502,6
oF, - 46,1 1,99 - - 415,9
oAl - 92,2 4,00 - - 831,8
oaz - 73,8 3,20 - - 665,4
oas - 61,5 2,67 - - 554,5
4 - 0,32 0,78 - - 0,83
4 - 0,25 0,63 - - 0,66
. - 0,21 0,53 - - 0,55
0] - 0,39 1,10 - 1,26

* Caracteres — AP: altura de planta (cm); AE: altura de espiga (cm); FM: florescimento masculino (dias);
PQ: nimero de plantas quebradas; AC: nimero de plantas acamadas; PG: produtividade de graos (g
planta™);

-: valores nao estimados.
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TABELA 8. Estimativas da variancia fenotipica (o7), da varidncia genotipica entre FIG
(o2), das variancias genética aditiva (¢%,, 03, o2.), das herdabilidades com base em

-

média de progénies (h;,;, hy;, h,,) e do indice de variagdo (0) para seis caracteres em

progénies de irmaos germanos de trés populagdes exoticas. Uberlandia, 2015

* Caracteres

Estimativas AP AE FM PQ AC PG
Populagdo NAPS
of 241,0 203,9 5,32 1,60 3,05 138,7
o, 183,7 168,7 4,82 0,65 1,17 91,4
oAl 367,4 337,4 9,64 1,30 2,34 182,8
oiz 293,9 269,9 7,71 1,04 1,87 146,2
o 244.9 224.9 6,43 0,87 1,56 121,9
4 0,76 0,83 0,91 0,41 0,38 0,66
4 0,61 0,66 0,72 0,33 0,31 0,53
. 0,51 0,55 0,60 0,27 0,26 0,44
Q) 1,03 1,26 1,79 0,48 0,45 0,80
Populacao NAP7
or 231,0 207,6 2,11 1,64 3,88 295,2
oz, 155,8 154,5 1,59 0,40 1,30 269,0
o 311,6 309,0 3,20 0,80 2,60 538.,0
oaz 2493 2472 3,20 0,64 2,08 430,4
oas 207,7 206,0 2,13 0,53 1,73 358,7
4 0,67 0,74 0,75 0,25 0,34 0,91
4 0,54 0,60 0,61 0,19 0,27 0,73
4 0,45 0,50 0,51 0,16 0,22 0,61
0] 0,83 0,99 1,01 0,33 0,41 1,85
Populacdo NAPS
or 4379 280,8 7,76 1,26 - 313,3
oF, 367,1 229.,6 7,06 0,39 - 292,7
oAl 734,2 459,2 14,2 0,80 - 585,4
oia 587,4 3674 11,4 0,64 - 468,3
oas 489,5 306,1 9,47 0,53 - 390,3
4 0,84 0,82 0,91 0,31 - 0,93
hZ, 0,67 0,65 0,73 0,25 - 0,75
. 0,56 0,55 0,61 0,21 - 0,62
0) 1,31 1,22 1,84 0,39 - 2,18

* Caracteres — AP: altura de planta (cm); AE: altura de espiga (cm); FM: florescimento masculino (dias);
PQ: numero de plantas quebradas; AC: numero de plantas acamadas; PG: peso de grdos (g planta™);
-: valores ndo estimados.

O estudo da variabilidade genética considerando mais de um ambiente ¢ de
extrema importdncia no melhoramento genético, porque fornece informagdes ao

melhorista que possibilita maximizar os ganhos para uma série de ambientes (CRUZ;
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REGAZZI; CARNEIRO, 2012). No presente estudo pretende-se selecionar progénies de
irm3os germanos para a formag¢do de uma populacdo com adaptacdo aos dois locais
avaliados. Assim, foi realizada uma analise dos parametros genéticos obtidos a partir

das estimativas na média de ambientes.

As estimativas da variancia da interagdo progénies por locais para producao de
grios foram de 40,68, 206,72 e 245,31 (g planta™)” para as populacdes NAP5, NAP7 e
NAPS, respectivamente (Tabela 9). Na populacdo NAPS a estimativa correspondeu a
47% da variancia genética, indicando que o efeito genético é a principal causa da
interagdo significativa. Para as outras duas populacdes o efeito do ambiente foi superior

em relacdo ao efeito genético.

A partir das estimativas de variancia genética e da interagdo progénies X locais,
as trés populacdes semiexoticas em estudo apresentam potencial agrondmico e genético
para serem exploradas em programas de melhoramento com finalidade de desenvolver
gendtipos para o cultivo de safrinha na regido do Tridngulo Mineiro e Sudoeste de
Goiaés.

TABELA 9. Estimativas da variancia fenotipica (o7), da variancia genotipica entre FIG
(o2), da variancia da interacio (o2, ), das variancias genética aditiva (034, 014, o2.),

das herdabilidades com base em média de familias (h;,, h;,, h%,) e do indice de
variacdo (0) para seis caracteres em familias de irmaos germanos de trés populagdes

exoticas para analise conjunta. Jatai e Uberlandia, 2015

* Caracteres

Estimativas AP AE FM PQ AC PG
Populacdao NAPS
oF ] ] 4,83 1,19 ; 128,74
oF - - 4,21 0,43 - 85,93
O 4 - - 0,40 0,46 - 40,68
CFY - - - 0,86 - -
oha - - 6,74 0,69 - 137,49
ohs - - 5,61 0,57 - 114,57
a - - - 0,37 - -
4 - - 0,70 0,29 - 0,53
= - - 0,59 0,24 - 0,44
c) - - 1,29 0,38 - 0,80
Populacdo NAP7
or - - 1,68 - - 210,44
og - - 1,28 - - 90,73
O, 4 - - 0,31 - - 206,72
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i, ; ; 2,05 . ; 145,17

Oas - - 1,70 - - 120,67
4 - - 0,61 - - 0,35
4 - - 0,51 - - 0,29
c) - - 0,93 - - 0,96

Populacao NAPS

oF 231,16 161,01 3,10 - - 258,46

oF, 144,12 108,56 1,06 - - 108,98

T 59,59 29,30 3,47 - - 24531

oAl 288,24 217,12 . . - -

oaz 230,59 173,70 1,70 - - 174,37

Oas 191,68 144,39 1,41 - - 144,94
4 0,62 0,67 - - - -

4 0,50 0,54 0,27 - - 0,34
4 0,42 0,45 0,23 - - 0,28
[0) 0,64 0,69 0,75 - - 0,82

* Caracteres — AP: altura de planta (cm); AE: altura de espiga (cm); FM: florescimento masculino (dias);
PQ: ntimero de plantas quebradas; AC: numero de plantas acamadas; PG: peso de gros (g planta™);
-: valores ndo estimados.

3.3.2. Herdabilidade e indice de variacao

A herdabilidade no sentido restrito ¢ mais util, uma vez que quantifica a
importancia relativa da propor¢do aditiva da varidncia genética, que pode ser
transmitida para a proxima geracao e quanto maior for o seu valor maior serd o ganho

genético com a selegdo (BOREM; MIRANDA, 2013).

As estimativas de herdabilidade no sentido restrito considerando a hipotese 2
foram superiores a 0,50 para a maioria dos caracteres avaliados nas trés populacdes
exodticas em ambos os locais. Este resultado indica que o efeito genético € a principal
causa da variabilidade apresentada pelas populacdes, podendo se obter ganhos genéticos

satisfatorios com o processo seletivo de progénies superiores.

De acordo com os valores de herdabilidade observados para o carater PG na
populacdo NAPS a possibilidade de ganho genético serd maior em Jatai, enquanto que
para a populacdo NAP8 a expectativa de ganho sera maior em Uberlandia, devido as
estimativas de herdabilidade apresentadas por estas populagdes serem maiores nos
locais citados. Para a populagdo NAP7 os valores observados foram similares para os
dois locais. No entanto, as médias de produtividade observadas para as progénies que

serdo selecionadas podem influenciar as estimativas de ganho genético.
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Os valores de coeficiente de herdabilidade para o carater PG foram superiores
aos encontrados pelos autores Lima Neto e Souza Junior (2009) em familias de irmaos
germanos e similares aos valores encontrados por Rodrigues (2013) em familias de

iIrmaos germanos.

A estimativa da herdabilidade no sentido restrito para média dos dois locais
variou de 0,34 para FM (NAPS) a 0,87 para FM (NAPS). Para o carater PG a populacao
NAPS5 foi a que apresentou a maior estimativa (0,53), sendo considerado um valor
médio de herdabilidade. A estimativa para PG foi similar ao valor encontrado por Lima

Neto e Souza Junior (2009) em estudo com progénies de irmaos germanos.

Os parametros genéticos nao foram estimados para os caracteres, cuja interagao
progénies por locais ndo foi significativa. Porém ¢ importante ressaltar que a interag@o
ndo significativa indica que as progénies se comportam de forma semelhante nos
diferentes locais, portanto, para estas condi¢des, quando as estimativas do coeficiente de
herdabilidade sdo altas para médias de locais a selecdo de progénies superiores podem

promover ganhos genéticos satisfatorios para ambos os locais.

A relacdo entre CVg e CVe (indice 0), representa uma informag¢ao a mais para o
melhorista com relagdo a selecao de progénies (VENCOVSKY, 1987). Como exemplo,
pode-se mencionar a utilizagdo do indice em estudos com progénies de meios irmaos
onde, Vencovsky e Barriga (1992) sugerem que valores acima de 1,0 indicam uma

situacdo muito favoravel para selecdo.

As populagdes apresentaram para a maioria das variaveis valores do indice 0
acima de 1 em pelo menos um dos locais, com excecdo das varidveis PQ e AC que
apresentaram valores abaixo de 0,7, indicando uma situa¢do ndo muito favoravel para
esses dois caracteres. O maior valor do indice 0 observado foi de 2,18 na populagdo
NAPS8 (UDI) para a variavel PG, apresentando uma condicdo favoravel para a sele¢do

de progénies mais produtivas.

Considerando a analise conjunta o indice 0 s6 foi superior a 1 nos caracteres AP
e AE nas populagdes NAPS5 e NAP7 e para o carater FM na populacdo NAPS. Apesar
das comparagdes dos indices deste estudo com os valores sugeridos por Vencovsky e
Barriga (1992) ¢ importante ressaltar que neste trabalho foram avaliadas progénies de
irmaos germanos € que a variancia genética entre essas progénies tende a ser maior do

que quando se utiliza familias de meios irmaos, afetando o indice de variagao.
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4. CONCLUSOES

As populagdes exodticas de milho NAPS, NAP7 ¢ NAPS apresentaram potencial
agrondmico e genético para serem exploradas em programas de melhoramento genético
para as condi¢des de safrinha.

As populacdes NAP7 e NAPS apresentaram produtividades de graos superiores
a 40% dos valores observados pelos hibridos comerciais AG7098 Pro e AG8544, este
resultado ¢ satisfatorio visto que estas populagdes estdo em processo inicial de
melhoramento, podendo alcancar produtividades ainda maiores ap6s alguns ciclos de

selecdo recorrente.
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CAPITULO 3: VARIABILIDADE GENETICA DE TRES POPULACOES
EXOTICAS DE MILHO QUANTO A RESISTENCIA A FITOPATOGENOS

Resumo

Um dos fatores que mais contribuem para a redug¢ao na produtividade do milho sdo as
doengas e entre as principais doencgas foliares estdo: helmintosporiose, mancha branca,
complexo de enfezamento, ferrugem polissora e cercosporiose. Nos programas de
melhoramento de milho, a resisténcia aos fitopatégenos ¢ um dos principais objetivos,
pois o uso de cultivares resistente ¢ o método mais racional e pratico existente de
controle de doengas. O objetivo do presente trabalho foi avaliar a reagdo de resisténcia a
fitopatogenos (Exserohilum turcicum, Pantoea ananatis, fitoplasma, espiroplasma,
Puccinia polysora e Cercospora zeae) em trés populacdes exéticas de milho, para fins
de selecdo recorrente. Os experimentos foram realizados na é4rea experimental da
Universidade Federal de Uberlandia, Fazenda Gloria e na éarea experimental da
Universidade Federal de Goiés, Regional Jatai, na safrinha 2015. Utilizaram-se familias
de irmdos germanos de trés populacdes exdticas de milho NAPS (resistente a
Exerohilum turcicum), NAP7 (resistente a Physopella zeae) e NAPS8 (resistente a
Pantoea ananatis). Foram utilizadas trés testemunhas, sendo uma suscetivel (P2530) e
as outras resistentes (AG8544 ¢ AG7098PRO) as principais doencgas na cultura do
milho. Os experimentos foram implantados em delineamento de blocos casualizados,
com trés repeticdes. Realizou-se trés avaliacdes da severidade de cinco doengas
(helmintosporiose - HT, mancha Branca - MB, complexo de enfezamento - CE,
ferrugem polissora - FP e cercosporiose - CZ) em intervalos de 14 dias, por meio de
escalas diagramaticas e posteriormente obtido a AACPD. Observou-se que a interacao
progénies x locais (P x L) foi significativa para MB e CE na populagdo NAPS5 e para
HT, MB e CE para a populagdo NAP7. As duas populacdes apresentaram estimativas de
herdabilidade superiores a 0,7 para resisténcia a HT, MB, CE, além de apresentarem
familias altamente resistentes as doencas avaliadas. A populagdo NAPS foi a mais
resistente para a maioria das doencas, com exce¢do do complexo de enfezamento. No
entanto, esta populagdo ndo apresentou variabilidade genética suficiente para ser
explorada em programas de selecdo recorrente. Portanto, as populacdes NAPS5 e NAP7
sdo as mais recomendadas para serem utilizadas em programas de melhoramento
visando resisténcia as principais doencas foliares do milho (helmintosporiose, mancha
branca, complexo de enfezamento, ferrugem polissora e cercosporiose).

Palavras-chave: Doencas foliares, familias de irmaos germanos, interacdo GxA,
parametros genéticos.
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CHAPTER 3: GENETIC VARIABILITY OF THREE EXOTIC MAIZE
POPULATIONS ON PHYTOPATHOGENIC RESISTANCE

Abstract

One of the factors that contribute most to the reduction in maize productivity are the
diseases and among the main foliar diseases are: helmintosporiosis, white spot,
enrichment complex, polysorbite rust and cercosporiosis. In maize breeding programs,
resistance to phytopathogens is one of the main objectives, since the use of resistant
cultivars is the most rational and practical method of controlling diseases. The objective
of the present work was to evaluate the resistance reaction to phytopathogens
(Exserohilum turcicum, Pantoea ananatis, phytoplasma, spiroplasma, Puccinia
polysora and Cercospora zeae) in three exotic populations of maize for recurrent
selection. The experiments were carried out in the experimental area of the Federal
University of Uberlandia, Fazenda Gloria and in the experimental area of the Federal
University of Goids, Jatai Regional, in the 2015 second crop. German families of three
exotic populations of NAP5 maize (resistant to Exerohilum turcicum), NAP7 (resistant
to Physopella zeae) and NAPS (resistant to Pantoea ananatis) were used. Three controls
were used, one susceptible (P2530) and the other resistant (AG8544 and AG7098PRO)
to the main diseases in the maize crop. The experiments were implanted in a
randomized complete block design with three replicates. Three evaluations of the
severity of five diseases (helmintosporiosis - HT, White spot - WS, enrichment complex
- EC, polysorbite rust - PR and cercosporiosis - CZ) were performed at 14-day intervals
using diagrammatic scales and later obtained AACPD. It was observed that the
interaction progenies x sites (P x S) was significant for WS and EC in the NAP5
population and for HT, WS and EC for the NAP7 population. The two populations
presented estimates of heritability higher than 0.7 for resistance to HT, WS, EC, in
addition to presenting families highly resistant to the diseases evaluated. The NAPS8
population was the most resistant to most diseases, except for the mating complex.
However, this population did not present enough genetic variability to be explored in
recurrent selection programs. Therefore, the NAPS and NAP7 populations are the most
recommended for use in breeding programs aimed at resistance to the main foliar
diseases of maize (helmintosporiosis, white spot, enrichment complex, polysorbite rust
and cercosporiosis).

Keywords: Foliar diseases, families of Germanic siblings, interaction GxA, genetic

parameters.
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1. INTRODUCAO

Com o crescimento da safrinha e a expansdo da cultura do milho, as plantas tém
ficado mais expostas ao ataque de pragas e doengas, ocasionando perdas na
produtividade de graos. A estimativa ¢ de plantio de 11,6 milhdes de hectares na
safrinha e 5,08 milhdes de hectares na safra 2017/18, somando a area ocupada com
milho nas duas safras, elas representam 47,5% da area ocupada com a cultura da soja no
Brasil (CONAB, 2018).

Antes muitas doengas que eram consideradas secundarias, como a cercosporiose,
se tornaram doengas de grande importancia econdmica, podendo acarretar uma reducgao
de mais de 80% da produgdo da lavoura. Modificagdes ocorridas no sistema de
producao que resultaram no aumento da produtividade do milho foram também
responsaveis pela alta incidéncia e pela severidade das doengas. Desse modo, a
expansdo da fronteira agricola, a ampliacdo das épocas de plantio, a ado¢do do sistema
de plantio direto sem a rotag¢ao de culturas, o aumento do uso de sistemas de irrigagdo e
de materiais suscetiveis tém sido responsaveis por importantes modificacdes na
dindmica populacional dos patdgenos, resultando no surgimento a cada safra de novos
problemas para o milho relacionados a ocorréncia de doencas (COTA; COSTA;
SILVA, 2015).

As doengas na cultura do milho estdo entre os estresses bidticos que mais afetam
a produtividade e a qualidade do grdo. No Brasil, hd pelo menos 20 doengas que
ocorrem na cultura e que podem causar prejuizos expressivos. A importincia dessas
doencas varia de ano para ano e de regido para regido, e de acordo com as condi¢des
climaticas, nivel de suscetibilidade dos hibridos e o sistema de plantio (COTA; COSTA;
SILVA, 2015; JULIATTI, 2016).

A resisténcia genética ¢ a forma mais eficiente de controle de doengas na cultura
do milho (OLIVEIRA et al., 2004), contribuindo para isso a disponibilidade de
diversidade genética. Em um programa de melhoramento visando resisténcia genética a
doencas ¢ muito importante seguir as seguintes etapas: a) identificar fontes de
resisténcia; b) incorporar estes genes em cultivares comercial por meio dos métodos de
melhoramento; c) tracar a melhor estratégia para que a resisténcia seja duravel face a

natureza dindmica das populacdes patogénicas (BOREM; MIRANDA, 2017).
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A obtengao de fontes de resisténcia ¢ uma tarefa dificil e complexa, exigindo um
conhecimento dos melhoristas e fitopatologistas envolvidos no estudo sobre as possiveis
populagdes ou cultivares a serem melhoradas, sobre o controle genético da resisténcia as
doengas, determinacdo de parametros genéticos para prever ganhos com o
melhoramento, a fim de se obter no final do processo, germoplasmas com genes de
resisténcia a diversas doengas de importancia econdmica.

Uma das estratégias que os programas de melhoramento de milho podem utilizar
como fonte de resisténcia a doengas € o aumento da variabilidade genética ¢ o uso
germoplasma exotico, sua utilizagdo tém sido inexpressiva (GOODMAN, 2005), no
entanto, ¢ uma ferramenta disponivel e eficiente para o controle de fatores bidticos e
abidticos. Em estudos com populagdes semiexdticas, Oliveira, Miranda Filho e Fialho
(2015) observaram familias resistentes ao complexo de enfezamento. Atualmente, o
complexo de enfezamento tém sido um dos maiores desafios para os programas de
melhoramento, pois com o estreitamento da base genética de milho, fonte de resisténcia
aos patogenos causadores desta doenca foi perdida ao longo do tempo.

O objetivo do presente trabalho foi avaliar a reacdo de resisténcia a
fitopatdgenos (Exserohilum turcicum Leonard e Suggs, Pantoea ananatis, fitoplasma,
espiroplasma, Puccinia polysora Underw e Cercospora zeae Tehon e Daniels) e estimar
parametros genéticos para resisténcia as doengas em trés populagdes exodticas de milho

para fins de selegdo recorrente.
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2. MATERIAL E METODOS

Os experimentos foram conduzidos no periodo de fevereiro a julho de 2015,
(safrinha) em dois locais: na Regido Sudeste de Goids em Jatai, na area experimental da
Universidade Federal de Goiés, a latitude 17° 52' 53" sul e a longitude 51° 42' 52" oeste,
estando a altitude de 676m; na Regido do Tridngulo Mineiro em Uberlandia, na area
experimental da Universidade Federal de Uberlandia, Fazenda Gléria, a latitude 18° 58'

52" sul e a longitude 48° 12' 24" oeste e uma altitude de aproximadamente 912m.

2.1. Material genético

As populagdes de milho NAPS (resistente a Exerohilum turcicum), NAP7
(resistente a Physopella zeae) e NAPS (resistente a Pantoea ananatis) foram originadas
de um projeto de cooperagdo técnico-cientifico NAP-Milho (Nucleo de Apoio a
Pesquisa Milho), criado pelo departamento de genética da ESALQ/USP com o objetivo
de identificar fontes confidveis de resisténcia as principais doengas foliares do milho.
Para esse fim, foram envolvidas diversas institui¢des publicas (CNPMS/EMBRAPA,
IAC - Instituto Agrondmico de Campinas, IJAPAR - Instituto Agrondmico do Parana,
ESALQ-USP, CENARGEM/EMBRAPA) e privadas (empresas Zéneca Sementes,

Sementes Colorado, FT Sementes, Sementes Agroceres).

No ano agricola de 1994/1995 foram avaliados 1273 acessos do BAG (Banco
Ativo de Germoplasma, CENARGEM/EMBRAPA) em treze locais nos estados de
Goids, Mato Grosso, Sdo Paulo e Parana. Foram realizadas avaliagdes visuais para
resisténcia a cinco doengas foliares e feito a selecdo exclusiva para cada fitopatdgeno,
sendo excluidos alguns acessos com padrio baixo de produtividade de grios e
arquitetura da planta. O nimero de acessos que entraram na composi¢do de cada
populacdo foram 41 (NAPS), 34 (NAP7) e 46 (NAPS). Na formacao de cada populagdo

foi tomada uma amostra isonumérica de sementes de cada acesso selecionado.

Os lotes foram semeados com isolamento na Esta¢do Experimental de Anhembi,
com polinizagdo ao acaso. Depois da colheita, uma amostra aleatoria de mil sementes
foi tomada de cada populagdo para semeadura do ciclo de recombinacao. Dos lotes de
recombinacdo, 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. Essas populagdes sao exdticas originadas de varios paises (Anexo A)
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informacdes mais detalhadas sobre as populagdes foram relatadas por Mendes et al.

(2015).

Para obtencdo das familias de irmaos germanos de cada populagdao foram
semeados trés campos de cruzamento, constituido cada um por 500 sementes. A partir
dos cruzamentos planta-a-planta foram obtidas 75, 100 e 70 familias de irmaos
germanos das populacdes NAPS, NAP7 e NAPS, respectivamente, para realizar os

experimentos em Jatai-Goids e Uberlandia-Minas Gerais.

2.2. Avalia¢ao experimental

Utilizou-se o delineamento de blocos casualizados com trés repeticdes. Cada
parcela experimental foi constituida de uma fileira de plantas de milho com 4 metros de
comprimento, espacada em 0,9 metros. Apos a realizacdo do desbaste as parcelas
ficaram com 20 plantas. Em cada parcela amostraram-se 5 plantas, nas quais
determinaram-se a severidade para os cinco patogenos. As avaliagdes de severidade
foram realizadas a partir do surgimento dos primeiros sintomas das doengas, realizando-

se trés avaliagdes com intervalo de 14 dias entre as mesmas.

As avaliagdes de severidade para mancha branca (MB) e helmintosporiose (HT)
foram feitas com auxilio das escalas desenvolvidas para as respectivas doengas e estdo
apresentadas no Anexo 1D e 2D (MALAGI et al., 2011; LAZAROTO et al., 2012). Para
as doengas cercospora (CZ), ferrugem polisora (FP) e complexo de enfezamento (CE)
as avaliacOes de severidade foram realizadas com auxilio da escala desenvolvida pela
Agroceres (1996), utilizada para avaliar a maioria das doengas foliares no milho (Anexo

3D).

A cada dez tratamentos foram intercalados uma parcela com testemunha,
colocando sempre a uma testemunha resistente as principais doengas foliares no milho e
depois uma testemunha suscetivel. Em Uberlandia a testemunha resistente utilizada foi
o0 hibrido AG8544 e em Jatai o hibrido AG7098 Prd. O hibrido P2530 foi utilizado nos
dois locais como testemunha suscetivel. O manejo agrondomico dos experimentos nos
dois ensaios foi feito conforme recomendagdes para a cultura do milho (FANCELLI;

DOURADO-NETO, 2000).

A analise para cada doenca foi realizada a partir da area abaixo da curva de

progresso de doenga (AACPD), sendo utilizada para descrever a epidemia. Neste caso,
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baseando-se em avaliagdes de severidade, pode-se estabelecer uma curva da doenca
quantificada “versus” tempo. Segundo Shanner e Finley (1977), a AACPD ¢ calculada

pela férmula:

AACPD =>[(Y;+ Yi1)/2 x (Tis; - Ty)], em que:
Y; = severidade da doenga na i-ésima observagao;

Ti+1 - Ti = € o intervalo de tempo entre duas avaliagdes consecutivas.

2.3. Analise de variancia

A fim de avaliar a existéncia de variabilidade genética para a reacdo de
resisténcia a fitopatogenos em cada local, realizaram-se as andlises de varidncias

conforme o modelo abaixo:
Yi=pn+G +Bj + g

Em que:

131N

, no bloco “j”;

311
1

¥;;: observacdo do carater na progénie

u: média geral do carater;

131N
1

G;: efeito aleatorio da progénie

[T3LIR

B;: efeito aleatorio do bloco “j”;

(13421

no bloco “”.

31
1

g;;: erro experimental associado a progénie

O esquema da andlise de variancia individual para cada varidvel com as

respectivas esperancas dos quadrados médios e teste F, estd apresentado na tabela 1.

TABELA 1. Esquema da analise de variancia e esperanga matematica do quadrado
médio para experimentos instalados em delineamento de blocos casualizados.

Fonte de Variagdo GL QM E(QM) F
Progénies g-1 QMG o’ +ro’, QMG/QME
Blocos b-1 QMB o +ga’,
Erro (g-1)(b-1) QME o’
Total (gb)-1

gl: graus de liberdade; QM:quadrado médio; E(QM): esperanga matematica do quadrado médio

Apos as andlises de variancias individuais procedeu-se a analise de varidncia

conjunta, considerando a existéncia de homogeneidade das variancias pelos quadrados
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médios dos residuos de acordo com Pimentel Gomes (2009) que considera que a razao
entre o maior ¢ o menor quadrado médio dos residuos menor que sete € uma indicagao
para realizacdo da andlise conjunta. Os efeitos de familias e ambiente foram

considerados aleatorios, segundo o modelo:
Vi = o+ BJ/Ap + G, +4; +GA;; +5,5
Em que:

[13%4]

, no ambiente “j”, no bloco “k”;

131
1

¥ ;.. observagdo do cardter da progénie

[T3£IN

B, [A;: efeito aleatdrio do bloco “k” dentro do ambiente “j”;

[7321 R

G,: efeito aleatorio da progénie “1”;

€699,

A;: efeito aleatdrio do ambiente “5”;

GA;;: efeito da interagdo G x A;

[13%2] [13%3]

£; . erro aleatorio associado a progénie “i”, no ambiente *j”, no bloco “k”.

Na tabela 2 esta apresentado o esquema de analise de variancia conjunta, com as
respectivas esperangas matematicas dos quadrados médios e teste F.
As andlises estatisticas foram realizadas com o auxilio do Programa

Computacional em Genética e Estatistica- Programa Genes (CRUZ, 2016).

TABELA 2. Esquema da andlise de varidncia conjunta com as respectivas esperangas
matematicas dos quadrados médios.

Fonte de varia¢do GL QM E(QM) F
Blocos/Ambiente  (b-1)a QMB 0"+ go%
Progénies g-1 QMG o’ + I‘nga + arczg QMG/QMGA
Ambiente a-1 QMA o+ rGZga + g02b + g1.62a (QMA+QMR)/(QMB+QMGA)
GxA (g_ 1)(3-' 1) QMGA (52 —+ rGZga QMGA/QMR
Residuo (g-1)(b-1)a QMR o>
Total gra-1

GL: graus de liberdade; QM:quadrado médio; E(QM): esperanga matematica do quadrado médio.

2.4. Estimativa dos parametros genéticos

As estimativas de pardmetros estatisticos-genéticos foram realizadas para as
variaveis avaliadas de acordo com a metodologia descrita por Vencovsky e Barriga
(1992), Nass et al. (2001) e Cruz, Regazzi e Carneiro (2012), as formulas estdo

apresentadas no Anexo 1B.
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A variancia genética entre progénies de irmaos germanos € expressa por 0'2) =
2 2 2 A .. . .
1 0,+ 0, sendo G,e o as varidncias aditiva e dominante, respectivamente,

. ~ . 2 2 ~ ~
definidas para a populagdo base; assim sendo os componentes G, € G ndo sdo

estimaveis separadamente. Porém, tais estimativas podem ser obtidas considerando-se
hipoteses sobre o valor relativo dos componentes. Estudos realizados do controle
genético da resisténcia para as cinco doencas avaliadas no presente trabalho, mostram a
predominancia dos efeitos genéticos aditivos sobre os efeitos dominantes sendo as

estimativas de ¢ = G},/03 ndo superiores a 0,5 na maioria dos casos (SILVEIRA et al.,

2008; VIVEK et al., 2010; BRITO et al., 2012; NIHEI; FERREIRA, 2012; COLOMBO
et al.,, 2014); portanto, nestes casos dois limites hipotéticos para a estimagdo dos

componentes da varidncia genética podem ser usados, considerando as hipoteses Hj:
GzD: 0 e Hy: (51232% Gi. Tais aproximagdes foram utilizadas por Nass (1992) e
Rodrigues (2013) para caracteres agronomicos. As féormulas da varidncia genética
aditiva e do coeficiente de herdabilidade estdo apresentadas no Anexo C.

2.5. Dados meteoroldégicos

Os dados meteorologicos das duas areas experimentais durante o periodo de
fevereiro a julho de 2015 estdo apresentados na figura 1, no Anexo 1C esta apresentado

mais detalhes dos dados meteorologicos.
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FIGURA 1. Temperatura média (T °C), umidade relativa (UR %) e precipitacdo (Prec.
mm) na area experimental da UFG/Reginal Jatai e na Fazenda Gléria (UFU) em
Uberlandia, na safrinha 2015. Fontes: Estacdo Meteorologica da UFG/Jatai e da Estagao
Meteorologica da UFU/Fazenda Gloria.
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

3.1. Potencial das populagodes exéticas de milho para resisténcia a fitopatégenos

As médias e os coeficientes de variacdo experimental para as doencgas avaliadas
estdo apresentados na Tabela 10.

A partir dos resultados verificados na testemunha suscetivel nos dois locais
avaliados, pode-se observar que todos os patogenos causadores dos cinco patossistemas
estudados encontraram condig¢des favoraveis para o seu desenvolvimento.

As médias de AACPD para hemintosporiose (HT) e mancha branca (MB) foram
maiores para o ambiente de Uberlandia. Um dos fatores que pode explicar este resultado
¢ a ocorréncia de umidade relativa (UR %) superior em Uberlandia comparativamente a
Jatai, no periodo vegetativo e florescimento das plantas (Figura 1). Para as outras
doengas as médias variaram de acordo com a populagdo e o local.

Entre as doengas avaliadas, o complexo de enfezamento (CE) apresentou as
maiores médias da AACPD para as trés populagdes avaliadas. Para as populagdes NAPS
e NAPS, as médias em Uberlandia foram maiores e para a populagdo NAP7, a média foi
maior em Jatai. A variagdo de severidade das doencas locais pode ser determinada pela
instabilidade dos locos de resisténcia na sua interagdo com o ambiente ou por variagdes
na populagdo do patéogeno nos diferentes ambientes de avaliagdo (CARSON et al.,
2002).

As menores médias da AACPD foram observadas para a cercosporiose (CZ)
com valor maximo de 198,7. Apesar das populacoes NAPS, NAP7 e NAPS
apresentarem médias das progénies entre 69,5 a 198,7, as populagdes NAP5 e NAPS
apresentaram progénies sem os sintomas da doenca, indicando alta resisténcia a
Cercospora zeae-maydis.

A populagao NAPS foi a que apresentou as menores médias de AACPD para as
doencas avaliadas, com exce¢do da ferrugem, que a populacio NAPS5 foi a que
apresentou a menor média de AACPD. Este resultado indica que a populagdo NAPS ¢ a
mais resistente a maioria das doengas, possuindo um maior nimero de alelos que
confere resisténcia a doenga.

O potencial das trés populagdes pode ser constatado quando comparamos as
populagdes exdticas com os hibridos avaliados nos experimentos. Para AACPD das
doencas MB e CE as populagdes apresentaram médias inferiores as médias do hibrido

suscetivel e os valores inferiores observados nas trés populagdes também foram
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menores que os valores apresentados pelos hibridos resistentes em pelo menos um dos
locais. Estes resultados comprovam que as populagdes exodticas sao fontes de resisténcia

a fitopatdgenos.

TABELA 10. Médias da populacao (mg), amplitude superior (mg), amplitude inferior
(m;), média da testemunha suscetivel (mrs), média da testemunha resistente (mrg),
porcentagem em relacdo a testemunha suscetivel (m%rs), porcentagem em relacdo a
testemunha resistentes (m%rr) e coeficiente de variacdo (CV%) para cinco doengas em
progénies de irmdos germanos de trés populagdes exdticas de milho avaliadas em dois
locais. Jatai ¢ Uberlandia, 2015

Helmintosporiose (AACPD)

Parimetro Popu’lac;ﬁo NAP 5 Poplrllac;ﬁo NAP 7 POpl:lla(;ﬁo NAP 8
Jatai UDI Jatai UDI Jatai UDI

mo 285,1 464.,4 365,8 658,4 242,1 543.,4

mg 1253 1703 1152 1123 948.,0 1136

my 44,0 106,0 53,0 252,0 23,0 128,0

mrs 268,5 407,0 407,1 479,0 249,0 793,0

mrr 10,3 101,0 12,8 130,0 12,0 102,0
m%rs 106,2 114,1 89,9 137,5 97,2 68,5
m%Ttr 2768,0 407,0 2857,8 478.,8 2017,5 793,3
CV % 41,4 27,3 31,9 22,6 59,0 33,2

Mancha Branca (AACPD)

Parimetro Popu’lagﬁo NAP 5 Poplrllagﬁo NAP 7 Poplrllag:ﬁo NAP 8
Jatai UDI Jatai UDI Jatai UDI

mg 211,7 372,4 248,7 464,9 131,4 335,2

mg 616,0 1170 682,0 865,0 371,0 754,0

my 14,0 13,0 32,0 119,0 5,0 62,0

mrs 401,3 595,0 492,1 725,0 497,0 791,0

mrr 25,5 113,0 44,5 179,0 48,0 156,0
mY%ors 52,8 62,6 50,5 64,1 26,4 42.4
m%rtr 830,2 329,6 558.,9 259,7 273,8 214,9
CV % 36,0 31,3 32,5 26,4 58,2 44,1

Complexo de enfezamento (AACPD)

Parametro Populacao NAP 5 Populacao NAP 7 Populacao NAP 8
Jatai UDI Jatai UDI Jatai UDI

my 734,4 817,6 709,2 616,4 4629 699.9

mg 2400 2240 2100 1610 1310 1820

my 110,0 175,0 150,0 161,0 75,0 245.0

“... continuagio...”
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“TABELA 10, cont.”

mrs 2252.5 1744,0 2407,5 1421,0 2167,0 1963,0
mrr 243,0 253,0 107,5 254,0 214,0 163,0
mY%ors 32,6 46,9 29,5 43,4 21,4 35,7
m%rtr 302,2 3232 659,7 2427 216,3 4294
CV% 36,8 34,7 26,8 33,2 44,1 37,3
Ferrugem Polissora (AACPD)
Parimetro Popu’lagﬁo NAP 5 POpl:lla(;EIO NAP 7 POpl:lla(;ﬁo NAP 8
Jatai UDI Jatai UDI Jatai UDI
my 275,4 238,0 2959 286,2 345,6 4534
mg 679,0 462,0 635,0 735,0 665,0 770,0
my 275,4 77,0 79,0 70,0 124,0 154,0
mrs 3423 238,0 313,6 326,0 448.,0 400,0
mr 52,7 76,0 66,8 142,0 86,0 161,0
mY%rs 80,5 100,0 94,4 87,8 77,1 113,4
m%1r 522,6 313,2 443,0 201,5 401,9 281,6
CV % 25,6 32,4 25,8 35,3 31,0 21,5
Cercosporiose (AACPD)
Parametro Populacdao NAP 5 Populacdao NAP 7 Populacdo NAP 8
Jatai UDI Jatai UDI Jatai UDI
my 127,7 90,3 142,6 115,6 69,5 198,7
mg 344.,0 245,0 365,0 420,0 227,0 350,0
my 29,0 0,0 14,0 35,0 0,0 35,0
mrs 99,3 59,0 74,4 83,0 63,0 144,0
mrr 27,3 0,0 23,8 25,0 17,0 0,0
m%ors 128,6 153,1 191,7 139,3 110,3 138,0
m%rtr 467,8 - 599,2 462,4 408,8 -
CV% 35,2 40,4 33,7 40,5 67,5 35,1

Os coeficientes
(Helmintosporiose-UDI) a 67,5 (Cercosporiose-Jatai). Para a maioria dos resultados os
CV % foi superior a 30, sendo considerado alto quando comparados aos caracteres
agrondmicos, porém para avaliagdes de doengas, valores altos de CV % sdo aceitaveis
por serem variaveis muito influenciadas pelo ambiente. Brito et al. (2011) estudando a

resisténcia de hibridos de milho a cercosporiose € mancha branca encontrou valores de

de variagdo experimental (CV

37,0 e 48,2% para as respectivas doengas.
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3.2. Analise de variancia

3.2.1. Analise individual

Observou-se a existéncia de varidncia genética entre progénies de irmaos
germanos para as populagdoes NAPS5S e NAP7 (Tabelas 11 e 12), evidenciando
oportunidades de sele¢do e estudos genéticos. Por outro lado, isso ndo foi observado
para nenhuma doenca avaliada na populacdo NAPS.

TABELA 11. Quadrados médios da andlise da variancia de caracteres de resisténcia a
fitopatogenos em progénies de irmaos germanos de trés populagdes exoticas de milho.

Jatai (GO), 2015

Fonte gl HT*®  MB"® CE-® FP*® CczH®
Populacao NAP-5

Repeti¢des 2 15,145  7,1056 539,727 29,136 19,672

Progénies T4 65,667F% 41,458%% 274,89%% 1] 145%% 4253%%

Erro 148 13,959 5,789 73,012 4,965 2,020
Populacao NAP-7

Repeti¢des 2 47,135 10,374 19,417 48,533 10,866

Progénies 99 80,292%* 27.280%* 157,72%* 12,120%  6,161%**

Erro 198 13,600 6,543 36,041 5,828 2,309
Populacdao NAP-8

Repeticdes 2 9,834 2,899 3,366 4,279 0,931

Progénies 69 19,939™  7,030™  51,442™ 10,218 2,164™

Erro 138 20,406 5,844 41,583 11,471 2,198

YHT — Exserohilum turcicum , MB — Pantoea ananatis , CE — Complexo de enfezamento , FP - Puccinia
polysora e CZ- Cercospora zea-maydis.

@ valores de variancias divididos por 10°.

NS significativo a 1%, 5% e ndo significativo, respectivamente.
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TABELA 12. Quadrados médios da analise da variancia de caracteres de resisténcia a
fitopatdégenos em progénies de irmaos germanos de trés populacdes exoticas de milho.
Uberlandia, 2015

Fonte gl HT"® MB® CE*® FP%@ )
Populagao NAP-5

Repetigdes 2 13,521 16,848 423,842 20,599 10,206

Progénies 74 10,960**  79,467**  292,049** §,871* 2,415%*

Erro 148 16,101 13,549 80,526 5,950 1,328
Populagdo NAP-7

Repeticdes 2 94,509 237,900 91,199 108,949 0,687

Progénies 99 62,427**  40,670** 92,848**  20,053** 4,094%**

Erro 198 22,122 15,106 41,783 10,193 2,196
Populagao NAP-8

Repeticdes 2 180,542 35,417 11,631 12,665 8,810

Progénies 69  37,727™ 26,653 56,197 11,891 5,519

Erro 138 32,623 21,805 68,331 9,490 4,867

“HT — Exserohilum turcicum , MB — Pantoea ananatis , CE — Complexo de enfezamento , FP - Puccinia
polysora e CZ- Cercospora zea-maydis.

@ valores de variancias divididos por 10°.

NS significativo a 1%, 5% e ndo significativo, respectivamente.

3.2.2 Analise conjunta

Pelas analises de varidncias individuais, a razdo entre a maior € menor variancia
residual foi de 2,33, evidenciando homogeneidade das variancias residuais e, portanto,

possibilitando a analise conjunta dos dados (Tabela 13).

As andlises conjuntas para populacio NAPS confirmaram a alta variabilidade
genética para resisténcia a MB e CE. A fonte de variagdo, devido as progénies (P), aos
locais (L) e da intera¢do progénies x locais (P x L), foram significativos para essas duas
doengas. Isso sugere que as progénies apresentaram comportamento diferenciado em
virtude das variacdes ambientais. A populacdo NAP7 apresentou variabilidade genética
para resisténcia a HT, MB e CE. Nao foi realizada andlise conjunta para a populacao
NAPS, devido a populacdo ndo apresentar variabilidade genética para nenhum dos
caracteres avaliados em nenhum dos dois locais.

A avaliagdo da interacdo progénies x locais torna-se de grande importancia no
melhoramento, pois, no caso de sua existéncia ha possibilidades de a melhor progénie
em um local, ndo ser em outro, este fato influencia o ganho de selecdo (CRUZ;
REGAZZI; CARNEIRO, 2012). A importancia da intera¢do gendtipo x ambientes para

resisténcia a fitopatdgenos vem sendo detectada por diversos autores em estudos com
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milho (BRITO et al., 2011; ENGELSING et al., 2011; NIHEI; FERREIRA, 2012;
GRALAK et al., 2015).

Os coeficientes de variagdo das analises conjuntas para resisténcia a
fitopatogenos variaram entre 26,1% a 36,8%. Os valores sdo considerados de médio a
alto, porém para avaliacdes de doengas, valores altos de CV % sdo aceitaveis por serem

variaveis muito influenciadas pelo ambiente.

TABELA 13. Quadrados médios da andlise conjunta de caracteres de resisténcia a
fitopatogenos em progénies de irmaos germanos de duas populagdes exoticas de milho.
Jatai e Uberlandia, 2015.

Fonte gl. HT"® MB*® CE"® Fp~® CzZ"®
Populagao NAP-5
Repeticdes 4 14,333 11,976 481,785 24,867 14,939
Progénies (P) 74  157,118%* 104,421%*% 459,109%* 13,431%* 4 583%%*
Local (L) 1 3616,974%* 2904,371*%* 779,584™° 157,809 157,397*
PXL 74 18,152 16,504**  107.826*% 6,584™° 2,085
Residuo 296 15,030 9,674 767,695 5,457 1,674
CVe (%) 32,7 33,7 35,7 28,8 37,5
Populacdao NAP-7
Repeti¢des 4 70,822 124,137 55,308 78,741 5,776
Progénies (P) 99  118,532%*  52,626%* 180,766** 22,610%  8,039%*
Local (L) 1 12842,51%* 7010,285** 1291,404™ 14,230N  109,620%*
PXL 99 24,187* 15324*%  69,806** 9,562°  2216™
Residuo 396 17,861 10,824 38,912 8,010 2,253
CVe (%) 26,1 29,2 298 30,8 36,8

YHT — Exserohilum turcicum , MB — Pantoea ananatis , CE — Complexo de enfezamento , FP - Puccinia

polysora e CZ- Cercospora zea-maydis.

@ valores de variancias divididos por 10°.

*k ok c . . . ~ . . . .
NS significativo a 1%, 5% e ndo significativo, respectivamente.

3.3. Parametros genéticos de caracteres de resisténcia a fitopatogenos

As estimativas de parametros estatistico-genéticos foram estimadas para todas as
doencas com base nas andlises de variancias individuais para as trés populacdes e
conjuntas para as duas populacdes exoOticas e as magnitudes dos valores estdo
apresentadas nas tabelas 14, 15 e 16. As estimativas s6 foram obtidas para os caracteres

que apresentaram variabilidade genética.

3.3.1. Potencial genético de populacoes exodticas de milho
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Quando se considera a avaliacdo somente em um local, a variancia fenotipica é o
resultado da acdo conjunta dos efeitos genéticos e ambiental, sendo que os efeitos
genéticos sao decompostos em variancia genética aditiva, dominante e epistatica, sendo
esta ultima desconsiderada na maioria dos estudos, devido a dificuldade de estimacao da
mesma (BOREM; MIRANDA, 2017). No entanto, quando se considera dois ou mais
ambientes ¢ importante ressaltar que além do efeito genético e ambiental, também se

tem na decomposi¢ao da variancia fenotipica a interagao genotipo x ambiente.

TABELA 14. Estimativas da variancia fenotipica (¢7), da variancia genotipica (¢2), da
varidncia da interagio (of.,), das variancias genética aditiva (o3, eoi,), das
herdabilidades com base em média de progénies (h;e h;,) e do indice de variagdo (0)
para cinco doencas em progénies de irmaos germanos de duas populacdes exoéticas de
milho. Jatai, 2015

* Doengas (AACPD)
L. HT MB CE FP Ccz
Estimativas ~
Populacao NAPS
of 21889,1 13819,6 91628,8 3715,1 1417,7
ot 17236,0 11886,6 67291,3 2060,0 744,1
ol 344720 23773,2 134582,6 4120,0 1488,2
ois 27577,6 19018,6 107666,1 3296,0 1190,6
4 0,79 0,86 0,73 0,55 0,52
. 0,63 0,69 0,59 0,44 0,42
] 1,11 1,43 0,96 0,64 0,61
Populacao NAP7
oF 26764,1 9093.,4 52574,7 4040,0 2053,7
ok 22230,7 69124 40560,9 2097,3 1283,7
ol 44461,4 13824,8 81121,8 4194,6 25674
o3s 35569,1 11059,8 64897,4 22557 2053,9
4 0,83 0,76 0,77 0,52 0,63
4 0,66 0,61 0,62 0,42 0,50
® 1,28 1,03 1,06 0,60 0,75

* Doengas: HT — Exserohilum turcicum, MB — Pantoea ananatis , CE — Complexo de enfezamento , FP -
Puccinia polysora e CZ- Cercospora zea-maydis.

A variancia genética aditiva ¢ o componente mais importante no melhoramento
genético, uma vez que ¢ a principal causa da semelhanga entre parentes e, por
conseguinte, o principal determinante das propriedades genéticas da populagdo e da

resposta a selecdo (FALCONER; MACKAY, 1996).
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A populacdo NAPS5 apresentou varidncias aditivas superiores para HT
(Uberlandia), MB, CE, quando comparada com a NAP7. As maiores variancias aditivas
para as duas populagdes foram apresentadas para o complexo de enfezamento, podendo
se obter ganhos genéticos com a selecdo de progénies mais resistentes aos patdgenos
causadores dos enfezamentos devido a alta variabilidade genética apresentada nas duas

populagdes.

TABELA 15. Estimativas da variancia fenotipica (o), da variancia genotipica (s72), da

variancia da interagdo (of.,), das varidncias genética aditiva (o4, e o3,), das

herdabilidades com base em média de familias (hZ,e h7,) e do indice de variacio (0)

para cinco doengas em familias de irmaos germanos de duas populagdes exoticas de
milho. Uberlandia, 2015

* Doencas (AACPD)

L HT MB CE FP Cz
Estimativas —
Populagao NAPS
oF 36534,5 26489,0 973499 2956,9 805,3
ot 31167,3 21972,6 70507,7 973.,5 362,5
ol 62334,6 43945,2 141015,4 1947,0 725,0
ois 49867,7 35156,2 112812,3 1557,6 580,0
4 0,85 0,83 0,72 0,33 0,45
4 0,68 0,66 0,58 0,26 0,36
C 1,39 1,27 0,94 0,40 0,52
Populagao NAP7
oF 20809,3 13556,9 309494 6684,6 1364,8
ok 13435,0 85214 17021,5 3286,7 632,7
ol 26870,0 17042,8 34043,0 6573,4 1265,4
oia 21496,0 13634,2 272344 5258,7 1012,3
4 0,65 0,63 0,55 0,49 0,46
4 0,52 0,50 0,44 0,39 0,37
G 0,78 0,75 0,64 0,57 0,54

* Doencas: HT — Exserohilum turcicum , MB — Pantoea ananatis , CE — Complexo de enfezamento , FP -
Puccinia polysora e CZ- Cercospora zea-maydis.

A estimativa da variancia da interagdo progénies por locais para mancha branca
foi de 2276,87 e 1499,76 para as populacdes NAP5 e NAP7 (Tabela 16),
respectivamente. Na populacio NAPS a estimativa correspondeu a 15% da variancia
genética e na populagdo NAP7 correspondeu a 24%, indicando que o efeito genético ¢ a
principal causa da interacdo significativa. Para o complexo de enfezamento as

estimativas da interacdo foram de 10352,45 na NAPS e 10297,80 na NAP7. Em relagdo
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a helmintosporiose na populacdo NAP7 a estimativa foi de 2108,65, correspondendo a

13% da variancia genética.

TABELA 16. Estimativas da variancia fenotipica (), da variancia genotipica (o2), da
varidncia da interacio (oZ.,), das varidncias genética aditiva (o3, e oi,), das
herdabilidades com base em média de familias (hZ,e hZ,) e do indice de variagdo (0)
para cinco doencas em familias de irmdos germanos de duas populagdes exoticas de
milho na analise conjunta. Jatai e Uberlandia, 2015.

Estimativas
6 6) 0) 0) 6) 0
Doengas  oF ok R, o ok KK
Populagdo NAPS

MB 174,035 146,528 22,769 293,055 234,444 0,84 0,34 1,23

CE 765,183 585,470 103,525 1170,941 936,753 0,77 0,31 0,87
Populacao NAP7

HT 197,554 157,242 21,087 314,484 251,587 0,80 0,32 0,93

MB 87,712 62,171 14,998 124,343 99474 0,71 0,28 0,76

CE 301,277 184,934 102,978 369,868 295,894 0,61 0,25 0,69

* Doengas: HT — Exserohilum turcicum, MB — Pantoea ananatis , CE — Complexo de enfezamento.

@: valores de variancias divididos por 107,

3.3.2. Herdabilidade e indice de variacio (0)

A herdabilidade no sentido restrito ¢ mais util, uma vez que quantifica a
importancia relativa da propor¢do aditiva da varidncia genética, que pode ser
transmitida para a proxima geracao e quanto maior for o seu valor maior serd o ganho

genético com a selegdo (BOREM; MIRANDA, 2017).

Os estudos de heranca genética para resisténcia as cinco doencas avaliadas no
presente trabalho evidenciam a predominancia de efeitos gé€nicos aditivos sobre os
dominantes (DEDERA et al., 2008; SILVEIRA et al., 2008; VIVEK et al., 2010;
NIHEI; FERREIRA, 2012; COLOMBO et al., 2014). Portanto, considerando a hipotese
1, na qual temos herdabilidade no sentido restrito, as duas populacdes apresentaram
altos coeficientes de herdabilidade para HT, MB e CE em Jatai e em Uberlandia a
populacdo NAPS apresentou altas estimativas de herdabilidade para os mesmo
caracteres. Estes resultados indicam que o efeito genético aditivo ¢ a principal causa da

variabilidade apresentada para os caracteres HT, MB e CE.
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Para os caracteres FP e CZ os coeficientes de herdabilidade observados foram
no maximo 0,63. Valores de estimativas de herdabilidade baixa também foi relatado por

Kaian Kaefer (2017) em estudos de resisténcia a Cercosporiose.

Os valores superiores a 0,7 nas populagdes podem ser um indicativo do potencial
das duas populagdes, podendo obter ganhos satisfatorios com a sele¢do para resisténcia
a estas doengas. Em diversos estudos avaliando resisténcia as doengas em germoplasma
de milho tém se relatado valores de herdabilidade acima de 70% (LOPES et al., 2007;
BRITO et al., 2012; KAEFER, 2017).

A estimativa da herdabilidade no sentido restrito para média dos dois locais
(hipdtese 1) variou de 0,61 para CE (NAP7) a 0,84 para MB (NAPS5). Com exce¢do do
carater CE na populacdo NAP7, todos os outros caracteres com interagdo progénies por
locais significativas apresentaram herdabilidade superiores a 0,7, indicando uma boa

condicdo para selecdo de progénies mais resistentes aos fitopatdgenos.

Para os caracteres que a interagdo progénies por locais ndo foram significativas a
selecdo ¢ facilitada, devido as progénies ndo apresentarem comportamento diferenciado
em virtude das variagdes ambientais e assim a selecdo de progénies superiores podem

promover ganhos genéticos satisfatorios para ambos os locais.

A relacdo entre CVg e CVe (indice 0), representa uma informag¢do a mais para o
melhorista com relag@o a sele¢do de progénies (VENCOVSKY, 1987). Como exemplo,
pode-se mencionar a utilizagdo do indice em estudos com progénies de meios irmaos
onde, Vencovsky e Barriga (1992), sugerem que valores acima de 1,0 indicam uma

situacdo muito favoravel para selecdo.

A populagao NAPS apresentou valores superiores a 1 para as doengas HT ¢ MB
e proximo de 1 para CE. Na populagdo NAP7 observou-se valores superiores a 1 para
HT, MB e CE em Jatai, porém em Uberlandia os valores foram menores que 0,8. Para
as doengas FP ¢ CZ os valores foram baixos, variando de 0,40 (NAP5-UDI) a 0,75
(NAP7-Jatai). Estes resultados indicam uma situacdo ndo muito favoravel para selecio
de progénies resistentes a essas duas doengas. Em estudos de resisténcia a
helmintosporiose foi observado valores de indice 6 acima de 1, indicando uma condigao

favoravel para selecdo em familias de meios irmaos resistentes (RIBEIRO, 2016).
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Apesar das comparagdes dos indices deste estudo com os valores relatados por
Vencovsky e Barriga (1992) ¢ importante ressaltar que neste trabalho foram avaliadas
familias de irmaos germanos € que a variancia genética entre essas familias tende a ser

maior do que quando se utiliza familias de meios-irmaos, afetando o indice de variagao.
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4. CONCLUSOES

As populagdes NAPS5, NAP7 e NAP8 foram superiores ao hibrido P2530
(suscetivel) na reagdo de resisténcia aos fitopatogenos avaliados.

As progénies mais resistentes de cada populacdo apresentaram valores de
AACPD proximos ou inferiores aos observados para os hibridos AG8544 ¢ AG7098
Pro (resistentes).

A populagao NAPS foi a que apresentou as menores severidades para a maioria
das doencas avaliadas, com excecdo do complexo de enfezamento, porém nao
apresentou variabilidade genética suficiente para ser explorada em programa de
melhoramento genético a partir de selecdo recorrente.

As populagdes NAPS5 e NAP7 apresentaram potencial genético, indicando
perspectivas favoraveis para serem exploradas em programas de melhoramento visando
resisténcia a fitopatdgenos.

A populagao NAPS ¢ mais indicada para resisténcia a helmintosporiose, mancha
branca, ferrugem polissora e cercosporiose. Em relagdo a resisténcia ao complexo de

enfezamento a populagdo NAP7 se apresentou mais resistente.
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CAPITULO 4: CORRELACOES GENETICAS E FENOTIPICAS, ANALISE DE
TRILHA E GANHO GENETICO EM DUAS POPULACOES EXOTICAS DE
MILHO

Resumo

O conhecimento das correlagdes, efeitos diretos e indiretos entre caracteres de
importancia no melhoramento de milho permite tragar estratégias mais eficientes na
obtencdo de ganhos genéticos. Os objetivos deste estudo foram estimar as correlagdes
fenotipicas e genotipicas de caracteres agrondmicos e de resisténcia a fitopatdogenos
importantes no melhoramento genético do milho; realizar analise de trilha tendo como
principal carater a producdo de graos; identificar critérios de selecdo indireta para
produtividade de graos. Os experimentos foram realizados na area experimental da
Universidade Federal de Uberlandia, Fazenda Gléria e na éarea experimental da
Universidade Federal de Goiés, Regional Jatai, na safrinha 2015. Utilizaram-se familias
de irmaos germanos de duas populacdes exoticas de milho. Os experimentos foram
instalados em delineamento de blocos casualizados, com trés repeti¢des. Avaliaram-se
os caracteres: AP — altura de planta (cm), AE — altura de espiga (cm), FM —
florescimento masculino (dias), NP — nimero de plantas, NE — nimero de espigas, PQ —
numero de plantas quebradas, AC — niimero de plantas acamadas, PG — peso de grdos (t
ha'l), HT - resisténcia a Exserohilum turcicum, MB - resisténcia a Pantoea ananatis, CE
- resisténcia ao complexo de enfezamento, FP - resisténcia a Puccinia polysora e CZ -
resisténcia a Cercospora zea-maydis. Para as variaveis de resisténcia a doencas foram
realizadas trés avaliagdes com auxilio de escalas diagramaticas com intervalo de 14 dias
entre as mesmas e feito o célculo da area abaixo da curva de progresso da doenca
(AACPD). A populacdo NAPS apresentou altas correlagdes genéticas entre PG com AP,
NP, NE e CE no experimento de Jatai. Em Uberlandia a NAPS apresentou altas
correlacdes entre PG com AP, NP, NE, MB e CE. Para a populagdo NAP7 as
correlagdes genéticas apresentaram alta magnitude entre PG e CE em UDI e entre PG e
NE em Jatai. Os ganhos genéticos obtidos para PG pelo método de sele¢ao direta
variaram de 29,40 a 31,17%.

Palavras-chave: Doengas foliares, familias de irmaos germanos, pardmetros genéticos,

selegdo direta e indireta.
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CHAPTER 4: GENETIC AND PHENOTYPIC CORRELATIONS, PATH
ANALYSIS AND GENETIC GAIN IN TWO EXOTIC MAIZE POPULATIONS

Abstract

Knowledge of correlations, direct and indirect effects between important traits for maize
breeding allow to design more effective strategies to obtain genetic gains. This study
evaluated phenotypic and genotypic correlations of agricultural traits and of resistance
to important plant pathogens for genetic improvement of maize; performed path
analysis keeping as central trait grain production; to identify indirect selection criteria
for grain yield. The experiments were done at the experimental area of Universidade
Federal de Uberlandia, Gléria Farm, and at the experimental area of Universidade
Federal de Goids, Regional Jatai, in the 2015 second harvest. The families of German
siblings from two exotic maize populations were used. The experimental design was
randomized blocks, with three replications. The following traits were evaluated: PH —
plant height (cm), CH — cob height (cm), MF — male flowering (days), NP — number of
plants, NC — number of cobs, BP — number of broken plants, BD — number of bedded
plants, GY - grain yield (t ha'), HT — resistance to Exserohilum turcicum, MB —
resistance to Pantoea ananatis, EC — resistance to the enrichment complex, FP —
resistance to Puccinia polysora and CZ — resistance to Cercospora zea-maydis. For the
disease resistance variables, three evaluations were performed using diagrammatic
scales with a 14 day interval between them, and the area under the disease progress
curve (AACPD) was calculated. The NAPS population showed high genetic correlations
between GY with PH, NP, NC and EC in the Jatai experiment. At the Uberlandia site
NAPS presented high correlations between GY with PH, NP, NC, MB and EC. For the
NAP7 population the genetic correlations showed high magnitude between GY and EC
in Uberlandia and between GY and NC in Jatai. The genetic gains obtained for GY by
the direct selection method ranged from 29.40 to 31.17%.

Keywords: Leaf diseases, families of Germanic breeds, genetic parameters, direct and

indirect selection.
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1. INTRODUCAO

O cultivo do milho safrinha tornou-se hoje um dos grandes suportes da producao
nacional de milho, galgando altas produtividades e grande foco da pesquisa atual
(CRUZ et al., 2011). Na ultima safra 2016/2017, a segunda safra foi responsavel por
68,9 % da producao total de milho (CONAB, 2018). Devido a grande importancia e o
crescimento acentuado do milho safrinha ¢ imprescindivel que os programas de
melhoramento genético desenvolvam hibridos especificos para o cultivo na segunda
safra, fazendo-se necessario a utilizagcdo de estratégias para melhorar a eficiéncia na
selecdo de gendtipos promissores.

Um dos pontos importantes em programas de melhoramento de milho ¢ a
escolha de métodos de sele¢dao que favoreca a identificagdo de genotipos superiores para
obtencdo de novos hibridos com varias caracteristicas desejaveis, tais como, alta
produtividade e resisténcia a fitopatdgenos. A eficiéncia da sele¢do para caracteres que
apresentam baixa herdabilidade e de dificil mensuragdo pode ser aumentada com a
utilizacao de caracteres correlacionados. Diante disto, o conhecimento das correlagdes
entre os caracteres permite tracar estratégias alternativas no processo de melhoramento
para que a obtencdo de ganhos genéticos seja maximizada e mais eficiente com a
utilizagdo de caracteres de alta herdabilidade e facil mensuragdo, obtendo ganho de
varios caracteres, simultaneamente (FALCONER; MACKAY, 1996).

Correlacdes de alta magnitude entre caracteres agrondmicos no milho t€ém sido
relatada por diversos autores (SOUZA et al., 2008; TOEBE; CARGNELUTTI FILHO,
2013; CABRAL et al., 2016). Outros autores também relataram altas magnitudes de
correlacdo entre resisténcia a doengas e produtividade de graos (BRITO et al., 2007;
DUDIENAS et al., 2013).

Apesar dos coeficientes de correlacdio serem de grande utilidade na
quantificagdo da magnitude e direcdo das influéncias de fatores na determinacdo de
caracteres complexos, ndo ddo a exata importancia relativa dos efeitos diretos e
indiretos destes fatores (CRUZ; REGAZZI;, CARNEIRO, 2012). Estudos sobre o
desdobramento do coeficiente de correlagdo sdo feitos pela analise de trilha,
desenvolvida por Wright (1921 e 1923) e detalhada por Li (1975).

A andlise de trilha consiste na quantificagdo dos efeitos diretos e indiretos das
variaveis explicativas sobre uma variavel basica, cujas estimativas sdo obtidas por meio

de equagdes de regressdo em que as variaveis sao previamente padronizadas (CRUZ;
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REGAZZI; CARNEIRO, 2012). O coeficiente de trilha ¢ um método que analisa um
sistema de multiplas variaveis, relacionadas de modo linear e inclui todos os fatores
basicos (causas) e suas varidveis resultantes (efeitos) (LI, 1956).

A partir do conhecimento das correlagdes, efeitos diretos e indiretos entre
caracteres de interesse ¢ possivel obter ganhos satisfatorios com a utilizagdo de métodos
de selecao direta e indireta em programas de melhoramento de milho.

Os objetivos deste estudo foram avaliar as correlagdes fenotipicas e genotipicas
de caracteres agronOmicos e de resisténcia a fitopatdgenos importantes no
melhoramento genético do milho; realizar analise de trilha tendo como principal carater
a produgdo de grdos; identificar critérios de sele¢do indireta para produtividade de

graos.
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2. MATERIAL E METODOS

Os experimentos foram conduzidos no periodo de fevereiro a julho de 2015
(safrinha) em dois locais: na Regido Sudeste de Goids em Jatai, na area experimental da
Universidade Federal de Goiés, a latitude 17° 52' 53" sul e a longitude 51° 42' 52" oeste,
estando a altitude de 676 m; na Regido do Tridngulo Mineiro em Uberlandia, na area
experimental da Universidade Federal de Uberlandia, Fazenda Gléria, a latitude 18° 58'

52" sul e a longitude 48° 12' 24" oeste e uma altitude de aproximadamente 912 m.

2.1. Material genético

As populacdes de milho NAPS (resistente a Exerohilum turcicum) e NAP7
(resistente a Physopella zeae) foram originadas de um projeto de cooperagdo técnico-
cientifico NAP-Milho (Nucleo de Apoio a Pesquisa Milho), criado pelo departamento
de genética da ESALQ/USP com o objetivo de identificar fontes confidveis de
resisténcia as principais doengas foliares do milho. Para esse fim, foram envolvidas
diversas instituicdes publicas (CNPMS/EMBRAPA, IAC - Instituto Agrondmico de
Campinas, [IAPAR - [Instituto Agronomico do Parani, ESALQ-USP,
CENARGEM/EMBRAPA) e privadas (empresas Zéneca Sementes, Sementes

Colorado, FT Sementes, Sementes Agroceres).

No ano agricola de 1994/1995 foram avaliados 1273 acessos do BAG (Banco
Ativo de Germoplasma, CENARGEM/EMBRAPA) em treze locais nos estados de
Goids, Mato Grosso, Sdo Paulo e Parana. Foram realizadas avaliagdes visuais para
resisténcia a cinco doencgas foliares e feito a selecdo exclusiva para cada fitopatdgeno,
sendo excluidos alguns acessos com padrdo baixo de produtividade de grios e
arquitetura da planta. O niimero de acessos que entraram na composi¢do de cada
populacdo foram 41 (NAPS) e 34 (NAP7). Na formagdo de cada populagdo foi tomada

uma amostra isonumeérica de sementes de cada acesso selecionado.

Os lotes foram semeados com isolamento na Esta¢do Experimental de Anhembi,
com polinizagdo ao acaso. Depois da colheita, uma amostra aleatoria de mil sementes
foi tomada de cada populagdo para semeadura do ciclo de recombinacao. Dos lotes de
recombinacdo, foram selecionadas cerca de 200 plantas de cada lote, que deram origem
para as progénies de meios irmaos, assim iniciando o programa de sele¢do recorrente

intrapopulacional. Essas populacdes sao exdticas, originadas de varios paises (Anexo A)
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e informagdes mais detalhadas sobre estas populagdes foram relatadas por Mendes et al.

(2015).

Para obtencdo das progénies de irmdos germanos de cada populagdo foram
semeados dois campos de cruzamento, constituido cada um por 500 sementes. A partir
dos cruzamentos planta-a-planta foram obtidas 75 e 100 progénies de irmaos germanos
das populacdes NAPS e NAP7, respectivamente, para realizar os experimentos em Jatai-

Goias e Uberlandia-Minas Gerais.

2.2. Avaliacio experimental

Utilizou-se o delineamento de blocos casualizados, com trés repeticdes. Cada
parcela experimental foi constituida de uma fileira de plantas de milho com 4 metros de
comprimento, espagada em 0,9 metros. Apos a realizacdo do desbaste as parcelas
ficaram com 20 plantas. Em cada parcela amostraram-se 5 plantas, nas quais
determinaram-se a severidade para os cinco patdgenos. As avaliacdes de severidade
foram realizadas a partir do surgimento dos primeiros sintomas das doencas, realizando-

se trés avaliagdes com intervalo de 14 dias entre as mesmas.

Os caracteres avaliados foram: AP - altura de planta (cm), AE - altura de espiga
(cm), FM - florescimento masculino (dias), NE — niimero de espigas, PQ - niumero de
plantas quebradas, AC - nimero de plantas acamadas, PG - peso de grios (kg parcela™);
HT — resisténcia a Exserohilum turcicum (AACPD), MB - resisténcia a Pantoea
ananatis (AACPD), CE - resisténcia ao complexo de enfezamento (AACPD), FP —
resisténcia a Puccinia polysora (AACPD) e CZ — resisténcia a Cercospora zea-maydis

(AACPD).

As avaliagoes de severidade para MB e HT foram feitas com auxilio das escalas
desenvolvidas para as respectivas doencas e estdo apresentadas no Anexo 1D e 2D
(MALAGI et al., 2011; LAZAROTO et al., 2012). Para as doengas CZ, FP e CE as
avaliacdes de severidade realizou-se com auxilio da escala desenvolvida pela Agroceres

(1996) (Anexo 3D), utilizada para avaliar a maioria das doengas foliares no milho.

Foi realizada a correcdo no carater produtividade de grdos para o nimero de
planta ideal (20 plantas), através da metodologia de correcdo por covariancia, sugerida

por Miranda Filho (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992). A partir das andlises de
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varidncia e covaridncia para numero de planta e produtividade de griaos, em blocos
casualizados, estimou-se o coeficiente de regressdo linear (b), obtido por b = SP,,/SQy
sendo x o numero de plantas e y a produtividade de graos; SPxy a soma de produtos
residual de analise de covariancia (numero de planta x peso de graos); SQx ¢ a soma de
quadrados residual da andlise de variancia para numero de plantas.

A corregdo foi efetuada ao nivel de totais de parcelas, ao invés de médias de
tratamentos. Assim, o peso de campo corrigido (Pc) foi obtido do seguinte modo:

Pc=P -b (x —20), em que: Pc = peso corrigido de graos; P = peso observado de
graos; b = coeficiente de regressdo linear da produtividade de graos, em relagdo as
variagoes do numero de plantas; x = numero de plantas observado.

O manejo agrondmico dos experimentos nos dois ensaios foi feito conforme

recomendacdes para a cultura do milho (FANCELLI; DOURADO-NETO, 2000).

A andlise para cada doenca foi realizada através da éarea abaixo da curva de
progresso de doenga (AACPD), sendo utilizada para descrever a epidemia. Neste caso,
baseando-se em avaliagdes de severidade, pode-se estabelecer uma curva da doenga
quantificada “versus” tempo. Segundo Shanner e Finley (1977), a AACPD ¢ calculada
pela formula:

AACPD =>[(Y;+ Yi1)/2 x (Tis; - Ti)], em que:
Y; = severidade da doenga na i-ésima observagao;

Ti+1 - Ti = € o intervalo de tempo entre duas avaliagdes consecutivas.

2.3. Analise de correlacio, analise de trilha e ganho genético

As estimativas de correlacdo, analise de trilha e ganho genético foram realizadas
para as variaveis avaliadas de acordo com a metodologia descrita por Vencovsky e
Barriga (1992) e Cruz, Regazzi e Carneiro (2012), as formulas de correlagdo e ganho
genético estao apresentadas no Anexo 1B.

A significancia da correlagdo fenotipica foi estimada pelo teste t com (n-2) graus
de liberdade em que n corresponde ao niimero de genoétipos avaliados. A significancia
das correlagdes genotipicas foi avaliada via bootstrap com 5.000 simulagdes
(FERREIRA et al., 2008).

O diagnostico de multicolinearidade envolvendo as doze variaveis realizou-se
por meio do método do nimero de condigdes (NC). No método NC, verificou-se o grau

de multicolinearidade na matriz de correlacdo X’X que representa a razao entre o maior
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e 0 menor autovalor da matriz de correlacio (MONTGOMERY; PECK, 1982). Quando
0o NC resultante dessa divisdo foi menor ou igual a 100, considerou-se haver
multicolinearidade fraca entre as variaveis explicativas.

Em seguida, as correlagdes das demais varidveis e a variavel PG (variavel
dependente) foram desdobradas em efeitos diretos e indiretos, pela andlise de trilha,
com uma cadeia, estabelecendo-se as relagdes de causa e efeito entre as caracteristicas,
conforme descrito por Cruz, Regazzi e Carneiro (2012). As interpretagdes dos
resultados de trilha foram realizadas conforme Singh e Chaudhary (1979) como citado

por Vencovsky e Barriga (1992).

Para as estimativas de ganho genético foi realizada selecdo direta para as
variaveis NE, PG, HT, MB, CE, FP e CZ e indireta para todos os caracteres. Na
populagdo NAP7 nao foi realizada selegdo direta para NE, por ndo apresentar relacao de
causa ¢ efeito com PG. Foi utilizada a intensidade de selecao de 20%.

As andlises estatisticas foram realizadas com o auxilio do Programa

Computacional em Genética e Estatistica - Programa Genes (CRUZ, 2016).
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

Nas tabelas 17, 18, 19 e 20, encontram-se as estimativas das correlagdes
fenotipicas e genotipicas das populagdoes NAPS e NAP7 avaliadas em Jatai/GO e
Uberlandia/MG. Na interpretagdo de correlagdes, trés aspectos devem ser considerados
a magnitude, a dire¢do e a significancia. Estimativas de coeficientes de correlagao
positiva indicam a tendéncia de uma varidvel aumentar quando a outra aumenta,
correlacdes negativas indicam tendéncia de uma varidvel aumentar enquanto a outra
diminui.

A correlagdo que pode ser diretamente mensurada a partir de medidas de dois
caracteres ¢ a fenotipica, sendo proveniente de causas genéticas e ambientais, porém sé
as genéticas envolvem uma associacdo de natureza herdavel. (FALCONER, 1987;
CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Nas duas populagdes para ambos os locais
avaliados, observou-se que, predominantemente, as correlagdes genotipicas foram mais
elevadas do que as fenotipicas e de igual sinal, indicando menor influéncia do ambiente
na expressdo dos caracteres. Esses resultados sdo concordantes com os obtidos em
outros estudos com milho (CHURATA; AYALA-OSUNA, 1996; CABRAL et al.,
2016).

As correlagdes genéticas observadas na populacdo NAPS entre os caracteres AP
e CE foram de alta magnitude, significativas e de dire¢do contraria, ou seja, quanto
maior a severidade do complexo de enfezamento, menor serd a altura da planta. A
redu¢do no porte da planta ocorre porque os enfezamentos sao doengas sistémicas que
afetam o desenvolvimento das plantas reduzindo o tamanho dos entrends e
consequentemente as plantas apresentam menores AP e AE (OLIVEIRA et al., 2004).
Na populacdo NAP7 a correlagdo entre AP e CE foi de alta magnitude no experimento

avaliado em Uberlandia e de baixa magnitude em Jatai.

Altas correlagdes genéticas também foram observadas na populacao NAPS entre
os caracteres NE, PG e CE. As correlagdes entre NE e PG foram positivas indicando
que quanto maior o nimero de espiga, maior foi a produtividade de graos, no entanto,
os caracteres NE e PG foram afetados pela severidade do CE, sendo observado
correlagdes negativas entre a doenga e esses dois caracteres. Como foi descrito

anteriormente, o CE ¢ uma doencga sistémica e além de reduzir o porte da planta e
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também provoca uma redu¢do na producdo de grios nas espigas e consequentemente

afeta a produtividade final de graos (COTA; COSTA; SILVA, 2015).

No entanto, apesar das populagdes exdticas apresentarem correlacdes
significativas e de alta magnitude entre os caracteres, esses resultados ndo nos dao a
exata importancia relativa dos efeitos diretos e indiretos (CRUZ; REGAZZI;
CARNEIRO, 2012). Para uma maior eficiéncia no processo de selecdo ¢ importante
quantificar os efeitos diretos e indiretos das varidveis explicativas sobre a varidvel

principal e a analise de trilha auxilia o geneticista na quantificagdo destes efeitos.

Para obter uma confiabilidade nos resultados apresentados pela analise de trilha
¢ importante que os caracteres avaliados ndo apresentem alta colinearidade. Com base
no numero de condigdes proposto por Montgomery e Peck (1981), a matriz de
correlagdo X’X com as treze variaveis apresentou multicolinearidade baixa com valores
de 32 a 50, ndo constituindo problema para anélise de trilha.

Nas Tabelas 21 e 22 estdo apresentados os efeitos diretos e indiretos das
variaveis explicativas sobre a produtividade de grios. O maior coeficiente de
determinagdo foi observado para populacdo NAPS5 avaliada em Jatai com valor igual a
0,82, caracterizando que 82% da varia¢do da varidavel dependente PG no modelo esta
sendo explicada pelas variaveis utilizadas no diagrama causal. Para a populagdo NAP7
ndo foi apresentada a andlise de trilha devido aos coeficientes de correlagdo entre as
variaveis explicativas e a varidvel principal (PG) serem de baixa magnitude.

Apesar das varidveis NP, NE e CE apresentarem correlagdes altas sobre PG em
pelo menos um dos locais avaliados, apenas o NE apresentou uma relagdo de causa e
efeito com o PG, pois seus efeitos diretos avaliados na populacdo NAPS (Jatai) foram
superiores ao efeito da variavel residual. Este resultado evidencia como o estudo de
correlagdes pode levar o pesquisador a cometer erros durante o processo de selecdo, e
também corrobora a afirmativa sobre qudo importante ¢ fazer-se o desdobramento das
correlagdes em efeitos diretos e indiretos. Assim, pode-se inferir que tanto a seleg¢do
direta de progénies mais produtivas, quanto a selecdo indireta de progénies que
apresentam um maior NE sdo eficientes no aumento da produtividade de graos de milho

para a populacdo NAPS.
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TABELA 17. Coeficientes de correlagao fenotipica (acima da diagonal) e genotipica (abaixo da diagonal) entre treze caracteres avaliados em
setenta e cinco progénies de irmaos germanos da populacao exotica de milho NAP-5. Jatai, 2015

“Caracteres AP AE FM NP NE PQ PA PG HT MB CE FE CZ
AP 0,79%* 0,08  037** 0,46%* -0,00"° 0,27  0,49%* -026*% 0,03 -0,52%*% -0,04™ -0,03"
AE 0,83"" 0,42%%  0,40%% 032%* 0,09 0,33% 032%* -036*%* -0,00"° -046%* -0,0™ 0,04
FM 0,107 0,53 0,08 -0,32%* 0,06 0,28* -0,34*%* 021" -0,14™ 023** -0,17 0,05
NP 0,637 0,697 -0,04" 0,57*%* 0,32%% 0,18 0,52%% -0,19% -0,26* -0,60** 0,05"° -0,02™
NE 0,65 0427 -0397" 0,88 0,02 0,01 0,87%* -0,36** 0,02  -0,59** 0,02™ -0,08"°
PQ 0,117 0,16 -0,067" 032" 0,097 -0,43*%* 0,07 0,038 -0,14%  -0,04™ 0,19™  0,08™
PA 0,417 0,537 040" 0,18" 008" -0,74"" 0,05 -0,00™% 0,08 -0,14™ 0,00  0,06™
PG 0,627 038" -0417 0,527 1,047 0,197 0,067 0,32%* 0,128 -0,60%* -0,01 -0,13™°
HT 0,30 -0397 -0277" -0,19" -0477" 004" -0,197 -0,39"" 0,018 029%  032%* 0,04
MB 0,04 -0,097 -0,177" -026" 0,057 -028" -0,11" -0,137" -0,03" 0,018 0,34%%  (,35%*
CE -0,73™  -0,59"" 0297 -0,60" -0,82"" -0,16" -0297 -0,74" 0307 -0,027 0,08  0,18™
FE -0,10™ -0,11"7" -0,24™ 0,057 -0,00°" 0227 -020" -0,03" 046" 0527 -0,12" 0,07
CzZ 0,01 0,097 007" -0027" -0,12" 0,15 0,00 -0,197 -0,04" 0,527 0247 0,08

**: significativo ao nivel de 1% de probabilidade pelo test t. "°: ndo significativo. ' significativo a 1% pelo método de bootstrap com 5 mil simulagdes.

£ AP: altura de planta; AE: altura de espiga; FM: florescimento masculino; NP: namero de plantas; NE: namero de espigas; PQ: niimero de plantas quebradas; AC: namero de
plantas acamadas; PG: produtividade de graos; HT: resisténcia a Exserohilum turcicum, MB: resisténcia a Pantoea ananatis, CE: resisténcia ao Complexo de enfezamento ,
FP: resisténcia a Puccinia polysora e CZ: resisténcia a Cercospora zea-maydis.
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TABELA 18. Coeficientes de correlagao fenotipica (acima da diagonal) e genotipica (abaixo da diagonal) entre treze caracteres avaliados em
setenta e cinco progénies de irmaos germanos da populacdo exodtica de milho NAP-5. Uberlandia, 2015

fCaracteres AP AE FM NP NE PQ PA PG HT MB CE FE CZ
AP 0,79**  0,11N%  0,46%* 0,46** 0,01"°  038*% 047** -026*% 0,03 -0,55%* 0,05" -0,05"°
AE 0,82"" 0,47%*  024*  0,23* 022" 047* 021  -0,25% -0,02™ -027* 0,00 0,04"
FM 0,157 0,54 20,27%  -0,33** 003N 043%*  -026% -0,12"° -0,128 028* -026* 0,01™
NP 0,82 0377 -049" - 0,04%  0,08™ 036" -0,08" 024"  -0,54" 020 -0,18"°
NE 0,657 0307 -046" - -0,05™ 0,028 0,56%*  -027* 0,10 -0,57** 0,16 -0,08"°
PQ 0,15 0447 -0,027 0,00" -0,15" 0,11 -0,04™  -0,02™ 022 0,01 0,0 -0,01™
PA 081" 0,89 0,717 -0,11"" 0,197 0,067 0,16  -0,31** -0,04" -0,17" -0,24* -0,07"°
PG 0,607 0217 -030" 0,517 0,747 -0,02"" 046" -0,36*%  0,05N°  -0,62%* 0,05™  -0,11"°
HT 0317 0287 -0,147 -0,007 -0,377" -0,097" -049"7" -0,44"" 0,008  029% -0,07"° -0,11™
MB 0,077 -0,01"" -0,13 0,59 0,18 0407 -0,047 0,05 0,10 0,17° 0,14 -0,00™
CE 0,697 -0,317" 0,347 -0,99" -1,01"" -0,037 -0,36" -0,82"" 0,387 -0,21" -0,31%% 0,08
FE 0,097 -0,127 -0,447 0327 0,127 0237 -0,58" 0017 -007" 036" -0,63" 0,00
CczZ 0,107 0,06 0,027 -045" -024" -0,16" -0,35" -0297" -0,08" -0,09" 0,157 -0,20"

**: gignificativo ao nivel de 1% de probabilidade pelo test t.

NS,

: ndo significativo.

™. significativo a 1% pelo método de bootstrap com 5 mil simulagdes.

£ AP: altura de planta; AE: altura de espiga; FM: florescimento masculino; NP: niimero de plantas; NE: numero de espiga; PQ: niimero de plantas quebradas; AC: numero de
plantas acamadas; PG: produtividade de graos; HT: resisténcia a Exserohilum turcicum, MB: resisténcia a Pantoea ananatis , CE: resisténcia ao complexo de enfezamento ,
FP: resisténcia a Puccinia polysora e CZ: resisténcia a Cercospora zea-maydis.
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TABELA 19. Coeficientes de correlagao fenotipica (acima da diagonal) e genotipica (abaixo da diagonal) entre treze caracteres avaliados em

setenta e cinco progénies de irmaos germanos da populacao exotica de milho NAP-7. Jatai, 2015

Caracteres AP AE FM NP NE PQ PA PG HT MB CE FE CZ
AP 0,80%*  023*  024* 025 0,17 014" 0,08 0,13 0,19 -0,13™ -0,05™ -0,20%
AE 0,84 033** 0,18 0,23  024* 0,16 0,138 -0,18 0,158 -0,19% -0,02™ -020*
FM 025" 0,38 0,15 20,06 0,05 0,07 0,06 -0,19% -0,08" 0,00 -0,12% 0,01
NP 0,30 0,237 -0,18" 0,51%* 028**  0,29%*  0,21* -0,04" 0,05 -027% 021* 0,12
NE 0,397 035" -0,107" 0,777 0,10 0,06  0,59%* -0,17"° 0,14%  -027** 0,14%  0,04"°
PQ 0,207 033" 0,147 0,197 0,08 0,49%* 0,00 0,038 -0,11™ 0,128 0,14 0,17
PA 0217 025" 0207 0,027 018" -087" 0,06™  -0,08™  0,16™  -0,00™  -0,06™ -0,07™
PG 0,10 0,16 008" 034" 089" 0,137 -0,05" 0,19™  -0,10™  -0,07" 0,028  -0,07™®
HT 0,16 -022"" -0207" -0,107 -022"" -0,077" -0,18" -021"" 023*  0,00% -0,0™ 0,11
MB 0227 0,177 -0,147" 0,117 0207 -0,16" 0317 -011"7" 0,267 0,24* 0,08  -0,20*
CE 0,197 -0,25" -0,01"" -047" -0,44" -0,237" -0,15" -0,08" 0,127 033" -0,26%* -0,10™
FE -0,13  -0,077" -0,197 0427 0,18 0,227 -0,01" -002" -0,197" 0,137 -0,44" 0,13
CZ -0,29™  -0,29 0,007 0307 0,03 0,297 -0,09" -007" 0,117 -0,34" -0,137 0,117

**: significativo ao nivel de 1% de probabilidade pelo test t.

NS

: ndo significativo.

™ significativo a 1% pelo método de bootstrap com 5 mil simulagdes.

“: AP: altura de planta; AE: altura de espiga; FM: florescimento masculino; NP: niimero de plantas; NE: nimero de espiga; PQ: niimero de plantas quebradas; AC: nimero de
plantas acamadas; PG: produtividade de graos; HT: a resisténcia Exserohilum turcicum, MB: resisténcia a Pantoea ananatis , CE: resisténcia ao complexo de enfezamento ,
FP: resisténcia a Puccinia polysora e CZ: resisténcia a Cercospora zea-maydis.
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TABELA 20. Coeficientes de correlagao fenotipica (acima da diagonal) e genotipica (abaixo da diagonal) entre treze caracteres avaliados em
setenta e cinco progénies de irmaos germanos da populacao exoética de milho NAP-7. Uberlandia, 2015

‘Caracteres AP AE FM NP NE PQ PA PG HT MB CE FE CZ
AP 0,84%%  022% 0,19 046%* 0,32%* 0,05 0,29%* 0,05 0,14™ -0,50** -0,13"° -0,01™
AE 0,87 0,44%% 0,04™  036%* 0,51* 0,11  0,21* -0,02% 0,18 -0,48** -0,04" -0,03™
FM 0,377 0,607 0,18 0,02™  030%* 028+ -0,03" -0,12™ 0,038 -0,21% -0,08" -0,03"
NP 0257 0,057 -031" 0,44%% 0,138 0,07 0,12  -0,13™ 0,03 -026%F -0,24%* -0,14™
NE 0,637 0477 013" 063" 0,04™ 0,04 0,22%  -0,06™ 0,028 -037% -0,07"° -0,00™
PQ 0,63 1,007 078" -0,75" 0,03 0,01 20,12 0,01 0,128 -0,24* -0,11™ 0,03
PA 027"  028° 048" -0,537" 0307 0,67 021* -0,06™ 0,008 -0,11™ -0,30%* -0,03"°
PG 0347 0,24 -0,04™ 0277 0307 -025" 046 0,20%  -0,19%  -0,30%* -0,02™ -0,01™
HT 0,027 -0,07" -0,15" -026" -0,07" -0,16" -0,14" -026" 0,00N  0,07™  -0,06™ -0,05™
MB 023" 025" 004" 0017 0017 0137 -0,127 -0217 0,147 -0,07™ -0,05™°  -0,19™
CE 0,647 -0,637 -0,34"" -0,547 -052" -0577" -028" -0,40" 007" -0,18" 0,10 -0,11M
FE 0,147 007" -0,047 -0,777 -0,14" -0497" -0,44" -0,01" -0,04" 0,01 0,07 0,09
Ccz 0,01 -0,04" -0,01" -0,51"" -0,23"" -0,077 -0,09" -0,03" -0,12" -0,34"" -0,28" 0,107

**: significativo ao nivel de 1% de probabilidade pelo test t.

S

N ~ N N N
: ndo significativo.
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: significativo a

1% pelo método de bootstrap com 5 mil simulagdes.
“ AP: altura de planta; AE: altura de espiga; FM: florescimento masculino; NP: niimero de plantas; NE: nimero de espiga; PQ: niimero de plantas quebradas; AC: nimero de
plantas acamadas; PG: produtividade de graos; HT: a resisténcia Exserohilum turcicum, MB: resisténcia a Pantoea ananatis , CE: resisténcia ao complexo de enfezamento ,
FP: resisténcia a Puccinia polysora e CZ: resisténcia a a Cercospora zea-maydis.



TABELA 21. Efeitos diretos e indiretos dos caracteres explicativos altura de plantas (AP), altura de espigas (AE), florescimento masculino
(FM), nimero de plantas (NP), nimero de espigas (NE), nimero de plantas quebradas (PQ), nimero de plantas acamadas (AC), resisténcia a
Exserohilum turcicum (HT), resisténcia a Pantoea ananatis (MB), resisténcia ao complexo de enfezamento (CE), resisténcia a Puccinia polysora
(FP) e Cercospora zeae (CZ) sobre a produtividade de graos, coeficiente de determinacao da analise de trilha e efeito da variavel residual da
populacdo NAPS. Jatai, 2015

Efeitos AP AE FM NP NE PQ AC HT MB CE FP Cz
Efeito direto PG 0,230 -0,120 -0,061 -0,086 0,737 0,033 -0,081 -0,047 -0,210 -0,144 0,023 0,044
Efeito indireto AP 0,183 0,018 0,08 0,106 -0,020 0,062 -0,059 0,006 -0,120 -0,008 -0,007
Efeito indireto AE -0,095 -0,050 -0,048 -0,038 -0,011 -0,040 0,043 0,011 0,055 0,007 -0,005
Efeito indireto FM -0,005 -0,025 0,005 0,019 0,004 -0,017 0,013 0,009 -0,014 0,011 -0,003
Efeito indireto NP -0,032 -0,034 0,007 -0,049 -0,028 -0,015 0,016 0,023 0,051 -0,005 0,002
Efeito indireto NE 0,339 0,237 -0,233 0,420 0,015 0,010 -0,266 0,015 -0,435 0,017 -0,060
Efeito indireto PQ -0,003 0,003 -0,002 0,011 0,001 -0,014 0,001 -0,005 -0,001 0,006 0,003
Efeito indireto AC -0,022 -0,027 -0,022 -0,014 -0,001 0,034 0,007 0,007 0,012 0,007 -0,005
Efeito indireto HT 0,012 0,017 0,010 0,000 0,017 -0,001 0,004 0,001 -0,014 -0,015 0,002
Efeito indireto MB -0,006 0,019 0,030 0,056 -0,004 0,030 0,017 0,003 0,002 -0,071 -0,073
Efeito indireto CE 0,075 0,066 -0,033 0,086 0,085 0,006 0,021 -0,042 0,001 0,011 -0,026
Efeito indireto FP -0,001 -0,001 -0,004 0,001 0,001 0,004 -0,002 0,007 0,008 -0,002 0,001
Efeito indireto CZ -0,001 0,002 0,002 -0,001 -0,004 0,003 0,002 -0,002 0,015 0,008 0,003

Total 0,493 0319 -0,338 0,524 0,869 0,071 -0,052 -0,325 -0,120 -0,603 -0,013 -0,128

Coeficiente de determinacao 0,820
Efeito da variavel residual 0,424
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TABELA 22. Efeitos diretos e indiretos dos caracteres explicativos altura de plantas (AP), altura de espigas (AE), florescimento masculino
(FM), nimero de plantas (NP), nimero de espigas (NE), nimero de plantas quebradas (PQ), nimero de plantas acamadas (AC), resisténcia a
Exserohilum turcicum (HT), resisténcia a Pantoea ananatis (MB), resisténcia ao complexo de enfezamento (CE), resisténcia a Puccinia polysora
(FP) e Cercospora zeae (CZ) sobre a produtividade de graos, coeficiente de determinacao da analise de trilha e efeito da variavel residual da

populacdo NAPS. Uberlandia, 2015

Efeitos AP AE FM NP NE PQ AC HT MB CE FP Ccz
Efeito direto PG 0,295 -0,151 -0,144 -0,154 0,273 0,036 0,039 -0,181 -0,013 -0,359 -0,130 -0,081
Efeito indireto AP 0,234 0,032 0,136 0,137 0,002 0,113 -0,078 0,010 -0,163 0,016 -0,015
Efeito indireto AE -0,120 -0,071 -0,036 -0,035 -0,033 -0,071 0,038 0,003 0,040 0,001 -0,005
Efeito indireto FM -0,015 -0,067 0,039 0,047 -0,005 -0,062 0,018 0,017 -0,041 0,037 -0,001
Efeito indireto NP -0,071  -0,037 0,042 -0,099 -0,007 -0,013 0,013 -0,036 0,084 -0,031 0,027
Efeito indireto NE 0,126 0,063 -0,090 0,175 -0,013 0,005 -0,073 0,027 -0,156 0,043 -0,023
Efeito indireto PQ 0,000 0,008 0,001 0,002 -0,002 -0,004 -0,001 0,008 0,000 0,003 0,000
Efeito indireto AC 0,015 0,018 0,017 0,003 0,001 -0,004 -0,012  -0,001 -0,007 -0,009 -0,003
Efeito indireto HT 0,048 0,045 0,022 0,015 0,048 0,004 0,057 -0,016 -0,052 0,013 0,021
Efeito indireto MB 0,000 0,000 0,002 -0,003 -0,001 -0,003 0,001 -0,001 0,002 -0,002 0,001
Efeito indireto CE 0,199 0,096 -0,102 0,195 0,206 -0,005 0,061 -0,104 0,061 0,112 -0,030
Efeito indireto FP -0,007 0,001 0,033 -0,026 -0,020 -0,010 0,031 0,010 -0,018 0,040 0,001
Efeito indireto CZ 0,004 -0,003 -0,001 0,014 0,007 0,001 0,006 0,009 0,008 -0,007 0,000

Total 0,473 0,206 -0,259 0,360 0,561 -0,036 0,162 -0,363 0,047 -0,618 0,053 -0,109
Coeficiente de determinacdo 0,537

Efeito da variavel residual 0,681
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Em relacdo as variaveis de resisténcia a doenga o CE apresentou correlagao de
alta magnitude com PG em ambos os locais avaliados, no entanto, o efeito direto foi
inferior ao efeito da variavel residual e o efeito indireto do NE no ensaio avaliado em
Jatai foi superior ao efeito residual, constatando novamente o forte efeito desta variavel
sobre o PG.

As estimativas de ganho genético das populagcdes NAP 5 e NAP7 avaliadas em
Jatai/GO e Uberlandia/MG estao apresentadas nas tabelas 23 e 24, contudo para a
populacdo NAP7 as estimativas s6 foram realizadas para ganho de selecdo direta,
devido a baixa magnitude das correlagdes observadas nesta populagao.

Com intensidade de selecao de 20% para as duas populagdes em ambos os
locais, os maiores ganhos diretos foram obtidos para o caradter MB na populacdo NAPS5
com estimativas negativas de 55,17 e 44,89% em Jatai e Uberlandia respectivamente.
Para a populacdo NAP7 as maiores estimativas foram observadas para o carater PG, que
apresentou o maior valor no ensaio de Uberlandia com ganho de 31,17% na
produtividade. Para estimativas de ganhos indiretos, foi observado o maior valor de
25,96% para PG quando o carater selecionado foi NE na populacdo NAPS. Os ganhos
genéticos obtidos na producdo de graos foram superiores aos valores observados em
estudos com populacdes semiexodticas de milho (OLIVEIRA et al,, 2015; SOUZA, et
al,, 2018).

Quando foi realizada selecdo direta para PG, observou-se um ganho na redugao
da severidade da maioria das doengas avaliadas na populagdo NAPS e as estimativas
variaram de acordo o local avaliado, mas a selecdo indireta para resisténcia pode nao ser
eficiente devido aos baixos coeficientes de trilha apresentados pelas variaveis avaliadas.
Em relagdo aos caracteres agronomicos a selecdo direta para PG na populagio NAPS
aumentou o numero de plantas quebradas em Jatai em 11,7% e na populacdo NAP7
aumentou o numero de plantas acamadas em Uberlandia em 8,55%. Em casos de
experimentos no qual a colheita ¢ realizada manualmente, todas as plantas sao colhidas,
inclusive plantas quebradas e acamadas. No entanto, quando os genotipos sdo cultivados
em lavouras com colheita mecanizada, as plantas quebradas e acamadas podem
provocar uma alta queda na produtividade de graos. Portanto, ¢ necessario fazer novas
avaliagdes para os caracteres PQ e AC apds a recombinacdo das familias selecionadas.

A variavel NE apresentou causa e efeito com PG, podendo ser utilizada para

selecdo indireta, entretanto o ganho com sele¢do direta proporciona maiores ganhos em
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relacdo a sele¢do indireta. Este resultado ¢ devido a estimativa de herdabilidade para PG
(0,77) na populacdo NAPS ser maior do que para NE (0,61).

Na tabela 25 estdo apresentadas as quinze familias de irmaos germanos
selecionadas na populacdo NAPS5 e as vinte familias selecionadas para a populagao
NAP7 nos dois locais de avaliagdo para cada variavel. Essas familias foram
selecionadas pelo seu potencial produtivo e/ou pela resisténcia apresentada aos

fitopatdgenos avaliados.
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TABELA 23. Estimativas de ganho genético em porcentagem, pelo método de sele¢do direta para NE, PG, HT, MB, CE, FP e CZ e indireta
para treze caracteres avaliados, média da populagdo (Xo) e média das quinze familias selecionadas (Xs) na populagdo exdtica de milho NAP-5.

Jatai e Uberlandia, 2015

fCaracteres AP AE FM NP NE PQ AC PG HT MB CE FP CzZ
NAPS — Jatai
NE 2,54 3,37 -1,59 3,99 25,13 2,75 2,79 25,96  -20,38 -1,49 -15,16 -1,07 0,42
PG 2,05 1,71 -2,31 3,31 20,59 11,7 -7,08 30,67  -19,77 -7,86 -17,27 2,59 -3,11
HT 1,49 2,26 -0,39 -0,71 10,29 0,00 -3,98 12,92 -40,6 -12,34 -8,89 -5,36 -0,85
MB -1,64 -1,75 -0,11 2,49 2,27 7,57 2,59 4,10 -3,69 -55,17 -0,94 -4,87 -7,97
CE 2,62 5,19 -0,57 3,86 14,31 1,38 2,98 15,11 -22,07 -3,41 -30,81 -1,55 -0,73
FP 0,30 1,05 1,21 -1,8 -5,21 -9,29 2,98 -4,42 -20,87 -9,32 8,06 -14,94 -1,46
CZ 0,26 1,11 -0,02 -0,5 3,88 -6,54 -0,12 5,56 -10,68 -1346 -13,02 -3,29 -19,78
Xo 19448 108,92 58,22 13,19 10,07 3,27 5,52 3,21 285,08 211,74 73436 275,42 127,72
Xs - - - - 14,24 - - 4,50 138,09 7593 426,31 201,22 79,58
NAPS — Uberlandia
NE 2,95 2,49 -0,97 2,49 14,50 -8,23 -2,05 15,65 -12,92 2,68 -10,11 -0,30 2,43
PG 1,64 -1,43 -1,28 0,85 5,97 -2,27 -9,21 29,97 -8,67 -1,81 -16,56 0,00 -2,14
HT -0,34 -3,98 -1,31 -0,26 3,68 -6,06 -4,43 10,84 -36,3 -11,83 -14,26 3,19 2,36
MB -0,84 -1,55 0,90 -1,70 -2,40 -7,15 -2,73 -5,26 0,85 -44.89 10,91 -1,85 -0,98
CE 3,08 2,21 -1,07 1,45 3,38 -6,06 9,55 12,13 -7,34 15,17  -28,72 3,34 0,57
FP 0,45 1,49 1,14 -0,62 0,56 0,97 4,43 -3,09 -4,73 -5,66 3,29 -9,83 -1,67
CZ -0,07 -0,29 0,25 0,02 0,49 -1,73 0,68 -0,33 1,90 2,29 1,13 -1,50 -19,27
Xo 191,08 106,60 59,17 17,34 13,94 1,67 2,49 1,97 464,39 372,41 817,60 237,97 90,32
Xs - - - - 14,50 - - 2,86 266,8 170,89 49342 16691 51,64

*. AP: altura de planta (cm); AE: altura de espiga (cm); FM: florescimento masculino (dias); PQ: numero de plantas quebradas; AC: niimero de plantas acamadas; PG:
produtividade de grdos (t ha); HT: reacdo de resisténcia Exserohilum turcicum (AACPD), MB: resisténcia Pantoea ananatis(tAACPD), CE: resisténcia complexo de
enfezamento (AACPD), FP: resisténcia Puccinia polysora (AACPD) e CZ: resisténcia Cercospora zea-maydis(AACPD).
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TABELA 24. Estimativas de ganho genético em porcentagem (GS%), pelo método de
selecdo direta para PG, HT, MB, CE, FP e CZ, média da populagdo (Xo0) e média das
vinte familias selecionadas (Xs) na populagdo exotica de milho NAP-7. Jatai e
Uberlandia, 2015

“Caracteres PG HT MB CE FP Ccz
NAP7 — Jatai
GS% 29,40 -40,61 -38,57 -28,31 -15,67 -24.81
Xo 4,45 365,81 248,74 709,23 295,95 142,63
Xs 591 186,95 122,53 448,97 206,62 86,02
NAP7 — Uberlandia
GS% 31,17 -18,48 -22,11 -18,33 -17,78 -19,78
Xo 3,75 658,41 464,92 616,44 286,21 115,59
Xs 5,03 469,93 301,38 411,02 182,70 66,27

% PG: produtividade de grios (t ha™); HT: reagdo de resisténcia Exserohilum turcicum (AACPD), MB:
resisténcia Pantoea ananatis(AACPD), CE: resisténcia complexo de enfezamento (AACPD), FP:
resisténcia Puccinia polysora (AACPD) e CZ: resisténcia Cercospora zea-maydis(AACPD).

Na populagdo NAPS5 das varias familias selecionadas, dezessete familias
apresentaram superioridade em trés ou mais caracteres avaliados simultaneamente, e as
familias 1, 7, 13, 20, 24 e 57 se destacaram por serem superiores nos dois ambientes
avaliados. Para a populagdo NAP7 o nlimero de familias com estas caracteristicas foram
vinte e as que apresentaram superioridade nos dois locais foram as familias 18, 22, 45,

77 e 95.
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TABELA 25. Progénies de irmdos germanos selecionadas pelo método de selecdo
direta das variaveis PG, HT, MB, CE, FP e CZ em duas populacdes exodticas de milho.

£ Caracteres NAPS — Jatai
NE 5,6,8,13, 14, 16, 23, 26, 38, 39, 49, 50, 57,59 ¢ 73
PG 1,5,6,7,8,16,23,26,27,39,49, 50, 57,58 ¢ 73
HT 1,3,5,7,16, 18, 20, 23, 24, 25, 38, 49, 53, 57 ¢ 59
MB 1,5,9,12, 13, 20, 22, 24,42, 50, 55, 65, 73, 74 ¢ 75
CE 1,3,5,7,13,19, 23, 28, 30, 38,41, 45,57,59 ¢ 73
FP 4,14, 18, 20, 24, 34,41, 42, 46, 49, 52, 55,59, 71 ¢ 72
Ccz 1,2,4,5,13,21,24, 31, 34,37,39, 41,44, 49 ¢ 68
NAPS — Uberlandia
NE 1, 6,13, 14, 23, 24, 38, 39, 41, 45, 49, 54, 57,63 ¢ 72
PG 11,23, 24, 27, 30, 34, 43, 45, 46, 54, 57,69, 72, 73 ¢ 74
HT 1,3,5,11, 20, 23, 24, 27, 36, 39, 43, 49, 57, 68 ¢ 69
MB 1,2,4,9, 13,20,22,24,29,42, 50,54,62,69¢75
CE 16, 18, 19, 27, 33, 36, 38, 43, 45, 48, 50, 57, 65, 70 ¢ 73
FP 1,6,8,12, 13, 14, 18, 20, 22, 26, 37,44, 51,54 ¢ 70
Ccz 3,8,9,13, 14, 16, 21, 24, 29, 43, 44, 55, 66, 70 ¢ 74
NAP7 — Jatai
PG 3,10, 15, 19,23, 25, 29, 30, 37, 45, 47, 51, 52, 58, 60, 67, 69, 77,92 ¢ 95
HT 3,7,10, 18, 26,27, 28, 29, 44, 55, 58, 61, 74, 78, 82, 87, 88, 93, 95 ¢ 96
MB 3,5,9,17,21, 22, 28, 30, 38, 44, 45, 58, 63, 69, 77, 82, 83, 88, 95 ¢ 98
CE 1,2,4,7,19,22,23,34,38,44, 45, 51, 55,57,75,717, 80, 82,93 ¢ 95
FP 1,9,12,17, 18,21, 22, 26, 28, 37, 40, 43, 46, 58, 62, 64, 67, 82, 83 ¢ 99
Ccz 3,5,12,18,19,21,22,27,43,46,47, 52,59, 61, 62, 74, 76, 84, 86 ¢ 93
NAP7 — Uberlandia
PG 2,4,18,20,27,28,29, 31, 33, 35, 38, 56, 60, 62, 67, 69, 70, 77, 79 ¢ 95
HT 3,7,11,17,18,22,27, 29, 38, 44, 58, 63, 66, 69, 70, 74, 85, 87, 88 ¢ 95
MB 5,15,22,28,29, 38, 44, 45, 51, 61, 63, 67,69, 73, 75,77, 82, 83, 84 ¢ 88
CE 7,11, 19, 20,23, 26, 29, 36, 39, 45, 55, 57, 59, 60, 65, 66, 77, 82, 85 ¢ 95
FP 3,4,7,21,22,25,27, 30, 37, 40, 43, 49, 57, 62, 64, 65, 71,73, 74 € 92
(074

1,4,7,8,12,14,18,22,41,45, 46,47, 52,59, 68, 72,73, 84,87 ¢ 93

. NE: numero de espigas; PG: produtividade de grios; HT: resisténcia a Exserohilum turcicum, MB:
resisténcia Pantoea ananatis , CE: resisténcia Complexo de enfezamento , FP: resisténcia Puccinia
polysora e CZ: resisténcia Cercospora zea-maydis.
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4. CONCLUSOES

Para todos os ensaios avaliados a influéncia do ambiente foi baixa devido a
predominancia de correlagdes genotipicas em relagdo as correlagdes fenotipicas.

As correlagdes fenotipicas, genotipicas e andlise de trilha na populacio NAPS
indicaram o nimero de espigas de maior efeito favoravel sobre a producdo de graos em
milho.

Para a populacao NAPS a selecdo indireta para produtividade através da selegao
do numero de espigas pode ser util e o ganho genético satisfatorio.

A populagdo NAP7 apresentou baixas correlagdes fenotipicas e genotipicas entre
as varidveis avaliadas e a produtividade de graos.

Com a utilizagdo do método de selecdo direta ¢ possivel obter ganhos de até

31% na produtividade de graos de milho nas populagdes avaliadas.
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CAPITULO 5: DEPRESSAO ENDOGAMICA E VARIABILIDADE GENETICA
EM CARACTERES AGRONOMICOS E DE RESISTENCIA A DOENCAS
FOLIARES EM DUAS POPULACOES EXOTICAS DE MILHO

Resumo

O efeito denominado depressdao por endogamia refere-se a redu¢ao do valor médio dos
caracteres quantitativos, relacionados com a reproducao e a fisiologia da planta, devido
ao estado de homozigose dos alelos deletérios. O objetivo deste trabalho foi avaliar a
depressdo por endogamia e a variabilidade genética de caracteres agronOmicos e
caracteres de resisténcia as doencas foliares em familias endogamicas de duas
populacdes exdticas de milho. Os experimentos foram realizados na area experimental
da Universidade Federal de Goias, Regional Jatai, na safrinha 2015. Foram avaliadas 50
e 40 S; das populagdes NAPS e NAP7, respectivamente, intercalando a cada dez
parcelas uma linha com a mistura da populacdo base (familia de irmdos germanos) para
estimar a depressdo por endogamia dos caracteres avaliados. Os experimentos foram
instalados em delineamento de blocos casualizados, com trés repetigdes. Foram
avaliados os seguintes caracteres: AP — altura de planta (cm), AE — altura de espiga
(cm), FM — florescimento masculino (dias), PQ — nimero de plantas quebradas, AC —
namero de plantas acamadas, PG — produgdo de grios (kg parcela’). As maiores
estimativas de depressdo por endogamia nos caracteres agrondomicos foram observadas
para producdo de grdos, com valores de 51,2 e 38,9% para as populacoes NAPS e
NAP7, respectivamente. Nos caracteres de resisténcia a doengas, a maior estimativa foi
observada para o complexo de enfezamento, com valores de -58,9% na NAPS e -74,2%
na NAP7. As duas populagdes em estudo apresentaram potencial genético para serem
utilizadas em programas de melhoramento com sele¢do recorrente e apos alguns ciclos
de selecdo extrair linhagens com padrao agrondmico e resistentes a fitopatogenos.

Palavras-chave: Doencas foliares, familias endogamicas, parametros genéticos, Zea

mays.
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CHAPTER 5: ENDOGAMIC DEPRESSION AND GENETIC VARIABILITY IN
AGRONOMIC CHARACTERS AND RESISTANCE TO FOLIARY DISEASES
IN TWO EXOTIC MAIZE POPULATIONS

Abstract

The effect called inbreeding depression refers to the reduction of the mean value of the
quantitative traits, related to plant reproduction and physiology, due to the homozygous
state of the deleterious alleles. The objective of this work was to evaluate the inbreeding
depression and the genetic variability of agronomic traits and resistance characters to
foliar diseases in endogamous families of two exotic maize populations. The
experiments were carried out in the experimental area of the Federal University of
Goias, Jatai Regional, in the 2015 second crop. 50 and 40 S; of the NAP5 and NAP7
populations, respectively, were evaluated by inserting a line with the base population
mix (family of Germanic siblings) to estimate the inbreeding depression of the
evaluated characters. The experiments were installed in a randomized complete block
design with three replicates. The following characters were evaluated: PH - plant height
(cm), CH - cob height (cm), MF - male flowering (days), BP - number of broken plants,
BD - number of bedded plants, GP — grains production (kg plot™). The highest estimates
of inbreeding depression in agronomic traits were observed for grain yield, with values

of 51.2 and 38.9% for the NAPS and NAP7 populations, respectively. In the disease
resistance characters, the highest estimate was observed for the enrichment complex,
with values of -58.9% in NAPS5 and -74.2% in NAP7. The two populations studied
presented genetic potential to be used in breeding programs with recurrent selection and
after some selection cycles to extract agronomic and phytopathogen resistant strains.

Keywords: Leaf diseases, endogamous families, genetic parameters, Zea mays.
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1. INTRODUCAO

A endogamia ¢ definida como fenomeno que ocorre em decorréncia do
acasalamento entre individuos aparentados (CRUZ, 2005). Em populagdes panmiticas
como no milho, em muitos casos a endogamia ¢ indesejavel, isto porque este tipo de
cruzamento conduz a homozigose e, nestas populagdes, existem genes recessivos
deletérios que, quando em homozigose, causam prejuizos a fisiologia da planta,
diminuindo o seu valor fenotipico (MIRANDA FILHO, 2001).

As causas genéticas que controlam a depressdo por endogamia ndo sdo
completamente conhecidas, porém existem algumas hipdteses para explica-las. Uma
dessas hipodteses esta ligada ao fato de que os genes favoraveis tendem a ser dominantes
ou parcialmente dominantes, e a segunda hipotese ¢ o fato do heterozigoto ter um valor
fenotipico maior que o homozigoto (CROW; KIMURA, 1970). Na primeira hipdtese, a
depressdo por endogamia resultaria, entdo, da quebra da combinagdo ideal dos alelos
que governam o carater em estudo.

A autofecundagdo € o mecanismo que promove a endogamia, pois permite que
alelos comuns por ascendéncia se encontrem num mesmo individuo, tendo grande
importancia na producdo de linhagens. O valor de uma populagdo como fonte de
linhagens ¢ altamente dependente da depressdo por endogamia em relagdo as varias
caracteristicas, o que limita a obtencao de linhagens vigorosas para a posterior obten¢ao
de hibridos (HALLAUER; CARENA; MIRANDA FILHO, 2010). Quanto a obtengao
de linhagens com probabilidade aceitavel, deve-se partir de populacdes que apresentem
alta frequéncia de alelos favoraveis em relacdo aos diversos caracteres de interesse e
baixa frequéncia de alelos desfavoraveis (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992). Em
consequéncia disso, quando uma populacdo melhorada ¢ submetida a autofecundagao,
poucos alelos deletérios sdo expressos para determinado carater quantitativo, refletindo
em estimativas menores de depressdao por endogamia ao longo dos ciclos de selecao,
quando comparadas as populagdes originais nao melhoradas.

Estudo realizado com trés populacdes semiexdticas demostrou que a populagao
CRE-01, obtida a partir do cruzamento de linhagens exdticas com um hibrido comercial
que ja tinha passado por selecdes eliminando genes deletérios, apresentou menores
depressdes por endogamia para os caracteres avaliados em relacdo as outras duas

populagdes (OLIVEIRA et al., 2015).
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Para caracteres que apresentam baixa herdabilidade, a utilizagdo de progénies
endogdmicas pode ser uma boa estratégia, devido a endogamia disponibilizar uma
maior variabilidade genética em fun¢ao do sistema de cruzamento, possibilitando obter
estimativas de parametros genéticos favoraveis no processo de selecdo. Sob o ponto de
vista do melhoramento genético, a endogamia pode ser potencialmente aproveitada para
o desenvolvimento de linhagens com alelos de interesse que, posteriormente sejam
utilizadas, no caso do milho, na composi¢ao de hibridos simples, triplos, duplos ou
mesmo em selegdo recorrente envolvendo progénies parcialmente endogamicas (Sy, S; e
S3), para o desenvolvimento de populagdes melhoradas (HALLAUER et al., 2010).

Além do melhoramento de caracteristicas agronomicas desejaveis, a busca por
fontes de resisténcia a fitopatdogenos tém sido um dos focos principais nos programas de
melhoramento genético de milho. As doengas constituem na atualidade um dos
principais fatores limitantes da produtividade e o principal método de controle € o uso
de gendtipos resistentes. No entanto, com a busca por gendtipos mais produtivos e
uniformes, tem ocorrido o estreitamento da base genética resultando em vulnerabilidade
aos estresses bidticos e abidticos (COTA et al., 2015).

O Germoplasma exotico pode ser utilizado tanto para obtencdo de gendtipos
com caracteristicas agrondmicas superiores, como fonte de resisténcia a doencas de
importancia para a cultura do milho, promovendo um aumento na variabilidade genética
deste cereal. No entanto, sua utilizacdo nos programas de melhoramento de milho ao
redor do mundo té€m sido inexpressiva (GOODMAN, 2005). O potencial de populacdes
exoticas e semiexdticas utilizados em programas de melhoramento de milho tém sido
relatados por diversos autores (OLIVEIRA et al., 2015; MENDES et al., 2015; SILVA
etal., 2017; SOUZA et al., 2018).

O objetivo do presente trabalho foi avaliar a depressdo por endogamia e o
potencial genético para caracteres agronOmicos e de resisténcia aos fitopatdogenos
(Exserohilum turcicum Leonard e Suggs, Pantoea ananatis, fitoplasma, espiroplasma,
Puccinia polysora Underw e Cercospora zeae Tehon e Daniels) em familias

endogamicas de duas populagdes exoticas de milho.
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2. MATERIAL E METODOS

Os experimentos foram conduzidos no periodo de fevereiro a julho de 2015,
(safrinha) em Jatai/GO, na area experimental da Universidade Federal de Goids, em
Jatai, a latitude 17° 52' 53" sul e a longitude 51° 42' 52" oeste, estando a altitude de
676m.

2.1. Material genético

As populagdes de milho NAPS5 (resistente a Exerohilum turcicum) ¢ NAP7
(resistente a Physopella zeae) foram originadas de um projeto de cooperacdo técnico-
cientifico NAP-Milho (Nucleo de Apoio a Pesquisa Milho), criado pelo departamento
de genética da ESALQ/USP com o objetivo de identificar fontes confidveis de
resisténcia as principais doencas foliares do milho. Para esse fim, foram envolvidas
diversas institui¢des publicas (CNPMS/EMBRAPA, IAC - Instituto Agrondmico de
Campinas, IAPAR - Instituto Agrondomico do Parana, ESALQ-USP,
CENARGEM/EMBRAPA) e privadas (empresas Zéneca Sementes, Sementes

Colorado, FT Sementes, Sementes Agroceres).

No ano agricola de 1994/1995 foram avaliados 1273 acessos do BAG (Banco
Ativo de Germoplasma, CENARGEM/EMBRAPA) em treze locais nos estados de
Goias, Mato Grosso, Sao Paulo e Parand. Foram realizadas avaliagdes visuais para
resisténcia a cinco doencas foliares e feito a selecdo exclusiva para cada fitopatogeno,
sendo excluidos alguns acessos com padrdo baixo de produtividade e arquitetura da
planta. O niimero de acessos que entraram na composicao de cada populagdo foram 41
(NAPS5) e 34 (NAP7). Na formagdo de cada populacio foi tomada uma amostra

isonumérica de sementes de cada acesso selecionado.

Os lotes foram semeados com isolamento na Estacdo Experimental de Anhembi,
com polinizacdo ao acaso. Depois da colheita uma amostra aleatoria de mil sementes foi
tomada de cada populagdo para semeadura do ciclo de recombinagdo. Dos lotes de
recombinacdo foram selecionadas cerca de 200 plantas de cada lote, que deram origem
para as progénies de meios-irmaos, assim iniciando o programa de sele¢do recorrente
intrapopulacional. Essas populagdes sdo exoticas, originadas de varios paises (Anexo A)
e informacdes mais detalhadas sobre essas populacdes foram relatadas por Mendes et al.

(2015).
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Para obteng¢do das familias endogamicas de cada populagdo foram semeadas dois
campos de cruzamento, constituido cada um por 500 sementes. A partir dos
cruzamentos de autofecundagao foram obtidas 50 e 40 familias endogamicas (FS;) das
populagdes NAPS5 e NAP7, respectivamente, para realizar os experimentos em Jatai-

GO.

2.2. Avaliag¢ao experimental

Utilizou-se o delincamento de blocos casualizados, com trés repeticdes. Cada
parcela experimental foi constituida de uma fileira de plantas de milho com 2 metros de
comprimento espagada de 0,9 metros. Apds a realizacao do desbaste as parcelas ficaram
com 10 plantas. Em cada parcela amostraram-se 3 plantas, nas quais determinaram-se a
severidade para os cinco patogenos. As avaliacdes de severidade foram realizadas a
partir do surgimento dos primeiros sintomas das doengas, realizando-se trés avaliagdes

com intervalo de 14 dias entre as mesmas.

As avaliagdes de severidade para mancha branca e helmintosporiose foram
feitas com auxilio das escalas desenvolvidas para as respectivas doencas e estdo
apresentadas no Anexo 1D e 2D (MALAGI et al., 2011; LAZAROTO et al., 2012). Para
as doencas cercospora, ferrugem polisora e complexo de enfezamento as avaliagdes de
severidade foram realizadas com auxilio da escala desenvolvida pela Agroceres (1996),

utilizada para avaliar a maioria das doencas foliares no milho (Anexo 3D).

A cada dez parcelas de FS; foi inserida uma parcela da mistura da populagao
base de cada populacdo. Para evitar o efeito de influéncia competitiva da parcela da
populagdo base com as parcelas das linhas endogamicas utilizou-se uma bordadura
interna, de forma que cada parcela da populagdo base plantada, duas linhas da mesma
populagdo faziam a protecdo e externamente a essas duas linhas foram inseridas duas
linhas, também como bordadura, de uma mistura das linhas endogamicas. O manejo
agrondmico dos experimentos nos dois ensaios foi feito conforme recomendagdes para a

cultura do milho (FANCELLI; DOURADO-NETO, 2000).

As variaveis avaliadas foram: altura de planta (AP), altura de espiga (AE),
florescimento masculino (FM), plantas quebradas (PQ), plantas acamadas (AC), peso de
graos (PG), nimero de plantas (NP), resisténcia a Exserohilum turcicum (HT),
resisténcia a Pantoea ananatis (MB), resisténcia ao complexo de enfezamento (CE),

resisténcia a Puccinia polysora (FP) e resisténcia a Cercospora zeae-maydis (CZ).
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Porém, o nimero de plantas so6 foi utilizado para fazer corre¢do no carater peso de graos
para o numero de plantas ideal (10 plantas), através da metodologia de correcdo por
covariancia, sugerida por Miranda Filho (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992). A partir
das analises de variancia e covariancia para nimero de planta e peso de graos em blocos
casualizados, estimou-se o coeficiente de regressao linear (b), obtido por b = SP,,/SQy
sendo x o numero de planta e y o peso de graos; SPxy a soma de produtos residual de
analise de covariancia (nimero de planta x peso de graos); SQx ¢ a soma de quadrados
residual da andlise de variancia para numero de plantas.

A corregdo foi efetuada ao nivel de totais de parcelas, ao invés de médias de
tratamentos. Assim, o peso de campo corrigido (Pc) foi obtido do seguinte modo:
Pc=P-Db (x—10), onde
Pc: peso corrigido de graos;

P: peso observado de graos;
b: coeficiente de regressdo linear da produgdo de griaos em relagdo as variacdes do
numero de plantas;

x: nimero de planta observado.

A analise para cada doenga foi realizada através da area abaixo da curva de
progresso de doenga (AACPD), sendo utilizada para descrever a epidemia. Neste caso,
baseando-se em avaliagdes de severidade, pode-se estabelecer uma curva da doenca
quantificada “versus” tempo. Segundo Shanner e Finley (1977), a AACPD pode ser
calculada pela formula:

AACPD =X [(Y;+ Yi1)/2 x (Ti+; - Ty)], onde:
Y; = severidade da doenca na i-ésima observacao;

Tis+1 - Ti = € o intervalo de tempo entre duas avaliagdes consecutivas.

2.3. Analise de variancia

A fim de avaliar a existéncia de variabilidade genética para os caracteres nas
duas populagdes exoticas de milho avaliadas em Jatai-Goids, realizaram-se as analises

de variancias conforme o modelo abaixo:
Yi=pn+G +Bj + g

Em que:

[13%2] €es99,
1

¥;;: observacdo da progénie “1”, no bloco *j;
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u: média geral do carater;
G;: efeito aleatorio da progénie “i”;
7321

B;: efeito aleatorio do bloco *j”;

[13%2] [13%2]

g;;: erro experimental associado a progénie “i”” no bloco “j”.

O esquema da analise de variancia para cada variavel, com as respectivas

esperancas dos quadrados médios e teste F, estd apresentado na tabela 1.

TABELA 1. Esquema do resultado de analise de variancia individual e esperancas de
quadrado médio para modelos em blocos ao acaso.

Fonte de Variagao GL QM E(QM) F
Progénies g-1 QMG o’ +ra’, QMG/QME
Blocos b-1 QMB o*+go®,
Erro (g-1)(b-1) QME o’
Total (gb)-1

GL: graus de liberdade; QM:quadrado médio; E(QM): esperanga do quadrado médio

As andlises foram realizadas com o auxilio do Programa Computacional em

Genética e Estatistica- Programa Genes (CRUZ, 2016).

2.4. Estimativa dos parametros genéticos

As estimativas de parametros estatisticos-genéticos foi realizada para as
variaveis avaliadas de acordo com a metologia descrita por Vencovsky e Barriga

(1992), Nass et al. (2001) e Cruz, Regazzi e Carneiro (2012), apresentado no Anexo B.

2.5. Dados meteorolégicos
Os dados meteoroldgicos da area experimental da UFG durante o periodo de
fevereiro a julho de 2015 estdo apresentados na figura 1. No Anexo D estd apresentado

mais detalhes dos dados meteoroldgicos.
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FIGURA 2: Temperatura média (T°C), umidade relativa (UR%) e precipitacdo (Prec.
mm) na area experimental da UFG/Reginal Jatai na safrinha 2015. Fontes: Estagdo
Meteorologica da UFG/Jatai.
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

3.1. Médias e coeficientes de variacao experimental (CV. %)

As médias e os coeficientes de variacdo experimental para os caracteres
agrondmicos e resisténcia a doengas avaliadas estdo apresentados nas tabelas 26 e 27.

Para os caracteres agronomicos avaliados a populacdo NAP7 apresentou médias
superiores para a maioria das varidveis em relacdo as médias apresentadas pela
populacdo NAPS, com exce¢dao do PQ que foi observado média 1 para as duas
populacdes. As médias observadas de AP e PG para as duas populacdes exoticas sdo
consideradas baixas. Em consequéncia da endogamia, normalmente as plantas sofrem
reducdo da altura, do tamanho, da espiga e consequentemente ocorre uma reducdo na
produtividade (BOREM; MIRANDA, 2017). Os valores de PG foram 2,01 ¢ 2,09 t ha!
para as populagdes NAPS e NAP7, respectivamente. Apesar da média de PG das duas
populacdes serem baixas foram observadas familias S; com produtividades superiores a
quatro toneladas, indicando o potencial produtivo dessas populagdes para serem

utilizadas em programas de sele¢@o recorrente.

TABELA 26. Médias da populagdo (my), valor superior (ms), valor inferior (my) e
coeficiente de variacdo (CV%) para seis caracteres em progénies S; de duas populagdes
exoticas de milho. Jatai, 2015

£ Caracteres

Estimativas AP AE M PQ AC PG
Populacao NAPS

my 162,7 92,7 61 1 3 2,01

mg 230,0 143,0 65 0 0 4,16

my 90,0 35,0 56 7 8 0,57

CV% 11,0 14,7 1,8 79,1 51,3 28,1
Populacao NAP7

my 182,2 96,2 62 1 5 2,09

mg 248.,0 155,0 71 4 10 4,37

my 108,0 58,0 56 0 0 0,61

CV% 10,1 13,2 1,9 108,8 41,1 243

Y AP — altura de planta (cm), AE — altura de espiga (cm), FM — florescimento masculino (dias), PQ —
numero de plantas quebradas, AC — nimero de plantas acamadas, PG — peso de grios (t ha™).
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TABELA 27. Médias da populagdo (my), valor superior (ms), valor inferior (mj) e
coeficiente de variacdo (CV%) para AACPD de cinco doencas em familias S; de duas
populagdes exdticas de milho. Jatai, 2015

* Doencas (AACPD)
Estimativas HT MB CE FP Ccz
Populagdo NAP5S
my 396,8 292,6 902,1 255,9 201,1
mg 971,0 749,0 2320,0 660,0 695.0
my 12,0 8,0 210,0 65,0 35,0
CV % 35,7 32,6 37,6 35,3 40,6
Populacao NAP7
my 471,7 302,8 1034,8 309,6 223,1
mg 1159,0 672,0 2130,0 740,0 770,0
my 93,0 11,0 210,0 65,0 50,0
CV% 31,8 31,5 28,1 38,6 40,9

“HT — Exserohilum turcicum , MB — Pantoea ananatis , CE — Complexo de enfezamento , FP - Puccinia
polysora e CZ- Cercospora zea-maydis.

As médias observadas para AP, AE e PG nas duas populag¢des avaliadas foram
inferiores as médias observadas em outros estudos com populacdes exdticas e
semiexoticas de milho sob endogamia (RODRIGUES, 2013; OLIVEIRA; MIRANDA
FILHO; REIS, 2015).

Em relacdo a resisténcia as doencas a populacdo NAP 5 foi a que apresentou as
menores médias de AACPD para as cinco doencas avaliadas, indicando maior
resisténcia quando comparada a NAP7. Algumas familias S; das duas populagdes
apresentaram alta resisténcia a HT, MB, CE, FP e CZ. Este resultado demonstra o
potencial das populacdes exodticas para serem utilizadas como fontes de resisténcia a

fitopatogenos em programas de melhoramento.

De acordo com a classificacdo para coeficientes de variagdo experimental para a
cultura do milho proposta por Scapim, Carvalho e Cruz (1995), os ensaios apresentaram
valores que indicam uma boa precisdo experimental para a maioria dos caracteres
avaliados, com exce¢dao dos valores estimados para PQ, AC e os caracteres de
resisténcia a doengas, que apresentaram valores superiores a 28,1%. Estes resultados
sdo devido a estes caracteres sofrerem muita influéncia ambiental e sdo fatores que nao
podem ser controlados. Portanto, altos valores de coeficiente de variagdo para esses

caracteres sao aceitos € nao comprometem a precisao experimental. Brito et al. (2011)
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estudando a resisténcia de hibridos de milho a cercosporiose e mancha branca

encontraram valores de 37,0 e 48,2% para as respectivas doengas.

Nas tabelas 28 e 29, estdo apresentados os valores médios para as FIG (my) e
familias S; (m;), depressdo por endogamia em porcentagem (DP%) em relacdo a FIG,
contribuicdo relativa dos homozigotos (u + a*) e a contribui¢do relativa dos
heterozigotos (d*) para os caracteres agrondmicos e para resisténcia a doengas nas
populagdes exdticas de milho.

A populagdo NAPS apresentou estimativas de depressao por endogamia (DP%)
superior para a maioria dos caracteres agronomicos avaliados em relagdo a populacio
NAP7 com exce¢do do carater AC. As estimativas de DP% para as duas populacdes nos
caracteres AP, AE, FM e AC sdo consideradas baixas, evidenciando que os efeitos de
dominancia sdo menos importantes para essas caracteristicas. Bernini et al. (2013) em
estudos de familias endogamicas obtidas a partir de autofecundacdes de hibridos
relataram valores baixos de DP% para AP, AE e FM.

Para a variavel PG as duas populacdes apresentaram alta estimativa de DP%,
indicando que ambas as populagdes sao sensiveis a endogamia para esse carater. Assim
faz-se necessario novos ciclos de selecdo recorrente com as duas populagdes, com
intuito de reduzir a carga genética das populagdes e a partir da selecdo de gendtipos
superiores obter linhagens com excelentes padrdes agrondmicos. Valores altos de DP%
em PG em populagdes exoticas e semiexoticas também foram observados por Rodrigues
(2013) e Oliveira, Miranda Filho e Reis (2015). Os autores Good e Hallauer (1977)
constataram que a producdo ¢ bastante afetada pela endogamia em qualquer grau de
homozigose.

A contribui¢do relativa dos heterozigotos (d*) foi superior em relacdo aos
homozigotos para PG nas duas populagdes e para PQ na populagio NAPS. Esse
resultado implica indiretamente na existéncia de heterogeneidade genética nas
populagdes. Levando em consideracdo os efeitos genéticos, as estimativas da depressao
por endogamia sao menores para AP e AE em relagdo ao carater producdo de graos,
porque os efeitos génicos de dominancia sdo menos importantes para estas
caracteristicas (LIMA; MIRANDA FILHO; BOLLER, 1984). Valores elevados da
contribuicdo dos homozigotos (1 + a*) sdo indicativos do potencial das populagdes

como fonte de linhagens com alto potencial produtivo. Para as variaveis AP, AE, FM e
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AC a contribui¢do dos locos em homozigose foi maior do que a contribui¢ao dos locos
em heterozigose.

As estimativas de p + a* nas duas populagdes para PG sdo baixas, portanto, para
que a extracdo de linhagens seja feita de forma eficiente ¢ necessario selecionar as
melhores familias endogamicas e recombind-las para novas avaliagdes, assim as
populagdes irdo concentrar um nimero maior de alelos favordveis, possibilitando a
obtencdo de linhagens com bom potencial produtivo. Maldonado e Miranda Filho
(2002) apresentaram resultados similares aos observados neste estudo para producdo de
graos.

TABELA 28. Médias da populacdo base (my), médias das familias endogdmicas (m;),
estimativas da depressao por endogamia (DP%), contribui¢cdo dos homozigotos (i + a*)

e dos heterozigotos (d*) para seis caracteres avaliados em duas populagdes exoticas de
milho. Jatai, 2015

* Caracteres

Estimativas AP AE FM PQ AC PG
Populacao NAPS
my 187,4 104,3 59 2 3 4,12
m; 162,7 92,7 61 1 3 2,01
DPy, 13,2 11,1 -3,4 50,0 0 51,2
(ut+a*) 138,0 81,1 63 0 3 -0,10
d* 49.4 23,2 -4 2 0 4,22
Populacdo NAP7
my 204,1 107,1 60 1 6 3,42
m; 182,2 96,2 62 1 5 2,09
DPy, 10,7 10,2 -3,3 0 16,7 38,9
(uta*) 160,3 85,3 64 1 3 0,76
d* 43,8 21,8 -4 0 0 2,66

* Caracteres — AP: altura de planta (cm); AE: altura de espiga (cm); FM: florescimento masculino (dias);
PQ: niimero de plantas quebradas; AC: numero de plantas acamadas; PG: produtividade de grios (t ha™);

Para os caracteres de resisténcia as doengas observou-se acréscimo na
severidade de HT, CE e CZ com uma geracdo de autofecundacdo, indicando efeito
negativo da endogamia, tornando as duas populagdes exdtica mais sensivel a estas trés
doengas. As estimativas de DP% variaram de -58,9 a 8,9 para NAPS e de -74,2 a 20,4
para NAP7. A AACPD do CE foi a varidvel que apresentou a maior DP% nas duas
populagdes avaliadas. Para as varidveis MB e FP o efeito da endogamia reduziu a
severidade, conferindo maior resisténcia a esses fitopatogenos. Valores de DP% entre
14,6 e 26,8 para CE foram observados por Oliveira et al. (2015) em trés populacdes
semiexoticas de milho selecionadas como fonte de resisténcia aos patdogenos causadores

do complexo de enfezamento.
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A contribui¢do dos locos em homozigose (efeitos aditivos) foi maior do que a
contribui¢cdo dos locos em heterozigose (desvios devidos a dominancia) para a reducao
na severidade das doengcas MB e FP nas duas populagdes, enquanto que nos caracteres
HT, CE e CZ, a contribui¢ao dos locos em heterozigose sdo mais expressivos na reagao
de resisténcia a esses fitopatdgenos. Portanto, as familias endogdmicas das duas
populagdes se apresentaram mais resistentes a MB e FP, em relagdo a populagdo base,
enquanto que a para os fitopatdgenos HT, CE e CZ a populagdo base se mostrou mais
resistentes, devido as contribui¢cdes dos locos em heterozigose serem maior em relagao

aos locos em homozigose para a resisténcia dos trés fitopatégenos.

TABELA 29. Médias da populacio base (my), médias das familias endogamicas (m;),
estimativas da depressdo por endogamia (DP%), contribui¢cdo dos homozigotos (i + a*)
e dos heterozigotos (d*) para de resisténcia a fitopatdgenos em duas populagdes
exoticas de milho. Jatai, 2015

I Doengas (AACPD)

. HT MB CE FP Cz
Estimativas ~
Populagdao NAPS
my 277,8 309,1 567,9 280,8 175,8
m; 396,8 292,6 902,1 2559 201,1
DPy, -42.8 5,3 -58,9 8,9 -14,4
(nt+a*) 515,8 276,1 1236,3 231,0 226,4
dx* -238.0 33,0 -668.,4 49,8 -50,6
Populacao NAP7
my 398,1 380,4 5942 329.,0 183,3
m; 471,7 302,8 1034,8 309,6 2231
DPo, -18,5 20,4 -74,2 59 21,7
(ut+a*) 545,3 225,2 14754 290,2 262,9
dx* -147,2 155,2 -881,2 38,8 -79,6

I HT — Exserohilum turcicum , MB — Pantoea ananatis , CE — Complexo de enfezamento , FP -
Puccinia polysora e CZ- Cercospora zea-maydis.

3.2. Analise de variiancia

O sucesso no processo seletivo depende da existéncia de variancia genética para os
caracteres agrondmicos e de resisténcia aos fitopatdogenos nos programas de
melhoramento com foco na resisténcia genética a doencas. Com base nos resultados das

analises de varidncias das varidveis agronOmicas para as duas populagdes de milho
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(Tabelas 30 e 31), foi constatada diferenca significativa entre as familias S; para todos
os caracteres estudados, exceto para e para o carater CE na populagdo NAPS e para os
carateres PQ, AC e CZ na NAP7 que nao foram significativas. Consequentemente, ha
variabilidade genética para os caracteres agrondmicos € para a expressao da resisténcia
as doengas avaliadas nas duas populagdes exoticas de milho, sendo possivel obter
ganhos a partir do melhoramento genético e assim produzir populagdes de milho mais

adaptadas e resistentes a fitopatdgenos para a producdo de linhagens.

TABELA 30. Quadrados médios da analise da variancia de caracteres da planta em
familias endogamicas (FS;) de duas populagdes exdticas de milho. Jatai (GO), 2015

Fonte gl SOAP “OAE ‘FM PQ *AC LOPG

Populagao NAP-5

Repeticdes 2 19,448 10,790 0,050 0,010 0,124 0,490
Progénies 49 11,934**  7,531*%*  0,041** 0,028**  0,043* 3,453%*

Erro 98 3,184 1,856 0,012 0,011 0,027 1,039
Populagdo NAP-7

Repetigdes 2 38,039 10,232 0,001 0,014 0,068 0,253

Progénies 39  9,995%%  5897*%  (,156** 0,017 0,053  6,807**

Erro 78 3,370 1,611 0,014 0,011 0,041 0,833

£, AP: altura de planta (cm); AE: altura de espiga (cm); FM: florescimento masculino (dias); PQ: plantas
quebradas; AC: plantas acamadas; PG: produtividade de grios (g planta™) corrigidos para niimero de
plantas;

)+ graus de liberdade.

@ valores de variancias divididos por 10%

N . . ~ . . .
w0 NS gionificativo a 1%, 5% e ndo significativo, respectivamente.

TABELA 31. Quadrados médios da analise da variancia de caracteres de resisténcia a
fitopatogenos em familias S; de duas populacdes exoticas de milho. Jatai, 2015

Fonte g 1. “OHT “OMB “OCE “OFp oz
Populacdao NAP-5

Repeticdes 2 51,734 27,965 318,808 4,427 28,062

Progénies 49 62,219%%  59.985%% 168,165 25,549%* 17,085%*

Erro 98 20,109 9,090 114,949 8,151 6,670
Populagdo NAP-7

Repeticdes 2 226,352 3,196 247,603 73,527 4,286

Progénies 39 105,734%*% 49.939%*  226,589%* 31,741** 12,014™°

Erro 78 22,502 9,120 84,437 14246 8,341

“HT — Exserohilum turcicum , MB — Pantoea ananatis , CE — Complexo de enfezamento , FP - Puccinia
polysora e CZ- Cercospora zea-maydis.

)+ graus de liberdade.

2 valores de variancias divididos por 10°.

"N significativo a 1% e ndo significativo, respectivamente.

(
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3.3. Parametros genéticos

Apesar dos resultados da analise de varidncia serem importantes como indicadores
da potencialidade da populagdao e da precisdo experimental, ainda ¢ deficiente para o
melhorista por ndo dar a magnitude da variabilidade genotipica disponivel (CRUZ;
REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Portanto, a estima¢do da varidncia genética e outros

componentes se torna imprescindivel para os estudos de melhoramento genético.

3.3.1. Potencial genético de populacoes exodticas de milho

Para os caracteres AP, AE, PQ, AC, MB e CZ a populacao NAPS5 apresentou
maior variabilidade genética em relagdo a NAP7 e para as varidveis FM, PG, HT e CE
as estimativas de variancia genética da populacdo NAP7 foi maior em relagdo a NAPS.
Para o carater PG, a populacdo NAP7 apresenta maior potencial genético, pois a apesar
da média de produtividade entre as duas populagdes serem similares, a NAP7
apresentou uma variabilidade genética superior em relacdo a NAPS e com isso os
ganhos genéticos serdo mais promissores na populagdo de maior variabilidade. Em
relacdo a expressao da resisténcia aos fitopatdogenos, a selecdo de familias mais
resistentes a CZ ¢ promissora na populagdo NAPS5, no entanto, a mesma sele¢do na
NAP7 para este cardter ndo serd efetiva devido a esta populagdo ndo apresentar
variabilidade genética para promover o ganho genético. Para o carater CE a populagao
NAPS ndo apresentou variabilidade genética, sendo a populacdo NAP7 mais promissora

para sele¢do de familias mais resistentes.

Em estudos com familias endogadmicas em quatro populacdes exoticas de milho
Rodrigues (2013) relatou valores de variancia genética para AP entre 88,69 e 326,01 e
para AE valores de 90,82 a 112,53. Oliveira, Miranda Filho e Reis (2015) relataram
estimativas de variancia genética para PG em familias endogamicas de trés populagdes

semiexoticas entre 190,2 e 227,5.
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TABELA 32. Estimativas da variancia genotipica (s%), da herdabilidade com base em média
de progeénies (hy,), do coeficiente de variagdo genética (CVg%) e do indice de variagdo (0) para
seis variaveis em progénies S; de duas populacdes exdticas de milho. Jatai, 2015

* Caracteres

Estimativas AP AE FM PQ AC PG

Populacao NAPS

oF, 291,69 189,15 0,94 0,66 0,52 80,47

b, 0,73 0,75 0,70 0,64 0,36 0,70

CV% 10,50 14,84 1,60 60,51 22,39 24,77

©] 0,96 1,01 0,87 0,77 0,44 0,88
Populagdo NAP7

oF, 220,85 142,88 4,74 - - 199,10

ho, 0,66 0,73 0,91 - - 0,88

CV,% 8,16 12,43 3,54 - - 37,46

(] 0,81 0,94 1,84 - - 1,55

* Caracteres — AP: altura de planta (cm); AE: altura de espiga (cm); FM: florescimento masculino (dias);
PQ: nimero de plantas quebradas; AC: numero de plantas acamadas; PG: produtividade de grios (g

planta™);

TABELA 33. Estimativas da variancia genotipica (&%), da herdabilidade com base em

média de progénies (hZ,), do coeficiente de variagio genética (CVg%) e do indice de
variacdo (0) para resisténcia a fitopatdogenos em progénies S; de duas populagdes

exoticas de milho. Jatai, 2015

* Doencas (AACPD)

(I)HT (I)MB (DCE (I)FP (I)CZ
Estimativas ~
Populagdao NAPS
oL 14,037 16,965 - 5,799 3,472
h: 0,68 0,85 - 0,68 0,61
CVy% 29,86 44,51 - 29,76 29,30
o) 0,84 1,37 - 0,84 0,72
Populagao NAP7
oL 27,744 13,606 47,384 5,832 _
h: 0,79 0,82 0,63 0,55 -
CV % 35,31 38,53 21,04 24,67 -
o) 1,11 1,22 0,75 0,64 -

" HT — Exserohilum turcicum , MB — Pantoea ananatis , CE — Complexo de enfezamento , FP -

Puccinia polysora e CZ- Cercospora zea-maydis.

M.

- valores de variancias divididos por 10°.

3.3.2. Herdabilidade e indice variacao

As estimativas do coeficiente de herdabilidade no sentido amplo para médias de

familias dos caracteres agronomicos foi igual ou superior a 0,7 para AP, AE, FM e PG

na populacao NAPS5 e para AE, FM e PG na NAP7. A estimativa de herdabilidade igual

ou superior a 0,7 favorece o processo de selecdo com maiores ganhos genético. Para os
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caracteres relacionados a resisténcia a fitopatdgenos as estimativas de herdabilidade
ficaram compreendidas entre os valores 0,55(FP-NAP7) e 0,85 (MB-NAPS). Estas
magnitudes de herdabilidade indicam que a principal causa da variabilidade apresentada
pelas populagdes ¢ devido aos efeitos genéticos, podendo obter ganhos genéticos

satisfatorios com o processo seletivo de progénies mais resistentes aos fitopatogenos.

Os valores de coeficiente de herdabilidade para o carater AP e AE observados no
presente trabalho foram similares aos encontrados pelos autores Oliveira, Miranda Filho
e Reis (2015) em familias endogamicas de populagdes semiexdticas de milho. Para o
carater PG a populagdo NAPS5 apresentou valores inferiores aos observados por
Rodrigues (2013) e a populagdo NAP7 apresentou valores similares aos relatados pela

mesma autora em familias S; de populagdes exoticas de milho.

A relacdo entre CVg e CVe (indice 0) representa uma informag¢@o a mais para o
melhorista com relagdo a sele¢dao de progénies (VENCOVSKY, 1987). Como exemplo,
pode-se mencionar a utilizacdo do indice em estudos com progénies de meios irmaos
onde Vencovsky e Barriga (1992) sugerem que valores acima de 1,0 indicam uma

situagdo muito favoravel para selegao.

A populagdo NAPS apresentou valores de indice superior a 1 para o carater AE e
MB. Na populagdao NAP7 os caracteres FM, PG, HT e MB apresentaram valores de
indice superiores a 1. Estes resultados indicam condi¢do favoravel para a selecdo de
progénies com caracteristicas agrondmicas desejaveis e selecao de fontes de resisténcia

a estas doencas.

Apesar das comparagdes dos indices deste estudo com os valores relatados por
Vencovsky e Barriga (1992) ¢ importante ressaltar que neste trabalho foram avaliadas
familias S; e que a variancia genética entre essas familias tende a ser maior do que
quando se utiliza familias de meios-irmaos, afetando o indice de variagao.

A partir da selecdo de progénies superiores nas duas populagdes exoticas €
possivel obter populagdes de ciclo precoce, com boa produtividade de griaos e que
apresentam resisténcia aos principais fitopatdégenos na cultura do milho, pois as
populagdes apresentaram um excelente potencial genético para serem exploradas em

programas de selecao recorrente.
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4. CONCLUSOES

As populagdes exoticas apresentaram altas depressdes por endogamia, nao sendo
possivel utiliza-las para extracdo de linhagens antes de realizar ciclos de selecao
recorrente.

As duas populagdes exoéticas apresentam potencial genético para serem

exploradas em programas de melhoramento com selecao recorrente.
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CONSIDERACOES FINAIS

O milho safrinha tem crescido acentuadamente, tornando-se hoje um dos
grandes suportes da producdo de milho. Devido a sua importancia, os programas de
melhoramento genético de milho tém direcionado a atengdo para o desenvolvimento de
genotipos especificos para o cultivo na safrinha e assim obter hibridos ou variedades

mais produtivas, mesmo em condi¢des climaticas adversas.

A parceria realizada entre o departamento de genética da ESALQ/USP e as
instituicdes publicas (CNPMS/EMBRAPA, IAC - Instituto Agrondémico de Campinas,
IAPAR - Instituto Agrondmico do Parand, ESALQ-USP, CENARGEM/EMBRAPA) e
privadas (empresas Zéneca Sementes, Sementes Colorado, FT Sementes, Sementes
Agroceres) foi fundamental no desenvolvimento de populagdes com caracteristicas

importantes para a base genética de um programa de melhoramento.

Com a busca de gendtipos superiores e uniformes, tem ocorrido o estreitamento
da base genética do milho e as populacdes desenvolvidas ha 23 anos pelo Nucleo de
Apoio a Pesquisa Milho que fornece hoje populagdes com ampla variabilidade genética
e fonte de resisténcia a fitopatogenos que podem ocasionar perdas significativas na
produtividade de grdos de milho e assim acarretar grandes problemas aos setores

dependentes deste cereal.

A partir dos resultados observados no presente trabalho, pode-se observar o
potencial genético e produtivo das populagcdes exoticas avaliadas, podendo ser utilizadas
em programas de melhoramento genético com selegdo recorrente e assim obter
gendtipos promissores tanto para caracteres agronomicos, quanto para caracteres de

resisténcia aos principais fitopatdgenos na cultura do milho.

As populagdes exoticas podem ser utilizadas para o melhoramento intra ou
interpopulacional com o objetivo de obter populagdes melhoradas pelo uso adequado de
métodos de selecdo, possibilitando o aumento gradativo da frequéncia de alelos
favoraveis e/ou na obtencao de linhagens promissoras para a producao de hibridos com

caracteristicas adequadas para o cultivo em safrinha.
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ANEXO A

TABELA 1A. Identificagdo® de trés populagdes (NAP) obtidas por recombinagdo de
acessos do banco de germoplasma selecionados para resisténcia especifica a doencgas

foliares.

Populagdo NAP-HT (resisténcia a Exserohilum turcicum)
BA 020 BA 032 CMS 49 Honduras Gr. 13*
BA 166 RN 003 WP 33 Matahambre x Guapira
CMS 467 SE 030 MG 060 Templ. X 134M. Cristalino
BA 018 CNPH 1 CMS 27 111 134M. Bajio x Indon 027171
CMS 40 BA 046 BR 427 111 Bolivia I
CMS 35 BA 048 Pipoca Timéteo Zapalote Chico
SE 004 BA 035 Pipoca Miudo CMS 465 x Pool 33 QPM
CMS 44 CMS 47 Comp Cruz Cuzco ---
BA 061 CMS 33 El Salvador Gr. 1* -

Populacdo NAP-PZ (resisténcia a Physopella zeae)

AL 001 CMS 44 MEB I COMITECO
BA 188 CMS 466 CMS 30 San Luiz Potosi 30
CMS 457 CMS 463 BR 105 MI Rep. Dominicana 287
SC 005 BA 036 BA 019 C, Belt x Rep. Dominicana
CMS 49 SE 028 URG VA CMS 465 Pool 33 QPM
BA 035 CMS 38 SC 001 Matahambre x Guapira
- - - F36491-F2834T Comp.

Populagdo NAP-PM (resisténcia a Phaeosphaeria maydis)
SE 028 SE 025 BA 190 Prolifico Japonés
BA 094 PA 068 BA 160 San Luiz Potosi 128
BA 154 PA 083 [74-6 San Luiz Potosi 127
MG 090 MG 099 Vera Cruz 150 Panama Gr 86
PR 053 BA 125 Maya XV San Luiz Potosi 100
MG 104 RR 064 CMP Jaiba II San Luiz Potosi 118
174-5 MG 089 Vera Cruz Gr 20 San Luiz Potosi 114
PA 049 SE 016 Vera Cruz 210 IAC Maya Anao
BA 118 CMS 28 Vera Cruz Gr 22 Drought Tolerant
MEB I RR 192 Vera Cruz Gr 48 31096 G F2 834 Comp
PA 078 AL 009 Vera Cruz Gr 183  ---
PR 050 RR 132 Vera Cruz Gr 119 ---

“ Fonte: MIRANDA FILHO et al, (2000)
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ANEXO B

TABELA 1B. Formulagdes para estimagdo dos parametros de interesse no estudo de

familias de irmaos germanos e familias S; de trés populagdes exoticas de milho.

Parametro

Estimativa

Média geral das familias IG (ndo endégamas)
Média geral das familias S; (endogamas)

Depressao por endogamia
Média esperada de linhagens totalmente endogémicas
Efeito geral dos desvios de dominancia

Componente variancia genética entre familias (IG ou S))
Componente variancia fenotipica entre médias de familias

Componente de variancia genética entre FIG considerando os
dois locais

Componente de variancia GXA

Variancia genética aditiva — hipétese (1): G 2D =0
— hipétese (2): O = % Gy
— hipétese (3): O = O,
Coeficiente de variagdo experimental

Cocficiente de variagdo genética
Indice de variacdo
Coeficiente de herdabilidade — sentido amplo
— sentido restrito, hipotese (1): © 2D =0

. . ., 2 2
— sentido restrito, hipotese (2): O = % O

. . . 2 2
— sentido restrito, hipotese (3): O = O,
Coeficiente de correlacdo fenotipica e genotipica

Ganho genético

my = (1Y Yy

m; = ()Y Yy
DP% = ((mo — m,)/ mg)100
p+a* =2(m - mg)

d*=2my- m,;

&2 = 3 (QMG —QMR)

67 = %QMG

ﬂ'é _ QMG;?MGA
'5‘:&3 _ Q_J-iGA.r— QMR
5%, =26

63&2 = % 5,

&0 =3 6

CVey, =100.1/0,z /mo
CVgy, =100 &, /mg
6=CVg/CVe

h} =(QMG - QMR)/QMG
h?l = h;
h?, =363, /2.QMG

h}, =363, /2.QMG

r = Cov(x,y) N(V(x)V(y)
GS% =100(GS/m,)

GS = ds.h?
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ANEXO C
TABELA 1C. Temperatura média, umidade relativa média, velocidade média do vento

e precipitagdo em Jatai e Uberlandia no periodo da safrinha 2015.

Meses Temperatura °C | Umidade Relativa % | Vento (m s-1) Precllll;lltlagao
Jatai UDI Jatai UDI Jatai | UDI | Jatai UDI
Fevereiro| 24,2 22,6 76 82 1,6 1,8 | 251,7 | 265,0
Margo 23,6 21,8 79 87 1,2 1,2 | 2752 | 273,0
Abril 24,0 22,2 78,5 83 0,9 1,1 113,1 | 78,4
Maio 21,3 19,5 78,0 83 1,1 1,3 83,3 57,8
Junho 20,1 19,0 70,6 78 0,8 1,5 8,9 15,6

Julho 20,4 19,7 77,6 71 0,8 1,8 452 7,6

Fontes: Estacao Meteoroldgica da UFG/Jatai e da Estagdo Meteorologica da UFU/Fazenda Gléria,
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ANEXOS D

0,5% 2,7%

15.5% 30,0% 34,0%

FIGURA 1D. Escala diagramatica para avaliacdo de severidade de helmintosporiose em
milho causada por Exserohilum turcicum, Valores em percentual de area foliar com
sintomas. Fonte: Lazaroto et al. (2012).

L1 2,1 4.2 79 14,4 25,0 397

FIGURA 2D. Escala diagramatica para avaliacao da severidade da mancha branca na
cultura do milho. Valores em percentual de area foliar com sintomas da doenga. Fonte:
Malagi et al. (2011).
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FIGURA 3D. Escala diagramatica para avaliagdo da severidade das doencgas foliares na
cultura do milho. Fonte: Agroceres (1996).
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