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RESUMO

A capacidade combinatéria tem o papel crucial de indicar os gen6tipos com maior potencial
para hibridacdo, a acdo génica envolvida na expressdo dos caracteres e gerar informacoes para
melhorar a resposta heterotica e eficiéncia do uso do germoplasma. Com base no exposto,
objetivou-se neste trabalho: i) avaliar genitores de milho para futura extracdo de linhagens; ii)
classificar os grupos heteroéticos de um grupo de progénies extraidas de hibridos comerciais; e
iii) avaliar o desempenho de hibridos de milho para o desenvolvimento de cultivares. Para isso,
foi realizado um dialelo parcial entre onze testadores, pertencentes a dois grupos heteréticos do
programa de selecdo recorrente reciproca da UFLA, e dez progénies extraidas de hibridos
comerciais, cujos grupos heteréticos sdo desconhecidos. As combinagdes hibridas foram
avaliadas na primeira e segunda safra de 2018/19 na regido de Lavras-MG com o delineamento
experimental latice triplo. As analises foram realizadas via REML/BLUP para avaliar a
capacidade combinatéria dos genitores e performance dos hibridos para os caracteres
produtividade de grdos, severidade da mancha branca, nimero de graos por espiga e peso de
100 gréos. A analise dialélica revelou que os efeitos ndo aditivos foram mais importantes apenas
para produtividade de gréos, enquanto que os efeitos principalmente aditivos foram mais
importantes para os demais caracteres. Foram observados genitores que se destacaram para
produtividade de grdos e peso de 100 sementes em ambas as safras; e para nimero de grdos por
espiga na primeira safra, logo, sdo os mais promissores para formar populacdes para futura
extracdo de linhagens. Todavia, ndo foi possivel identificar genitores favoréveis para o carater
severidade da mancha branca. Por outro lado, foram identificados hibridos com alta
produtividade de grdos e boa resisténcia a mancha branca em ambas as safras, sendo os mais
promissores para o desenvolvimento de cultivares. Todas as progénies oriundas de hibridos
comerciais foram classificadas em dois grupos heterdticos.

Palavras-chave: Dialelo. Padréo heterotico. Zea mays L.



ABSTRACT

Combining ability plays a crucial role for indicating most potential genotypes for crossing, gene
effects acting in the phenotype and provides insights on how to enhance germplasm heterotic
response and breeding efficiency. Regarding to this, the objectives of my research were: i) to
evaluate parentals of maize to further inbreds extraction; ii) to classificate a set of progenies
derived from commercial hybrids into heterotic groups; and iii) to evaluate the performance of
maize hybrids for cultivars development. In view of these purposes, a partial diallel was
conducted between a group of eleven testers, belonging to two known heterotic groups of maize,
which come from the reciprocal recurrent selection program of UFLA, and ten progenies
derived from commercial hybrids of maize, which heterotic groups were unknown. The single
crosses were evaluated in field trials at the first and second corn season of 2018/19. All trials
were located at the region of Lavras-MG, Brazil, and planted following lattice design with three
replications. REML/BLUP based analysis was done to evaluate the combining ability of
parentals and performance of hybrids for traits grain yield, disease severity, number of kernels
per ear and 100-kernel weight. The diallel-based analysis revealed that non-additive effects
were more important to grain yield, whereas primarily additive effects were more important to
all other traits. Furthermore, there were identified promising parents for traits grain yield and
100-kernel weight at both seasons; and for number of kernels per ear at first season, therefore,
they were best for obtaining populations to further inbreds extraction. However, no crosses were
found for parental selection for trait disease severity. On the other hand, there were identified
promising hybrids with high grain yield and good resistance to disease at both seasons, thus,
they were best for cultivars development. All progenies derived from commercial hybrids of
maize were classified into two heterotic groups.

Keywords: Diallel. Heterotic pattern. Zea mays L.
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1 INTRODUCAO

Com o avango da agricultura e a crescente importancia da cultura do milho no cenario
agricola mundial, a necessidade de obter gendtipos melhorados é constante desafio aos
programas de melhoramento genético. O principal foco dos melhoristas de milho € o
lancamento de novas cultivares mais produtivas para atender as crescentes demandas pelo grao.

Neste contexto, para o desenvolvimento de novas cultivares, a escolha de genitores é
uma das etapas mais importantes no melhoramento genético do milho por hibridacéo, pois €
essencial que os genotipos utilizados nos cruzamentos tenham um minimo grau de capacidade
de combinacéo, suficiente para gerar recombinantes favoraveis em alta frequéncia.

O produtos finais de um programa de melhoramento de milho sdo cultivares hibridas.
Neste sentido, para a utilizacdo inteligente do germoplasma o melhorista faz a sua divisdo em
grupos heterdticos. Deste modo, o numero de cruzamentos e avaliacdes desnecessarias €
minimizado, o que melhora a eficiéncia do programa de melhoramento no uso eficaz do
germoplasma, direcionando melhor o tempo e recursos.

Os cruzamentos dialélicos possibilitam a recombinacdo da variabilidade genética
disponivel dentro do programa de melhoramento. Além disto, eles fornecem informacdes
genéticas sobre a capacidade de combinacdo, sendo ferramenta para auxiliar na decisdo da
escolha dos genitores mais promissores e também para a classificacdo de grupos heteroticos.

O programa de melhoramento de milho da UFLA possui disponivel em seu
germoplasma progénies oriundas de seis ciclos de selecdo recorrente reciproca, pertencentes a
dois grupos heteroticos estabelecidos. Adicionalmente, o programa também possui disponivel
em seu germoplama progénies oriundas de populagGes formadas de hibridos comerciais, cujas
informac@es sobre grupos heteroticos ainda sdo desconhecidas e sdo necessarias para direcionar
seus cruzamentos futuros para o desenvolvimento de novas cultivares hibridas do programa.

Diante do exposto, neste trabalho foi conduzido um dialelo parcial entre as melhores
progénies oriundas de seis ciclos de selecdo recorrente reciproca de milho da UFLA, formando
0 grupo dos testadores e as melhores progénies provenientes de populacdes obtidas de hibridos
comerciais, formando o grupo das progénies para serem testadas. Objetivou-se com este
trabalho avaliar a capacidade de combinacdo das progénies para classificar os grupos
heterdticos das progénies oriundas de hibridos comerciais e para detectar as combinac6es de
genitores mais promissoras para formar novas populacdes para o programa. Além disto,

objetivou-se avaliar o desempenho dos hibridos para o desenvolvimento de cultivares.
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2 REFERENCIAL TEORICO

2.1 O milho hibrido

Metade dos incrementos na produtividade das principais espécies cultivadas nos dltimos
cinquenta anos sio devidos ao melhoramento genético (BOREM, A; MIRANDA G. V.;
FRITSCHE-NETO, 2017a). No caso do milho (Zea mays L.) no Brasil, a produtividade
consolidada do décimo segundo levantamento da safra de 2019/20 foi de 5.533,0 kg.ha™?, cerca
de 3,5 vezes maior do que a da safra de 1976/77, que foi estimado em 1.632,0 kg.ha'
(COMPANHIA NACIONAL DE ABASTECIMENTO - CONAB, 2020). Este ganho ao longo
do tempo foi em grande parte devido a descoberta e exploracdo do vigor hibrido. Os
pesquisadores que primeiramente estudaram o assunto foram East (1909) e Shull (1909) no
século XX, eles verificaram que a autofecundacao reduzia a producéo e o vigor das plantas de
milho, causando depressdo por endogamia, porém quando duas linhagens endogamicas eram
cruzadas o vigor era restaurado e ocorria o fenbmeno da heterose na F1 do cruzamento, gerando
plantas altamente vigorosas, uniformes e produtivas.

Shull (1908) sugeriu a utilizacdo de hibridos de milho, em sua metodologia, linhagens
endogamicas eram extraidas de uma populacdo e posteriormente cruzadas entre si para a
obtencdo de cultivares hibridas. Esta estratégia possibilita refazer a mesma combinacéo hibrida
indefinidamente através da multiplicacdo dos genotipos homozigotos dos seus parentais. A
utilizacdo de linhagens endogamicas possibilita refazer a mesma combinacéo hibrida quando
desejado, uma vez que os alelos dos parentais estdo fixados para todos os locos, ha apenas uma
possibilidade de combinag&o na F.

A producdo comercial de milho hibrido ndo se tornou viavel em primeiro momento
devido ao baixo vigor e produtividade das linhagens, cujo custo de producdo era elevado
(CROW; DOVE, 1998). A industria sementeira somente se tornou viavel apos Jones (1918)
sugerir a producéo de hibridos duplos a partir do cruzamento de dois hibridos simples. Entre os
anos de 1920 e 1930, chegaram ao mercado os primeiros hibridos duplos, que devido a maior
produtividade em comparacgdo as variedades de polinizacdo aberta passaram a ser adotados
pelos agricultores nos Estados Unidos.

No estado de lowa, a adogéo de area cultivada com sementes de milho hibrido saltou de

10% para 90% entre os anos de 1935 e 1939. A adocdo dessa tecnologia também foi rapida em
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todos os Estados do Corn Belt (CROW; DOVE, 1998). Em 1950, a produgéo de milho desta
regido ja era cultivada quase na totalidade por hibridos duplos.

As vantagens da adoc¢do do milho hibrido foram aumento de produtividade e
uniformidade das plantas, esta Ultima caracteristica facilitou a mecanizacdo das lavouras
(CRABB, 1947). A partir da década de 60, os agricultores norte Americanos passaram a cultivar
hibridos simples devido a continua busca por maiores produtividades. Esta mudanga somente
foi possivel devido ao melhoramento per se das linhagens, que tornou a producéo desse tipo de
hibrido viavel economicamente (CROW; DOVE, 1998).

A adocdo de hibridos alavancou a produtividade de milho nos EUA, de modo que até o
ano de 1930 eram cultivadas somente variedades de polinizagdo aberta, cujo incremento anual
de produtividade era de apenas 1 kg.ha™* por ano. Entre 1930 a 1960, utilizando hibridos duplos,
o incremento médio de produtividade passou para 63 kg.ha por ano, ja entre 1960 e 1990 apds
a adoco de hibridos simples, foi cerca de 113 kg.ha por ano, e a partir de 1990, com o uso de
mais tecnologia como 0s OGM’s, 0 incremento foi para 207 kg.ha* por ano. Metade dos ganhos
foram devidos ao melhoramento e o restante a melhoria das condi¢cdes ambientais (DUVICK,
D.N.; CASSMAN, 1999; HALLAUER; CARENA; MIRANDA FILHO, 2010). Entre os
ganhos que ndo sao devidos ao melhoramento, destacarem-se a adocdo de tecnologias pelos
produtores, como colheita mecanica, maior uso de adubos e novas praticas culturais.

O Brasil foi 0 segundo pais a adotar a tecnologia do milho hibrido (SAWAZAK]I, E.;
PATERNIANI, 2004). O primeiro hibrido duplo Brasileiro foi produzido pelo Instituto
Agrondmico de Campinas (IAC) em 1939 (PATERNIANI, 2001). J& o primeiro hibrido
comercial foi produzido na Escola Superior de Agricultura de Vigosa, oriundo do cruzamento
das variedades Cateto com Amareldo (SOUZA SOBRINHO, 2001).

A superioridade do milho hibrido em relacdo as variedades e 0 consequente aumento na
produtividade pela sua adocéo foi devido principalmente ao fenémeno da heterose (TROYER,
2006). Heterose € conceituada como a superioridade da geracdo F1 em relagdo a média dos seus
genitores (HALLAUER, 1990). A heterose é importante em diversas culturas, mas na cultura

do milho é mais explorada por ser bastante expressiva.

2.2 Heterose na cultura do milho

A literatura ainda ndo chegou a uma conclusdo sobre a base da heterose, ela apresenta

duas hipdteses que vém sendo debatidas no decorrer dos tltimos 100 anos, sendo o assunto de
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debate de dois simpo6sios, o primeiro em 1950, em lowa e outro praticamente 50 anos depois,
em 1997 no CIMMYT (CROW, 1999).

A primeira hipotese é a da dominancia, ela explica a superioridade da geracdo F1 em
relacdo a média dos pais com base no acimulo de alelos dominantes nos locos dos carateres de
interesse, neste modelo, a superioridade do gendtipo ocorre devido aos alelos recessivos ficarem
ocultos no heterozigoto, exibindo menos carga genética, ou seja, deve ocorrer dominancia para
se observar a heterose. A segunda hipotese € a da sobredominancia, ela explica a heterose como
a superioridade do heterozigoto, ou seja, 0 acimulo de locos em heterozigose é superior aos
locos em homozigose. Uma explicacdo bioquimica para esta hipotese seria que os dois alelos
presentes no heterozigoto devem produzir proteinas diferentes e a interacdo entre elas deve
formar uma enzima com atividade superior ao dos dois homozigotos. Como enzimas com esta
atividade ainda ndo foram encontradas, a hipotese da dominancia é a mais aceita. O melhor
argumento dos defensores da hip6tese da dominancia é que estimativas de variancia genética
aditiva e de dominéncia, as quais apresentam, em média, dominancia parcial no controle
genético da producdo de grdos ja foram relatadas (BERNARDO, 2010; HALLAUER,;
CARENA, M. J.; MIRANDA FILHO, 2010). A formula (2.1) fornece a estimativa da heterose:

h=F, — MP (2.1)
Em que:

h: estimativa da heterose;

F;: média da geracéo Fi;

MP: média das linhagens parentais.

Para heterose na produtividade de grdos em milho, algumas estimativas foram
encontradas na literatura, como de 124,82% a 314,4% (MARTIN, J. M.; HALLAUER, 1976),
e de 29,67% a 62,23% (HASSAN et al., 2019). A estratégia utilizada pelos melhoristas para
maximizar a exploracdo da heterose € realizar cruzamentos entre linhagens que pertencem a
grupos heterdticos distintos, ou seja, as linhagens precisam ser divergentes para que ocorra
heterose. Esta metodologia € baseada na complementariedade de alelos dominantes oriundos
de genitores diferentes, que em combinacdo da origem a genotipos superiores. A heterose
também ¢é relatada para outros carateres na cultura do milho, como estimativas de -5,1 a 6,0%
para dias para o florescimento e 1,2 a 45,5% para altura de inser¢éo da espiga (ZHANG et al.,
2017); de 13,6 a 30,05% para altura de planta; de -19,42 a 12,23% para comprimento da espiga;
de 10,06 a 37,35% para numero de fileiras, de 14,92 a 27,15% para numero de gréos por fileira;



15

de 16,33 a 39,34% para numero de gréos por espiga; de 27,2 a 69,71% para peso da espiga e
9,66 a 29,69% para peso de 100 grdos (HASSAN et al., 2019).

2.3  Grupos heterdticos

Grupo heterdético € definido como uma colecdo de germoplasma que, quando cruzada
com germoplasma de outro grupo, tende a exibir maiores niveis de heterose do que quando
cruzada com membros de seu préprio grupo (LEE, 1995).

Algum tempo depois, Melchinger e Gumber (1998) definiram as diferengas entre os
termos grupo heterético e padrdo heterdtico. Grupo heterético refere-se a um grupo de
gendtipos relacionados ou ndo, que exibem capacidade de combinacdo e resposta heterotica
semelhantes quando cruzados com genotipos de outro grupo geneticamente distinto. Por outro
lado, padrdo heterdtico refere-se a um par especifico de grupos heterdticos que expressa alta
heterose e desempenho hibrido em cruzamento.

A formacdo dos grupos heteréticos ocorre pelo distanciamento genético causado pelo
isolamento reprodutivo e selecdo natural ou assistida entre duas popula¢ées no tempo ou no
espaco (DARWIN, 1859). Um bom indicativo do padrdo heterético no milho é a textura do
gréo. As racas de milho Northern Flints sdo distantes geneticamente das Southern Dents por
causa do isolamento geografico que tiveram por cerca de 2.500 anos em condi¢des climaticas
diferentes (TROYER, 2006). Anderson e Brown (1952) relatam que uma maior expressao da
heterose pode ser esperada em cruzamentos destas racas, de modo que por volta de 1850, o
cruzamento Flint x Dent ja era explorado em todos os programas de melhoramento dos EUA.

Nos EUA, a base genética de 87% dos hibridos de milho amplamente cultivados por
cinco décadas, tém como origem as seguintes populacdes: Reid Yellow Dent (51%), Minnesota
#13 (13%), Lancaster Sure Crop (13%), Northwestern Dent (5%) e Leaming Corn (5%). Estas
populacdes pertencem a diferentes grupos heteroticos e o cruzamento entre eles geraram 0s
padrdes heterdticos dos hibridos Norte Americanos (TROYER, 2004 a, 2006). O uso do padréo
heter6tico Reid Yellow Dent x Lancaster Sure Crop tem sido e continua o mais popular
(TROYER, 2006). O hibrido B73 x MO17, que foi um dos hibridos mais conhecidos no mundo
apresenta como parentais as linhagens B73 e MO17, cujo padrao heterético é Reid Yellow Dent
(Southern Dent) x Lancaster Sure Crop (Northern Flint), respectivamente (TROYER, 2006).

Na China, existem cinco grupos heteréticos: Reid, Lancaster (ou Non Reid),
Tangsipingtou, Luda Red Cob e Suwan-1 (FAN et al., 2008, 2009). O padrao heter6tico mais
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importante na China por varias décadas foi Reid x Lancaster, entretanto Fan et al. (2014) propds
0 uso de trés grupos heterdticos principais, adicionando o Suwan-1. A proposta de trés grupos
heter6ticos e 0s novos padrdes heterdticos entre Suwan-1, Reid e Lancaster aumentaram a
eficiéncia Chinesa no desenvolvimento de hibridos comerciais de milho, quando comparado ao
sistema tradicional duplo (FAN et al., 2018c). Os grupos Reid e Lancaster tém origem
temperada, ja o grupo Suwan-1 possui origem tropical e subtropical. Reif et al. (2004) retrata o
comportamento do padrdo heterdtico temperado x tropical, e talvez explique as grandes
diferencas encontradas entre os grupos. Fan et al. (2008) ja haviam relatado ha uma década que
0 estabelecimento deste novo grupo heterético na China poderia ser tdo importante para a
obtencéo de hibridos como o padrédo heterético amplamente conhecido Flint x Dent.

No Brasil, todas as variedades locais tinham baixa performance, desta forma, a
introducdo de germoplasma exotico teve contribuicdo importante para o pais. Contribuicdes
significantes foram alcancadas com o uso do germoplasma Dent, do Tuxpefio, oriundo do
México e também do uso de germoplasma Flint, especialmente da Tailandia (Suwan-1),
Coldémbia (ETO) e Cuba (Cateto) (HALLAUER; CARENA; MIRANDA FILHO, 2010).

Grupos e padrdes heterdticos no milho sdo determinados mais claramente em regides
temperadas, como European Flint x US Dent na Europa e Reid Yellow Dent x Lancaster nos
EUA. Por outro lado, para regides tropicais, 0os grupos e padrbes heteréticos ndo sdo téo
claramente determinados. Existe um consenso de que o padrdo heter6tico mais explorado pelos
melhoristas em regides tropicais é Flint x Dent (HALLAUER; CARENA; MIRANDA FILHO,
2010). O principal padrdo heterdtico brasileiro baseia-se em Suwan-1 x Tuxpefio. Suwan-1
apresenta graos tipo Flint e Tuxpefio graos tipo Dent, portanto, o padrdo heterético brasileiro
para o desenvolvimento de hibridos de milho também esta baseado no padrdo heterético
amplamente aceito Flint x Dent. As populacdes BR106 (Tuxpefio) x BR105 (Suwan-1) sdo as
populagdes adaptadas as condic¢des Brasileiras (PARENTONI et al., 2001).

O Suwan-1 é oriundo da Tailandia e leva o nome da estagdo experimental de origem.
Ele é uma populagdo melhorada obtida do composto Thai-1 na Suwan Farm Station da Kasetsart
University. Este composto foi sintetizado através de 36 outras populacdes com o objetivo de
obter uma populacédo sintética bem heterogénea para ser amplamente adaptada as regides da
Asia e com resisténcia as principais manchas foliares locais. Esta populagio teve tanto sucesso,
que encontra-se presente no germoplasma de muitos ambientes tropicais, como 0s que
aparecem na sequéncia: Africa, sul da Asia, Oceania e América do sul
(SRIWATANAPONGSE; JINAHYON; VASAL, 1993).



17

O Tuxpefio é oriundo do México e leva 0 nome da cidade de Tuxpan - Veracruz, que é
relatada como o centro de distribuicdo aproximado da raca. A sua provavel origem foi a
hibridacdo entre Olotillo e Tepecintle. Esta raca foi inclusive a fonte de germoplasma dos
Southern Dents Americanos (WELLHAUSEN et al., 1952). Portanto, Tuxpefio se espalhou
pelo mundo e foi importante para o desenvolvimento de germoplasma tropical e temperado.
Outro fato relevante, foi que sua contribuicdo para germoplasma tropical ndo se restringiu
apenas a sua utilizacdo direta, pois também foi usado na sintetizagdo do composto Thai-1, do
qual originou-se outro grupo famoso, a populacdo Tailandesa Suwan-1.

O programa de melhoramento para o desenvolvimento de hibridos de milho da
EMBRAPA foi estabelecido por volta de 1970, usando tipo de grdo como o padréo heterético.
Portanto, Flint e Dent foram separados em diferentes grupos heteréticos exclusivamente por
tipo do grdo (LU et al., 2009).

A primeira classificacdo dos grupos heteroticos brasileiros de milho foi sugerida mais
tarde por Parentoni et al. (2001). Foram utilizadas 28 variedades de polinizagao aberta (VPA’s)
da EMBRAPA, que representavam parte da diversidade de milho tropical usada na América do
Sul. Parentoni et al. (2001) classificou o germoplasma brasileiro em quatro grupos heteroticos,
baseados no método da capacidade especifica de combinacdo e média da combinacdo. Apos a
classificacao, o principal padréo heterético brasileiro foi determinado como: grupo | x grupo 1.
O grupo |, inclui o Tuxpefio (BR106) e derivados dele, enquanto o grupo Il inclui o Suwan-1
(BR105) e outras populacdes de grdos Flint.

Cantelmo et al. (2017) utilizaram marcadores moleculares Dart para fazer a
classificacdo de grupos heterdticos via método da distancia genética (DG). Os pesquisadores
utilizaram 470 linhagens de uma empresa brasileira de producéo de hibridos de milho como
representacdo do atual germoplasma em uso no pais. O agrupamento separou a maior parte das
linhagens em dois grandes grupos, o tropical e o temperado. O grupo temperado contém
germoplasma Americano e Argentino. Ja o grupo tropical encontra-se subdividido nos
subgrupos Suwan-1, Tropical Dent e outros. O Tuxpefio é o principal grupo dentado no Brasil
e estd representado no subgrupo “Tropical Dent” junto & outras variedades dentadas. A
classificacdo deste trabalho é bem coerente com a classificacdo feita anteriormente por
Parentoni et al. (2001), mostrando o principal padréo heterotico Brasileiro: Suwan-1 x Tuxpefio.

A heterose se expressa em funcdo da acdo génica dominante e de diferencas nas
frequéncias alélicas entre os parentais (FALCONER, D. S.; MACKAY, 1996), porém como na

pratica a frequéncia alélica é desconhecida, existe a necessidade de avaliar os parentais e sua
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progénie para se estimar a heterose. Através de avaliacGes, podem ser formados grupos
heterdticos dentro de um programa de melhoramento. Combinacg@es hibridas entre grupos
hetero6ticos tém maior probabilidade de sucesso do que combinagfes dentro do mesmo grupo,
pois é esperado que dentro de um mesmo grupo exista uma certa similaridade de alelos fixados
nos genitores, enquanto que, em grupos diferentes, espera-se divergéncia. Em outras palavras,
cruzamentos entre grupos sdo mais promissores, pois espera-se maior heterose.

A estimativa dos componentes de média do hibrido simples é impactada pela
contribuicdo dos locos em heterozigose (heterose) e homozigose, de acordo com a seguinte
férmula (2.2):

HS=m+a' +d (2.2)
Em que:

HS: estimativa de produtividade do hibrido simples;

m + a’: contribuicdo dos locos em homozigose ou média dos pais (efeitos aditivos);

d: contribuicdo dos locos em heterozigose ou heterose (efeitos ndo-aditivos).

Portanto, o desempenho do hibrido depende da heterose e também da média das
linhagens utilizadas na combinacdo hibrida (VENCOVSKY, 1987), sendo favoraveis os
cruzamentos que relinem genitores que combinem média alta e que sejam divergentes.

Com o continuo melhoramento per se das linhagens feito pelos melhoristas ao longo
dos anos, 0 sucesso no aumento da produtividade de graos dos hibridos tem sido atribuido em
maior magnitude ao melhoramento per se das linhagens, enquanto que a contribuicdo da
heterose tem se mantido mais estavel (TROYER, 2006; TROYER; WELLIN, 2009).

Os melhoristas de milho geralmente desenvolvem hibridos a partir de combinacGes entre
grupos heterdticos diferentes, pois em um programa de melhoramento existe um numero
elevado de linhagens para serem avaliadas, fato que torna impossivel a realizagdo de todos 0s
cruzamentos. Desta forma, perde-se a oportunidade de avaliacao de todos os hibridos possiveis
(FAN et al., 2014; SMITH, 1986). Quando as linhagens séo separadas em grupos heteroticos,
0 numero de cruzamentos e avaliacfes desnecessarias sdo diminuidos j& que existe maior
probabilidade de se encontrar as melhores combinagcGes entre grupos. Portanto, o grande
proposito da classificacdo de grupos heterdticos é aumentar a eficiéncia do melhoramento,
através do direcionamento de tempo e recursos (FAN et al., 2014).
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Ceccarelli (2015) define a eficiéncia do melhoramento com base em varios critérios,
como o numero de cultivares lancadas, 0 ganho com sele¢do a cada ciclo, adogéo das cultivares
e 0 custo beneficio. Para um programa de desenvolvimento de hibridos, ele usa principalmente
duas medidas para comparar a eficiéncia do melhoramento: i) razdo do nimero de cultivares
langadas pelo numero de cruzamentos feitos; e ii) raz&o custo beneficio. Portanto, um programa
de melhoramento de milho é mais eficiente se obtém maior porcentagem de hibridos comerciais
por numero de cruzamentos e se tem um menor custo médio por hibrido langado.

Teoricamente, partindo do ponto de vista de eficiéncia no melhoramento, quanto menor
0 numero de grupos heteréticos melhor, entdo o nimero de grupos heter6ticos ideal seria dois
(FAN et al., 2014). A eficiéncia reduz com o aumento do nimero de grupos heteréticos, pois 0
naumero de cruzamentos entre grupos aumenta proporcionalmente. Para ilustrar, se 36 genotipos
forem separados em dois, trés, quatro e seis grupos heteréticos, com namero igual de gendétipos
em cada grupo, o nimero de cruzamentos (Fis) entre grupos seriam de 324, 432, 486 e 540,
respectivamente, de um total de 630 combinacbes (Fi-s) possiveis (FAN et al., 2014).

A eficiéncia do melhoramento é demonstrada quando comparamos 0s 324, 432 e 630
cruzamentos do exemplo de Fan et al. (2014), correspondentes a dois, trés e nenhum grupo
heterdtico, respectivamente, pois em ambos 0s casos, a probabilidade de obter-se 0 mesmo
namero de hibridos superiores poderia ser bem semelhante, entretanto, comparando-se com o
namero de combinac@es totais (630), 0 nUmero de combinacdes seria reduzido em 48,6% e
31,4% com o uso de dois e trés grupos heteroticos, respectivamente. Na ilustracdo de Fan et al.
(2014), quando o numero de grupos heterdticos é acima de dois, 0 nUmero de cruzamentos entre
grupos também aumenta consideravelmente e a eficiéncia teoricamente reduz.

Alguns genoétipos muitas vezes ndo podem ser classificados em grupos heteréticos
amplamente conhecidos. Esta ocorréncia é devido ao fato que grupos heteroticos ndo existem
naturalmente, eles sdo uma classificacdo feita por melhoristas de plantas baseados em uma
longa historia de pratica para aumentar a eficiéncia do melhoramento (FAN et al., 2014). O que
0s pesquisadores podem fazer é tentar o seu melhor para classificar os genétipos dentro do
menor nimero possivel de grupos heteréticos. Deste modo, usando-se qualquer método de
classificacdo, pesquisadores talvez tenham que forcar alguns gendtipos dentro de certos grupos
heterdticos ou utilizar no méaximo trés grupos (FAN et al., 2014).

Fan et al. (2008, 2014, 2018 c) recomendam a utilizacdo de até trés grupos heterdéticos.
Para a decisdo, dois principios devem ser respeitados: i) obter maior nimero de combinacfes

superiores com numero reduzido de cruzamentos, e ii) perder poucas combinacgdes superiores.
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No primeiro principio, fica evidente que o numero ideal de grupos heteréticos seria dois. Por
outro lado, no segundo principio, caso o pesquisador tenha que forgar genotipos que combinam
bem com os dois grupos dentro de um deles, a escolha mais adequada seria aquela que leva a
menor perda de boas combinag6es hibridas dentro de grupos. Neste caso o0 pesquisador devera
escolher entre dois e trés grupos heterdticos.

Fan et al. (2014) classificou linhagens de milho em trés grupos heteréticos, pois elas
combinaram bem com os testadores dos grupos heteroticos Reid e Non Reid. Caso ele forgasse
estas linhagens dentro de um destes dois grupos, em ambos 0s casos seriam perdidos 20% dos
melhores hibridos interpopulacionais. Segundo o autor, perder esse ndmero de hibridos
superiores nao é aceitavel, especialmente quando estavam entre os mais bem ranqueados. Neste
estudo estabeleceu-se um novo grupo heterético na China, o Suwan-1 (FAN et al., 2014).

Fan et al. (2018c) avaliaram a eficiéncia do melhoramento utilizando trés grupos
heterdticos (Reid, Non Reid e Suwan-1) ao invés do sistema tradicional duplo (Reid e Non
Reid). Neste trabalho, trés grupos (3GH) foram mais eficientes do que dois (2GH), pois apds a
classificacdo, 2GH perdeu cerca de 20% mais hibridos do que 3GH e o custo médio por hibrido
ndo foi alterado, ou seja, mais cruzamentos foram realizados com 3GH, contudo, mais hibridos
foram encontrados e a razdo custo beneficio foi a mesma. Os hibridos perdidos por 2GH tiveram
produtividade >5% acima da testemunha e tém grandes chances de tornarem-se comerciais,
portanto, é inaceitavel perdé-los. Nesta linha de raciocinio, as estratégias de melhoramento para
aumentar a eficiéncia em uma visdo de longo prazo deveriam ser repensadas e talvez ser
considerado a utilizacdo de 3GH, quando for adequado, para um programa de melhoramento

mais produtivo, que langa maior nimero de hibridos ao longo do tempo.

2.3.1 Classificacao de grupos heteroéticos

As linhagens podem ser classificadas em diferentes grupos heteroticos utilizando
informagdes de relacdo de pedigrees, performance fenotipica para determinado carater,
adaptabilidade e estabilidade, capacidade de combinagdo (top crosses ou cruzamentos
dialélicos) e distancia genética estimada com caracteres morfoldgicos ou marcadores
moleculares (BERTAN, I.; CARVALHO, F. I. F.; OLIVEIRA, 2007).

Dentre os métodos citados, dois deles sdo amplamente utilizados para a classificagdo de
grupos heteréticos. O primeiro é 0 método da capacidade de combinacdo (CC), ele utiliza

informacdes da capacidade especifica de combinagdo com alguma informacao de pedigree e/ou
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performance fenotipica (CEC + PROD) (CROSSA; GARDNER; MUMM, 1987; FAN et al.,
2018b, 2009). O outro método emprega varios marcadores moleculares para computar
similaridade genética (SG) ou distancia genética (DG) para agrupar os genoétipos (BARATA;
CARENA, 2006; FAN et al., 2009).

No primeiro método (CC), os delineamentos genéticos dialelo e top cross sdo
amplamente utilizados (BARATA; CARENA, 2006; FAN et al., 2016, 2018b). Neste método,
para a classificacdo dos grupos heteréticos, deve-se utilizar pelo menos um testador de cada
grupo heterdtico para a classificacdo dos genotipos. Fan et al. (2016) demonstra que esta € a
estratégia mais economicamente eficiente, uma vez que as estimativas de capacidade de
combinagdo (CGC e CEC) se comportam de forma semelhante se um ou mais testadores de
cada grupo heterdtico € utilizado. No entanto, deve ser ressaltado a necessidade de utilizar um
testador representativo de cada grupo, pois estimativas de CC ndo sdo confiaveis quando cada
grupo heter6tico ndo estad bem representado por pelo menos um testador (FAN et al., 2016 b).

Os resultados de Fan et al. (2016) estdo de acordo com Melchinger e Gumber (1998),
que definem grupo heter6tico como um grupo de genotipos relacionados ou ndo, e que
apresentam capacidade de combinagdo e resposta heterotica similar quando cruzados com
genotipos de grupo heterdético distinto. Esta definicdo supde que quando um grupo heterdtico
possui um testador representativo, as estimativas de capacidade de combinagdo ndo mudam em
sentido, ou seja, se o cruzamento deste testador com outro gendtipo (testado) é entre grupos
heteroticos diferentes, eles se combinam bem e se sdo entre grupos iguais ndo, sendo a
afirmativa anterior invalida para testadores que nao representam bem o grupo.

O delineamento genético abordado anteriormente € o top cross. Para classificar os
genotipos em grupos heteréticos pelo top cross, um testador representativo de cada grupo é
cruzado com todas as linhagens cujo grupo heterético deseja-se determinar. Top crosses sdo
muito utilizados, principalmente quando existem muitos gendtipos para serem testados.

Um dos maiores propoésitos de conduzir um delineamento de testadores x genotipos é
identificar test-crosses com alta produtividade de gréos, deste modo para identificar test-crosses
gue tenham potencial de tornar-se hibridos comerciais de milho, o uso de testadores de
diferentes grupos heteroticos torna-se necessario e quanto maior o nimero de testadores usados
de cada grupo melhor para o desenvolvimento de hibridos (FAN et al., 2016 b).

Como relatado anteriormente, quando o melhorista possui um testador representativo de
cada grupo heterotico, as estimativas de capacidade de combinacéo geradas pelos cruzamentos

ndo mudam em direcdo, de modo que um cruzamento testador x gendtipo apresentard boa
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capacidade de combinacgdo quando s&o pertencentes a grupos diferente e o contrario quando sdo
de grupos iguais. Todavia, somente a dire¢do da capacidade de combinag&o néo é eficiente para
selecionar os melhores hibridos, deve-se levar em conta a magnitude dos valores, pois
diferentes cruzamentos entre testadores e genotipos variam substancialmente em relacdo a
magnitude da capacidade de combinacg&o. Fan et al. (2016 b) recomenda usar 0 maior nimero
de testadores possivel de cada grupo heterético para aumentar as chances de serem identificadas
combinacg6es superiores com potencial de tornarem-se hibridos comerciais de milho.

O delineamento genético abordado anteriormente € o dialelo parcial e ele pode ser
entendido como uma combinacdo de varios top-crosses. Neste esquema de cruzamentos, 0S
testadores serdo alocados em um grupo diferente dos genotipos, sendo que os testadores tém
grupo heterdtico conhecido e os gendtipos ndo. Este método gera informacg6es da capacidade
de combinacdo para selecdo de genitores ao mesmo tempo que classifica os genétipos de grupo
ndo definido quanto ao seu respectivo grupo heterético em um mesmo delineamento dialélico.
Segundo Melchinger (1999), os cruzamentos dialélicos sdo uma boa opcao para classificar e
estabelecer grupos heteroticos, desde que o grupo a ser testado seja pequeno.

Como comentado, o método CEC + PROD ¢ o mais usado para classificacdo de grupos
heterdticos via estimativas da capacidade de combinacdo, entretanto ndo € o Unico. Fan et al.
(2009) propds o0 método HSGCA, este método ndo utiliza apenas a CEC do método tradicional,
ele também utiliza informac6es da CGC. Como a variancia da producdo de grdos pode ser
destrinchada em variancia de CGC e CEC, a juncdo de CGC e CEC pode ser uma boa
ferramenta para a classificacao, pois explica maior variabilidade do que a CEC sozinha. Fan et
al. (2009) relata que o método HSGCA foi superior ao método ao método da CEC + MEDIA
em 23,6%, sugerindo que HSGCA foi mais eficiente em classificar grupos heteréticos. Mais
informacdes sobre 0 método HSGCA podem ser encontradas em Fan et al. (2008, 2009).

Outra alternativa para a classificacdo de grupos heterdticos é utilizar marcadores
moleculares para analises de distancia ou similaridade genética (RICHARD et al., 2016). O
emprego dos marcadores moleculares é usualmente répido e elimina a necessidade de
cruzamentos e avaliac6es de campo. Na cultura do milho, o uso alguns marcadores moleculares
foram relatados para classificar grupos heteréticos com base em distancia genética, os SNP
(RICHARD etal., 2016; WU et al., 2016); SSR (BARATA; CARENA, 2006; FAN et al., 2009);
e Dart (CANTELMO; VON PINHO; BALESTRE, 2017). Entretanto, foram encontradas na

literatura vérias ocasides onde a classificacdo de linhagens de milho em grupos heteréticos via
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método da capacidade de combinacdo e marcadores moleculares divergiram-se (BARATA;
CARENA, 2006; FAN et al., 2009; MENKIR et al., 2004).

Na literatura existem criticas ao uso de marcadores para a classificacdo de grupos
heteroticos, pois eles classificam gendtipos em diferentes grupos por pedigree e ndo por
comportamento heterético (AGUIAR et al., 2008; BARATA; CARENA, 2006; LI et al., 2001).
Barata e Carena (2006) classificaram grupos heteroticos via capacidade de combinacdo e
marcadores moleculares SSR, eles mostraram que mesmo grupos heterdticos de germoplasmas
geneticamente similares ndo poderiam ser identificados com precisdo e confiabilidade com
marcadores moleculares, mesmo quando o germoplasma disponivel era diverso. Menkir et al.
(2004), conduzindo estudos similares, encontraram combinagdes com alta produtividade de
grdos em varios test-crosses dentro dos grupos heterdticos classificados por marcadores
moleculares (AFLP e SSR), mostrando divergéncia genética e boa capacidade de combinacéo
dentro dos grupos. Ambos os autores ressaltam que classificacdo de grupos heteréticos por
distancia genética estimada via marcadores moleculares ndo podem predizer heterose. Portanto,
para a classificacdo de grupos heterdticos de forma mais confidvel, existe a necessidade de

avaliacdo de campo, mesmo que 0s gendtipos sejam relacionados.

2.4  Escolha de genitores

No melhoramento genético do milho por hibridacdo, ha quatro etapas fundamentais:
escolha de genitores para gerar populacdes, conducdo das populacbes segregantes até a
homozigose, avaliagdo dos hibridos em diversos ambientes e anos e selecéo de cultivares. Deste
modo, seja a cultura autbgama ou alégama, ha o constante desafio de se identificar as melhores
combinacg6es na etapa inicial do melhoramento, que quando cruzadas, ddo origem a populacdes
promissoras para extracao de linhagens, ou também na etapa final do melhoramento de culturas
alégamas, onde o objetivo é identificar as combinagbes com performance superior para
desenvolvimento de cultivares hibridas.

A escolha adequada de genitores para hibridacdo determina a taxa de sucesso do
programa, pois é fundamental que variabilidade genética esteja presente no cruzamento para a
obtencg&o de genotipos superiores. A selecdo de genitores € uma das etapas mais importantes no
melhoramento e uma das decis6es mais importantes que um melhorista precisa fazer. A deciséo
deve ser a mais proxima do ideal possivel, pois genitores com potencial genético reduzido
levam & perda de tempo e dinheiro (BERTAN, I.; CARVALHO, F. I. F.; OLIVEIRA, 2007).
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Em um programa de melhoramento, muitas populagdes sédo obtidas e avaliadas
anualmente, mas nem todas apresentam potencial genético para que gendtipos com desempenho
superior ao dos seus respectivos genitores sejam selecionados. Para auxiliar o melhorista,
diferentes métodos foram propostos, dentre eles podem-se destacar os que utilizam apenas
informages dos genitores, como o comportamento per se e a distancia genética ou métodos
que avaliam os genitores com base no desempenho de suas progénies, como a capacidade
combinatoria.

O comportamento per se utiliza o0 comportamento fenotipico dos genitores para sua
selecdo, neste método a decisdo depende dos objetivos do melhoramento, que podem ser por
exemplo: gendtipos com as melhores médias para os caracteres alvo, como produtividade de
grdos, qualidade de gréo, ciclo vegetativo ou reprodutivo ou resisténcia a pragas e doencas.
Selecionar genitores com base no fendtipo é constantemente insuficiente para garantir a
presenca de gen6tipos superiores nas suas progénies, pois o0s genitores foram escolhidos pelo
fendtipo, assim qualquer carater desejavel que se encontra neles pode ser aleatorio e ndo
herdavel, deste modo ndo sera passado adiante para sua progénie (GANDIN, 1982).

A distancia genética promove a selecdo de genitores com base em distancia ou
similaridade genética estimada por meio de caracteres morfoldgicos, moleculares ou pedigree.
O coeficiente de parentesco foi a primeira medida de pedigree usada para avaliar a relacdo entre
gendétipos (MALECOT, 1949), este coeficiente é definido como a probabilidade de que dois
alelos possam ser idénticos por descendéncia em um gen6tipo oriundo de um dado cruzamento.
O pior entrave para sua utilizacdo é a falta disponibilidade de informacgdes publicas sobre
pedigree (BERTAN, I.; CARVALHO, F. I. F.; OLIVEIRA, 2007). Na cultura do milho, a
aplicacdo do coeficiente de parentesco pode ser encontrada em Smith et al. (1990).

O uso de marcadores de DNA (AFLP, SSR e SNP) para estimar distancia genética entre
gendtipos tém sido bastante utilizados devido ao desenvolvimento de ferramentas de
mapeamento geneético. Estudos ja mostraram que a distancia genética estimada por meio dos
marcadores de DNA podem ser usados para predizer a performance de hibridos, porém somente
para cruzamentos onde 0s genitores pertencem ao mesmo grupo heterético e ndo podem ser
estendidas para cruzamentos entre diferentes grupos (BERTAN, |.; CARVALHO, F. I. F,
OLIVEIRA, 2007). Na cultura do milho, a aplicagdo da distancia genética via utilizacdo de
marcadores de DNA e suas criticas podem ser encontrados em Barata e Carena (2006).

Outra forma de estimar distancia genética € via analise multivariada, esta analise permite

a juncdo de varias varidveis em uma andlise. Distancias genéticas medidas por caracteres
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fenotipicos sdo uma das principais técnicas multivariadas usadas para escolha de genitores. A
distancia genética entre genotipos é uma maneira de tentar predizer a variabilidade genética
entre combinac®es hibridas (CRUZ, C. D.; CARNEIRO, P. C. S.; REGAZZI, 2014), entretanto
em paralelo aos estudos de distancia genética, € também necessario que 0s gendtipos
selecionados apresentem média alta e adaptabilidade e estabilidade para produtividade de graos
para ter alta probabilidade de encontrar-se gendtipos superiores na progénie. As criticas deste
método sdo devido as avaliacGes basearem-se em expressdes fenotipicas dos caracteres, pois
estes sao muito influenciados pelo ambiente, e deste modo reduzir a precisdo das estimativas
para caracteres quantitativos (BERTAN, I.; CARVALHO, F. I. F.; OLIVEIRA, 2007).

A estratégia mais adequada para selecdo de genitores € a identificacdo de genitores com
base no desempenho de suas progénies. Bertan, Carvalho e Oliveira (2007) relatam ser essencial
qgue os gendtipos utilizados nos cruzamentos tenham um minimo grau de capacidade de
combinacao, suficiente para gerar recombinantes favoraveis em alta frequéncia.

Dois delineamentos genéticos utilizam as estimativas de capacidade de combinacg&o para
selecdo de genitores: dialelo e top-cross. A melhor maneira de determinar a capacidade de
combinacdo dos genitores € através de cruzamentos dialélicos, este método torna possivel a
avaliacdo de progénies de meios irmdos e irmdos germanos em um delineamento genético
fatorial. As desvantagens da andlise dialélica sdo a dificuldade de obtencdo todas os
cruzamentos e o grande trabalho envolvido na sua avaliacdo, assim como quando o nimero de
genitores é grande, o que pode tornar esta metodologia inviavel. Neste sentido, 0 método do top
cross pode ser usado como uma alternativa ao dialelo para se estimar a capacidade de
combinacdo entre genoétipos, contudo, como neste método os valores de capacidade de
combinacdo sdo obtidos em relagdo ao testador, a dificuldade neste método é encontrar bons
testadores (CARVALHO et al., 2003).

2.5 Andlise dialélica

Os cruzamentos dialélicos possibilitam a recombinacdo da variabilidade genética
disponivel dentro do programa de melhoramento, ocorrendo a combinacdo entre todos 0s
genitores, onde com “n” genitores é possivel a obtengdo de “n?” combinacgdes (F1’s, reciprocos
e parentais). Eles sdo bastante utilizados para estimar as melhores combinacdes entre genitores
para a escolha das populac@es segregantes mais promissoras (BALDISSERA, 2012; VALERIO
et al., 2009).
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As metodologias para a analise dialélica mais empregadas sdo as de Gardner e Eberhart
(1966), Griffing (1956) e Hayman (1954). A metodologia de Gardner e Eberhart (1966) consiste
em incluir, no minimo p populacfes, em que os genitores estdo em equilibrio de Hardy-
Weinberg e os p(p —1)/2 hibridos F1's. Ela promove informacdes detalhadas sobre o
potencial per se dos genitores e da heterose em seus hibridos. Segundo Cruz e Regazzi (1994)
e Vencovsky e Barriga (1992) a metodologia de Griffing (1956) € uma das mais utilizadas.

Os métodos da andlise dialélica baseiam-se nos conceitos desenvolvidos por Rojas e
Sprague (1952) e Sprague e Tatum (1942) sobre a capacidade geral de combinacéo (CGC) e
capacidade especifica de combinacdo (CEC). Griffing (1956), possui quatro métodos:

I. S&o inclusas todas as p? combinacdes, ou seja, pais, F1-s e reciprocos;
ii. Sao inclusas todas as combinagdes com excecao dos reciprocos;
iii. Sdo inclusas todas as combinacdes com excecdo dos genitores;
iv. Sdo inclusas apenas as geracoes Fis.

O método Il € muito utilizado no melhoramento, uma vez que permite ao pesquisador a
estimacdo da heterose pelo contraste entre a geracdo F1 e a média dos parentais. Todavia, obter
todas as sementes necessarias para formar os tratamentos F1-s ja € uma tarefa dificil, portanto
métodos que incluem os parentais e/ou reciprocos se tornam muitas vezes um empecilho. Neste
contexto, o método IV é um dos mais utilizados pela maior flexibilidade do delineamento
genético e pelo menor nimero de combinacges hibridas para serem avaliadas.

Fan et al. (2014) relata que a incluséo de cruzamentos reciprocos impacta CGC e CEC,
assim como a identificacdo de combinac@es hibridas de alta produtividade que ndo poderiam
ser encontradas somente com avaliacdo de Fy1s. Fan et al. (2014) relata que a inclusdo dos
reciprocos no método Il identificou hibridos até 7,2% mais produtivos do que o melhor hibrido
avaliado pelo método 1V, o que fortemente sugere que a inclusdo dos reciprocos pode ser
importante para encontrar combinagdes de desempenho superior.

As diferencas na capacidade de combinacdo (CGC e CEC) e produtividade de graos
obtidas com a incluséo dos reciprocos séo devidas aos efeitos materno e ndo materno, pois
mesmo quando as mesmas linhagens séo usadas, os métodos Ill e 1V se diferem. No método
I11, as variancias de CGC e CEC tendem a ser mais confiaveis que no método 1V, pois os efeitos
de CGC e CEC do método IV estdo confundidos com o efeito materno, enquanto que no método
I11 ocorre a separacao do efeito materno nos reciprocos (FAN et al., 2014; MAHGOUB, 2011).
Fan et al. (2014) demonstra que a incluséo dos reciprocos também influencia a classificagéo

dos grupos heteréticos, deste modo, quando os efeitos de CEC sdo obtidos por cruzamentos
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dialélicos que utilizam informagdes de reciprocos, ndo é incomum ver classificagdes diferentes
daqueles métodos que ndo utilizam reciprocos, mesmo que as linhagens utilizadas nos
cruzamentos dialélicos sejam as mesmas (FAN et al., 2014). Como o principal método de
classificacdo de grupos heteréticos utiliza as informagdes da CEC + PROD, néo € dificil
enxergar como a adi¢do dos reciprocos influencia na classificacdo de grupos heteroticos.

O nUimero de cruzamentos no dialelo completo é dado pela expressdo [n(n + 1)]/2; em
que n € o numero de genitores que participam dos cruzamentos. Segundo Veiga et al. (2000),
quando existem muitos genitores, ocorrem limitagdes no seu uso devido ao elevado custo.
Nestes casos, 0 uso do delineamento dialélico parcial € aconselhavel, pois foi desenvolvido com
0 propasito de possibilitar o aumento do nimero de genitores que podem ser incluidos em um
esquema de cruzamentos dialélicos. O numero de cruzamentos no dialelo parcial é dado pela
expressao I X J; em que I e J sdo o numero de genitores do grupo um e dois, respectivamente.
O dialelo parcial permite o cruzamento entre grupos e ndo dentro de grupos. Neste contexto,
para maior eficiéncia, os cruzamentos deste delineamento devem ser entre grupos heteréticos
diferentes, com caracteristicas dentro do grupo em comum e divergentes entre grupos
(MIRANDA FILHO, J. B.; GORGULHO, 2001; VENCOVSKY, R.; BARRIGA, 1992).

O modelo de dialelo parcial foi esclarecido por Kempthorne e Curnow (1961), como o
método desenvolvido para aumentar o nimero de genitores que podem ser incluidos nos
cruzamentos dialélicos (HALLAUER; CARENA; MIRANDA FILHO, 2010). De acordo com
Bernini e Paterniani (2012) e Vencovsky (1987), parametros genéticos importantes podem ser
estimados pelos cruzamentos dialélicos, como as variancias de CGC, CEC, variancias aditiva e
de dominancia e grau médio de dominancia.

O modelo geral dialélico propicia a analise dialélica via modelos mistos e generaliza a
definicdo dos efeitos de capacidade de combinacdo introduzidos pelas metodologias
tradicionais e gera um modelo linear para analise dialélica para todos os quatro métodos de
Griffing (1956) descritos anteriormente, assim como para as outras metodologias de anélise
dialélica, desde que os efeitos genéticos sejam aleatérios (MOHRING; MELCHINGER;
PIEPHO, 2011). Os modelos de Gardner e Eberhart (1966), Griffing (1956) e Hayman (1954)
podem ser obtidos do modelo geral proposto por Mohring, Melchinger e Piepho (2011)
adicionando algumas restricdes entre 0s componentes de variancia dos parentais e cruzamentos
ou retirando alguns efeitos fixos ou aleatorios do modelo geral. Portanto, a analise de Griffing
(1956) pode ser feita sob uma abordagem BLUP, e os componentes de variancia estimados pelo

método REML, utilizando o algoritmo Al (Average Information).
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O método de anélise REML (Restricted Maximum Likelihood) sdo modelos com alta
precisdo para uma grande amplitude de aplicagdes, podendo inclusive ser uma alternativa para
substituicdo do método dos momentos para estimar os componentes de variancia, assim como
possibilitar a analise de dados balanceados ou desbalanceados (geneticamente ou
estatisticamente) (BORGES et al., 2010).

Quando os dados séo balanceados e ndo existe informacdes da matriz de parentesco dos
genitores, 0 método dos minimos quadrados e o emprego de modelos mistos apresentam o
mesmo poder de classificacdo dos gendtipos, no entanto, via modelos mistos apresentam
menores estimativas de erro padréo de predi¢do (WHITE, T.L.; HODGE, 1989). A classificacdo
pode ser alterada com 0 aumento no desbalanceamento dos dados, neste caso como o0 método
REML estima os componentes da variancia considerados pelo BLUP, ele é o mais recomendado
para situacOes de desbalanceamento (BERNARDO, 2010).

Segundo Resende (2002) o uso do REML/BLUP apresenta vantagens como melhor
predicdo dos parametros genéticos e maior poder de discriminacdo entre gendtipos. Outra
vantagem € que ele permite bons resultados em trabalhos que apresentam heterogeneidade da
variancia, o que ocorre com frequéncia com dados desbalanceados (PIEPHO, H. P
MOHRING, 2006; VALENTE, 2010). Arnhold et al. (2009), Bernardo (2010), Fritsche-Neto
et al. (2010) e Guimaraes et al. (2010) relatam resultados bastante favoraveis quanto ao uso do
REML/BLUP na cultura do milho.

2.6 Capacidade de combinacao

A escolha de genitores € uma das etapas mais importantes em um programa de
melhoramento, pois fazer selecao apenas através de fenotipos desejaveis € insuficiente para se
obter progénies com potencial genético superior. A estratégia mais adequada é a identificacdo
de genitores cuja capacidade combinatdria seja superior em combinacdes hibridas de milho.
Algumas metodologias foram propostas como 0 comportamento per se, a distancia genética
entre os genitores e a capacidade de combinagdo (rever topico 2.5), estd ultima pode ser
desdobrada em capacidade geral de combinacéo (CGC) e capacidade especifica de combinagéo
(CEC) (SPRAGUE; TATUM, 1942)

As estimativas de CGC sé@o funcgdes de diferencas nas frequéncias alélicas entre os
genitores de um grupo heterético e o efeito médio de uma substituicdo alélica no outro grupo
heterdtico, de acordo com a equagéo (2.6), e restricdo ). g; = 0 (VENCOVSKY, 1987):
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CGC = (pi—p)la+ (1 —2t)d] (2.6)
Em que:

CGC: capacidade geral de combinacdo;

pi: frequéncia do alelo favoravel na linhagem sendo cruzada;

p: frequéncia alélica média do alelo favoravel no grupo de linhagens sendo testadas;

a: valor genotipico dos homozigotos;

t: frequéncia do alelo favoravel no genitor utilizado como testador dos demais;

d: desvio de dominancia.

A CGC esta associada a performance média de um genitor em relacdo a média dos
demais e estd relacionada principalmente aos efeitos aditivos (BERNARDO, 1992;
HALLAUER; CARENA, M. J.; MIRANDA FILHO, 2010; VENCOVSKY, 1987). Jaa CEC ¢
funcdo dos efeitos de dominancia e do produto das diferencas entre as frequéncias alélicas dos
grupos heteroticos envolvidos no cruzamento, de acordo com a seguinte equacdo (2.7), e
restricdo }.i's;; = 0 (VENCOVSKY, 1987):

CEC = 2d[(pi — p)(T — ti)] (2.7)
Em que:

CEC: capacidade especifica de combinag&o;

pi: frequéncia do alelo favoravel da linhagem do grupo heter6tico i;

p: frequéncia alélica média do alelo favoravel no grupo heterdtico i;

ti: frequéncia do alelo favoravel da linhagem do grupo heterético j;

t: frequéncia alélica média do alelo favoravel no grupo heterético j;

d: desvio de dominancia.

A CEC esta associada aos efeitos ndo aditivos (dominancia e epistaticos). Estimativas
negativas de CEC ocorrem geralmente quando (pi — p) e (t — ti) tiverem sinais trocados, ou
seja, quando as linhagens forem semelhantes ou de pouca divergéncia genética (BERNARDO,
1992; HALLAUER,; CARENA, M. J.; MIRANDA FILHO, 2010; VENCOVSKY, 1987).

Como na pratica as frequéncias alélicas dos genitores é desconhecida, existe a
necessidade de testa-los em experimentos com repeticdes para se obter as estimativas de CGC
e CEC. Os seguintes estimadores de minimos quadrados sdo usados para se obter as estimativas
de CGC (2.8) e CEC (2.9), respectivamente, com as restricdes: Y.;'g; =0 e Yi's;; = 0.
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CGC=Y,—Y (2.8)
Em que:

CGC: capacidade geral de combinacdo;

Y;: média das progénies do genitor i;

Y : média geral.

CEC=Y;—pu—g:—9, (2.9)
Em que:

CEC: capacidade especifica de combinac&o;

Y;j: média da combinagdo ij;

u: média geral.

gi: capacidade geral de combinacdo do genitor i;

gj- capacidade geral de combinagdo do genitor j.

Estimacdo de CGC e CEC é muito utilizada no melhoramento do milho, estudos indicam
eficiéncia destes pardmetros para indentificar divergéncias genéticas entre as linhagens
endogamicas para escolha de combinagdes hibridas e classificacdo de suas linhagens em grupos
heterdticos (FAN et al., 2008, 2009, 2014, 2018 a, 2018 b; TERRON et al., 1997).

A CGC esta associada principalmente a genes de efeito aditivo, sua defini¢do é o
comportamento médio de uma linhagem em combinaces hibridas, ou seja, 0 comportamento
médio de sua progénie em relacdo a média (SPRAGUE; TATUM, 1942). O seu conhecimento
é importante para indicacdo dos melhores cruzamentos e selecdo de genitores. Por outro lado,
a CEC é um parametro que estima o desvio do comportamento esperado em um cruzamento ao
que era esperado com base na CGC dos genitores e sua importancia esta relacionada aos efeitos
génicos ndo aditivos, ou seja, resultados que levam certas combinagdes a serem superiores ou
inferiores em relacdo a média das linhagens envolvidas (SPRAGUE; TATUM, 1942). A relagéo
entre CEC e heterose é bem proxima, sendo que as combinagdes hibridas de milho com as
melhores estimativas de CEC podem gerar hibridos com maior heterose (MURTADHA,;
ARIYO; ALGHAMDI, 2018; OLIBONI et al., 2013).

A interagdo genotipos x ambientes também contribui como uma grande fonte de
variacdo em experimentos de hibridos de milho. As estimativas de CGC e CEC podem interagir

tanto com os locais como com 0s anos e safras agricolas. A CEC inclui desvios de dominancia
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e epistasia, além de também incluir uma porcao significativa da interacdo gendtipos x ambientes
nas andlises individuais (ROJAS; SPRAGUE, 1952). Devido a grande influéncia do ambiente
sobre as estimativas de CGC e CEC, a produtividade de graos de hibridos derivados de genitores
com alta interacdo CGC x ambientes sera impactada quando cultivada em um ambiente
diferente daqueles ao qual foram desenvolvidos, podendo haver mudanca de ranqueamento dos
hibridos, assim como mudanca no comportamento heterdtico dos genitores (FAN et al., 2008).

Segundo Deitos (2004), existe a necessidade de recomendacao de hibridos e selecao de
genitores para regides especificas, de modo a capitalizar a interacdo gendtipos x ambientes ao
favor do melhorista. Esta estratégia € devido a magnitude da interacdo gen6tipos x ambientes
influenciar na capacidade de combinacdo e portanto necessita-se do teste dos hibridos em um
nimero de ambientes representativos, no qual o melhorista julgar adequado para a
recomendacdo de cultivares por macrorregiao.

Segundo Aguiar et al. (2004), Buzinaro (2017), Murtadha (2018) e Oliboni et al. (2013)
para a selecdo de combinagdes hibridas, sdo desejaveis aquelas com as estimativas mais
favoraveis de CEC, e que o cruzamento envolva pelo menos um genitor que possua alta
estimativa favoravel de CGC.

As estimativas de capacidade de combinagdo podem ser usadas para classificacdo de
grupos heteréticos. Quando o grupo de gendtipos a ser testado é grande, os top crosses podem
ser utilizados, nestes cruzamentos sao utilizados testadores de grupos heteréticos amplamente
conhecidos para testar os gendtipos de grupo ndo conhecido, sendo o primeiro grupo testador
do segundo. Fan et al. (2016 b) demonstra que devem ser incluidos pelo menos um testador de
cada grupo heter6tico, pois caso contrario, as estimativas de CGC para algumas linhagens ficam
viesadas quando comparadas com as estimativas de CGC onde pelo menos um testador de cada
grupo heterdtico foi incluido.

Por outro lado, quando o grupo é pequeno, 0s cruzamentos dialélicos sdo uma boa opgéo
(MELCHINGER, 1999). Este tipo de cruzamento tem sido bastante usado na cultura do milho
para inferir sobre divergéncia genética entre as linhagens e a sua alocag¢éo em grupos heteréticos
(FAN et al., 2008; PINTO, R. M. C. DE; GARCIA, A. A. F.; SOUZA JR., 2001; TERRON et
al., 1997). Neste método, a capacidade especifica de combinacdo é usada para se estimar 0s
efeitos genéticos e classificar os genétipos quanto aos seus respectivos grupos heteroticos
(LAUDE; CARENA, 2014; MELCHINGER, 1999).

A CEC ¢ considerada uma medida de distancia entre as linhagens, sendo que quando

desejamos classificar as linhagens em dois grupos heteréticos, os cruzamentos com efeitos de



32

CEC positivos e significativos e que apresentem média alta indicam que as linhagens pertencem
a grupos heteroticos opostos e cruzamentos com efeitos de CEC negativos e significativos e
média baixa revelam que as linhagens pertencem ao mesmo grupo heterético (FAN et al.,
2018a, 2018b; LAUDE; CARENA, 2014).

Em determinados casos, algumas linhagens podem ter boa capacidade de combinagéo
com os dois grupos heteroticos e consequentemente originar os hibridos mais produtivos com
mais de um grupo. Neste caso, o pesquisador pode considerar o estabelecimento de um novo
grupo heterdtico ou forcar estas linhagens dentro de algum dos grupos heteréticos. No segundo
caso, a prioridade para a classificacdo sera manter o maior numero de hibridos superiores (FAN
etal., 2014).
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3 MATERIAL E METODOS

3.1 Local

Os experimentos foram conduzidos no Centro de Desenvolvimento Cientifico e
Tecnoldgico da UFLA em Lavras — MG. O local ¢ situado a 951 metros de altitude, 21°12° de
latitude sul e 45°59” de longitude oeste. O clima da regido segundo classificacdo Koppen, é

Cwa, clima temperado imido com inverno seco e verdo quente (KOTTEK et al., 2006).

3.2  Preparo da area experimental e manejo

Em todas as safras, foram coletadas amostras de solo para analise de rotina de fertilidade
30 dias antes do plantio. A area foi submetida a dessecacdo 10 dias antes do plantio com os
herbicidas Roundup WG® (Glifosato) + Aurora 400 EC® (Triazolona) nas doses de 3 L/ha e 30
ml/ha, respectivamente. A area foi sulcada no espacamento de 0,6 m entre linhas. A adubacéo
de plantio em ambas as safras foi de 350 kg.ha* do formulado comercial 8(N): 28(P205):
16(K20) e a adubacéo de cobertura foi de 200 kg.ha™ de uréia (45% N), realizada no estadio
fenologico V4. Os tratos culturais foram realizados de acordo com recomendagdes de Borém,
Galvéo e Pimentel (2017).

3.3  Obtencdo dos tratamentos genéticos

Os tratamentos comuns (testemunhas) foram os hibridos comerciais DKB390, 30F53 e
BM820 (Tabela 1).

Tabela 1 — Descri¢do dos tratamentos comuns.

Hibrido Classificacao Empresa Eventos

DKB390 Hibrido simples Monsanto VT PRO 2™
30F53 Hibrido simples DuPont Pioneer VYHR®
BM820 Hibrido triplo Biomatrix Convencional

Legenda: “VT PRO 2™ retine os eventos YieldGard® e Roundup Ready 2 ™ para prote¢do contra
lagartas e tolerancia ao herbicida glifosato, respectivamente. “VYHR®” retine os eventos Leptra® e
Roundup Ready 2 ™, para prote¢do contra lagartas e tolerancia ao herbicida glifosato, respectivamente.
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Os tratamentos regulares do dialelo foram obtidos através do cruzamento entre as
progénies de dois grupos denominados VAV e NAY, cujas sementes foram obtidas na segunda
safra de 2017/18 em Lavras — MG. Para tal, houve a protecdo das espigas antes da emissdo dos
estilo-estigmas em todas as progénies dos dois grupos. Apds a emissdo do pendao, efetuou-se
a coleta de pdlen, aos quais foram transportados de um grupo para 0 outro até as espigas
protegidas, gerando irmaos germanos em cruzamentos reciprocos entre grupos.

O grupo I do dialelo foi denominado de grupo VAV e foi constituido por onze progénies
parcialmente endogamicas, as quais foram obtidas por Cardoso (2018). Para tal, foram
utilizadas progénies S; remanescentes das populagdes “A” e “B” (grupos heterdticos) dos ciclos
0, 3e 6 de selecdo recorrente reciproca (SRR) de milho da UFLA. O grupo VAV foi composto
das onze progénies com as estimativas mais favoraveis de capacidade de combinacédo,
independente do ciclo. Posteriormente, as populacdes foram conduzidas até S,.; para realizacao
dos cruzamentos e obtencao dos hibridos avaliados na primeira e segunda safra de 2018/19. O
método de conducdo das populacdes foi o “espiga por fileira”. Neste trabalho, apenas uma
amostra das progénies selecionadas dos ciclos 0, 3 e 6 foram utilizadas para compor o grupo |
(testadores). Entre as onze progénies deste grupo, seis sdo classificadas como pertencentes ao
grupo heterdtico “A” e cinco ao grupo heterético “B” (Tabela 2).

Tabela 2 — Descricdo das progénies do grupo VAV (grupo ).

Progénie Textura Grupo heterético Geracao 2018/19
VAV Flint A Sa:3
VAV, Flint A Sa:3
VAV3 Flint A Sa:3
VAV, Flint A Sa:3
VAVs Flint A Sa:3
VAVs Flint B S2:3
VAV7 Flint B S2:3
VAVs Flint B S2:3
VAVq Flint B S2:3
VAV1o Flint B Sa:3
VAV, Dent A S2:3

Observacao: sdo onze progénies VAV no total, a numeracao saltando a progénie VAV1 e inserindo a
progénie VAV, foi elaborada para facilitar o rastreamento das populag¢Ges de origem pelo programa.
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O grupo Il do dialelo foi denominado de grupo NAY e foi constituido por dez progénies
parcialmente endogamicas, as quais foram obtidas por Oliveira (2018) (em fase de elaborag&o)!.
Para compor o grupo NAY, foram selecionadas as dez melhores progénies provenientes de
populacbes obtidas de hibridos comerciais por estimativas de m + a’e d. As populagdes de
origem de todas as progénies NAY sao indicadas na Tabela 3 e cada populacédo é oriunda de
um hibrido comercial diferente. Todavia, ao contrario das progénies do grupo VAV, as
progénies do grupo NAY ainda ndo possuem grupos heter6ticos definidos (Tabela 3). Para obter
os hibridos da primeira e segunda safra de 2018/19 foi utilizada a geracdo S2:3. O método de

conducéo das populagdes também foi o “espiga por fileira”.

Tabela 3 — Descricéo das progénies do Grupo NAY (grupo Il).

Progénie Textura Populagdo Geragao
NAY 13 Flint E S23
NAY 14 Flint A Sa:3
NAY 15 Flint A Sa:3
NAY 16 Dent P5 S23
NAY 17 Dent P6 So:3
NAY s Flint A Sa:3
NAY19 Flint C S23
NAY 20 Dent C So:3
NAY 21 Flint A So:3
NAY 22 Flint A So:3

LOLIVEIRA, N. N. S. DE. Métodos de escolha de populagdes para extracgdo de linhagens
de milho. Lavras: UFLA, 2018.
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3.4 Instalagdo dos experimentos

Os hibridos originados pelo dialelo parcial (11x10) foram avaliados na primeira e
segunda safra do ano agricola de 2018/19. O espacamento foi de 0,6 m entre linhas e 0,25 m
entre plantas. As datas de plantio foram 17/11/2018 e 07/02/2019 para a primeira e segunda
safra, respectivamente.

Na primeira safra de 2018/19, o dialelo parcial foi desbalanceado, com 87 tratamentos
regulares (Tabela 4) e trés testemunhas (DKB390, 30F53 e BM820) (Tabela 1), totalizando 90
tratamentos, avaliados em trés repeticdes. O delineamento experimental foi o alfa latice triplo
10x9 (k.s). As 270 parcelas foram constituidas por uma linha de quatro metros, com densidade
de plantio de quatro plantas.m™. O experimento teve area total de 729 m?,

Tabela 4 — Descricdo dos tratamentos regulares da primeira safra de 2018/19.

GRUPO 11
NAY:s NAYis NAYis NAYis NAYiz NAYis NAYis NAYzo NAYz: NAY:
VAV, | 1x13 - - 1x16 1x17 1x18 1x19 1x20 1x21 1x22
VAV, | 2x13 - 2x15 2x16 2x17 - 2x19 2x20 2x21 2x22
VAV; | 3x13 3x14 3x15 3x16 3x17 3x18 3x19 3x20 3x21 3x22
é VAV, | 4x13 4x14 4x15 4x16 4x17 4x18 - - - 4x22
E VAVs | 5x13 5x14 - 5x16 5x17 5x18 - 5x20 5x21 5x22
©  VAVs | 6x13 6x14 - - 6x17 - - 6x20 6x21 6x22
VAV; | 7x13 - 7x15 7x16 - 7x18 7x19 7x20 7x21 -
VAVg | 8x13 - 8x15 8x16 8x17 8x18 8x19 8x20 8x21 8x22
VAVy | 9x13 9x14 - 9x16 9x17 9x18 - - 9x21 -
VAVy | 10x13 10x14 10x15 - 10x17 10x18 10x19 10x20 10x21 10x22
VAV1, | 12x13 12x14 12x15 12x16 12x17 12x18 - 12x20 12x21 12x22

Na segunda safra de 2018/19, o dialelo parcial foi desbalanceado, com 79 tratamentos
regulares (Tabela 5) e duas testemunhas (DKB390 e 30F53) (Tabela 1), totalizando 81
tratamentos avaliados em trés repeticdes. O delineamento experimental foi o latice quadrado
triplo 9x9 (k?). As 243 parcelas foram constituidas por uma linha de quatro metros, com

densidade de plantio de quatro plantas.m™. O experimento teve éarea total de 656.1 m?.



37

Tabela 5 — Descri¢éo dos tratamentos regulares da segunda safra de 2018/19.

GRUPO 1

3.5

GRUPOII

NAY13 NAYis NAYis NAYis NAYi; NAYis NAYis NAYz NAY  NAYy
VAV, | 1x13 - - 1x16 1x17 1x18 1x19 1x20 - 1x22
VAV, | 2x13 - 2x15  2x16 2x17 - 2x19 2x20 2x21 -
VAV; | 3x13 3x14 3x15 3x16 3x17 3x18 3x19 3x20 3x21 3x22
VAV, | 4x13 4x14 4x15 4x16 4x17 4x18 - - - 4x22
VAVs | 5x13 5x14 - 5x16 5x17 5x18 - 5x20 5x21 5x22
VAV - 6x14 - - 6x17 - - 6x20 6x21 6x22
VAV, | 7x13 - 7x15 - - 7x18 - 7x20  7x21 -
VAVg - - - 8x16 8x17 8x18 8x19 8x20 8x21 8x22
VAVy | 9x13 9x14 - - 9x17 9x18 - - 9x21 -
VAVyo | 10x13 10x14 10x15 - 10x17 10x18 10x19 10x20 10x21 10x22
VAV, | 12x13 12x14 12x15 12x16 12x17 12x18 - 12x20 12x21 12x22

Avaliacdo dos experimentos

Foram avaliados 0s seguintes caracteres agronémicos:

Estande (STD): corresponde ao niimero de plantas.parcela™;

Severidade da mancha branca (SMB): as avaliagdes foram realizadas pela escala
diagramatica para o complexo mancha branca (Phaeosphaeria maydis | Pantoea
ananatis) proposto por Sachs et al. (2011), no estadio fenoldgico R4. Trés plantas de
cada parcela foram selecionadas ao acaso, sendo avaliadas trés folhas em cada planta
(folha imediatamente abaixo da espiga, folha da espiga e folha imediatamente acima da
espiga).

Produtividade de grdos (PROD): peso de grdos da parcela, obtido em kg.parcela?,
corrigido para o teor de umidade de 13% e transformado para kg.ha™.

1. Férmula para correcéo do peso de gréos para o teor de 13% de umidade:

P,(100 — U)
13% — T

Em que:
P13% : € 0 peso de grdos corrigido para 13%, em kg.parcela™;
Pi: é 0 peso de gréos inicial, ndo corrigido em kg.parcela™;

U: é o teor de umidade de gréos da parcela.
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2. A extrapolacdo para PROD em kg.ha™* foi estimada utilizando a produc&o de gréos
por parcela & 13% de umidade (Pis%), area Gtil da parcela (2,4 m?) e a érea
equivalente a um hectare (10000 m?), de acordo com a seguinte equagio:

PROD = (P;30, X 10000)/2,4
iv.  Teor de umidade dos graos (U): o teor de umidade médio em porcentagem (%), foi
obtido de uma amostra das sementes de 20 espigas aleatdria do ensaio. A umidade final

foi obtida da média de cinco medi¢cbes da amostra de sementes, utilizando o

determinador eletronico de umidade Gehaka G650.

V. Numero de fileiras (NFIL): nimero médio de fileiras de grdos de trés espigas
representativas de cada parcela;
vi.  Numero de grdos por fileira (NGF): nUmero médio de grdos por fileira de trés espigas
representativas de cada parcela;
vii. ~ Numero de gréos por espiga (NGE): correspondente a multiplicacdo (NFIL x NGF);
viii.  Peso de 100 grdos (P100): peso, em gramas, de 100 grdos contados apos a debulha de

cada parcela e corrigidos para 13% de umidade.

3.6  Classificacao dos grupos heteréticos

A classificacdo dos grupos heterdticos foi realizada pelo método da capacidade
especifica de combinacdo e média de produtividade de grdos (CEC + PROD) para o carater
produtividade de grdos apenas para a primeira safra. Para tal, o grupo VAV (grupo 1) foi
utilizado no dialelo como o grupo dos testadores, uma vez que ja possuem grupos heteroticos
conhecidos (“A” ou “B”), e 0 grupo NAY (grupo II) utilizado como o grupo das progénies
testadas, ou seja, cujos grupos heteréticos eram desconhecidos e desejava-se determina-los.

As seguintes etapas descritas por Fan et al. (2014, 2018a, 2018b) foram utilizadas para
a classificacdo pelo método da CEC + PROD: i) 0s cruzamentos com baixa PROD e CEC menor
que zero tiveram as progénies alocadas no mesmo grupo do testador, ii) as combinagdes com
alta PROD ou CEC maior que zero tiveram a progénie alocada no grupo oposto ao do testador,
e iii) caso alguma progénie tenha sido alocada em mais de um grupo heterdtico pelas etapas
anteriores, o critério de desempate foi manter as progénies que originaram os hibridos mais

produtivos entre grupos heteréticos.
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3.7 Analises estatisticas

Anteriormente as andlises individuais, o atendimento ao pressuposto para normalidade
dos erros foi verificado pelo teste de Shapiro e Wilk (1965), e o da homogeneidade das
variancias residuais pelo teste de Bartlett (1937). As analises individuais e conjunta foram
realizadas via abordagem de modelos mistos e 0s componentes de variancia estimados
utilizando o método da méaxima verossimilhanca restrita (REML). Os dados para as anélises
foram relativos a quatro varidveis: produtividade de grdos, severidade da mancha branca,
namero de graos por espiga e peso de 100 sementes.

O seguinte modelo misto (6.1) foi utilizado para as analises dialélicas individuais
visando a obtencdo das estimativas da capacidade geral de combinacao e capacidade especifica

de combinacéo para todos os caracteres avaliados:

Y:Xﬁ+Zlb+Zzg1+ Z3gz+ Z4S+e (61)

Em que:
Y: é o vetor de observacdes;
B: é o vetor de efeitos fixos da repeticdo;
‘b’, ‘g:’, ‘g, ‘s’ e ‘e’: sdo os vetores de efeitos aleatdrios de bloco dentro da repeticéo,
capacidade geral de combinacdo do grupo I (CGC4q) € do grupo dois (CGCy,), capacidade
especifica de combinacdo (CEC) e residuo, respectivamente;
X, 2,7, Z5 e Z,: sd0 as matrizes de incidéncia que relacionam as observacoes aos efeitos ‘f’,
‘b’,‘gs’, ‘g’ € °s’, respectivamente.

Os efeitos aleatérios do modelo foram assumidos seguirem distribuicdo normal com

médias e variancias definidas a sequir:

‘b] [[o]{lo, O O 0
g, 0 0 IO_Zl 0 0
g,|~Njjoll 0 0 |g, O O
s Ol o o 0 g O
el | o o 0o o Ro
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Em que:

a?,: € 0 componente de variancia associado aos blocos dentro das repeticoes;
0?41: € 0 componente de variancia associado a CGC do grupo I;

0 42: € 0 componente de variancia associado 8 CGC do grupo II;

a?: € 0 componente de variancia associado a CEC;

a?,: € 0 componente de variancia residual.

Anteriormente & analise conjunta, foi verificado a homogeneidade das variancias
residuais pelo teste de Hartley (1950). O seguinte modelo misto (6.2) foi utilizado para a analise
dialélica conjunta visando a obtencdo das estimativas da capacidade geral de combinacéo
(CGC), capacidade especifica de combinagdo (CEC), interacdo de CGC’s x safras e interacao

de CEC’s x safras para todos os caracteres avaliados:
Y = Xﬁ + Zlb + Zzgl + Z3g2 + Z4S + ngll + ZGgZZ + Z7Sl + e_ (62)

Em que:

B: é o vetor de efeitos fixos da safra e da repeticdo dentro de safra;

‘b’,°g1°, 92", ‘s’, ‘g1, g, sl’ e ‘@’ sdo os efeitos aleatdrios de bloco dentro da repeticdo
e safra, capacidade geral de combinagdo do grupo | (CGCg4y) € dois (CGCyy), capacidade
especifica de combinagdo (CEC), interagdo entre CGC's 44 e safras e CGC's 4, e safras,
interacdo entre CEC’s e safras e residuo médio, respectivamente;

X,Z,,Z,,7Z5,2,4,Z5,Z¢ € Z,. S80 as mMatrizes de incidéncia que relacionam as observacgdes ‘y’

aos efeitos ‘B, °b’, ‘g:1’, ‘g2’, ‘s’, ‘g1l’, ‘g, e ‘sl’, respectivamente.

Os efeitos definidos como aleatorios no modelo foram assumidos seguirem distribuicao

normal com médias e variancias definidas como:
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nN

b1 rollloy O 0o 0 0 0 0 0
2
0, oll 0 log, 0O 0 0 0 0 0
g, off 0 0 Jg, O O 0 0 0
s |_yJoj] o o 0 g O 0 0 0
! 2
g, xl 0 0 0 0 0 loyu 0 0 0
g,x Ol o 0 0 0 0 Jg, 0 0
sl %Mo o o o 0o 0o g o
e 0 ) 2
-4 B o o 0o 0 0 0 0 Ro.

Em que:

aZ: é 0 componente de variancia associado aos blocos dentro das repeticdes e safras;
o-gzl: é 0 componente de variancia associado a CGC do grupo I;

o-gzz: é 0 componente de variancia associado a CGC do grupo Il;

a2: é o componente de variancia associado a CEC;

ngui € 0 componente de variancia associado a interagdo entre CGC's 4, e safras;
0521: € 0 componente de variancia associado a interagdo entre CGC's 4, e safras;

a2 é o componente de variancia associado a interacéo entre CEC’s e safras;

g2: é o componente de variancia residual média.

Apds as andlises, as significancias das variancias dos efeitos aleatérios foram avaliadas
pelo teste LRT (Likelihood Ratio Test) e o valor das predi¢cdes BLUP pelo erro padréo associado
a estimativa BLUP, ambos a 5% de significancia. A precisdo experimental foi avaliada segundo
recomendacdes de Resende e Duarte (2007), utilizando estimativas do coeficiente de variacéo

experimental (CV,%) (6.3) e acuracia seletiva (rgg) (6.4).

2
CV,(%) = ‘/;_e x 100 (6.3)

Em que:
CV,(%): é o coeficiente de variacdo experimental;
o2: é a variancia do erro experimental;

Y.: é amédia geral do experimento.
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R PEV
rgg= |1—{—]%x100 (6.4)
O¢

Em que:
rgg: é aacuracia seletiva;
PEV: é avariancia do erro de predi¢gdo dos BLUP’s;

oé: é a variancia genotipica entre os tratamentos.

Todas as andlises foram realizadas no software R v.3.6.2 (R CORE TEAM, 2019),
utilizando o pacote ASReml-R 4.0 (BUTLER et al., 2017). Os gréaficos foram construidos pelo
pacote ggplot2 (WICKHAM, 2016).
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4 RESULTADOS

A variéncia genética entre hibridos foi significativa (p < 0,05) para todos os caracteres.
Para a capacidade geral de combinacdo (CGC), foi observada variancia significativa (p < 0,05)
para produtividade de grdos e nimero de graos por espiga para as progénies do grupo | (VAV);
e para severidade da mancha branca, nimero de graos por espiga e peso de 100 sementes para
as progénies do grupo Il (NAY). Para a capacidade especifica de combinagdo (CEC), foi
observada variancia significativa (p < 0,05) para os caracteres produtividade de gréos,
severidade da mancha branca e nimero de gréos por espiga (Tabela 6).

O componente da interacdo hibridos x safras foi significativo (p < 0,05) para todos 0s
caracteres. Foi observada significancia (p < 0,05) para a interacdo CGC’s do grupo VAV X
safras para severidade da mancha branca e peso de 100 grdos, enquanto que ndo foi observada
interagdo CGC’s do grupo NAY x safras para nenhum carater. O componente da interacdo
CEC’s x safras foi significativo (p < 0,05) para produtividade de grdos, nimero de gréos por

espiga e peso de 100 sementes (Tabela 6).
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Tabela 6 — Estimativas dos componentes de variancia para a blocagem do latice, genética, CGC
do grupo VAV e NAY, CEC, interacOes de hibridos x safras, CGC’s x safras, CEC’s x saffras,
variancia do erro de predicdo, acurdcia seletiva, coeficiente de variagdo experimental,

herdabilidade ampla entre hibridos a nivel de medias e média geral.

Parametros PROD1 SMB? NGE3 P100%
a?bloco 0,076 0,142* 0,0 2,482*
T 1,800* 0,222* 2433,2* 3,146*
02 yay 0,968* 0,110 1401,6* 1,818
02sc nay 0,0 0106* 576,25* 1,969*
025c 1,032+ 0,081* 669,20* 0,107
0¢ xk 0,536* 0,277* 469,60* 2,655*
0oy « B 0,123 0,243* 0,0 1,033*
02 e vy x B 0,0 0,043 0,0 0,0
02« 0,400* 0,037 467,09* 1,696*
o?erro 2,513 0,642 2368,9 12,22
PEV 0,560 0,123 572,4 1,754
r§9(%) 82,99 66,78 87,45 66,52
CVe(%) 19,50 19,95 9,15 12,37
h2 0,689 0,446 0,765 0,442
Média 8,130 4,015 531,8 28,26

Legenda: produtividade de gréos (t.ha); 2severidade da mancha branca, ndimero de gréos por espiga;
“peso de 100 gréos (g). *' Significativo a 5% pelo teste LRT.

Fonte: do autor (2020).

Observou-se CGC significativa (p < 0,05) e favoravel para produtividade de gréos na
progénie VAV4; nimero de gréos por espiga nas progénies VAV3, VAV4 e NAY20; e peso de
100 grdos na progénie NAY 14. Nenhuma CGC foi favoravel e diferente de zero para severidade

da mancha branca (Tabelas 7 e 8 e Figura 1).
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Tabela 7 — Estimativas da capacidade geral de combinacdo dos genitores do grupo VAV, pela
analise conjunta.

GENITOR PROD! SMB? NGE3 P100#
VAV1 0,062 0,007 30,66 0,058
VAV: 0,169 0,215 14,90 -0,745
VAV3 0,442 0,200 37,22* -0,117
VAV, 1,323* -0,359 58,73* -0,211
VAV;s -1,041* 0,070 -61,55* -0,521
VAVs 0,913 -0,307 -20,57 2,562
VAV7 -1,283* 0,304 -18,36 -1,056
VAVs -0,625 -0,032 -35,28* 0,222
VAVo 1,004 -0,276 -3,85 1,397
VAVio -0,421 0,007 -18,26 -0,771
VAV12 -0,543 0,170 16,36 -0,818

Legenda: produtividade de grdos (t.hal); 2severidade da mancha branca; ndimero de gréos por espiga;
“peso de 100 gréos (g). ** Significativo a 5% pelo erro padréo associado a estimativa BLUP. Fonte: do
autor (2020).

Tabela 8 — Estimativas da capacidade geral de combinacdo dos genitores do grupo NAY, pela
analise conjunta.

GENITOR PROD? SMB? NGE3 P100#
NAY13 -0,024 0,204 -24,50* -0,460
NAY14 0,003 0,502* -32,58* 2,834*
NAY1s -0,006 -0,165 15,53 -0,208
NAY1e 0,017 0,221 -15,07 -1,399*
NAY17 0,000 -0,241 3,75 0,764
NAYis -0,032 -0,291 22,67 0,832
NAY19 0,010 -0,228 6,05 -0,015
NAY2o0 -0,026 -0,187 31,94* -0,381
NAY21 0,013 0,016 7,95 -0,272
NAY22 0,046 0,170 -15,73 -1,696*

Legenda: *produtividade de gréos (t.ha); 2severidade da mancha branca; *ntimero de gréos por espiga;
“peso de 100 gréos (g). ™' Significativo a 5% pelo erro padréo associado a estimativa BLUP. Fonte: do
autor (2020).
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Figura 1 - CGC dos genitores VAV e NAY para produtividade de grdos (PROD); severidade
da mancha branca (SMB); numero de graos por espiga (NGE); e peso de 100 graos (P100).
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Legenda: PROD (produtividade de gréos); SMB (severidade da mancha branca); NGE (nimero de graos
por espiga); P100 (peso de 100 grédos). As linhas vermelhas na vertical sdo as médias gerais e as linhas
pretas na horizontal sdo os intervalos de confianca dos BLUP’s. *' Significativo a 5% pelo erro padréo
associado a estimativa BLUP.

Fonte: do autor (2020)
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Observou-se CEC’s significativas (p < 0,05) e favoraveis para produtividade de gréos
nas combinagdes hibridas VAV3sxNAY 20, VAV3XNAY 18 € VAVXNAY 16 para a primeira safra
e VAV1XNAY1s, VAV3XNAY1s e VAV4XNAY 2, para a segunda safra. Para nimero de graos
por espiga, observou-se CEC’s significativas (p < 0,05) e favoraveis nas combinacfes
VAV 1XNAY 20, VAVIXNAY 18, VAV3XNAY 18, VAV2XNAY 20 e VAVsXNAY 16 para a primeira
safra. Ndo foram observadas CEC’s significativas para severidade da mancha branca em ambas

as safras e para numero de gréos por espiga na segunda safra (Tabelas 6 e 9 e Figura 2).

Tabela 9 — Estimativa da capacidade especifica de combinacdo das combinacGes regulares entre
as progénies dos grupos VAV e NAY na primeira e segunda safra de 2018/19 (continua).

PROD! SMB? NGE3 P1004

COMBINACAO 12safra 22safra 12safra 22 safra 12 safra 22safra 12safra 22 Safra

VAV10xNAY13 0,867 0,185 0,179 0,172 20,586 4,085 -0,126 -0,134
VAV10xNAY14 -0,591  -0,085 0,160 -0,185 -13,253 -1,322 0,257 -0,422
VAV10xNAY15 -0,871 -0,634 0,114 0,044 0,114 -6,069 -0,68 -0,336
VAV10xNAY17 -0,278 0,607 -0,088  -0,234 26,631 3,959 1,675 -0,226
VAV10xNAY18 -0,956  -1,204 -0,08 0,221 -48,682 -7,857 -0,797 -0,03
VAV10xNAY19 0,376 0,715 -0,112  -0,241 -33,441 2,369 1,099 0,626
VAV10xNAY20 -0,022 0,143 0,339 0,017 -13,128 1,458 -1,073 -0,272
VAV10xNAY21 0,355 0,137 0,073 0,162 19,698 1,365 -1,254 0,112
VAV10xNAY22 0,502 -0,489 -0432 -0,036 12,716 -3,369 0,717 0,33

VAV12xNAY13 -0,861 0,031 0,175 -0,009 -43,779 10,222 -1,213 -0,103
VAV12xNAY14 0,553 -0,525 -0,01 0,186 -39,57 -14,092 0,885 -0,048
VAV12xNAY15 0,613 0,541 -0,164  -0,236 23,32 30,107 0,72 0,254
VAV12xNAY16 -0,747  -0,800 0,068 0,075 -18,344 -13,018 0,057 0,410
VAV12xNAY17 1,588 1,184 0,10 0,019 5,009 -25,513 -0,412 -0,002

VAV12xNAY18 -0,542 0,104 0,003 -0,178 -42,697 0,000 -0,59 -0,341
VAV12xNAY20 0,196 -0,13 0,09 -0,192 116,647* 19,19 -0,512 0,263
VAV12xNAY21 -1,377 -0,133  -0,157 0,129 -1,722 5,945 -1,161 -0,181
VAV12xNAY22 -0,497 -0,841 0,231 0,221 26,18 -7,779 -0,751 -0,48
VAV1xNAY13 0,08 0,980 -0,494  -0,090 -4,904 8,17 0,036 1,102

VAV1xNAY16 0,908 0,213 0,165 -0,096 21,007 11,672 0,013 -0,284
VAV1xNAY17  -1,155 -0,794 -0,114 0,155 29,676 2,817 -1,996 0,358
VAV1xNAY18 0,972 1,435* 0,058 0,031 49,62 21,639 -0,506 0,272
VAV1xNAY19  -0,030 0,106 -0,123 0,209 12,498 -17,349 0,231 -0,674
VAV1xNAY20 -0,471  -0,483 0,183 -0,083 -22,473 -9,962 -0,332 -0,142
VAV1xNAY21 0,837 - -0,012 - -3,508 - 0,253 -

VAV1xNAY22 -1,424  -1,092 0,089 0,018 -39,485 -6,699 0,930 -0,554
VAV2xNAY13 0,172 0,482 0,178 -0,072 21,381 -12,159 0,402 0,040

VAV2xNAY15 -0,113  -0,228 0,012 0,295 6,968 4,791 0,434 0,108
VAV2xNAY16  -1,387  -0,346 0,082 -0,143 -51,759* -8,026 -1,862 -0,958
VAV2xNAY17 1,150 0,820 -0,094 0,202 1,311 4,227 0,192 -0,102

VAV2xNAY19 0,045 -0,870  -0,004 -0,291 11,476 -20,913 0,419 -0,012
VAV2xNAY20 0,719 0,696 -0,019 0,392 60,016* 11,61 -0,526 -0,065

VAV2xNAY21 0,102 -0,059 -0,052 -0,181 -1,468 25,768 -0,977 0,734
VAV2xNAY22 -0,621 - -0,017 - -26,583 - -0,499 -

VAV3xNAY13 - -1,235 0,117 0,162 -42,264 -14,147  -0,775 -0,131
VAV3xNAY14  -1,235 0,041 0,228 -0,011 -0,234 -6,700 -0,053 0,312

VAV3xNAY15 1,575 0,817 -0,223  -0,073 18,967 -9,963 0,817 0,114
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VAV3xNAY1l6  -3,232* -0,894 -0,134 -0,009 -40,85 -10,93 -0,312 0,100
VAV3xNAY17 1,399 -0,227 -0,18 -0,263 -35,119 -11,775 2,035 -0,059
VAV3xNAY18  2,718* 1,311* -0,268 -0,194 66,148* 7,808 1,889 0,356
VAV3xNAY19  -1,618 0,022 0,134 0,392 22,873 23,408 -0,725 0,061
VAV3xNAY20  2,839* 0,579 -0,117 0,163 10,629 6,027 1,529 -0,111
VAV3xNAY21 -0,627 0,896 -0,025  -0,022 25,28 19,733 0,330 -0,093
VAV3xNAY22 -0,680  -1,063 0,398 0,102 27,979 8,627 -0,807 -0,806
VAV4xNAY13 - 0,295 -0,069  -0,021 -62,491* -3,665 0,104 0,440
VAV4xNAY14  -1,060 -0,203 0,226 0,430 -26,506 -12,786  -0,006 -0,579
VAV4xNAY15 1,142 -0,16 0,008 -0,283 40,556 -8,723 -0,578 0,129
VAV4xNAY16  2,093* -0,215 -0,047 -0,263 -13,699 -3,483 1,008 -0,164
VAV4xNAY17 0,232 -0,006 0,160 0,063 21,422 21,365 0,042 -0,336
VAV4xNAY18 1,237 0,296 -0,143  -0,235 90,210* 9,878 -0,036 0,186
VAV4xNAY22 -1,214  1,270* -0,39 0,066 5,721 24,777 -0,283 0,180
VAV5xNAY13 1,020 0,562 0,121 -0,133 33,81 -14,368 0,970 -0,590
VAV5xNAY14  -1,264 -0,993 -0,158 0,017 -21,152 8,871 0,617 0,389
VAV5xNAY16 1,274 -0,088  -0,197 0,24 51,598* -5,217 0,036 -0,328
VAV5xNAY17  -0,967 0,472 -0,149  -0,129 -7,891 13,014 -0,463 0,556
VAV5xNAY18  -1,835* -0,098 0,205 0,164 -27,91 -19,775  -0,224 -0,369
VAV5xNAY20 1,442 -0,03 -0,139  -0,333 -49,289 9,179 0,387 0,351
VAV5xNAY21 -1,383  -0,111 0,232 0,078 1,393 -1,400 -0,928 -0,649
VAV5xNAY22 -0,257  -0,766 0,222 0,088 -53,358* -15,588 -0,514 0,343
VAV6xNAY13 0,127 - -0,167 - -27,342 - 1,405 -
VAV6xNAY14 1,329 0,950 -0,147 0,173 -4,979 2,457 0,685 0,029
VAV6xNAY17  -0,833 0,646 0,341 0,03 -20,801 16,248 1,127 0,44
VAV6xNAY20 0,370 -0902 -0,175 -0,288 -16,714 -18,074 0,278 0,082
VAV6xNAY21 1,435 0,662 -0,188  -0,051 40,152 -10,678 0,384 0,958
VAV6xNAY22 -0,187  -1,049 0,018 -0,026 -1,502 5,605 0,212 -0,420
VAV7xNAY13 0,061 -0,431 0,222 -0,060 16,33 -0,298 -0,414 -0,192
VAV7xNAY15 -0,636 0,106 0,115 0,146 -4,952 2,608 -1,328 -0,042
VAV7xNAY16  -1,745 - 0,197 - -9,474 - -1,686 -
VAV7xNAY18 0,420 -0,374  -0,098 -0,198 17,17 -7,22 -0,652 0,215
VAV7xNAY19  -0,685 - -0,078 - -29,155 - -0,89 -
VAV7xNAY20 0,873 0,328 -0,021 0,269 24,634 14,933 -0,461 0,150
VAV7xNAY21 - -1,148  -0,127 0,052 -22,763 -22,447  3,094* -0,575
VAV8xNAY13 0,925 - -0,069 - 41,708 - -0,932 -
VAV8xNAY15 -0,978 - -0,051 - -31,097 - -0,269 -
VAV8xNAY16 1,588 0,631 0,285 0,179 46,621 3,562 0,686 0,179
VAV8xNAY17 -1,570 -0,439 -0,036 0,158 -12,300 2,160 -0,918 -0,150
VAV8xNAY18  -0,003 0,984 -0,049 0,051 -58,197* -0,472 1,108 0,862
VAV8xNAY19 0,001 -0,036  -0,086  -0,232 39,636 12,315 0,155 -0,361
VAV8xNAY20 -1,110 -0,465 -0,223 -0,177 -27,75 -1,346 0,044 -0,233
VAV8xNAY21 -1,032 -1,104 0,172 0,289 -40,97 -13,797  -1,033 -0,090
VAV8xNAY22 0,672 0,089 0,11 -0,332 -12,379 -11,55 -0,215 -0,012
VAVIxNAY13 0,662 0,314 0,103 0,149 -11,447 -5,134 0,265 -0,657
VAVIxNAY14 1,744 0,791 -0,101 0,082 15,07 -7,364 0,777 1,740
VAVI9xXNAY16 0,186 - -0,028 - -10,088 - 0,939 -
VAV9xNAY17 -1,331 -0,584 -0,126  -0,257 -11,092 -16,285  -0,941 0,474
VAVOxNAY18 0,469 0,306 0,046 0,130 13,26 22,685 0,525 -0,619
VAVI9xNAY21 -0,440 0,588 0,023 -0,364 2,539 2,664 0,937 -0,324
Maximo 2,839 1,435 0,398 0,43 116,647 30,107 3,094 1,740
Minimo -3,232  -1,235  -0,494 -0,364 -62,491  -25,513 -1,996 -0,958

Legenda: ‘produtividade de gréos (t.ha); 2severidade da mancha branca, *nimero de gréos por espiga,
“peso de 100 gréos (g). “12 Safra”: primeira safra de 2018/19; e “22 Safra”: segunda safra de 2018/19.
*' Significativo a 5% pelo erro padréo da estimativa BLUP. Fonte: do autor (2020)
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Figura 2 - CEC das combinacdes VAVXNAY para produtividade de grdos (PROD); severidade
da mancha branca (SMB); nimero de graos por espiga (NGE); e peso de 100 gréos (P100) pelas
andlises individuais.

VAV3XNAY20- s VAV1XNAY18- -
VAV3XNAY18- D VAV3XNAY18- 2
VAV4XNAY16 - o VAVAXNAY22 - -
VAVOXNAY14 - + VAV12XNAY17 - 0
VAVBXNAY16 - - VAVBXNAY18- -
O VAVI2XNAY17- ° O VAVIXNAY13- -
O VAV3NAY15- » O VAVBNAY14 - 5
O VAVEXNAY20- - O VAVBNAY21- o
B VAVBXNAY21 - + D VAV2KNAY17 - o
T vAVaxNAY17- o T VAVaxNAY15- -
VAV6XNAY14 - s VAVIXNAY14 - 2
VAV5XNAY16 - + VAV10XNAY19 - +
VAV4XNAY18 - o VAV2xNAY20 - .
VAV2KNAY17 - % VAVBXNAY21 - -
VAVAXNAY15 - . VAVBXNAY17 - e
4 0 1 2 3 4 0 1 2
SAFRA 1 - BLUPs de CEC para PROD SAFRA 2 - BLUPs de CEC para PROD
VAV5XNAY17 - o VAVTXNAY18 - N
VAV12XNAY21 - S VAV8XNAY19 - o
VAV5XNAY14 - VAVIOXNAY17 - »
VAV12XNAY15 - s VAV4XNAY18 - %
VAVBXNAY13 - o VAVI2KNAY15 - *
O VAVBXNAY20- * © VAVIONAY19 - -
O VAV3NAY17 - o O VAVOXNAY17- +
O VAVEXNAY21 - » I VAV4XNAY16 - »
B VAVEXNAY16- o B yAV3NAY1T - o
I yAvexNAY20- o I VAVAXNAY15-
VAV3XNAY15 - - VAV6XNAY20 - o
VAV3XNAY18 - . VAV2XNAY19 - »
VAVAXNAY22 - + VAVBXNAY22 -
VAV10XNAY22 - o VAV5XNAY20 - .
VAVIXNAY13 - + VAVOXNAY21 -
1 1 ! U
10 -05 00 40 05 00
SAFRA 1 - BLUPs de CEC para SEV SAFRA 2 - BLUPs de CEC para SEV
VAV12xNAY20- + VAV12xNAY15- o
VAV4XNAY18- - VAV2XNAY21 - 3
VAV3KNAY18- + VAVAXNAY22-
VAV2XNAY20 - + VAV3XNAY19- +
VAV5XNAY16 - - VAVIXNAY18- .
O VAVIXNAY18- + O VAVIXNAY18- +
O VAVBXNAY16- - O VAVAXNAY17- +
O VAVBXNAY13- - O VAV3XNAY21-
D VAVAXNAY15- s B VAV12XNAY20- +
T VAVEXNAY21- - I VAVEXNAY17- +
VAVBXNAY19- o VAVTXNAY20- s
VAV5XNAY13 - . VAV5XNAY17 - .
VAVIXNAY17 - + VAVBXNAY19- +
VAV3XNAY22 - o VAVIXNAY16 - +
VAV10XNAY17 - o VAV2xNAY20 - s
0 50 100 150 25 0 2% 50
SAFRA 1 - BLUPs de CEC para NGE SAFRA 2 - BLUPs de CEC para NGE
VAVTXNAY21 - o VAVOXNAY14 - -
VAV3XNAY17 - - VAVIXNAY13 - *
VAV3XNAY18 - o VAVEXNAY21 - +
VAV10XNAY17 - * VAVBXNAY18 - *
VAV3XNAY20- s VAV2XNAY21 - »
O VAVGXNAY13- * © VAVIOXNAY19 - s
0 VAVBXNAY17- - 0O VAVEXNAY17- -
I VAVBXNAY18- . O VAVOXNAY17- 23
I VAVI0KNAY19- . B VAVeXNAY17 - *
T VAVaxNAY16- + T VAVAXNAY13- -
VAV5XNAY13 - . VAV12xNAY16 - N
VAVIXNAY16 - ° VAV5XNAY 14 - >
VAVIXNAY21 - » VAVIXNAY17 - .
VAV1XNAY22 - 2 VAV3XNAY18 - -
VAV12xNAY14 - 2 VAV5XNAY20 - *
1 1 1 1 1
2 0 2 4 2 0 2
SAFRA 1 - BLUPs de CEC para P100 SAFRA 2 - BLUPs de CEC para P100

Legenda: SAFRA 1 (primeira safra 2018/19); SAFRA 2 (segunda safra 2018/19); PROD (produtividade
de gréos); SMB (severidade da mancha branca); NGE (nimero de gréos por espiga); e P100 (peso de
100 gréos). As linhas vermelhas na vertical sdo as médias gerais e as linhas pretas na horizontal sdo os
intervalos de confianga dos BLUP’s. "*' Significativo a 5% pelo erro padrdo associado a estimativa
BLUP. Fonte: do autor (2020).
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Observou-se que os hibridos VAV3XNAY1s, VAVeXNAY2: e VAViXNAYis se
destacaram para a primeira safra e o hibrido VAVoxNAY2; para a segunda safra, com alta

produtividade de gréos e boa tolerancia a mancha branca (Tabela 10 e Figura 3).

Tabela 10 - Médias BLUP dos hibridos regulares e comuns em ambas as safras (continua).

HIBRIDO PROD! SMB2 NGES3 P1004
12safra 22safra 12safra 22%safra 12safra 22safra 12safra 22safra
30F53 9,431 3,358* 4,309* 5,479 596,7 470,8 31,25 21,04
BM820 10,112 - 3,4 - 562,2 - 31,0 -
DKB390 9,459 5,148 2,552 3,936* 6114 569,4* 31,54 21,75

VAV10xNAY13 10,321 5935 3,521* 5,075 563,4 4833 31,62 21,13
VAV10xNAY14 8,683 5,625 3,401 4,875 514,5* 466,5 34,15 21,39
VAV10xNAY15 8,4 4,927 2,987 4,601 576,5 479,8 30,48 20,74
VAV10xNAY17 9,039 6,484 2,576 3,85* 591,0 497,7 34,41 21,6
VAV10xNAY18 8,266  4,299* 2,52 4,841  522,8* 483,5 31,29 22,02
VAV10xNAY19 9,778 6,591 2,463 3,93* 527,7 489,3 33,58 23,33
VAV10xNAY20 9,32 5871  3,493* 4,43 570,8 504,6 30,12 21,03
VAV10xNAY21 9,75 5,848 3,011 5,031 587,3 491,1 30,04 22,05
VAV10xNAY22 9,908 4,977 2,262 4,608 557,0 475,4 32,35 21,79
VAV12xNAY13 8,144 5787 3,752* 4948 526,1* 507,8 30,06 21,51
VAV12xNAY14 9,813 5,064 3,284 5908* 519,2* 4595 34,63 22,77
VAV12xNAY15 9,813 6,415 2,67 4,232  638,7* 566,3* 32,35 23,02
VAV12xNAY16 8,281 4,715  3,596* 4,968 565,8 461,9 31,33 22,89
VAV12xNAY17 10,902 7,22 3,168 4,671 599,4 458,77 31,51 22,57
VAV12xNAY18 8,525 5913 2,864 4,255 5654  496,1 31,51 21,45
VAV12xNAY20 9,409 5,576 3,256 4,181  754,0* 555,8* 30,79 22,9
VAV12xNAY21 7,577 5,557 2,752 5,262 598,8 517,3 30,14 21,27
VAV12xNAY22 8,566  4,598* 3,811* 5413 604,8 484,3 30,17 19,7
VAV1xNAY13 9,607 7,504* 1,639* 5,084 581,8 512,6 31,80 26,10*
VAV1xNAY16 10,527 6,482 3,012 4,957 622,1 520,2 31,29 21,52
VAV1xNAY17 8,172 5,316 2,065 5267 639,0* 521,6 29,42 24,66
VAV1xNAY18 10,604 8,080* 2,235 5058 681,8* 566,0* 31,54 24,16
VAV1xNAY19 9,47 6,393 1,965* 5489 628,3* 477,7 32,36 20,75
VAV1xNAY20 8,97 5,643 2,671 4,788 607,6 508,8 31,12 22,51
VAV1xNAY21 10,442 - 2,311 - 608,4 - 32,05 -
VAV1xNAY22 7,859 4,826 2,742 5,369 541,8 495,1 32,48 20,5
VAV2xNAY13 9,871 6,961 3,392 5,251 597,6 465,4 32,25 22,01
VAV2xNAY15 9,541 6,054 2,659 5,841* 6177 518,3 31,97 22,42
VAV2xNAY16 8,113 5,86 3,285 4,989 5254* 4743 28,71  18,58*
VAV2xNAY17 10,969 7,405* 2,523 5,523 591,9 516 32,32 22,46
VAV2xNAY19 9,724 5,26 2,60 4,563 613,1 462,6 32,62 21,73
VAV2xNAY20 10,493 7,182 2,694 5944* 687,2* 5419 30,77 21,88
VAV2xNAY21 9,78 6,254 2,693 5,067 595,4 555,6* 30,34 24,13
VAV2xNAY22 8,979 - 2,959 - 542,4 - 30,53 -
VAV3xNAY13 - 4,703 3,104 5910* 543,2 472,9 30,8 21,37
VAV3xNAY14 8,804 6,254 3,265  6,044* 584 485,3 33,79 23,89
VAV3xNAY15 11,973* 7,213 2,076 5175 652,7* 501,5 32,59 22,66
VAV3xNAY16  6,562* 5,057 2,753 5,392 555 480 30,89 21,75
VAV3xNAY17 11,777* 5,946 2,079 4,635 572,7 496,7 34,93* 22,37
VAV3xNAY18 13,242* 7,838* 1,845* 4821 7082* 540,1 35,03* 23,76
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VAV3xNAY19 8,235 6,219 2,676  6,150* 647,4* 558,6* 31,2 21,99
VAV3xNAY20 13,389* 6,889 2,319 5538 652,5* 542,44 33,69 21,71
VAV3xNAY21 9,498  7,310* 2,518 5481 6484* 5553* 32,25 21,8
VAV3xNAY22 9,431 4,79 3,587* 5,770* 625,7* 5274 30,2 18,65*
VAV4xNAY13 - 7,137 2,50 4,205 5249* 5184 31,92 23,42
VAV4xNAY14 9,627 6,506 3,019 5,713* 5553 499,1 33,8 21,65
VAV4xNAY15 12,114* 6,596 2,231  3,465* 678,4* 529,2 30,64 22,92
VAV4xNAY16 13,186* 6,459 2,61 3,571* 591,2 519,7 32,66 21,27
VAV4xNAY17 11,096 6,798 2,571 4,072 638,1* 5854* 32,19 21,96
VAV4xNAY18 12,127* 7,176 1,867* 3,477* 7379* 571,9* 32,32 23,15
VAV4xXNAY22 9,276  8,223* 1,811* 4,395 601 583,7% 30,86 22,26
VAV5xNAY13 9,833 6,197 3,379 4,589 549,1 410,3* 33,10 19,88
VAV5xNAY14  7,317*  4,220* 2,71 5455 476,2* 452,9 34,30 23,92
VAV5xNAY16 10,114 5,338 2,843 5,268 580,1 428,7* 31,31 20,21
VAV5xNAY17  7,603* 6,078 2,469 4,277  519,6* 4818 31,52 24,07
VAV5xNAY18  6,632* 5,424 3,042 4,924  517,0* 427,6* 32,05 21,12
VAV5xNAY20 10,306 5,457 2,592  3,842* 500,4* 4926 32,08 23,23
VAV5xNAY21  7,182* 5,308 3,293 5,05 537,2 452,7 30,49 19,97
VAV5xNAY22 8,495  4,404* 3,552* 5,043 449,3* 4189* 30,50 21,99
VAV6xNAY13 10,869 - 2,259 - 507,3* - 33,75 -
VAV6xNAY14  12,225* 7,416* 2,138 5423  522,2* 475,3 3446  26,88*
VAV6xXNAY17 9,79 7,08 2,811 4,179  532,7* 5227 33,74  28,00*
VAV6xNAY20 11,15 5094 1901* 3,556* 565,1 468,8 3199 26,07*
VAV6xNAY21 12,345* 7,064 1,895* 4,366 609 469,7 32,33 28,56*
VAV6xNAY22 10,524 4,846 2,528 4,411 5359 497,5 31,58 23,26
VAV7xNAY13 8,884 4,706  3,648* 5,318 574,8  458,6 31,15 20,75
VAV7xNAY15 8,085 5,32 3,105 5,556 584,5 484,7 29,55 21,31
VAV7xNAY16  6,850* - 3,718* - 553,7 - 28,94 -
VAV7xNAY18 9,295 4,816 2,499 4,768 611,2 473 31,44 22,32
VAV7xNAY19 8,042 - 2,656 - 545,6 - 30,85 -
VAV7xNAY20 9,789 5,608 2909 5,711* 627,5 518,6 30,87 21,91
VAV7xNAY21 - 3,775* 2,721 5,535 552,8 433,9* 3585* 19,89
VAVB8xNAY13 10,064 - 2,906 - 576 - 30,50 -
VAV8xNAY15  7,801* - 2,574 - 523,8* - 31,01 -
VAV8xNAY16 10,7 6,57 3,623* 5,014  586,5 477,7 32,16 23,22
VAV8xNAY17  7,155* 5,381 2,582 4,726  526,6* 488 30,9 23,48
VAV8xNAY18 8,901 7,117 2,455 4,577 494,7* 4914 33,83 25,99
VAV8xNAY19 8,904 5,814 2,46 4,007 594,4 502,1 32,28 22,07
VAV8xNAY20  7,667* 5,267 2,288 4,064 5369 493 31,57 22,69
VAV8xNAY21  7,750* 4,504* 3,087 5342 500,9* 4559 30,32 22,9
VAVB8xNAY22 9,659 5,896 3,162 3996 507,9* 453,55 30,89 22,44
VAVOxNAY13 11,023 7,234 3,055 4,532 544,9 464,3 32,18 22,45
VAVOxNAY14 12,225* 7,810* 2,608 4,946 564,6  458,2 34,89* 30,44*
VAVI9xNAY16 10,478 - 2,823 - 557,3 - 32,59 -
VAVOxNAY17 8,776 6,148 2,21 3,363* 563,3 462,2 3091 2641*
VAVI9xNAY18 10,808 7,282 2,406 4,241 611,1 545,1 33,06 23
VAVIxNAY21 9,782 7,563* 2,612 3,423* 5858 4969 33,04 23,47

Média 9,59 5,99 2,77 4,83 578,6 496,04 31,86 22,57
Maximo 13,39 8,22 4,31 6,15 754,0 585,40 35,85 30,44
Minimo 6,56 3,36 1,64 3,36 449,3 410,30 28,71 18,58

Legenda: produtividade de grdos; %severidade da mancha branca, ndimero de gréos por espiga, “peso de
100 graos. *' Significativo a 5% pelo erro padrdo associado a estimativa BLUP. Fonte: do autor (2020).
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Figura 3 — Médias BLUP dos hibridos regulares VAVXNAY e testemunhas para produtividade
de gréos (PROD) e severidade da mancha branca (SMB) pelas analises individuais.

VAV3xNAY20 -
VAV3xNAY18 -
VAV4xNAY16 -
VAV6xXNAY21 -
VAVOxXNAY 14 -
VAV6xNAY14 -
VAV4xNAY18 -
VAV4XNAY15 -
VAV3xNAY15 -
VAV3xNAY17 -
VAV6XNAY20 -

HIBRIDO

VAV4xNAY17 -

VAVOXNAY13 -
VAV2xNAY17 -

VAV12xNAY17 -

VAV4xNAY22 -
VAV1xNAY18 -
VAV3xNAY18 -
VAVOxXNAY 14 -
VAVOxXNAY21 -
VAV1xNAY13 -
VAV6xNAY14 -
VAV2xNAY17 -
VAV3xNAY21 -

12

HIBRIDO

VAVOXNAY 18 -

VAVOXNAY13 -

VAV12xNAY17 -

VAV3xNAY15 -
VAV2xNAY20 -

VAV4xNAY18 -

VAVEXNAY13 -
VAV1XNAY18 -
VAV4XNAY15 -
VAVOXNAY17 -
VAVEXNAY14 -
O VAV3XNAY17 -
0O VAV3XNAY15 -
I VAVIXNAY17 -
0 VAVIXNAY19-
T VAVEXNAY20 -
VAVEXNAY21 -
VAVA4XNAY18 -
VAV3XNAY18 -
VAVAXNAY22 -
VAVIXNAY13 -

SAFRA 2 - Média BLUP de PROD

VAVExXNAY17 -
VAV4XNAY17 -
VAV8xNAY20 -
VAV8XNAY19 -
VAV8xNAY22 -
DKB380 -
VAV10xNAY18 -
VAV10xNAY17 -
VAV5xNAY20 -
VAV4XNAY 16 -
VAV6xXNAY20 -
VAV4xXNAY18 -

HiBRIDO

1.‘5 2?0
SAFRA 1 - Média BLUP de SEV

25 3.0

VAV4xNAY 15 -
VAVOXNAY21 -

VAVOXNAY17 -

3 4
SAFRA 2 - Média BLUP de SEV

Legenda: SAFRA 1 (primeira safra 2018/19); SAFRA 2 (segunda safra 2018/19); PROD (produtividade
de grdos); SMB (severidade da mancha branca). As linhas vermelhas na vertical sdo as médias gerais e
as linhas pretas na horizontal séo os intervalos de confianga dos BLUP’s. "*' Significativo a 5% pelo
erro padréo associado a estimativa BLUP.

Fonte: do autor (2020)
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5 DISCUSSAO

A experimentacdo no melhoramento genético de plantas é essencial para o continuo
desenvolvimento de novas cultivares. Neste contexto, para se obter sucesso na selecdo dos
melhores gendtipos € desejavel que a precisdo experimental seja alta para uma boa inferéncia a
respeito dos valores genotipicos dos tratamentos (RESENDE; DUARTE, 2007). A preciséo
experimental deste trabalho foi avaliada pela acuracia seletiva (rgg) e coeficiente de variacdo
experimental (CV,).

As acurdcias para todos os caracteres foram altas (>70%) (Tabela 12 do anexo). A
acuracia informa sobre o correto ordenamento dos gendtipos para fins de selecdo e sobre a
eficacia da inferéncia acerca do valor genotipico (RESENDE, 2002). Portanto, estes resultados
viabilizam o sucesso na préatica da sele¢do de hibridos e genitores com alta precisdo para todos
os caracteres neste trabalho, pois o0s respectivos valores genéticos foram preditos com alta
precisao.

Todos os CV,'s foram abaixo de 20%, com excecdo dos CV,'s para PROD na segunda
safra e SMB na primeira safra (Tabela 12 do anexo), demonstrando a qualidade na conducgéo
dos experimentos e indicando boa precisao experimental (PIMENTEL GOMES, 1985). O CV,
mede o nivel de variacdo residual como proporcdo da média do experimento, de modo que
quanto maior € o erro, menor € o poder do teste em descriminar os tratamentos (FRITSCHE-
NETO et al., 2012). CV,'s altos para PROD sdo muito comuns por ser um carater controlado
por muitos genes e ser altamente influenciado pelo ambiente (RESENDE; DUARTE, 2007). J&
para SMB, CV,'s elevados podem estar relacionados a desuniformidade da doenca, uma vez
que a infeccdo do patdgeno ocorreu de forma natural no campo (COLOMBO et al., 2014).
Outros trabalhos na literatura apresentaram CV,'s semelhantes aos encontrados neste trabalho,
para PROD (BUZINARO, 2017; FERNANDO; PINTO, 2017; RODRIGUES, 2019); e para
SMB (AMARAL, 2005; BERGHETTI, 2018; TEIXEIRA et al., 2017).

O delineamento experimental em latice se justificou apenas para o carater SMB na
primeira safra e PROD, SMB e P100 na segunda safra (Tabela 12), revelando a existéncia de
heterogeneidade dentro das repeticGes completas e justificando o uso dos blocos incompletos
para controlar a heterogeneidade ambiental e comparagdo dos tratamentos mais
adequadamente, principalmente na segunda safra. Para todos os caracteres que o delineamento
do latice ndo foi efetivo, o experimento poderia ter sido avaliado no delineamento experimental
de blocos casualizados (DBC) (Tabela 6).
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A existéncia de variabilidade genética é fundamental para se realizar a selecdo. Neste
sentido, 0 componente de variancia genética entre hibridos foi significativo (p < 0,05) para
todos os caracteres avaliados (Tabela 6). Estes resultados revelam a existéncia de variabilidade
genética entre as combinacGes VAVXNAY para selecéo de hibridos, assim como viabilizam a
andlise dialélica, para destrinchamento da variancia genética em seus componentes da
capacidade de combinacao.

Para o desenvolvimento de hibridos, a anélise das combinac6es VAVXNAY revelou a
possibilidade de selecdo para todos os caracteres, visto que 0s componentes de variancia
genética foram significativos para todos os caracteres avaliados (Tabela 6). Este resultado
revela alta variabilidade genética entre as combinacOes para praticar selecdo. Todavia, foi
realizada selecdo apenas para os caracteres PROD e SMB devido a sua maior relevancia
agrondmica para o desenvolvimento de hibridos de milho e também por NGE e P100 serem
componentes de rendimento de graos, ou seja, componentes de PROD.

A interacdo entre hibridos e safras foi significativa para todos os caracteres (Tabela 6),
sugerindo que os hibridos VAVXNAY se comportam diferentemente ao longo das safras para
todos os caracteres. Portanto, os melhores hibridos ranqueados em uma safra, podem néo
apresentar, necessariamente, superioridade em outra safra. A interacdo j& era prevista, pois
houve avaliagdo dos hibridos em condicdes de primeira safra (safra de verdo) e segunda safra
(safrinha), onde os respectivos regimes de chuvas e temperaturas ambientais sdo divergentes
(BUZINARO, 2017). Neste contexto, para os caracteres que a interacdo foi significativa, a
selecdo foi direcionada especificadamente para cada uma das safras.

Para o carater PROD, dez hibridos se destacaram para as condi¢des de primeira safra
(Tabela 10), sendo que o melhor hibrido produziu 13,99 t.na e a melhor testemunha BM820
produziu 10,11 t.ha. Na segunda safra, nove hibridos se destacaram, sendo que o melhor
hibrido (8,22 t.ha) produziu 15,5% acima da melhor testemunha DKB390 (5,15 t.ha') (Tabela
10 e Figura 3). Este resultado revela o grande potencial dos hibridos para o desenvolvimento
de hibridos para safra e para safrinha, pois foram competitivos em produtividade com hibridos
comerciais amplamente plantados.

Para o carater SMB, sete hibridos se destacaram para a resisténcia a mancha branca nas
condigdes de primeira safra, sendo que o hibrido mais resistente teve nota 1,6 e a melhor
testemunha (DKB390) teve nota 2,6. Na segunda safra, dez hibridos se destacaram, incluindo
uma testemunha (DKB390), sendo que o hibrido mais resistente teve nota 3,3 e a melhor

testemunha (DKB390) teve nota 3,9 (Tabela 10 e Figura 3). Foi observada maior severidade da
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doenga nas condigdes de segunda safra (safrinha), este fato pode ser justificado devido ao
acumulo de in6cuos no campo em decorréncia de cultivos sucessivos de milho (GODQY;
AMORIN; FILHO, 1998).

Foi possivel identificar trés hibridos para a primeira safra e um para a segunda com alta
produtividade de grdos (PROD) e com boa tolerdncia & mancha branca (SMB), sendo 0s
hibridos com maior chance de um dia tornarem-se comerciais (Tabela 10 e Figura 3).

Ap0s o término da analise de competicéo dos hibridos VAVXNAY, a anélise dialélica
foi realizada. Esta andlise teve como objetivo destrinchar a variabilidade genética nos seus
componentes de CGC e CEC para a sele¢do de combinacgdes de genitores e para classificar as
progénies oriundas dos hibridos comerciais (progénies NAY) em grupos heterdticos pelo
método da CEC + PROD.

O componente de variancia de CGC do grupo VAV (grupo 1) foi significativo (p < 0,05)
para os caracteres PROD e NGE (Tabela 6). Este resultado indica que existem genitores que se
destacam no grupo VAV para os dois caracteres em relacdo a frequéncia de alelos favoraveis.
Este resultado também sugere que toda a variancia genética aditiva detectada para SMB e P100
nas combinacdes VAVXNAY foram oriundas apenas das progénies NAY (Tabela 6). Uma vez
que as progénies VAV sao testadores de dois grupos heteréticos (Tabela 1), ficou evidenciado
a divergéncia genética entre grupos heteréticos quanto a frequéncia de alelos favoraveis para
PROD e NGE, fundamental para a expressdo da heterose na presenca de dominancia para o
caréter.

O componente de variancia de CGC do grupo NAY (grupo Il) foi significativo (p <
0,05) para SMB, NGE e P100. Este resultado revela que existem genitores que se destacam
neste grupo para os trés caracteres em relacdo a frequéncia de alelos favoraveis (Tabela 6).
Analisando mais detalhadamente o carater PROD, foi observado que as variancias de CGC do
grupo NAY das safras individuais também foram iguais a zero (Tabela 12). Estes resultados
sugerem que toda a variancia genetica aditiva detectada para PROD nas combinacOes
VAVXNAY foram oriundas apenas do grupo VAV e que a frequéncia de alelos favoraveis nas
progénies NAY sdo semelhantes entre si para PROD, o0 que ndo era esperado, ja que vieram de
populacdes oriundas de hibridos comerciais diferentes (Tabela 3).

Houve interagdo entre CGC’s do grupo VAV X safras somente para SMB e P100,
enquanto que ndo ocorreu interagdo entre CGC’s do grupo NAY x safras para nenhum carater
(Tabela 6). Estes resultados indicam que o comportamento médio das progénies VAV e NAY

foram consistentes ao longo das safras para todos os caracteres, com excec¢do de SMB e P100
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no grupo VAV. Para os caracteres que a interacdo de CGC’s do grupo VAV x safras foi
significativo, as progénies com as melhores CGC’s em uma safra, podem ndo apresentar,
necessariamente, superioridade em outra safra.

Analisando mais detalhadamente a interacdo CGC’s do grupo VAV X safras para SMB
e P100, foi observado que a variancia de CGC da conjunta foi estatisticamente igual a zero
(Tabela 6), revelando que as variancias de CGC significativas encontradas nas analises
individuais para SMB em ambas as safras e para P100 na segunda safra (Tabela 12) estavam na
verdade inflacionadas pela interagdo CGC’s VAV x safras, visto que a interacdo inflaciona a
variancia genética nas andlises individuais (RAMALHO et al., 2012; RAMALHO;
FERREIRA; OLIVEIRA, 2012). Portanto, a mudanca de comportamento da CGC dos genitores
do grupo VAV para os dois caracteres ao longo das safras individuais foi devida ao efeito da
interagdo CGC’s VAV x safras e ndo devido a superioridade de CGC de algum genitor.

Pela CGC, foi possivel identificar genitores com alta frequéncia de alelos favoraveis
para todos os caracteres, com excecdo de SMB (Tabela 7 e 8 e Figura 1). Este resultado revela
que as progénies com CGC significativa e favoravel podem gerar em média hibridos com média
superior a média geral para o respectivo carater. Ja para SMB, ndo observar genitores que se
destacaram para SMB era esperado, pois as populagdes que originaram as progénies VAV e
NAY nunca foram selecionadas para resisténcia a doencas, deste modo ndo era esperado
detectar alelos favoraveis para a resisténcia a mancha branca em progénies que foram extraidas
de populac6es ndo melhoradas para o caréter.

Ainda na analise dialélica, o componente de variancia de CEC foi significativo para
PROD, SMB e NGE (Tabela 6). Estes resultados indicam que para os trés caracteres os efeitos
ndo aditivos atuaram na variancia genotipica e que pelo menos uma combinacdo VAVXNAY
teve CEC diferente de zero, ou seja, pelo menos uma CEC se desviou do comportamento
esperado com base na CGC dos genitores (SPRAGUE; TATUM, 1942).

Houve interacdo CEC’s x safras significativa para PROD, NGE e P100, indicando que
0 comportamento das combinagdes hibridas VAVXNAY variaram ao longo das diferentes
safras para CEC nos trés caracteres (Tabela 6). Portanto, com excecdo de SMB, as combinacdes
com as melhores CEC’s em uma safra, podem ndo apresentar, necessariamente, superioridade
em outra safra. Neste contexto, para os caracteres que a interacdo CEC’s x safras foi
significativa, a selegdo foi direcionada especificadamente para cada uma das safras.

Analisando mais detalhadamente a interagdo CEC’s x safras para P100, foi observado

gue a variancia de CEC da conjunta foi estatisticamente igual a zero (Tabela 6), revelando que
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a variancia de CEC significativa encontrada na primeira safra para P100 (Tabela 12) estava na
verdade inflacionada pela interagdo CEC’s X safras, visto que a interacdo inflaciona a variancia
genética nas analises individuais (RAMALHO et al.,, 2012; RAMALHO; FERREIRA;
OLIVEIRA, 2012). Portanto, a mudanca de comportamento da CEC ao longo das safras
individuais para P100 foi devida ao efeito da interacio CEC’s x safras e ndo devida a
superioridade da CEC de alguma combinacdo hibrida.

Pela CEC, foi possivel identificar combina¢6es com boa complementariedade de alelos
favoraveis para aumentar o carater PROD em ambas as safras; e para aumentar NGE na primeira
safra. Por outro lado, ndo foram encontradas combinagdes que contribuiram para aumentar
SMB em ambas as safras e NGE na segunda safra (Tabela 9 e Figura 2). A grande maioria dos
trabalhos relatam que a mancha branca possui controle genético aditivo, sendo relatados de dois
a quatro gentes de grande efeito e muitos genes de pequeno efeito que controlam a resisténcia
a doenca (AMARAL, 2005; NIHEI; FERREIRA, 2012; OLIVEIRA, 2018a). Portanto, CEC
significativa para SMB néo era esperada, uma vez que ela ndo revela significancia na auséncia
de dominancia no controle do carater (VENCOVSKY, R.; BARRIGA, 1992). Para NGE, a
auséncia de significancia somente na segunda safra pode ser devida ao erro experimental
elevado, uma vez que ele foi maior do que a variancia genética, reduzindo o poder do teste em
descriminar os tratamentos (FRITSCHE-NETO et al., 2012).

E importante ressaltar que para a CEC do carater SMB, apesar do componente de
variancia de CEC ter sido significativo para o carater (Tabela 6), ndo foram observadas CEC’s
com predic@es diferentes de zero (Figura 2). Portanto, ndo foram consideradas combinacdes
favoraveis para CEC no carater SMB.

Neste trabalho, variancias de CGC e CEC significativas foram observadas para PROD,
SMB e NGE (Tabela 6), indicando a atuacdo de efeitos aditivos e ndo aditivos e que as
combinagBes com os efeitos mais favoraveis de CEC podem gerar hibridos com maior heterose
(MURTADHA et al., 2018; OLIBONI et al., 2013). Por outro lado, para o carater P100 apenas
a variancia de CGC foi significativa, indicando que apenas efeitos principalmente aditivos
atuaram (Tabela 6). Este fato pode ser explicado pela auséncia de diferenca nas frequéncias
alélicas entre as progénies VAV para este carater (TABELA 6 e 7), zerando a equacao da CEC
de Vencovsky (1987) (Equacdo 2.7) ou pelo fato da capacidade especifica ndo revelar
significancia se ndo houver dominancia no controle do carater, em virtude de ser esperada dos
efeitos génicos de dominancia e epistasia (VENCOVSKY, R.; BARRIGA, 1992).
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A relacdo entre as variancias de CGC (grupo | + grupo 1) e CEC da anélise conjunta
(Tabela 6) indicaram o efeito génico predominante e mais importante para explicar a variancia
genética para os quatro caracteres, ou seja, indicaram se a acdo génica foi predominantemente
aditiva ou ndo aditiva. A predominancia de CGC ndo necessariamente implica auséncia de
dominancia, isso ocorreria somente se a frequéncia alélica média para cada um dos diferentes
locos envolvidos na expressdo do carater fosse 0,5. A dominancia também afeta a CGC e nédo
apenas o desvio dos homozigotos em relacdo a media (RIBEIRO; RAMALHO; PRADO, 2014).

Houve predominio de efeitos principalmente aditivos para SMB, NGE e P100,
indicando que foram predominantes e mais importantes para explicar a variacdo genética dos
trés caracteres. Ja para PROD, houve predominio de efeitos ndo aditivos, revelando que foram
relativamente predominantes e mais importantes para explicar a varia¢do genética de PROD.

Varios pesquisadores ja relataram em diversas oportunidades sobre os efeitos génicos
predominantes para o controle dos caracteres PROD, SMB, NGE e P100 na cultura do milho.
Para SMB, os trabalhos de Nihei (2012) e Vivek et al. (2010) corroboram com predominio de
efeitos aditivos para a resisténcia a mancha branca, o que difere do resultado de Amaral (2005),
que reportou predominio dos efeitos ndo aditivos para a mancha branca mesmo sob condicdes
de infestagdo natural ou artificial. Para NGE, os trabalhos de Erdal et al. (2015) e Ribeiro et al.
(2014) corroboram com o predominio de efeitos aditivos, no entanto, resultados opostos foram
reportados por Hassan et al. (2019) e Singh et al. (2012). Para P100, os trabalhos de Alves
(2006) e Ribeiro et al. (2014) corroboram com o predominio de efeitos aditivos, enquanto que
os trabalhos de Buzinaro (2017), Gerhardt et al. (2018) e Hassan et al. (2019) reportaram
predominio dos ndo aditivos. Para PROD, os trabalhos de Gerhardt (2018), Hassan et al. (2019)
e Luz (2019) corroboram com predominio de efeitos ndo aditivos, no entanto, outros trabalhos
ja relataram o predominio de efeitos aditivos, como os de Badu-apraku et al. (2015) , Sousa et
al. (2019) e Vieira et al. (2011).

O predominio de efeitos principalmente aditivos pode ser verificado através da
correlacéo entre os melhores hibridos e o desempenho superior de CGC de pelo menos um de
seus genitores, assim como o predominio de efeitos ndo aditivos pode ser comprovado pela
correlacdo entre os melhores hibridos e o desempenho superior da CEC desta combinacéo de
genitores. Por exemplo, para PROD, os trés melhores hibridos para cada safra foram obtidos
exatamente pelas trés melhores CEC’s, independentemente da CGC. Ja para SMB, os melhores
hibridos foram obtidos pelos cruzamentos que envolveram pelo menos um dos genitores com

0s menores valores absolutos de CGC, mesmo que a predi¢cdo ndo foi diferente de zero. Estes
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resultados sugerem que os melhores hibridos puderam ser preditos apenas com base na CEC
das combinagGes para PROD ou na CGC de pelo menos um genitor para SMB.

No melhoramento genético por hibridacao, a escolha de genitores é uma das etapas mais
importantes, pois para se obter popula¢des com alto potencial genético, a estratégia correta € a
identificacdo de genitores cuja capacidade combinatdria seja superior em combinagdes hibridas
para reunir média alta e variabilidade genética. Os genotipos usados nos cruzamentos devem
ter um minimo grau de capacidade de combinacdo, suficiente para gerar recombinantes
favoraveis em alta frequéncia (BERTAN, I.; CARVALHO, F. I. F.; OLIVEIRA, 2007).

A selecdo de genitores neste trabalho foi realizada pelo método ideal, ou seja, as
combinagBes com altas estimativas favoraveis de CEC e que o cruzamento envolveu pelo
menos um genitor com alta estimativa favoravel de CGC, conforme alguns autores sugerem
(AGUIAR et al., 2004; BUZINARO, 2017; MURTADHA, 2018; OLIBONI et al., 2013); e
também apenas com base nas estimativas mais favoraveis de CEC, conforme realizada em
outros trabalhos (COLOMBO et al., 2014; HASSAN et al., 2019; MURTADHA et al., 2018).
A selecdo de genitores foi realizada para PROD e NGE para a primeira e segunda safra,
individualmente, devido as interacbes CEC’s x safras significativas para os dois caracteres.

Para NGE, os genitores mais promissores para primeira safra foram VAV 12xNAY 2,
VAViXNAY 18, VAV3XNAY 18 e VAV2XNAY 20, pois estes cruzamentos reuniram CEC elevada
e pelo menos um genitor que se destacou para CGC, ou seja, VAV3, VAV4 ou NAY 2. J& para
a segunda safra, nenhuma combinac&o de genitores foi encontrada, pois todas as CEC’s foram
iguais a zero (Tabelas 7, 8 e 9 e Figuras 1 e 2).

Para PROD, os genitores mais promissores para a primeira safra foram VAVsXNAY 16
e para a segunda safra foram VAVXNAY 2., pois ambas as combinagdes reuniram CEC alta e
um genitor com CGC acima da média (VAV,) (Tabelas 7, 8 e 9 e Figuras 1 e 2). Todavia, a
selecdo de genitores pra PROD também foi realizada apenas com base nas estimativas mais
favoraveis de CEC, uma vez que as duas melhores CEC’s para as duas safras ndo envolveram
pelo menos um genitor que se destacou para CGC. Genitores promissores ndo precisam
necessariamente se destacar para CGC para complementar-se bem e gerar recombinantes com
alta frequéncia de alelos favoraveis, pois as popula¢des mais promissoras sao as que acumulam
maior nimero de locos efetivos, independentemente de seus genitores se destacarem para CGC.
Portanto, baseando-se apenas na CEC favoravel, as combinacfes VAV3xNAY2 e
VAV3XNAY1g foram selecionadas para a primeira safra e as combinagdes VAV1ixNAY g e

VAV3xNAY g para a segunda safra (Tabela 9 e Figura 2).
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Foram encontrados alguns trabalhos onde os pesquisadores fizeram selecéo de genitores
apenas por estimativas favoraveis de CEC. Hassan et al. (2019) selecionaram genitores de milho
pelo método ideal para PROD e componentes de rendimento de grdos, assim como ndo
deixaram de selecionar boas combinacGes apenas pela CEC. Resultados analogos foram
encontrados por Colombo et al. (2014) para para resisténcia a ferrugem polissora no milho.
Murtadha et al. (2018) selecionaram genitores de milho para PROD e componentes de
rendimento de gréos apenas com base nas estimativas mais favoraveis de CEC, pois os hibridos
mais produtivos apresentaram o padrdo de genitores ruim X ruim, contudo, eles sugerem o
avanco dos genitores até a homozigose para se ter mais seguranca na repetibilidade das CEC’s
antes da selecdo. Portanto, nestes estudos os cruzamentos que envolveram pelo menos um
parental com alta estimativa de CGC ndo originaram, necessariamente, as melhores
combinacg6es hibridas, assim como observado neste trabalho em algumas combinagdes para
PROD.

Os caracteres SMB e P100 tiveram controle genético principalmente aditivo. Para estes
caracteres, quanto maior a estimativa de CGC melhor. Deste modo, as populagdes originadas
de cruzamentos entre genitores com boa CGC possuem maior frequéncia de alelos favoraveis
e assim aumentam a probabilidade de serem encontradas linhagens que superem 0s genitores.
Portanto, para a escolha de genitores, busca-se por cruzamentos que apresentem média
favoravel e que pelo menos um de seus genitores tenha boa CGC (KRAUSE; RODRIGUES;
LEAL, 2012). Neste contexto, para SMB ndo houve genitores que se destacaram para reduzir a
severidade da mancha branca em ambas as safras, pois nenhum genitor teve CGC diferente de
zero e favoravel (Tabelas 7 e 8 e Figura 1). J& para P100, os cruzamentos que envolveram o
genitor NAY14 e tiveram média alta podem ser bastante promissores para aumentar P100 em
ambas as safras, como os cruzamentos VAVexNAY 14 em ambas as safras e VAVexNAY 14 na
segunda safra (Tabelas 7, 8 e 10).

N&o observar genitores que se destacaram para SMB era esperado, pois as populagdes
que originaram as progénies VAV e NAY nunca foram selecionadas para resisténcia a doencas
e deste modo ndo era esperado detectar alelos favoraveis para a resisténcia a mancha branca em
progénies que foram extraidas de popula¢des ndo melhoradas para o carater.

N&o houve genitores ou combinacgdes de genitores que se destacaram simultaneamente
para todos os caracteres, com excecdo por VAV3xNAY1g para PROD em ambas as safras e

NGE na primeira safra. Este resultado indica que a selecdo de genitores deve ser direcionada
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somente para o carater desejado e que a selecdo de genitores para um carater ndao sera efetiva,
necessariamente, para os outros caracteres simultaneamente.

Ap0s a andlise dialélica e obtencdo das estimativas da capacidade de combinacao, o
préximo passo foi a classificagdo dos grupos heterdticos das progénies oriundas de hibridos
comerciais (progénies NAY) para melhorar a resposta heterdtica e eficiéncia do uso destas
progénies em futuros cruzamentos do programa.

Para a classificacdo dos grupos heteroticos, usar um testador de cada grupo é a estratégia
mais economicamente eficiente, uma vez que as direcdes da capacidade de combinagdo se
comportam semelhantemente se um ou mais testadores de cada grupo heter6tico séo utilizados.
No entanto, deve ser ressaltado a necessidade de utilizar um testador representativo de cada
grupo, pois as estimativas da capacidade de combinacdo ndo sdo confiaveis quando cada grupo
heter6tico ndo esta bem representado por pelo menos um testador (FAN et al., 2016).

Neste trabalho, os gendtipos do grupo VAV foram usados como testadores dos grupos
heterdticos “A” e “B”, contudo, 0S grupos “A e “B” ndo podem ser bem representados por um
unico testador VAV. Portanto, uma amostra de mais testadores de cada grupo foi utilizada para
maior representatividade. Adicionalmente, além da direcdo da capacidade de combinacéo,
devemos considerar a magnitude dos valores para selecionar hibridos. Neste contexto, quanto
maior o nimero de testadores de cada grupo melhor para aumentar as chances de serem
identificadas combinacdes Unicas com grande potencial para tornarem-se hibridos comerciais
(FAN et al., 2016). Neste trabalho foram utilizados varios testadores para 0s grupos heteréticos
“A” ¢ “B” para representa-los melhor e para realizar a selecao de hibridos.

A classificagdo dos grupos heteroticos foi realizada apenas para produtividade de gréos
e para a primeira safra, pois os testadores do grupo VAV pertencem a dois grupos heteréticos
bem estabelecidos pelo programa de melhoramento de milho da UFLA para performance em
condigdes de primeira safra, podendo néo ser bons testadores para condi¢des de segunda safra.

O método usado para a classificacédo foi o da capacidade de combinacgdo (CEC + PROD).
Para tal, foram seguidas as etapas de Fan et al. (2014, 2018a, 2018b). Na etapa “i”,
VAV3xNAY 16 € VAVsXNAY 18 foram as Unicas combinacgdes que apresentaram conjuntamente
baixa PROD (Tabela 10 e Figura 4) e CEC menor que zero (Tabela 9 e Figura 4), sugerindo
gque seus genitores ndao se combinam bem e a realizacdo destes cruzamentos foram
desnecessarias. Portanto, NAY1s € NAY1g foram alocadas no grupo “A”, ou seja, 0 mesmo
grupo dos testadores VAV3 e VAVs. Na etapa “ii”, as combinagdes que mais se destacaram
para PROD ou CEC foram VAV3XNAY20, VAV3XNAY1s, VAViXNAY 16, VAVeXNAY 21,
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VAVoXNAY 14, VAVeXNAY 14, VAVAXNAY 18, VAViXNAY 15, VAV3XNAY 15 e VAV3XNAY 17
(Figura 4). Estes resultados indicam que as perdas destas combina¢Ges devem ser minimizadas
durante a alocagdo dos grupos, pois, apés a classificacdo, os cruzamentos serdo realizados
apenas entre grupos e nao dentro do mesmo grupo. Como VAV3 e VAV, sdo testadores do
grupo “A” ¢ VAVe e VAVg sdo testadores do grupo “B”, as progénies NAY14 e NAY>: foram
alocadas no grupo “A”; e NAY1s5, NAY16, NAY17, NAY1s e NAY2 alocadas no grupo “B”.

Ocorreu a seguinte inconsisténcia durante a classificacéo pelo método da CEC + PROD
seguindo os passos de Fan et al. (2014, 2018a, 2018b): NAY 6 foi classificada no grupo “A”
pelo passo “i” e no grupo “B” pelo passo “ii”. Fan et al. (2014) relata ser bem comum precisar
forcar algum gendtipo dentro de algum grupo em qualquer tentativa de classificagdo, pois
grupos heterdticos nao existem naturalmente, eles sdo uma classificacdo feita pelo homem
baseado em uma longa histéria de pratica para aumentar a eficiéncia do melhoramento.

Neste contexto, em relacdo as progénies que ficaram sem grupo, o pesquisador pode
fazer as seguintes consideragdes: i) optar por descartd-las se elas ndo originaram nenhum
hibrido promissor; ii) forca-las dentro de algum dos dois grupos heterdticos e tentar manter o
méaximo possivel dos melhores hibridos; e iii) formar um novo grupo heterético caso grande
parte dos melhores hibridos sejam perdidos ap6s a classificacdo. Que tal alocar NAY 16 no grupo
“B”? Deste jeito, nenhum hibrido superior foi perdido, inclusive o hibrido VAVixXNAY 16 que
foi um dos trés mais bem ranqueados (Figura 4). Este hibrido apresentou PROD de 13,19 t.ha’
! (Tabela 10) e seria perdido se NAY 16 fosse alocada no grupo “A”. Deste modo, a classificacdo
final da progénie NAY 16 foi o grupo “B”.

Os resultados anteriores ndo foram suficientes para sugerir 0 grupo das progénies
NAY13, NAY19 € NAY2. E importante destacar que elas ndo participaram de nenhum dos
cruzamentos que originaram os hibridos mais produtivos, portanto, nenhum hibrido promissor
seria perdido seja qual for o grupo que elas se encaixarem mais (Figura 4). Neste contexto, para
tentar forca-las dentro de algum dos grupos heteréticos ndo existe nenhum método técnico
publicado, o que o melhorista pode fazer € usar critérios mais subjetivos.

Neste trabalho, a informacdo da CEC média foi considerada como a informagao auxiliar
para ajudar neste processo. A CEC média foi calculada pela média aritmética das CEC’s de
todos os testadores de um grupo com cada uma das dez progénies NAY. Por exemplo, os
testadores VAVs, VAV7, VAVs, VAV € VAV sdo testadores do grupo “B”, portanto a CEC
média do grupo “B” com a progénie NAY13 foi + 0.345 (Tabela 11).



63

Tabela 11 — CEC média dos testadores VAV do grupo “A” e do grupo “B” com as progénies

NAY para produtividade de grdos (PROD), para a primeira safra de 2018/19.

NAY1z NAYis NAYis NAYis NAYiz NAYis NAYie NAYze NAYz:  NAYz
VAV, -0,861 0,553 0,613 -0,747 1,588 -0,542 - 0,196 -1,377 -0,497
VAV: 0,080 - - 0908 -1,155 0972 -0,030 -0,471 0,837 -1,424
VAV, 0,172 - -0,113 -1,387 1,150 - 0,045 0,719 0,102 -0,621
VAV; - -1,235 1,575 -3,232* 1,399 2,718* -1,618 2,839* -0,627 -0,680
VAV, - -1,060 1,142 2,093* 0,232 1,237 - - - -1,214
VAVs 1,020 -1,264 - 1,274 -0,967 -1,835* - 1,442 -1,383 -0,257
XTA 0,103 -0,752 0,804 -0,182 0375 0,510 -0,534 0945 -0,490 -0,782
VAVs 0,127 1,329 - - -0,833 - - 0,370 1,435 -0,187
VAV; 0,061 - -0,636 -1,745 0,420 -0,685 0,873 - -
VAVg 0,925 - -0978 1,588 -1,570 -0,003 0,001 -1,110 -1,032 0,672
VAVe 0,662 1,744 - 0,186 -1,331 0,469 - - -0,440 -
VAV, 0,867 -0,591 -0,871 - -0,278 -0,956 0,376 -0,022 0,355 0,502
XTB 0528 0,827 -0,828 0,010 -1,003 -0,018 -0,103 0,028 0,080 0,329

Legenda: X TAe X TB sdo as CEC’s médias dos testadores VAV do grupo “A” e “B”, respectivamente,
com cada progénie NAY. Fonte: do autor (2020).

A CEC média indicou que as trés progénies foram mais para o grupo “A” do que para o
“B” (Tabela 11), pois obtiveram menor CEC média com testadores do grupo “A” e maior com
o “B”. A seguinte classificacdo final das progénies NAY foi gerada: NAY13, NAY14, NAY19,
NAY?2: e NAY2, foram alocadas no grupo heterotico “A” e NAY15, NAY16, NAY17, NAYg e
NAY 20 no grupo heterotico “B”. Nenhum dos hibridos com as maiores produtividades de gréo
foram perdidos dentro de grupos apés a classificagdo (Figura 4).

Foi observado que as progénies NAY 14, NAY1s5, NAY1s, NAY21 e NAY 22 sdo oriundas
da mesma populagéo, contudo, nem todas foram classificadas no mesmo grupo heterético. Este
resultado pode ser explicado pelo fato desta populacao ser oriunda de hibridos comerciais, uma
vez que eles sdo formados pela juncdo de dois grupos heteroticos, era esperado que progénies
oriundas da mesma populacdo fossem classificadas em grupos heteréticos diferentes.

Assim como neste trabalho, foram relatados na literatura diversas ocasifes onde houve
dificuldades na classificacdo de alguns genotipos em grupos heteroticos. Amegbor et al. (2017)
conduziu um estudo para classificar linhagens de milho em grupos heteréticos sob condicoes
Otimas e estressantes pelo método da CEC + PROD e pelo método HSGCA (CGC + CEC), em

ambas os metodos e condi¢bes ambientais ndo foi possivel classificar todas as linhagens.
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Resultados analogos foram encontrados por Konaté et al. (2017), onde quatro linhagens ficaram
sem grupo. J& Fan et al. (2014), utilizando dialelo método 111 e 1V, precisou estabelecer um
novo grupo heterotico, pois ndo foi possivel classificar e nem forcar algumas linhagens dentro

dos grupos heterdticos existentes, pois em ambos os casos 20% dos melhores hibridos seriam

perdidos.

Figura 4 — CEC e médias BLUP dos hibridos VAVXNAY para produtividade de grdos (PROD)
em t.hal, para a primeira safra de 2018/19.

VAV3xNAY20- VAV3xXNAY20-
VAV3xXNAY 18- —_— VAV3XNAY 18- —_—
VAV4XNAY16- —_— VAVA4XNAY16- —_—
VAVOXNAY14- — VAVBXNAY21- —
VAVBXNAY 16- H—— VAVOXNAY 14+ —_—
VAV12xNAY17- H——— VAVBXNAY 14- —_—
VAV3xNAY15- —_————————— VAV4xNAY 18- —_——
VAV5XNAY20- VAV4xXNAY15- —_—
VAVBXNAY21 o E— —— VAV3XNAY15- — e
VAV3XNAY17- —_———— VAV3XNAY17- —_————
VAVGEXNAY 14- —_—————————— VAVBXNAY20- —_——
VAV5XNAY16- —_— VAVA4XNAY17- —_—
VAVA4XNAY 18- —_— VAVOXNAY 13- —_———
VAV2XNAY 17 ———————— VAV2XNAY 17 —_—————
VAV4XNAY15- —_—— VAV12xNAY 17~ —_——
VAV5XNAY 13 —_— VAV6EXNAY 13 —_—
VAV1xXNAY 18- ——— VAVOXNAY 18- —_—
VAVBXNAY 13 —_—— VAVSBXNAY 16 —_——
VAVIXNAY16- —_— VAVIXNAY 18- —_——
VAV7xNAY20- —_— VAV1XNAY 16- —_—
VAV10XNAY 13- e E——— VAVEXNAY22- e R ——
VAVIXNAY21- VAV2XNAY20-

VAV2XNAY20- —_— VAVOXNAY16- —_—
VAVBXNAY22- —_— VAVIXNAY21- —_—
VAVIXNAY 13- —_—— VAV10xNAY 13- —_——
VAV12xNAY15- —_—— VAV5XNAY20- —_—
VAV12xNAY 14 —_——— VAV5XNAY 16 —
VAV10xNAY22- —_—— VAVBXNAY 13- —_——
VAVOXNAY 18- —_—— VAV10xNAY22- —_——

VAV7XNAY 18- e VAV2xNAY 13- —_—
VAV10xNAY19 L 1 VAV5XNAY13 —_——
VAVBXNAY20- —_——— VAV12xNAY14- —_——
VAV10xNAY21- —_——— VAV12xNAY15- —_——
VAV4XNAY17- —_—— VAVBXNAY17- —_———
VAV12xNAY20- O Y VAVT7XNAY20- e —
VAVOXNAY16- * VAVIXNAY21-

VAV2XNAY 13- D ] VAV2XNAY21- —_——

VAVBXNAY 13- —_—— VAV10xNAY19- —_————————
VAV2xNAY21- —_— VAV10xNAY21- —_——

O VAVIXNAY13 —_—— QO VAV2xNAY19 —_—

0O VAV7XNAY13- —_——— 0O VAVBXNAY22- —_—

o VAV2NAY19- —_—— o VAVANAY14- —_—

05 VAVEXNAY1S- —_— 05 VAVIXNAY13- —_—

0 VAVSxNAY18- —_— 0 vAV2XNAY15 —_—

T VAVI0XNAY20 —_—— T VAV3xNAY21 —_————
VAVIXNAY19- —_———— VAV1XNAY19- —_——
VAV2xNAY15- —_— VAV3XNAY22- . —1
VAVBXNAY22- —_— VAV12xNAY20- —_—
VAVBEXNAY22 —_—— VAV10xNAY20 —_——————
VAV10xNAY17- —_— VAV7xNAY 18- —_——

VAVOXNAY21 —_— VAVAXNAY22- —_—
VAV1xNAY20- —_— VAV10XNAY17- —_——
VAVA2XNAY22- —_— VAV2XNAY22- —
VAV12xNAY 18 —_— VAVIXNAY20 —_—
VAV10xNAY 14- —_— VAVBXNAY 19+ —_—
VAV2xNAY22- —_—e— VAVEXNAY 18- —————
VAV3xXNAY21- —_—— VAV7xXNAY 13- —_——
VAV7XNAY 15 —— VAV3XNAY 14 —_——
VAV3XNAY22- —_— VAVOXNAY17- —_——
VAV7XNAY19- —_— VAV10xNAY 14- —_—
VAV12xNAY16- —_— VAV12xNAY22- I ————— E—
VAVBXNAY 17 L ———— E— VAV12XNAY18 —_——
VAV12xNAY 13- —_—— VAV5XNAY?22- —_————
VAV10xNAY15- —_— VAV10xNAY15- —_—
VAV10xNAY18- —_—— VAV12xNAY16- e ——
VAVEXNAY17- —_—— VAV10xNAY 18- —e—
VAV8XNAY15 —_——— VAV3XNAY19 —_———
VAVBXNAY21- —_— VAVIXNAY17- —_——
VAV4AXNAY14- —_— VAV12xNAY13- — e
VAV8XNAY20- —_— VAV2xXNAY16- —_——
VAVIXNAY17 —_—— VAV7XNAY15 —_———
VAVAXNAY22- —_—— VAV7XNAY19- —————Hh
VAV3xNAY 14- —_— VAV1XNAY22- —_———————
VAV5XNAY14- —_— VAVEXNAY15- —_—
VAVOXNAY17- —_——— VAV8BXNAY21- —e——————
VAVA2XNAY21 —_——— VAVBXNAY20- —_————
VAV5XNAY21- —_— VAV5XNAY17- —_——
VAV2xNAY16- —_— VAV12xNAY21- —_—
VAV1xNAY22- —_— VAV5XNAY14- —_—
VAVBXNAY17- [ S—— VAVEXNAY21- e ey
VAV3XNAY19- —_— VAV8BXNAY17- —_—
VAV7xNAY16- —_— VAV7XNAY16- bt
VAV5XNAY 18- —_— VAVEXNAY 18- bt
VAV3xNAY16-  ————————— VAV3XNAY16-  ————————y

5.0 15.0

5.0 25 0.0 2.5 5.0 75 10.0 12.5
SAFRA 1 - BLUPs de CEC para PROD SAFRA 1 - Médias BLUP de PROD

Legenda: CEC (capacidade especifica de combinacdo); PROD (produtividade de grdos). As linhas

vermelhas na vertical sdo as médias gerais e as linhas pretas na horizontal sdo os intervalos de confianca.

*' Significativo a 5% pelo erro padréo associado a estimativa BLUP.

Fonte: do autor (2020)



65

6 CONCLUSOES

Foram identificados hibridos com bom desempenho para os caracteres produtividade de
gréos e severidade da mancha branca na primeira e na segunda safra.

Foram observadas combinagdes de genitores promissoras para nimero de grdos por
espiga e produtividade de grdos na primeira safra e para produtividade de grédos na segunda
safra. Os cruzamentos que envolveram a progénie NAY 14 foram promissores para peso de 100
sementes em ambas as safras. N&o foi possivel identificar combina¢des promissoras para 0s
caracteres severidade da mancha branca em ambas as safras ou para nimero de graos por espiga
na segunda safra.

Foi possivel classificar todas as progénies obtidas de hibridos comerciais (progénies

NAY) em dois grupos heteroticos.
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ANEXO

Tabela 12 — Estimativas das variancias da blocagem, CGC’s dos grupos VAV e NAY, CEC’s,
variancias aditivas dos grupos VAV e NAY, variancia de dominancia, grau médio de dominancia,
variancia do erro de predicdo, acurdcia seletiva, coeficiente de variagdo experimental,
herdabilidade ampla entre hibridos a nivel de médias e média geral.

. PROD!? SMB? NGE3 P1004
Parametro
12safra 22safra 12safra 22safra 12safra 22safra 12safra 22 safra
o%bloco 0,036 0,162* 0,166* 0,106* 0,0 0,0 0,326 4,678*
GCZ; 3,283* 1,425* 0,359* 0,662* 3695,9* 2147,0* 4,321* 7,427*

o%c9l  1,376% 0654 0,187* 0,505* 1380,9* 1377,4* 0,084 6,502
0Zcg2 0000 0029 0,119 0182* 673,1* 4239* 2,583* 1,382*

0&sc 2,111*  0,854* 0,100* 0,137 1793,3* 5684* 2,337* 1,292
olerro 3,180 1689 0509 0,784 1687,7 30376 1048 14,32

aigl 2,935 1,395 0,399 1,078 2946,0 2938,5 0,179 13,870
a? g2 0,0 0,061 0,254 0,388 14359 904,2 5510 2,947
o5 1,568 0,364 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
gmd 1,034 0,707 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0 0,0
PEV 0,961 0,430 0,125 0,201 560,43 743,77 2,052 3,244

rgg(%) 84,10 83,57 80,69 83,45 92,11 80,84 72,46 75,05
CVe(%) 18,45 21,39 26,45 18,46 7,11 11,18 10,11 16,55

h2 0,707 0,698 0,651 0,696 0,848 0,654 0,525 0,563
Média 9,665 6,075 2,697 4,795 577,98 492,83 32,00 22,87

Legenda: safra 1 e safra 2 sdo a primeira e segunda safra de 2019/20, respectivamente. ‘produtividade
de gréos (t.hat); 2severidade da mancha branca, 3niimero de gréos por espiga, *peso de 100 gréos (g). *'
Significativo a 5% pelo erro padrdo associado a estimativa BLUP.

Fonte: do autor (2020).
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Tabela 13 — Estimativas da capacidade geral de combinagdo (CGC) dos genitores do grupo
VAV (grupo 1), das analises individuais.

PROGENIES PROD! SMBz2 NGE3 P100+
12safra  22safra 12safra 22safra 12safra 22safra 12safra 22 safra
VAV, -0,185 0,279 -0,465* 0,536 32,67 24,93 -0,049 0,396
VAV, 0,044 0,380 0,160 0,743* 16,43 12,84 -0,087 -1,279
VAV3 0,742 0,189 -0,129  0,910* 41,13* 29,29 0,141 -1,297
VAV, 1,584* 0,978* -0,475* -0,897* 42,52* 66,30* 0,009 -0,721
VAV;s -1,285* -0,807 0,256  -0,032 -56,06* -61,27* -0,004 -1,489
VAVs 1,460* 0,235 -0,592* -0,595 -24,02 -10,76 0,147  5,483*
VAV, -1,116 -1,164* 0,391 0,771* -6,323 -30,11 -0,084 -2,243
VAVg -0,982  -0,260 0,098 -0,238 -42,14* -22,12 -0,049 0,975
VAVy 0,841 1,084* -0,154 -0,963* -1,353 -8,32 0,090  3,092%*
VAV -0,403 -0,479 0,284 -0,292 -22,15 -13,04 -0,007 -1,774
VAV, -0,700 -0,436 0,625* 0,057 19,29 12,26  -0,107 -1,144
NAY13 0,0 0,040 0,352* 0,130 -21,92  -20,35 -0,307 -0,240
NAY14 0,0 -0,001 0,234  0,919* -34,01* -23,07 3,496* 1,519
NAYis 0,0 0,015 -0,224  -0,141 20,22 9,508 -0976 0,243
NAY6 0,0 -0,050 0461* -0,022 -9378 -1897 -1,238 -1,117
NAY1; 0,0 0,057 -0,219 -0,340 -1,184 7,619 0,377 1,019
NAYis 0,0 0,093 -0,386* -0,278 22,12 19,90 0,793 0,569
NAY19 0,0 -0,002 -0,320 -0,216 8,965 -0,127 0,319 -0,384
NAY2o 0,0 -0,009 -0,096 -0,308 30,99* 24,62 -0,736 0,023
NAY21 0,0 -0,009 -0,073 0,121 6,993 5,333 -0,392  -0,115
NAY 0,0 -0,133 0,271 0,135 -22,79  -4457 -1,337 -1,517

Legenda: produtividade de gréos (t.ha); 2severidade da mancha branca, *ntimero de gréos por espiga,

“peso de 100 gréos (g). *' Significativo a 5% pelo erro padréo associado a estimativa BLUP.

Fonte: do autor (2020)
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Tabela 14 — Estimativas da capacidade especifica de combinacdo (CEC) dos hibridos
VAVXNAY pela andlise conjunta (continua).

GENITOR PROD1? SMB? NGE3 P1004
VAV10xNAY13 0,524 0,201 12,22 -0,014
VAV10xNAY14 -0,301 -0,026 -2,95 -0,025
VAV10xNAY15 -0,674 0,114 -4,25 -0,064
VAV10xNAY17 0,173 -0,210 11,97 0,049
VAV10xNAY18 -0,997 0,083 -22,58 -0,033
VAV10xNAY19 0,463 -0,233 -8,84 0,091
VAV10xNAY20 0,132 0,228 -5,13 -0,064
VAV10xNAY21 0,274 0,153 7,14 -0,047
VAV10xNAY22 -0,049 -0,303 3,68 0,062
VAV12xNAY13 -0,330 0,098 -6,01 -0,052
VAV12xNAY14 -0,017 0,102 -21,04 0,031
VAV12xNAY15 0,685 -0,245 28,91 0,067
VAV12xNAY16 -0,786 0,070 -15,85 0,061
VAV12xNAY17 1,399* 0,075 -17,12 -0,007
VAV12xNAY18 -0,097 -0,108 -18,64 -0,051
VAV12xNAY20 0,030 -0,124 50,91* 0,012
VAV12xNAY21 -0,732 -0,010 2,52 -0,060
VAV12xNAY22 -0,740 0,279 4,14 -0,049
VAV1xNAY13 0,529 -0,343 5,04 0,094
VAV1xNAY16 0,498 0,029 15,06 -0,011
VAV1xNAY17 -0,931 0,029 10,90 -0,055
VAV1xNAY18 1,238 0,079 30,58 0,009
VAV1xNAY19 0,028 0,091 -9,95 -0,044
VAV1xNAY20 -0,436 0,063 -17,78 -0,027
VAV1xNAY21 0,512 -0,017 -1,21 0,019
VAV1xNAY22 -1,369* 0,076 -17,99 0,019
VAV2xNAY13 0,354 0,048 0,18 0,034
VAV2xNAY15 -0,176 0,193 5,38 0,030
VAV2xNAY16 -0,811 -0,072 -22,90 -0,149
VAV2xNAY17 0,944 0,101 3,47 0,010
VAV2xNAY19 -0,408 -0,189 -12,03 0,026
VAV2xNAY20 0,701 0,256 28,86 -0,027
VAV2xNAY21 0,061 -0,141 18,18 0,035
VAV2xNAY22 -0,482 -0,022 -14,03 -0,002
VAV3xNAY13 -0,920 0,168 -23,45 -0,055
VAV3xNAY14 -0,542 0,120 -3,78 0,008
VAV3xNAY15 1,178 -0,169 -2,04 0,027
VAV3xNAY16 -1,984* -0,105 -22,11 -0,006
VAV3xNAY17 0,547 -0,277 -21,60 0,046
VAV3xNAY18 2,083* -0,282 26,62 0,094
VAV3xNAY19 -0,735 0,399 22,72 -0,040
VAV3xNAY20 1,685* 0,031 4,82 0,038
VAV3xNAY21 0,111 -0,029 20,82 -0,007
VAV3xNAY22 -0,943 0,305 15,78 -0,113
VAV4xNAY13 0,200 -0,059 -24,23 0,046
VAV4xNAY14 -0,665 0,393 -18,23 -0,056
VAV4xNAY15 0,351 -0,158 4,97 -0,008
VAV4xNAY16 0,767 -0,200 -8,84 0,032

VAV4xNAY17 0,082 0,163 20,14 -0,044
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VAV4xNAY18 0,701 -0,219 33,14 0,008
VAV4xXNAY22 -0,003 -0,208 21,11 0,010
VAV5xNAY13 0,859 -0,017 4,44 0,002
VAV5xNAY14 -1,042 -0,123 2,83 0,027
VAV5xNAY16 0,592 0,089 15,75 -0,010
VAV5xNAY17 -0,177 -0,174 7,94 0,022
VAV5xNAY18 -0,871 0,223 -22,94 -0,039
VAV5xNAY20 0,721 -0,297 -10,89 0,054
VAV5xNAY21 -0,658 0,188 0,10 -0,102
VAV5xNAY22 -0,551 0,167 -26,62 0,015
VAV6xXNAY13 0,194 -0,106 -12,76 0,031
VAV6xNAY14 1,068 0,008 3,86 0,000
VAV6XNAY17 -0,114 0,229 6,03 0,077
VAV6xXNAY20 -0,326 -0,260 -19,05 0,003
VAV6xNAY21 0,951 -0,122 6,73 0,083
VAV6xXNAY22 -0,785 0,004 5,36 -0,043
VAV7xNAY13 -0,035 0,098 5,86 -0,019
VAV7xNAY15 -0,049 0,161 -0,01 -0,051
VAV7xNAY16 -1,103 0,137 1,86 -0,052
VAV7xNAY18 0,185 -0,184 -0,08 -0,019
VAV7xNAY19 -0,369 -0,076 -7,97 -0,019
VAV7xNAY20 0,775 0,173 16,17 0,003
VAV7xNAY21 -0,795 -0,064 -24,60 0,094
VAVB8xNAY13 0,591 -0,061 16,53 -0,038
VAV8xNAY15 -0,700 -0,044 -14,92 -0,011
VAV8xNAY16 1,107 0,271 21,26 0,040
VAV8xNAY17 -0,935 0,084 -1,21 -0,049
VAV8xNAY18 0,619 0,021 -19,23 0,127
VAV8xNAY19 0,031 -0,197 23,10 -0,015
VAV8xNAY20 -0,679 -0,238 -10,81 -0,012
VAVB8xNAY21 -1,024 0,283 -21,85 -0,037
VAVB8xNAY22 0,315 -0,145 -9,71 0,009
VAVI9xNAY13 0,449 0,156 -6,27 -0,053
VAVI9xNAY14 1,175 -0,022 1,46 0,169
VAVI9xNAY16 0,042 -0,020 -1,73 0,018
VAVI9xNAY17 -0,966 -0,235 -16,16 -0,007
VAVI9xNAY18 0,349 0,127 19,46 -0,051
VAVI9xNAY21 0,038 -0,227 1,40 0,007

Maximo 2,083 0,399 50,91 0,169

Minimo -1,984 -0,343 -26,62 -0,149

Legenda: *produtividade de grdos (t.ha); 2severidade da mancha branca, 3ntimero de grdos por espiga,
“peso de 100 gréos (g). ™*' Significativo a 5% pelo erro padrdo associado a estimativa BLUP.

Fonte: do autor (2020).
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Tabela 15 — Médias BLUP dos hibridos regulares e testemunhas pela andlise conjunta
(continua).

HIBRIDO PROD1? SMB? NGE3 P1004
30F53 6,72 4,85* 527,6 27,19
BM820 8,43 4,35 5209 27,43
DKB390 7,57 3,68 594,9* 27,48

VAV10xNAY13 8,37 4,42 518,8 27,29
VAV10xNAY14 7,45 4,32 487,6* 28,65
VAV10xNAY15 7,02 4,08 523,6 26,66
VAV10xNAY17 7,99 3,66 540,2 28,75
VAV10xNAY18 6,63 3,98 501,2 27,60
VAV10xNAY19 8,33 3,64 508,9 28,95
VAV10xNAY20 7,92 4,20 535,2 26,63
VAV10xNAY21 8,11 4,23 535,1 26,89
VAV10xNAY22 7,77 3,81 512,1 27,82
VAV12xNAY13 7,30 4,47 516,6 26,63
VAV12xNAY14 7,70 4,63 486,4 29,33
VAV12xNAY15 8,48 3,83 601,8* 28,47
VAV12xNAY16 6,82 4,42 508,1 28,00
VAV12xNAY17 9,29 4,14 5219 27,85
VAV12xNAY18 7,57 3,90 5229 27,32
VAV12xNAY20 7,74 4,02 648,4* 27,61
VAV12xNAY21 6,88 4,21 555,3 26,66
VAV12xNAY22 6,89 4,64 539,1 26,13
VAV1xNAY13 8,74 3,76 544.,8 29,32
VAV1xNAY16 8,74 4,21 567,6 27,40
VAV1xNAY17 7,08 3,95 576,2 27,77
VAV1xNAY18 9,54* 3,95 621,2* 28,68
VAV1xNAY19 8,19 4,03 546,0 27,51
VAV1xNAY20 7,64 4,01 554,5 27,60
VAV1xNAY21 8,70 3,86 555,4 28,29
VAV1xNAY22 6,61 4,26 516,5 27,66
VAV2xNAY13 8,62 4,42 525,0 27,92
VAV2xNAY15 8,03 4,37 564,6 28,03
VAV2xNAY16 7,32 4,30 497,0 25,00%*
VAV2xNAY17 9,31 4,23 552,0 28,21
VAV2xNAY19 7,77 3,91 530,4 27,96
VAV2xNAY20 9,02 4,43 614,1* 27,14
VAV2xNAY21 8,31 4,13 578,7 28,11
VAV2xNAY22 7,61 4,16 505,6 27,27
VAV3xNAY13 7,13 4,56 504,7 27,05
VAV3xNAY14 7,83 4,67 530,1 29,54
VAV3xNAY15 9,78* 3,94 570,8 28,36
VAV3xNAY16 6,19* 4,27 514,1 27,31
VAV3xNAY17 9,07 3,75 531,6 29,08
VAV3xNAY18 10,79* 3,74 621,0* 29,97
VAV3xNAY19 7,55 4,50 601,3* 27,48
VAV3xNAY20 10,34* 4,15 594,3* 28,49
VAV3xNAY21 8,58 4,20 599,9* 27,86
VAV3xNAY22 7,40 4,70 573,4 25,69
VAV4xNAY13 8,98 3,76 522,2 28,41

VAV4xNAY14 8,35 4,47 525,0 28,58
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VAV4xNAY15 9,51* 3,40 598,6* 27,80
VAV4xNAY16 10,00* 3,58 553,2 27,84
VAV4xNAY17 9,20 3,74 612,5* 27,76
VAV4xNAY18 9,85* 3,28* 647,6* 28,47
VAV4xNAY22 9,06 3,57 598,8* 27,41
VAV5xNAY13 8,28 4,21 471,1* 27,59
VAV5xNAY14 6,15* 4,24 462,2* 29,49
VAV5xNAY16 8,01 4,25 495,9 26,97
VAV5xNAY17 7,12 3,77 498,8 28,48
VAV5xNAY18 6,31* 4,20 466,4* 27,67
VAV5xNAY20 8,13 3,67 492,4 28,53
VAV5xNAY21 6,59 4,34 490,1 26,31
VAV5xNAY22 6,76 4,42 430,4* 27,19
VAV6xXNAY13 9,03 3,84 479,1 29,16
VAV6xNAY14 10,02* 4,05 496,2 30,87*
VAV6XNAY17 8,66 3,87 528,2 31,13*
VAV6xXNAY20 8,41 3,34* 512,1 29,54
VAV6xXNAY21 9,89* 3,61 532,6 30,69*
VAV6xXNAY22 7,93 3,84 513,0 28,14
VAV7xNAY13 7,09 4,56 508,8 27,00
VAV7xNAY15 7,07 4,45 530,0 26,60
VAV7xNAY16 6,05* 4,52 514,2 26,39
VAV7xNAY18 7,33 3,95 535,5 27,63
VAV7xNAY19 6,94 4,02 509,1 27,40
VAV7xNAY20 8,01 4,43 568,5 27,33
VAV7xNAY21 6,35 4,29 486,4* 28,69
VAVB8xNAY13 8,42 4,13 531,2 27,21
VAV8xNAY15 6,77 3,99 491,5 27,70
VAV8xNAY16 8,91 4,45 527,4 28,21
VAV8xNAY17 6,58* 3,97 505,5 27,99
VAV8xNAY18 8,31 3,89 492,9 30,37
VAV8xNAY19 7,67 3,69 544,6 28,04
VAV8xNAY20 6,85 3,64 5131 27,94
VAV8xNAY21 6,48* 4,36 476,5* 27,61
VAVB8xNAY22 8,02 3,94 477,1* 27,59
VAVI9xNAY13 9,36 4,07 500,3 28,01
VAVI9xNAY14 10,20* 4,06 505,7 32,62*
VAVOxNAY16 8,73 4,08 516,9 28,37
VAVI9xNAY17 7,77 3,36* 507,4 29,19
VAVI9xNAY18 9,24 3,74 576,9 28,57
VAVIxNAYZ21 8,92 3,51 537,7 28,93

Maximo 10,79 4,85 648,4 32,62

Minimo 6,05 3,28 430,4 25,0

Legenda: *produtividade de grdos (t.ha); 2severidade da mancha branca, 3ntimero de graos por espiga,
“peso de 100 gréos (g). **' Significativo a 5% pelo erro padréo associado a estimativa BLUP.

Fonte: do autor (2020)



