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RESUMO

Este trabalho teve como objetivo a avaliacdo da adaptabilidade e estabilidade de hibridos de
milho branco em diferentes regides do Brasil, estimar a capacidade de combinacdo geral e
especifica de gendtipos de milho branco e classificar quanto aos grupos heterdticos: Tuxpefio e
Né&o-Tuxpefio. Os gendtipos foram obtidos através de cruzamentos de dois testadores (L193W
e L208W) com 25 linhagens e 12 hibridos simples. Os hibridos foram testados em cinco locais
na safrinha de 2019 e em quatro locais na safra verdo de 2019/20. O delineamento experimental
utilizado foi o de blocos ao acaso com duas repeticoes e parcela de duas fileiras de cinco metros
de comprimento, espagadas em 0,70 m. A produtividade de gréos foi obtida apds colheita com
colhedora mecanizada de parcelas, por meio da pesagem dos grdos de cada parcela, corrigida
para 13% de umidade e extrapolada para quilogramas por hectare. Apds a coleta dos dados, foi
efetuada a analise de variancia por local e conjunta. A andlise de adaptabilidade e estabilidade
foi processada através da metodologia de Eberhart e Russell e capacidade geral combinacao
(CGC) dos parentais e a capacidade especifica de combinacdo (CEC) dos hibridos foram
estimados pelo uso do método de andlise Line x Tester. As analises foram realizadas utilizando
o0 programa Genstat®. As linhagens L193W e L208W possibilitaram a discriminagio de grupos
heterdticos de linhagens de milho branco. Ha linhagens com adaptabilidade diferencial em
funcdo da época de cultivo (safra/safrinha). O Hibrido triplo HT30B, pelo método de Heberhart
& Russell, possui adaptabilidade e estabilidade, além de associar alta produtividade,
caracteristicas adequadas para hibrido comercial.

Palavras-chave: Melhoramento. Zea mays. Line x Tester. Adaptabilidade e estabilidade.



ABTRACT

This work aimed to evaluate the adaptability and stability of white maize hybrids in different
regions of Brazil, estimate the general and specific combining ability of white maize genotypes
and classify according to heterotic groups: Tuxpefio and Non-Tuxpefio. The genotypes were
obtained by crossing two testers (L193W and L208W) with 25 inbred lines and 12 single-way
hybrids (females). The hybrids were tested in five locations in the 2019 “safrinha” season and
in four locations in the 2019/20 summer season. The experimental design used was a
randomized block design with two replications and a plot of two rows and five meters in length,
spaced at 0.70 m. Grain yield was obtained after harvesting with a combined harvester adapted
to parcel harvester, by weighing the grains of each parcel, corrected for 13% moisture and
extrapolated to kilograms per hectare. After data collection, analysis of variance by location
and joint was performed. The adaptability and stability analysis was processed using the
Eberhart and Russell methodology and the general combining ability (GCA) and the specific
combining ability (SCA) were estimated using the Line x Tester method of analysis. Analyzes
were performed using the Genstat® program. Lines L193W and L208W enabled the
discrimination of heterotic groups of white corn lines. There are inbred lines with differential
adaptability depending on the growing season (summer/’safrinha”). The three-way Hybrid
HT30B, by the method of Heberhart & Russell, has adaptability and stability, in addition to
associating high productivity, characteristics suitable for commercial hybrids.

Keywords: Maize Breeding. Zea mays. Line x Tester. Adaptability and stability.
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1 INTRODUCAO

A cultura do milho é de extrema importancia para o Brasil, servindo como base da
alimentacdo animal, provendo insumos para a industria e ainda sendo utilizada no consumo
humano. Na safra 2019/20, a producdo mundial do cereal aproximou-se de 1,1 bilhdo de
toneladas em uma area de 194,0 milhdes de hectares. O Brasil é o terceiro maior produtor de
milho, com producéo de 102,5 milhdes de toneladas e area cultivada de aproximadamente 18,5
milhdes de hectares. O surgimento do milho hibrido na década de 1920 foi marcado como um
dos maiores impulsos a agricultura moderna e hoje a grande maioria da producdo global de
milho advém de cultivares hibridas (MASUKA et al. 2017).

Nesse contexto, a producdo de grdos especiais vem crescendo no Brasil, sendo 0s
principais produtos dessa cadeia: a pipoca, 0 minimilho, o milho doce e o milho branco para
gréos. Geralmente, esses produtos tém valor agregado maior do que o milho amarelo comum,
0 que gera maior remuneracdo ao agricultor. Paterniani et al. (2020) verificaram valores 75%
maiores de milho branco quando comparados com milho convencional. No Brasil, o milho
branco é utilizado predominantemente para 0 consumo humano, como canjica e farinha, sendo
a industria moageira a principal responsavel por sua exploracao.

Os dados sobre cultivo e cultivares de milho branco no Brasil sdo escassos. Segundo
dados da EMBRAPA (2018) para a safra 2017/18, dentre 298 cultivares menos de 1% foi de
milho branco, sendo as principais IPR 119, IPR 127 e RS 21. A auséncia de estatisticas oficiais
e a diminuta comercializacdo de sementes de milho branco apontam para a necessidade de
informacdes e obtencdo de novos hibridos de milho branco (ROVARIS, 2015).

O melhoramento genético do milho no Brasil tem contribuido significativamente para
0 aumento de produtividade, havendo incremento de 3800 kg ha, desde 1960 (ANDORF et
al., 2019). Para a formagdo do hibrido é importante o conhecimento de um fendmeno
denominado heterose ou vigor hibrido. Esse fenbmeno ocorre quando os hibridos apresentam
média superior a média de seus genitores (BALDISSERA et al., 2014). Normalmente os valores
heteroticos expressivos estdo relacionados com o grau de divergéncia genética dos parentais
envolvidos, 0 que sugere que quanto maior a divergéncia genética, maior sera a resposta
heterdtica, sendo que a classificacdo adequada de grupos heteréticos melhora a eficiéncia dos
programas melhoramento (HALLAUER; MIRANDA FILHO, 1995; MAGNAVACA, 1998).

Em diversos programas como os desenvolvidos nos Estados Unidos da Ameérica,
México e Africa, dois padroes heterdticos sio adotados com intuito de otimizar eficiéncia de

selecdo, da exploracdo da heterose e recursos. No presente trabalho, os grupos Tuxpefio (T) e



N&o-Tuxpefio (NT) foram adotados como padrdes heteréticos. A capacidade de combinacdo de
linhagens é relacionada com a quantidade de alelos favoraveis que uma linhagem apresenta
para determinada caracteristica. As linhagens que apresentam valores elevados para essa
estimativa devem resultar em cruzamentos superiores, devido ao seu alto valor genético (NASS
etal., 2001; VENCOVSKY, 1987).

Além disso, as diferencas entre os anos e as regides de cultivo podem influenciar o
comportamento das cultivares devido a interacdo gendtipo x ambiente (GxA). Assim, a
avaliacdo da adaptabilidade e estabilidade dos cultivares € uma alternativa para amenizar os
efeitos da interacdo e identificar cultivares com comportamento previsivel e responsivos as
melhorias do ambiente (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Dentre as diversas metodologias
empregadas para estudar estabilidade e adaptabilidade em milho, destaca-se pela sua ampla
utilizacdo, facil aplicacdo e interpretacdo dos resultados, o método proposto por Eberhart e
Russell (1966), baseado em regressao linear.

Diante disso, 0 objetivo com este trabalho foi avaliar a adaptabilidade e estabilidade de
hibridos de milho branco em diferentes regides do Brasil, estimar a capacidade de combinacao
de linhagens de milho branco e classifica-las quanto aos grupos heteréticos: Tuxpefio e Nao-

Tuxpefio.



2 REFERENCIAL TEORICO

2.1 Cultura do Milho

O milho é uma cultura agricola de grande importancia ndo sé como alimentagdo humana
e animal, mas também como fonte de biocombustivel e insumos para a industria. Na safra
2019/20 a producdo mundial do cereal foi de aproximadamente 1,1 bilhdo de toneladas em uma
area de 194,0 milhGes de hectares, sendo um dos cultivos mais difundidos em todo o planeta
(BOUCHET et al., 2013; UNITED STATES DEPARTMENT OF AGRICULTURE - USDA,
2021). O Brasil € o terceiro maior produtor de milho, atras de Estados Unidos e China, com
producdo de 102,5 milhdes de toneladas e area cultivada de aproximadamente 18,5 milhdes de
hectares. A produtividade brasileira no ano agricola de 2019/20 ficou em 5500 kg ha'
(COMPANHIA NACIONAL DE ABASTECIMENTO - CONAB, 2021).

No Brasil, a producdo de milho tem-se caracterizado pela divisdo em duas épocas de
plantio. O cultivo de verdo, chamada de primeira safra, € realizada na época tradicional, durante
o periodo chuvoso, com a semeadura realizada entre o fim de agosto (na regido sul) até o més
de novembro. Nos Gltimos dez anos, foi consolidada a producdo obtida na safrinha, ou segunda
safra. A safrinha refere-se ao milho de sequeiro e de semeadura realizada entre 0os meses de
janeiro a marc¢o, quase sempre depois da soja precoce, predominantemente na regido Centro-
Oeste e nos estados do Parana, Sdo Paulo e Minas Gerais (EMPRESA BRASILEIRA DE
PESQUISA AGROPECUARIA - EMBRAPA, 2010). A producio de verdo € liderada pelos
estados do Sul e Sudeste, com 26,3 milhdes de toneladas, em torno de 70% do total, enquanto
na safrinha a maior producdo vem dos estados do Centro-oeste e Parand com 70,7 milhdes de

toneladas (85% da producao da safrinha).

2.2 Milho Branco

O milho branco pertence a mesma espécie do milho comum ou amarelo (Zea mays L.).
No Brasil, esse tipo de milho é caracterizado como um tipo especial, alcangando valor comercial
de até duas vezes ao do grdo comum, 0 que proporciona vantagem econémica consideravel para
o produtor (CANAL RURAL, 2018), sugerindo que sua producdo é um nicho de mercado
atrativo a ser explorado por agricultores. No Brasil, o milho branco é utilizado
predominantemente para consumo humano, como canjica, e € a base da alimentacdo diaria da

populacdo em paises da Africa e América Latina, destacando sua importancia na seguranca



alimentar (ROVARIS, 2015).

Os ultimos dados disponiveis revelam que a producgdo de milho branco dos EUA foi de
aproximadamente 2 milhdes de toneladas, correspondendo a menos de 1% do milho amarelo e
tendo como principais produtores os estados do Texas e Nebraska. A producdo reduzida pode
ser relacionada diretamente a diminuigdo do uso desse tipo de grdo como alimentacdo animal.
O uso de milho branco cresceu durante o final dos anos 1970 e 1980 para alimentos étnicos e
lanches como tortilhas, tacos, e produtos extrusados (AGRICULTURAL MARKETING
RESOURCE - AGMRC, 2018; HALLAUER, 1994).

A auséncia de estatisticas oficiais e a diminuta comercializacdo de sementes de milho
branco apontam para a necessidade de informacdes e obtencdo de novas cultivares desse tipo
comercial (ROVARIS, 2015). Além disso, o Brasil também carece de dados oficiais de
producdo de milhos especiais, dentre eles o milho branco. Relatos ndo oficiais variam entre 40
e 80 mil hectares de milho branco cultivado no Brasil, sendo a maior parte cultivado na safrinha
no Mato Grosso e Goias (Comunicacao Pessoal GENERAL MILLS, 2020).

A maior parte do milho branco é produzida por pequenos produtores e consumida
diretamente como alimento numa grande variedade de formas dependendo das regides, visto
que mais de 90% do consumo de milho branco ocorre em paises em desenvolvimento
(CENTRO INTERNACIONAL DE MEJORAMIENTO DE MAIZ Y TRIGO - CIMMYT;
FOOD AND AGRICULTURE ORGANIZATION - FAQO, 1997). A Africa e a América Central
representam por volta de 90% do consumo mundial de milho branco, de modo que na Africa
Meridional (parte sul da Africa) o cereal representa o principal alimento basico. J& o milho
amarelo é preferido na maior parte da América do Sul e do Caribe, sendo também muito
utilizado como racdo animal ao redor do mundo, visto que proporciona cor amarela as aves
caipiras, gema de ovo e gordura animal (INTERNATIONAL INSTITUTE OF TROPICAL
AGRICULTURE - IITA, 2019).

Os alimentos na Africa sdo geralmente ensopados ou cozidos, enquanto nas Américas
eles geralmente s@o assados ou fritos. Os dois tipos de milho branco - milho dentado e milho
duro - estdo amplamente associados a certos tipos de produtos alimentares ou pratos. O milho
dentado é macio e farinhento e é usado principalmente para fazer sopas e mingaus. O milho
duro, por outro lado, que tem um endosperma vitreo e duro, é usado principalmente para mingau
ou para um tipo de cuscuz que substitui 0 arroz ou o cuscuz do trigo em varios paises da Africa.
Em algumas partes da Africa, 0 milho duro é preferivel ao milho dentado por causa das menores
perdas sob os métodos tradicionais de armazenamento e processamento (CIMMYT; FAO,
1997).



O milho moido é preparado em forma de sopa na Africa Oriental e Austral, enquanto a
farinha de milho é preparada como mingau na Africa Ocidental. O milho moido também é frito
ou assado em varios paises. Em todas as partes da Africa, o milho verde (fresco) é cozido ou
assado na espiga e servido como um lanche. A pipoca também é um alimento popular (IITA,
2019).

No Brasil, hd uma crescente produgéo de gréos especiais como pipoca, minimilho, milho
doce e milho branco para gréos, devido ao valor agregado ao produto, gerando maiores lucros
para o agricultor e representando nichos de mercado especificos. Em particular, um saco de 60
kg de milho branco para gréos pode atingir o dobro do valor comercial de um saco de 60 kg de
milho amarelo, o que proporciona uma consideravel vantagem para o produtor (ROVARIS et
al., 2017). Paterniani et al. (2020) verificaram valores 75% maiores de milho branco quando
comparados com milho convencional.

A principal responsavel pela utilizagcdo do milho branco é a indUstria moageira, a qual
situa-se principalmente nos estados das regides Sudeste e Sul, como Séo Paulo e Parand e em
alguns estados da regido Centro-Oeste, como Goias (BIGNOTTO, 2011). Na maioria das vezes,
o milho branco € plantado com contratos prévios de venda para as industrias beneficiadoras do
grdo. No Brasil, 4% do milho produzido é consumido diretamente e 10% ¢é utilizado por
indUstrias alimenticias, transformando os gréos a partir dos processos de moagem Umida ou
moagem seca, gerando diversos produtos, tais como amido, farinhas, canjica, flocos de milho,
6leo e xaropes; e subprodutos, como o gérmen de milho, dentre outros (CASTRO et al., 2009).

Os dados sobre cultivo e cultivares de milho branco no Brasil sdo escassos. Segundo
dados da EMBRAPA (2018) para a safra 2017/18, dentre 298 cultivares, menos de 1% foi de
milho branco, sendo as principais IPR 119, IPR 127 e RS 21. Nesse contexto, ha a necessidade
de desenvolvimento de novos materiais para o0 mercado de milho branco. Programas de
melhoramento de milho procuram desenvolver novas cultivares mais produtivas e adaptadas a
multiplos ambientes. O sucesso de cada programa depende da selecéo eficiente dos genitores a
serem utilizados no desenvolvimento de hibridos que possuam caracteres de interesse
(RODRIGUES et al., 2009).

Do ponto de vista bioldgico e genético, o milho branco é muito semelhante ao amarelo,
contudo ha diferenca na coloracdo devido a auséncia de pigmentos carotenoides que
proporcionam a cor do grdo amarelo. Ainda assim, as condi¢fes de producdo e métodos de
cultivo em grande parte séo idénticas (CIMMYT; FAO, 1997).

A presenca ou auséncia de pigmentacdo ou descoloracdo nos grdos de milho é

controlada por muitos genes e alguns desses genes podem dificultar o desenvolvimento e



obtenc&o de novas cultivares de milho branco (ROVARIS, 2015).

Trés das quatro cores do grao de milho, amarelo, vermelho e roxo, séo produzidos por
pigmentos sintetizados a partir de duas vias metabolicas, a via dos carotenoides (pigmentos
amarelos) ou a via das antocianinas (pigmento vermelho e roxo). J& a cor branca é resultado da
falta de pigmentos produzidos a partir de qualquer um dos caminhos. Os quatro principais genes
para coloragéo do gréo do milho séo Prl1, C1, R1 e Y1 (COE et al. 1988).

A coloracdo amarela do endosperma é expressa pela acdo do gene Y (yellow) que, em
dominéancia, determina a coloracdo amarela aos grdos de milho e na forma recessiva vy,
proporciona a cor branca. Este foi um dos primeiros genes de cor de milho documentados na
literatura, sendo descrito em 1901. Este gene, localizado no cromossomo 6, codifica para a
fitoeno sintase, uma enzima na via dos carotenoides (FORD, 2000).

Os pigmentos controlados por esses genes estdo presentes no endosperma do gréo, que
é um tecido triploide (3n). Desse modo, 0 endosperma com o genotipo yyy tem coloracdo branca
e o0s outros gendtipos (Yyy, YYy e YYY) apresentam uma intensificagdo da cor amarela, em
direcdo a cor laranja, com 0 aumento do nimero de genes Y. Outros relatos na literatura referem-
se a este loco como y1, que deve ser considerado um simbolo equivalente (HALLAUER, 1994;
OLIVEIRA et al., 2007).

FIGURA 1 - Linhagem de milho branco do banco de Germoplasma da Helix Sementes e Mudas Ltda
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Fonte: Do autor (2021).



2.3 Programa de Melhoramento de Milho

Os primeiros estudos abordando a hibridagcdo em milho foram conduzidos por East
(1909) e Shull (1909), e foi observado que a partir de uma populacdo constituida de muitos
genotipos é possivel a obtencdo de linhagens puras que, quando cruzadas entre si, restauram o
vigor perdido com as sucessivas autofecundacées (SHULL, 1909).

O surgimento do milho hibrido na década de 1920, foi marcado como um dos maiores
impulsos a agricultura moderna. Os primeiros hibridos comerciais apareceram por volta dos
anos 30, substituindo gradualmente as variedades de polinizacdo aberta. No final da década de
30 os hibridos ja representavam 75% da area cultivada com milho nos Estados Unidos,
atingindo o indice de 95% na década de 60 (BUENO; MENDES; CARVALHO, 2001;
PATERNIANI; VIEGAS, 1987).

O Brasil foi 0 segundo pais a adotar a tecnologia do milho hibrido e, em 1932, no
Instituto Agronémico (IAC), em Campinas, foi instituido o primeiro programa de
melhoramento genético de milho. No IAC, Carlos Arnaldo Krug e colaboradores produziram o
primeiro hibrido duplo de milho brasileiro. Contudo, em 1935, Gladstone Almeida Drummond
e Antdnio Secundino de S&o José iniciaram trabalhos de pesquisas em milho na Universidade
Federal de Vicosa, produzindo, em 1938, o primeiro hibrido comercial, resultante do
cruzamento entre as variedades Cateto e Amareldo. Os trabalhos destes pesquisadores tiveram
como resultado a fundagéo da empresa “Sementes Agroceres S/A” (PATERNIANI; CAMPOS,
1999). A contribuicdo desta tecnologia para o desenvolvimento do agronegécio no Brasil é
inquestiondvel (VENCOVSKY; RAMALHO, 2000). Hoje, a grande maioria da producédo
global de milho é provida por cultivares hibridas (MASUKA et al. 2017). Sawazaki et al (2008),
ao avaliar hibridos intervarietais de milho branco, encontrou resultados promissores em dois
hibridos para rendimento de gréos.

O melhoramento genético do milho no Brasil tem contribuido significativamente para o
aumento de produtividade, havendo incremento de 3800 kg hat, desde 1960 (ANDORF et al.,
2019). Embora ndo estejam disponiveis as informacdes sobre percentual dos fatores (genético
ou ambiental) responsaveis por este aumento, o melhoramento genético, associado as inovagdes
no manejo fitotécnico da cultura, mostra-se fundamental para o0 aumento dessa produtividade
(SANTQOS, 2016).

Para a formagdo do hibrido é importante o conhecimento de um fendmeno denominado
heterose ou vigor hibrido, que consiste na expressdo genética dos efeitos benéficos da
hibridacdo (HALLAUER e MIRANDA FILHO, 1995; FALCONER, 1987). Esse fendmeno



ocorre quando os hibridos apresentam média superior a média de seus genitores
(BALDISSERA et al., 2014). Fenotipicamente, a heterose se manifesta em maior
produtividade, altura de planta, tamanho de frutos (BUENO, 2006) e em outras caracteristicas,
como altura e tamanho de espiga e massa de grdos em milho.

A obtencdo de hibridos € um método de melhoramento que tem como objetivo tirar o
maximo de proveito da heterose. A hibridacdo, no sentido mais amplo, tem-se constituido uma
ferramenta de grande importancia no melhoramento de grande parte das espécies cultivadas,
pois sua pratica permite tanto a exploracdo do vigor de hibrido na gera¢do F1 como também
permite a exploracdo da variabilidade genética em populacdes (MIRANDA FILHO; NASS,
2001).

Dentre as varias hipoteses explicativas para a heterose, as principais sdo a de dominancia
e a de sobredominancia. Essas foram formuladas ap6s muitas especulacées cientificas, nas quais
se analisava o fato da heterozigose ser uma condi¢do necessaria ou ndo para sua manifestacdo
(BUENO, 2006). Segundo Hallauer (2007), a heterose tem sido explorada em diferentes
espécies de plantas. Devido ao interesse por determinar os tipos de efeitos genéticos que estao
envolvidos na expressdo da heterose, varios relatos que procuram explicar qual tem maior
importancia, dentre esses tipos de efeito, podem ser encontrados na literatura.

Segundo Silva e Miranda Filho (2003), a expressdo da heterose depende do grau de
dominancia que controla o carater. Para o0 peso de grdos, é esperado que 0s cruzamentos
expressem heterose como consequéncia da presenca de genes de dominancia, completa ou
parcial, que controlam a expressdo deste carater. Além disso, a expressdo da heterose também
depende do nivel de divergéncia genética entre os parentais, ou seja, € necessario que haja
diferencas nas frequéncias alélicas para haver expressdo da heterose.

Segundo Souza Junior (1999), os conceitos de dialelo e capacidade de combinacéo, em
conjunto com os conceitos de predicdo de médias, e a associacdo entre heterose e divergéncia
genética, levaram ao desenvolvimento do conceito de grupo heterdtico. Esta evolugéo
concentrou os esforcos dos melhoristas de milho no estabelecimento de grupos heteroticos,
constituidos por materiais de diferentes conjuntos génicos que, quando cruzados, apresentam
alta resposta heterotica e/ou elevada capacidade de combinacdo (ROVARIS, 2015).

Em geral, valores heterdticos expressivos estdo diretamente relacionados com o grau de
divergéncia genética dos parentais envolvidos. Isso sugere que quanto maior for a divergéncia
genética maior sera a resposta heterotica, sendo que a classificacdo adequada de grupos
heter6ticos melhora a eficiéncia dos programas melhoramento (HALLAUER; MIRANDA
FILHO, 1995; MAGNAVACA, 1998).



2.4  Adaptabilidade e Estabilidade

As diferencas entre os anos e as regides de cultivo podem influenciar o comportamento
das cultivares devido a interacdo gen6tipo x ambiente (GxA). A avaliacdo dessa interacdo nos
programas de melhoramento é de grande importancia, e compete ao melhorista quantificar a
magnitude e a significancia de seus efeitos para adotar estratégias que possam minimiza-la ou
aproveita-la (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Assim, a avaliacdo da adaptabilidade e
estabilidade dos cultivares é uma alternativa para amenizar os efeitos da interacéo, e identificar
cultivares com comportamento previsivel e responsivos as melhorias do ambiente (CRUZ;
REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Cruz e Carneiro (2004) especificaram diferentes conceitos de adaptabilidade e
estabilidade, e, dentro desses conceitos estdo os de Mariotti et al. (1976), que define o termo
adaptabilidade como a capacidade dos genoétipos responderem vantajosamente a melhoria do
ambiente; uma vantagem do ponto de vista do rendimento agricola. A estabilidade é
conceituada como a capacidade dos gendtipos apresentarem comportamento altamente
previsivel em funcao das variacGes ambientais.

Diferentes métodos tém sido propostos para a analise da estabilidade e adaptabilidade,
de modo que a escolha por um deles depende de fatores como a quantidade de genoétipos e
ambientes avaliados, da precisao requerida, e do tipo de informacéo desejada (CHAVES, 2001).

Visto as diversas metodologias empregadas para estudar estabilidade e adaptabilidade
em milho, destaca-se, pela sua ampla utilizagdo, facil aplicacdo e interpretacédo dos resultados,
0 método proposto por Eberhart e Russell (1966), baseado em regressdao linear. Segundo
Murakami et al. (2004), é notério o emprego dessa metodologia, devido a sua praticidade de
uso e aos resultados satisfatorios por ela fornecida. Apesar de ser uma das mais antigas, esta
metodologia é uma das mais utilizadas até hoje para avaliacdo de adaptabilidade e estabilidade
de gendtipos de diferentes culturas.

Entre as novas abordagens propostas para a avaliagdo da adaptabilidade e estabilidade,
destaca-se a metodologia de modelos mistos por REML/BLUP (FARIA, 2016). A metodologia
baseada em modelos mistos proposta por Resende (2007), apresenta inimeras vantagens em
relacdo aos métodos mais tradicionais, tais como, considerar erros correlacionados dentro de
locais, bem como a estabilidade e a adaptabilidade na selecéo de genotipos superiores, fornece
valores genéticos ja descontados da instabilidade, pode ser aplicado a qualquer namero de
ambientes e a experimentos desbalanceados. Além de tudo, o resultado é gerado na propria

unidade ou escala do carater avaliado, que podem ser interpretados diretamente como valores
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genéticos, 0 que 0s outros métodos ndo permitem. Esse método também possibilita inferéncias
adicionais, como: selecdo de genotipos especificos para cada local; selecdo de gendtipos
estaveis através dos locais; selecdo de genoOtipos responsivos (com alta adaptabilidade) a
melhoria do ambiente; e selecdo pelos trés atributos (produtividade, estabilidade e
adaptabilidade) (RESENDE, 2007).

2.5 Grupos Heterdticos

Em diversos programas como os desenvolvidos nos Estados Unidos da América,
México, Africa e outros (HALLAUER; MIRANDA FILHO, 1988; OLVER, 1988) dois padrdes
heteroticos sdo adotados com intuito de otimizar eficiéncia de selecdo, exploracdo da heterose
e recursos. No presente trabalho os grupos Tuxpefio (T) e Ndo-Tuxpefio (NT) foram adotados
como padrdes heterdticos.

A selecdo de pais adequados e bons desenhos de cruzamentos sdo chaves para 0 Sucesso
dos esquemas de melhoramento de plantas (KHAN et al., 2009). No entanto, existem varios
fatores que afetam as escolhas dos projetos de acasalamento. Os fatores que influenciam a
escolha do projeto de cruzamento séo: (i) o tipo de polinizacdo (auto polinizada ou polinizada);
(ii) o tipo de cruzamento a ser utilizado (artificial ou natural); (iii) o tipo de disseminacdo de
polen (vento ou inseto); (iv) a presenca de um sistema de esterilidade masculina; (v) o objetivo
do projeto (para reproducdo ou estudos genéticos); e (vi) o tamanho da populacdo requerida
(ACQUAAH, 2012).

Os delineamentos de cruzamentos tém quatro funcdes importantes, desde fornecer
informacBes sobre o controle genético da espécie sob investigacdo, gerar uma populacdo
reprodutora a ser usada como base para a selecdo e desenvolvimento de variedades potenciais,
fornecer estimativas de ganho genético, e também fornecer informacdes para avaliagdo dos pais
utilizados no programa de melhoramento (ACQUAAH, 2012).

Nos programas de melhoramento de milho, consegue-se obter muitas linhagens, com
desempenho per se satisfatorio para a producdo comercial de hibridos. Entretanto, a maior
dificuldade encontrada pelos melhoristas é a avaliagdo do desempenho das linhagens em
combinagdes hibridas (HALLAUER et al., 1988). Um dos métodos mais utilizados para
obteng&o de informagdes com relacdo ao desempenho dos genitores e a identificagdo de grupos
heterdticos é o método de cruzamentos dialélicos (HALLAUER; CARENA; MIRANDA
FILHO, 2010). Este método consiste no cruzamento em pares de n genitores, resultando um

conjunto de n(n-1)/2 hibridos, podendo estar incluidos, além dos respectivos pais, os hibridos
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reciprocos (HALLAUER; CARENA; MIRANDA FILHO, 2010).

Apesar de os cruzamentos dialélicos serem empregados para avaliagdo da capacidade
de combinac&o, sua praticidade é reduzida quando o numero de linhagens é elevado, ndo sendo
possivel realizar todas as combinac@es hibridas, ja que as combinacbes séo feitas de forma
manual, desse modo, os melhoristas devem avaliar a capacidade de combinagdo relativa das
linhagens, ou seja, utilizar um testador comum (ALVES, 2006).

Dessa forma, foi proposto por Davis (1927) um método denominado de topcross, no
qual muitas linhagens sdo avaliadas cruzando-as com um testador comum. Este método tem por
objetivo avaliar a superioridade relativa das linhagens em cruzamentos com testadores,
eliminando as que apresentam desempenho agronémico inferior, tornando mais eficiente a
identificacdo dos melhores hibridos (NURMBERG et al., 2000).

Bernardo (2002), considerando varios loci, relata que, a partir de cruzamentos de
linhagens de um grupo heterdtico com um testador de baixo desempenho do mesmo grupo
heterdtico, e um testador elite de um grupo heterdtico oposto, as variancias genéticas liberadas
nos testcrosses apresentaram valores similares. Entretanto, os testcrosses com o testador elite
do grupo heterotico oposto obtiveram maior média. Isto ocorre pois somente o testador do grupo
heterdtico oposto possui alelos que ndo estdo presentes no outro grupo heter6tico, fazendo com
que sejam maximizadas tanto a variancia quanto a média.

Ao se utilizar, como testadores, gendtipos (linhagens ou hibridos simples) elite de
grupos heteroticos diferentes das linhagens a serem avaliadas, elas sdo discriminadas de forma
tdo eficiente quanto uma linhagem de baixo desempenho do mesmo grupo heterético. Contudo,
ao utilizar linhagens ou hibridos simples elites, ha a oportunidade de, além de selecionar as
linhagens com maior concentracdo de alelos favoraveis, selecionar, também, hibridos simples
ou triplos com potencial comercial (ALVES, 2006; ENTRINGER, 2015).

Desse modo, é importante ressaltar que a selecdo para o testador elite do grupo
heterotico oposto € mais efetiva, pois a resposta a selecdo € funcdo da média dos individuos
selecionados subtraida da média original do testcross, multiplicado pelo coeficiente de
herdabilidade. Portanto, maior serd a resposta a sele¢cdo quando utilizada linhagem elite do
grupo heterdtico divergente e maior média da populagdo selecionada (FALCONER,;
MACKAY, 1996).

O Line x Tester (L x T) é basicamente uma extensdo do delineamento topcross no
sentido de que, ao invés de um Unico testador como usado no topcross, mais de um testador é
usado em delineamento L x T. O delineamento Line x Tester foi inicialmente proposto por
Kempthorne em 1957 (SHARMA, 2006).



12

Este delineamento envolve hibridagéo entre linhas (f) e testadores de base ampla (m)
em modelo um para um, gerando f x m = hibridos fm (SHARMA, 2006). E o delineamento de
cruzamento mais simples que fornece tanto irmaos completos quanto meios-irmdos a0 mesmo
tempo, em oposicdo ao topcross que fornece apenas meios-irmdos. Além disso, esta
metodologia fornece a capacidade especifica de combinacdo (CEC) de cada cruzamento e a
capacidade geral de combinagdo (CGC) de linhas e dos testadores, de modo que, linhas e
testadores s@o ambos conjuntos de diferentes genotipos (SHARMA, 2006). Por fim, esse
delineamento € usado na estimativa de varios tipos de importantes acdes génicas na expressao
de caracteristicas quantitativas (RASHID et al., 2007).

2.6 Método REM BLUP

O sucesso do melhoramento genético estd diretamente ligado com a obtencdo de
estimativas precisas por meio de procedimentos que representem, com a maior exatiddo
possivel, os valores genéticos dos individuos avaliados (RESENDE, 2002). Desse modo, varias
ferramentas estatisticas sdo oferecidas para reduzir os efeitos que ndo sdo relacionadas ao
genotipo. A selecdo entre diferentes métodos disponiveis depende das diferentes situacGes
experimentais e de balanceamento associados aos dados (RESENDE et al., 1996). A grande
maioria dos estudos tem considerado somente os modelos para fatores de efeitos fixos. Nestes
estudos, os delineamentos de blocos ao acaso, latice, parcelas subdivididas ou fatoriais sdo 0s
mais utilizados. No entanto, algumas limitagdes econdmicas em programas de melhoramento
forcam estes a limitar o namero de ambientes para a avaliacdo dos materiais genéticos. Outros
fatores como perdas de plantas e parcelas, numeros diferentes de sementes, experimentos com
nimeros de repeticbes e delineamentos experimentais variados estdo associados ao
desbalanceamento de dados. Desta maneira, os modelos baseados em efeitos mistos tém como
funcdo contornar esses problemas, assumindo grande importancia no estudo de efeitos
aleatdrios (GIORGENON, 2015).

A realizacdo de inferéncias sobre gendtipos selecionados, seja em fase inicial ou final de
um programa de melhoramento, deve incidir sobre os verdadeiros valores genotipicos, devendo
ser embasada em dados genotipicos e ndo fenotipicos (BORGES et al., 2010).

A andlise de variancia (ANAVA), desde sua criacdo por Ronald Fisher, junto & anélise
de regressao, foi por muito tempo, a base da analise da modelagem estatistica. Entretanto, apds
0 desenvolvimento dos métodos BLUP (Melhor preditor linear ndo viciado) por Henderson, na
década de 1940 (BERNARDO, 2002; RESENDE, 2004), e REML (Méaxima verossimilhanca
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restrita) por Patterson e Thompson, em 1971 (RESENDE, 2002), fez com que se tornassem
modelos de maior precisdo para a analise em uma gama de aplica¢des, suprindo, com vantagem,
0 metodo da ANAVA, apesar de que, segundo Bernardo (2002), o procedimento BLUP néo
fosse usado no melhoramento de plantas até o inicio dos anos 90.

Logo, os procedimentos 6timos de estimacao/predicdo podem ser sintetizados em dois:
(a) andlise de variancia/indice multiefeitos para os casos balanceados; (b) REML/BLUP para
0s casos balanceados e desbalanceados. No caso de dados balanceados, os dois procedimentos
acarretam resultados analogos; em casos de dados com pequenos desbalanceamentos, ambos os
procedimentos conduzem a resultados similares e, na presenca de grande desbalanceamento, o
procedimento (b) é, em alto grau, superior ao (a) (RESENDE, 2002).

A metodologia de modelos mistos foi inicialmente proposta para o melhoramento de
gado de leite e, a partir da década de 1980, devido ao avanco computacional, foi expandida e
aplicada principalmente nos estudos de melhoramento animal e de plantas perenes. Embora
tenha sido desenvolvido para conjuntos de dados desbalanceados, 0 método BLUP também
pode ser aplicado em dados balanceados. O uso do REML/BLUP promove vantagens como
melhor estimacdo dos parametros genéticos e maior poder de discriminacao entre genotipos
(RESENDE, 2002).

Conforme White e Hodge (1989), as principais vantagens do uso do BLUP no
melhoramento genético de plantas sdo: estimacédo e predicdo ndo-viesada num Unico método;
pode-se levar em consideracdo efeitos de selecdo e de endogamia ao longo das geracgdes, desde
qgue o parentesco entre individuos avaliados seja conhecido; a correlacdo entre os valores
genéticos verdadeiros e os preditos € maxima entre as classes de preditores lineares nédo-
viesados; é possivel predizer o valor genético de individuos; e as variancias e os erros do melhor
preditor linear ndo-viesado sdo menores em relagdo a outros métodos.

O método BLUP assume que os componentes de variancia sdo conhecidos, contudo, na
pratica, ndo se tem acesso aos verdadeiros valores desses componentes. Assim, sdo necessarias
estimativas confiaveis de componentes de variancia. Os principais metodos para estimacdo dos
componentes da variancia sdo: método dos quadrados minimos (LS), maxima verossimilhanca
(ML), méxima verossimilhanca restrita (REML) e método R, que se baseia no coeficiente de
regressédo linear (RESENDE et al., 1996).

Nesse sentido, 0 método REML, proposto por Patterson e Thompson (1971), se baseia
na estimacdo de componentes de variancia por maxima verossimilhanca sem considerar o0s
efeitos fixos, servindo para qualquer modelo de analise de variancia. Suas principais vantagens

sdo: estimar os parametros genéticos de maneira ndo tendenciosa; considerar a covariancia
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genética entre as observacoes; e ponderar os genétipos com desigual nimero de informagdes,
na mesma ou nas diferentes gerac@es. Por isso, este método é considerado étimo para estimacéao
de componentes de variancia, sejam os dados balanceados ou desbalanceados, sendo mais
eficaz que os métodos dos minimos quadrados para a selecdo de genitores, clones e familias,
com uso de informag&o do individuo e sua genealogia, avaliados no mesmo ou em diferentes
locais, épocas ou geracfes (RESENDE et al., 1996; BUENO FILHO, 1997; RESENDE, 1999).

Desse modo a metodologia REML/BLUP é uma ferramenta muito util quando aplicado
no melhoramento do milho, permitindo ao melhorista a predicdo de valores genotipicos com
alta acuracia (FRITSCHE NETO, 2008).

3 MATERIAL E METODOS

Para a obtencéo dos hibridos simples foram utilizadas 25 linhagens. Por sua vez, para a
obtencdo dos hibridos triplos foram utilizadas 12 fémeas (hibridos simples) de milhos brancos
tropicais, subtropicais, e dois testadores (linhagens) de base restrita provenientes do
germoplasma da Helix Sementes e Mudas Ltda. A base genética dos gendétipos provém de fontes
distintas, sendo desde materiais oriundos de hibridos da América Latina, como também
linhagens provenientes de contratos de cooperacdo com o CIMMYT. Portanto, vérias das

linhagens sdo exdticas, necessitando serem provadas em ambiente edafoclimatico brasileiro.

Tabela 1 - Linhagens de milho branco utilizados para obtencdo de hibridos simples testados
(“continua”)

Linhagem Adaptacéo Origem
L44W Tropical Baixa Am Latina
L102W Tropical Alta Africa
L104W Tropical Alta Africa
L140PRO2 Tropical Baixa Am Latina
L147W Tropical Baixa Am Latina
L160 Tropical Baixa Am Latina
L211W Subtropical Am Latina
L273W Subtropical Am Latina
L287W Tropical Alta Africa
L295W Tropical Alta Africa
L344W Tropical Alta Africa
L345W Tropical Alta Africa
L391W Tropical Baixa Am Latina
L394W Tropical Baixa Am Latina

L398W Tropical Baixa Am Latina
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L414W Tropical Alta Africa
L418W Subtropical Am Latina
L422W Tropical Alta Africa
L423W Tropical Alta Africa
L455W Tropical Baixa Am Latina
L467W Subtropical Alta Africa
L194W Subtropical Alta Africa
L476W Tropical Baixa Am Latina
L32wW Tropical Alta Am Latina
L66W Tropical Alta Am Latina
Testador - L193W Tropical Baixa Am Latina
Testador - L208W Subtropical Alta Africa

Fonte: Do autor (2021).

Tabela 2 - Gendtipos de milho branco utilizados como fémeas para obtencao de hibridos triplos testados.

Hibrido Fémea Adaptacédo
HS1 L44W/L273W Tropical
HS2 L44W/L414W Tropical
HS3 L273W/L417TW Subtropical
HS4 L394W/L273W Tropical
HS5 L417W/L437TW Subtropical
HS6 L423W/L44W Subtropical
HS7 L437W/L273W Subtropical
HS8 L437W/L391W Tropical
HS9 L345W/L394W Tropical
HS10 L423W/L394W Tropical
HS11 L83W/L102W Subtropical
HS12 L83W/L552W Tropical
Testador - L193W Tropical Baixa Am Latina
Testador - L208W Subtropical Alta Africa

Fonte: Do autor (2021).

Os hibridos foram avaliados durante a safrinha de 2019 em cinco locais: Campo Novo
(MT), Nova Mutum (MT), Sorriso (MT), Patos de Minas (MG) e Ibipord (PR); e quatro locais
na safra de verdo 2019/20: Patos de Minas (MG), Abelardo Luz (SC), Ibia (MG), Ponta Grossa
(PR), Tabelas 3 e 4.

Tabela 3 - Locais de avaliagdo dos hibridos testados na segunda safra (safrinha) 2019.

Local Sigla Estado  Altitude (m)  Latitude longitude
Campo Novo do Parecis CNP MT 550 -13.658 -53.892
Nova Mutum NMT MT 475 -13.815 -56.093
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Sorriso SRS MT 350 -12.450 -55.819
Patos de Minas PMS MG 889 -18.754 -46.641
Ibipora IBP PR 379 -23.165 -50.981
Fonte: Do autor (2021).
Tabela 4 - Locais de avaliagdo dos hibridos testados na primeira safra (verdo) 2019/20.
Local Sigla Estado  Altitude (m)  Latitude longitude
Patos de Minas PMV MG 889 -18.754 -46.641
Ibia IBA MG 930 -19.487 -46.545
Ponta Grossa PTG PR 829 -25.093 -50.351
Abelardo Luz ABL SC 790 -26.575 -52.194

Fonte: Do autor (2021).

O delineamento experimental utilizado foi de blocos ao acaso com duas repeti¢6es. Cada
parcela foi constituida de duas fileiras de cinco metros de comprimento, espacadas em 0,70 m.
Foi feito desbaste manual com o objetivo de obter uma populagéo de 60000 plantas ha para
safrinha (segunda safra) e 70000 plantas ha™ na safra verdo (primeira safra).

A semeadura dos ensaios ocorreu em area de plantio direto sobre soja, exceto em Patos
de Minas, no qual foi feito sobre area de pousio. Em todos os locais, a semeadura foi feita por
meio de semeadora adaptada de parcelas da marca Stara. O manejo e 0s tratos culturais foram
realizados de acordo com as recomendacfes técnicas para a cultura do milho (CRUZ et al.,
2008).

A produtividade de graos foi obtida ap6s colheita com colhedora mecanizada de parcelas
marca New Holland, por meio da pesagem dos grdos de cada parcela, corrigida para 13% de

umidade e extrapolada para quilogramas por hectare.

3.1 Andlises Estatisticas

Apos a coleta dos dados, a analise de variancia foi efetuada para cada ambiente a fim de
avaliar a existéncia de variabilidade genotipica entre os hibridos de milho branco. As anélises
individuais para o delineamento em blocos casualizados foram realizadas seguindo modelo

estatistico abaixo:

Yij=p+Bj+Gi+Ej
Em que:
Yij: observacdo do gendtipo i, na repeticao j;
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w: média geral;
Gi: efeito do i-ésimo genotipo;
Bj: efeito do j-ésimo bloco; e

Eij: erro aleatério associado a observacdo Yij, Eij~ N (0, o).

Anadlise de variancia conjunta foi efetuada para avaliar a influéncia do ambiente sobre o
desempenho de cada genotipo. Apoés a avaliacdo da homogeneidade das variancias residuais,
considerando as observacdes de Ramalho et al. (2012), os graus de liberdade foram ajustados.
Entdo, realizou-se uma analise de variancia conjunta para testar a significancia e magnitude da
interacdo Genotipos x Ambientes (G x A), de acordo com modelo apresentado a seguir. Neste

caso os efeitos para gendtipos e ambientes foram considerados fixos.

Yijk = pu + Gi + B/Ajk + Aj + GAjj + Eijk

Em que:

Yijk: observacdo avaliada no i-ésimo gendtipo, no j-ésimo ambiente, no k-ésimo bloco;
p: média geral,

Gi: efeito do i-ésimo genotipo;

B/Aj: efeito do bloco k dentro do ambiente j;

Aj: efeito do ambiente j;

GA\j: efeito da interacdo do i-ésimo gendtipo com j-ésimo ambiente; e

Eijk: erro aleatério associado a observagao Yij Eik~ N (0, o).

A anélise de adaptabilidade e estabilidade foi realizada através da metodologia de
Eberhart e Russell (1966):

Yij = Boi + Bul; + 615 + &;

Y;;: média do genotipo i, no ambiente j;
B,;: constante da regressdo e representa a média geral do genotipo i;
B, ;- coeficiente da regressao linear, que mede a resposta do i-esimo genotipo a variagao

do ambiente;

I indice ambiental codificado;
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8;;: desvio da regressao e;

g, erro experimental médio.

As estimativas dos parametros de adaptabilidade e estabilidade foram obtidas através do

coeficiente de regressdo (B, ;) de cada genotipo em relagdo ao indice ambiental e pelos desvios

dessa regressdo (02;). Na metodologia de Eberhart e Russell (1966), o conceito de
adaptabilidade refere-se a capacidade de os genotipos responderem ao estimulo do ambiente.
Genotipos com adaptabilidade geral sdo aqueles com g, ,=1; genotipos com adaptabilidade
especifica a ambientes favoraveis sdo aqueles com g,,>1; e genétipos com previsibilidade de
comportamento s&o aqueles com o7;=0 e genétipos com comportamento imprevisivel séo
aqueles com o3, #0.

Para a obtencdo dos BLUPSs, utilizou-se a metodologia dos modelos mistos, descrita por
Henderson (1975), que tem por objetivo obter predi¢fes dos valores genotipicos considerando-
os como de efeito aleatdrio. As estimativas dos componentes de variancia foram obtidas pelo
método da méaxima verossimilhanca restrita (Restricted Maximum Likelihood — REML),
proposto por Patterson & Thompson (1971). A predi¢do dos valores genotipicos de cada
individuo foi obtida pelo melhor preditor linear ndo viesado (BLUP), conforme Resende &
Mendes (1996).

O modelo misto é matricialmente representando por:

y=Xr+Zg+e
Em que:

y : é 0 vetor de observacdes; r: € o vetor dos efeitos fixos de repeticdo somados a média
geral; g : é o vetor dos efeitos aleatorios genotipicos; X: é a matriz de incidéncia dos efeitos
fixos; Z: € a matriz de incidéncia dos efeitos aleatorios g (genéticos); e : € o vetor de erros,
assumido como aleatorio.

Anélise de modelos mistos (REML) foi utilizada para avaliagdo dos cruzamentos entre
0s dois testadores L193W e L208W e 0s genotipos sob teste, seguindo o design Line x Tester,
sendo possivel categorizar 0s genotipos sob avaliagdo no grupo heterético adequado e estimar
a magnitude das capacidades gerais (CGC) e especificas (CEC) de combinacéo das linhagens e
testadores em questdo. A rotina VLINEBYTESTER faz uma andlise de modelo misto de dados
de um experimento line by tester, usando REML. Estes sdo ensaios em que varias "linhas"

(geralmente fémeas) sdo cruzadas com um menor numero de testadores (geralmente machos).
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Para tal, a rotina VLINEBYTESTER desenvolvida por Payne et al. (2009) foi utilizada

no software GenStat 20th Edition, de acordo com o modelo a seguir:

Yijk = YijkW = [,l+tl + lj +aw+ tll] +la]W+ taiw + ltal-jw + r/akw + eijkw

Em que:

Yijk: valor da i-ésima observagdo do cruzamento envolvendo a j-ésima linhagem e o i-

ésimo testador na k-ésima repeticéo;

w: média geral;

ti: efeito do i-ésimo testador;

lj: efeito da j-ésima linhagem;

aw: efeito do w-ésimo ambiente;

tlj: efeito do cruzamento envolvendo a j-ésima linhagem e o i-ésimo testador;

lajw: efeito da j-ésima linhagem no w-ésimo ambiente;

taiw: efeito da i-ésimo testador no w-ésimo ambiente;

Itajiw: efeito do cruzamento envolvendo a j-ésima linhagem e o i-ésimo testador no w-
ésimo ambiente;

rlaxw: efeito da repeticdo no w-ésimo ambiente; e

Eijkw: €rro aleatorio.

Neste caso, o efeito dos testadores (linhagens macho) foi considerado fixo. Os efeitos
das linhagens e das combinac@es linhagens x testadores foram considerados aleatérias, bem
como as fontes de variagéo restantes no modelo. Os BLUPs (best linear unbiased predictions)
para as linhagens e linhagens x testadores correspondem as CGC e CEC, respectivamente.
BLUEs foram também calculados para estimar os efeitos de cada testador. A presenca do efeito
das linhagens (fémeas) e as possiveis interacdes com testadores e ambiente foi estudada pela

analise de deviance.

4 RESULTADOS E DISCUSSAO

Nas analises de variancias por ambiente, foram constatadas diferencas significativas (P
<0,01) entre os tratamentos pelo teste F para o carater produtividade de gréos (Tabela 5). As

médias de rendimento oscilaram entre 5970 kg ha™, em Sorriso, e 11741 kg ha*, em Abelardo
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Luz, e média geral de 8248 kg ha’. Foi observada uma maior produtividade nos ambientes de
verdo, visto que a cultura do milho necessita que os fatores climaticos, especialmente
temperatura, precipitacdo pluviométrica e fotoperiodo, alcancem niveis considerados 6timos,
para que o seu potencial genético de producéo se expresse ao maximo (LANDAU et al., 2016).
Uma excecéo de alta produtividade no ambiente de verdo foi pelo local de Patos de Minas, em
que houve grande incidéncia de tombamento por doencas de solo e colmo. A incidéncia de
podriddo de colmo tem correlacdo direta com a diminui¢do de produtividade de milho do
(KUHN, 2018). Apesar disso, no geral, os valores de coeficiente de variacdo (CV%) variaram
entre 9,08% e 15,15%, e os valores de acuracia oscilaram entre 0,72 e 0,93 indicando boa
precisdo dos experimentos (FRITSCHE-NETO et al., 2012; RESENDE e DUARTE, 2007).

Tabela 5 - Resumo da analise de variancia dos 74 hibridos de milho branco avaliadas em nove ambientes
de produgéo de milho branco, safra 2019/20.

Quadrado médio (safrinha)

FV GL
CNP IBP NMT PMS SRS
Bloco 1 10540,5 11506,9 77420,4 192240,2 1222314,2
Hibrido 73  1820409,8**  1937578,7**  1933774,8**  3379216,1**  1613785,1**
Residuo 73 405793,5 410086,2 534336,6 442760,4 778125,1
Média 6485,2 6774,4 7965,5 7325,8 5970,4
CV (%) 9,82 9,45 9,18 9,08 14,77
Acuricia 0,88 0,89 0,85 0,93 0,72
FV GL Quadrado médio (verdo)
ABL IBA PMV PTG
Bloco 1 16170,3 1265585,1 127443,6 18,3
Hibrido 73 8477404,5** 8479068,3** 2573258,2** 9311322,8**
Residuo 73 3163622,7 1466992,0 523596,7 2016870,5
Média 11741,3 10396,0 5971,8 11609,1
CV(%) 15,15 11,65 12,12 12,23
Acurécia 0,79 0,91 0,89 0,89

**: significativo pelo teste F a 1% de probabilidade.
Fonte: Do autor (2021).

Na analise de variancia conjunta, foi verificada diferenca significativa pelo teste F para
o efeito de ambientes e hibridos, na avaliacdo de produtividade (Tabela 6). A diferenca
significativa entre ambientes evidencia a diversidade edafoclimaticas entre os mesmos. Além
disso, o efeito significativo da interacdo (Hibridos x Ambientes) HXA evidencia que os hibridos
apresentaram respostas distintas em funcgéo das diferencas ambientais. Nos trabalhos de Silva

et al. (2014) e Santos et al. (2019) também foram observadas respostas diferenciadas na
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produtividade de grdos em hibridos comerciais de milho, quando submetidos ao cultivo em
diferentes ambientes.

A média geral de rendimento de gréos foi de 8248 kg ha*, com coeficiente de variagdo
de 16,43%, sendo classificado como médio para a produtividade de grdos de milho
(FRITSCHE-NETO et al., 2012). Contudo, considerando o nimero de locais e hibridos, a
precisdo experimental foi considerada boa, sendo confirmado pelo alto valor de acuracia (0,95)
da anélise conjunta (RESENDE e DUARTE, 2007).

Tabela 6 - Resumo da analise de variancia conjunta dos 74 hibridos simples e triplos avaliados para
produtividade de grdos em nove ambientes do Brasil, safra 2019/20.

FV GL Quadrado Médio
Bloco/Ambiente 9 324804,4
Hibridos 73 17896161,5**
Ambientes 8 826801670,5**
Hibridos x Ambientes 362 4361781,6**
Residuo 387 1837672,9
Média 8248,3

CV (%) 16,43
Acuracia 0,95

**: significativo a 1% de probabilidade pelo teste F.
Fonte: Do autor (2021).

Segundo Mi et al. (2011), a resposta a selecdo é maior quando aplicado o método BLUP.
A selecdo baseada em BLUP é superior quando comparada com a selecdo baseada na média
fenotipica, possibilitando progressos no programa de melhoramento de milho (GIORGENON,
2015; M1 et al. 2011). Deste modo, as avaliagdes de rendimento de grdos, e capacidade de
combinagéo foram feitas com dados obtidos das estimativas dos melhores valores preditos néo-
viesados (BLUPS).

A média geral de produtividade para os nove locais testados foi de 8287 Kg hat. A
maior produtividade com o Testador L193W foi obtida com o cruzamento da linhagem
L140PRO2 (HS3A), 9376 Kg ha™™. O testador L193W também obteve bons rendimentos quando
cruzado com as linhagens L194W (9286 Kg hal), L344W (9285 Kg ha!),L414W (9090 Kg ha
1y e L423W (9089 Kg ha!). A média de cruzamentos de linhagens com o testador L193W foi
de 8126 Kg ha. Em contrapartida, o pior desempenho foi observado no cruzamento com a
linhagem L398W,4308 Kg hat. Uma possivel explicagio para esse baixo desempenho deve-se
ao elevado grau de similaridade entre os parentais que geraram tal hibrido, uma vez que as duas

linhagens sdo derivadas da mesma populagdo. Considerando o testador L208W os melhores
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cruzamentos foram obtidos com as linhagens L160 (10618 Kg hal), L344W (10512 Kg ha™),
L422W (9644 Kg ha), L394W (9458 Kg hat) e L423W (9437 Kg ha). Por outro lado, as
menores produtividades ocorreram nos cruzamentos com L140PRO2 e L211W. A linhagens
L160W, L344W e L423W produziram bons resultados tanto com o testador L193W quanto
L208W, indicando boa capacidade geral de combinacdo destes genotipos.

Souza (2006), estudando potencial de ganho genético em raca local de milho branco
constatou média de produtividade 2795 Kg ha em Minas Gerais. Paterniani et al. (2019)
avaliando hibridos intervarietais observaram rendimentos de até 6589 Kg ha*. Rovaris (2015)
verificou médias de produtividade de milhos brancos, na safra verdo, de 8636 Kg ha™ o que
demonstra o excelente desempenho dos materiais do presente trabalho, visto que a média de
8286,7 Kg ha* foi no conjunto das safras verdo e safrinha. Dados da produtividade brasileira
no ano agricola de 2019/20 indicam que o rendimento de gréos ficou em 5500 kg ha™* (CONAB,
2021), o que corrobora o bom potencial produtivo dos hibridos de milho branco avaliados nesse
estudo.

Tabela 7 - Produtividade de grdos em quilogramas por hectare (Kg ha?), média de 9 locais, para as
diferentes linhagens em cruzamentos com dois testadores, L193W e L208W.

Hibrido Pedigree Kgha®  Hibrido Pedigree Kg ha
HS1A L102W//L193W 7502 HS1B L102W//L208W 8322
HS2A L104W//L193W 8573 HS2B L104W//L208W 9147
HS3A L140PRO2//L193W 9376 HS3B L140PRO2//L208W 5119
HS4A L147W//L193W 6461 HS4B L147W//L208W 7458
HS5A L160//L193W 9032 HS5B L160//L208W 10618
HS6A L194W//L193W 9286 HS6B L194W//L208W 8959
HS7A L211W//L193W 8167 HS7B L211W//L208W 7190
HS8A L273W//L193W 8605 HS8B L273W//L208W 9111
HS9A L287W//L193W 7302 HS9B L287W//L208W 7568
HS10A L295W//L193W 8116 HS10B L295W//L.208W 8111
HS11A L32W//L193W 8060 HS11B L32W//L208W 8173
HS12A L344W//L193W 9285 HS12B L344W//L208W 10512
HS13A L345W//L193W 7248 HS13B L345W//L208W 7661
HS14A L391W//L193W 8723 HS14B L391W//L208W 9249
HS15A L394W//L193W 8802 HS15B L394W//L208W 9458
HS16A L398W//L193W 4308 HS16B L398W//L208W 7504
HS17A L414W//L193W 9090 HS17B L414W//L208W 9128
HS18A L418W//L193W 7813 HS18B L418W//L208W 8090
HS19A L422W//L193W 8529 HS19B L422W//L208W 9644
HS20A L423W//L193W 9089 HS20B L423W//L208W 9437
HS21A L44W//L193W 8393 HS21B L44W//L208W 8507
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HS22A L455W//L193W 8149 HS22B L455W//L208W 7592
HS23A L467W//L193W 8188 HS23B L467W//L208W 8235
HS24A L476W//L193W 8010 HS24B L476W//L208W 8529
HS25A L66W//L193W 7048 HS25B L66W//L208W 7858
Média L193W 8126 Média L208W 8447

Média Geral 8287

Fonte: Do autor (2021).

Em relacdo aos hibridos triplos obtidos dos cruzamentos com os dois testadores L193W
e L208W a média geral de produtividade foi de 8188 Kg ha, em torno de 100 Kg ha™ a menos
que os hibridos simples. Os cruzamentos realizados com L193W alcangaram média de 8028,6
Kg ha? e os melhores cruzamentos foram L394W/L273W (8771 Kg hal) e L417W/L437W
(8634 Kg hal), enquanto o pior desempenho foi constatado para L83W/L452W//LL193W com
6446 Kg ha. Para o testador L208W a média dos hibridos triplos obtidos foi de 8348 Kg ha?,
sendo os melhores L394W/L273W//LL208W (9081 Kg hal) e L423W/L394W//L208W (8997
Kg hat), evidenciando o bom desempenho da linhagem L394W em cruzamentos com L208W.
Ao passo que o hibrido L423W/L44W//L.208W obteve rendimento mais baixo (7680 Kg ha™).

Tabela 8 - Produtividade de grdos em quilogramas por hectare (Kg ha?) para as diferentes fémeas
(hibridos simples) em cruzamentos com dois testadores, L193W e L208W.

Hibrido Pedigree Kglha' Hibrido Pedigree Kglha'
HT26A L44W/L273W//L193W 8285 HT26B L44W/L273W//L208W 7960
HT27A L44W/L414W//L193W 8225 | HT27B L44W/L414W//L208W 8506

HT28A L273W/L417W//L193W 8522 | HT28B  L273W/L417W//L208W 7763
HT29A L345W/L394W//L193W 7895 | HT29B | 345W/L394W//L208W 8501
HT30A L394W/L273W//L193W 8771 | HT30B | 394W/L273W//L208W 9081
HT31A L417W/L437W//L193W 8634 | HT31B  L417W/L437W//L208W 7858
HT32A L423W/L44W//L193W 8625 | HT32B L423W/L44W//L208W 7680
HT33A L423W/L394W//L193W 7880 | HT33B  L423W/L394W//L208W 8997
HT34A L4A37W/L273W//L193W 8575 | HT34B  L437W/L273W//L208W 8005
HT35A L437W/L391W//L193W 7980 | HT35B  |437W/L391W//L208W 8417

HT36A L83W/L102W//L193W 8076 HT36B L83W/L102W//L208W 7942

HT37A L83W/L452W//L193W 6446 | HT37B L83W/L452W//L.208W 8322
Média 8029 Média 8348
Média Geral 8188

Fonte: Do autor (2021).
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A andlise de deviance demonstrou a significancia do efeito das linhagens (fémeas) bem
como a sua interagdo com testadores e ambientes (Tabela 9). Faria (2016) e Khan et al. (2020),
também observaram resultados similares de interacdo entre linhagens x ambiente e linhagens x

testador.

Tabela 9 - Teste para efeito de capacidade de combinacdo.

Desvio G.L. X2
Fémea 387,8 1 <0,001
Fémea x Testador 127,7 1 <0,001
Fémea x Ambiente 63,2 1 <0,001
Fémea x Testador x Ambiente 6,9 1 0,009

Fonte: Do autor (2021).

A capacidade de combinacdo de linhagens é relacionada com a quantidade de alelos
favoraveis que uma linhagem apresenta para determinada caracteristica. E calculada pela
diferenca entre a média do carater exibido no cruzamento e a media geral dos cruzamentos. As
linhagens que apresentarem valores elevados para essa estimativa deverdo resultar em
cruzamentos superiores, devido ao seu alto valor genético (NASS et al., 2001; VENCOVSKY,
1987).

Sprague e Tatum (1942) propuseram dois conceitos para a capacidade de combinacéo:
a capacidade geral (CGC) e a capacidade especifica de combinacdo (CEC). A capacidade geral
de combinacdo foi definida como sendo o comportamento médio da linhagem em combinacdes
hibridas, principalmente o relacionado aos efeitos aditivos dos genes e capacidade especifica
de combinacdo como o fendmeno reflete certas combinagdes a serem superiores ou inferiores
em relacdo a média dos cruzamentos, através da acdo de genes dominantes ou de efeitos
epistaticos.

Segundo Hallauer (1975), uma questdo essencial para aplicacdo da metodologia do
topcross esta relacionada com a escolha do testador. Apesar de que este método seja muito
aceito para avaliar linhagens, a escolha do testador pode ser um problema para os melhoristas
de milho. Alguns estudos sobre base genética, nimero e eficiéncia dos testadores tém sido
realizados e auxiliado na escolha dos testadores, porém néo se tém elucidado todas as questdes
sobre o0 assunto (PATERNIANI; MIRANDA FILHO, 1987; VENCOVSKY, 1987; MORAN,
1990; RISSI; HALLAUER, 1991; TROYER, 1994; SOUZA JUNIOR, 1997).

A selecdo do testador ideal depende dos objetivos de cada programa, podendo estar

vinculada a alta ou baixa frequéncia de alelos favoraveis, base genéetica ampla ou restrita,
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capacidade geral ou especifica de combinagdo, nimero de testadores utilizados e grau de
parentesco com os materiais avaliados. Ainda assim, uma determinada populagéo ou linhagem
pode ser um bom testador em uma circunstancia, porém nao ter 0 mesmo comportamento em
outra situacdo (HALLAUER; CARENA; MIRANDA FILHO, 2010; CASTELLANOS;
HALLAUER; CORDOVA, 1998; SANTOS et al., 2001).

Em relacdo a base genética, os testadores podem ser divididos em dois grupos com: de
base genética ampla e de base genética restrita. As variedades de polinizacdo aberta, variedades
sintéticas e populacfes sdo genotipos que pertencem ao grupo dos testadores de base genética
ampla, pois sdo geneticamente heterogéneos. Ja as linhagens e os hibridos séo classificados
como testadores de base genética restrita. Em geral, os genoétipos de base genética ampla séo
utilizados para selecionar linhagens com bons indices de capacidade geral de combinacéo,
enquanto os de base genética restrita para capacidade especifica de combinacdo (HALLAUER,;
CARENA; MIRANDA FILHO, 2010).

Normalmente, um bom testador deve apresentar simplicidade em seu uso, fornecer as
informagdes que classificam corretamente o mérito relativo das linhagens e que maximizem os
ganhos genéticos (HALLAUER, 1975). A altura do testador e a quantidade fornecida de pélen
também sdo duas caracteristicas fundamentais, principalmente quando se trata de linhagens
endogamicas. Para que a polinizacdo seja bem sucedida é recomendado que o testador seja mais
alto que as linhagens que serdo cruzadas e forneca uma boa quantidade de pélen, de modo que
torne o processo viavel. Uma linhagem utilizada como testadora que produz pouco poélen
poderia tornar o processo dispendioso, uma vez que seria hecessario um namero maior de linhas
do testador, demandando maiores areas e maior quantidade de sementes (ARAUJO, 2014).

Genotipos homozigotos recessivos e populagdes com alta frequéncia de alelos
desfavoraveis, quando utilizados como testadores, facilitam a identificacdo de linhagens com
alta frequéncia de alelos favoraveis (GUIMARAES et al., 2012).

As estimativas dos efeitos de Capacidade Geral de Combinagdo (CGC) para
produtividade demonstraram que das 25 linhagens estudadas, 12 apresentaram efeitos positivos
para CGC e 13 efeitos negativos. A linhagem L160 exibiu o maior efeito de CGC (821,3),
enquanto a linhagem L398W apresentou o menor efeito de CGC (-1434,0), indicando,
respectivamente, a melhor e pior CGC das linhagens estudadas em funcdo dos testadores
L193W e L208W. O baixo desempenho de L398W pode ser devido a origem em comum com
L193W, sugerindo maior grau de similaridade genética. Os valores negativos de Capacidade de
Combinacdo ocorrem quando os cruzamentos envolvem gendtipos semelhantes ou de pouca

divergéncia genética (RODOVALHO et al., 2012), além de complementaridade reduzida
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(VENCOVSKY e BARRIGA, 1992). Por fim, as linhagens identificadas com boa CGC podem
ser utilizadas no programa de melhoramento para transferéncia de caracteres desejados, como
nesse caso de produtividade. A CGC ¢é de suma importancia na selecdo do melhor testador, visto
que este parametro permite medir a aditividade existente entre gendtipos e testadores utilizados
(BARRETO et al., 2012).

Tabela 10 - Estimativa de Capacidade Geral de Combinacdo (CGC) para rendimento de gréos, em
quilogramas por hectare, em diferentes locais, 2019/20.

Fémea CGC
L140PRO2 -220,5
L160 821,3
L44W 333,3
L102wW -219,2
L104W 328,0
L147W -787,2
L211W -334,5
L273W 307,9
L287W -523,9
L295W -132,7
L344W 756,5
L345W -547,5
L391W 4214
L394W 4955
L398W -1434,0
L414W 504,8
L418W -206,9
L422W 477,2
L423W 530,6
L455W -239,5
L467W -73,9
L194W 480,4
L476W 24,7
L32W -151,2
L66W -520,7

Fonte: Do autor (2021).

As estimativas de efeitos de capacidade especifica de combinac¢do (CEC) para os nove
ambientes sdo apresentados na tabela 12. Foram observados tanto efeitos negativos quanto
positivos de CEC para produtividade de grdos. Além disso, verificou-se que a CEC das
linhagens variou de forma diferenciada entre os testadores L193W e L208W. Para o testador
L193W a CEC variou entre 1372,2 e -2180,0, e para o testador L208W entre 803,6 e -1640,2.
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De forma generalizada, L208W propiciou maiores CEC nas combinagdes com as linhagens
estudadas, o que pode denotar o maior nimero de alelos favoraveis deste testador para o carater
produtividade (EL-HOSARY e ELGAMMAAL, 2013). Tal fato foi suportado pelas estimativas
dos efeitos dos testadores que apresentaram valores de BLUES numericamente distintos e iguais
a 0,0 pra L193W e 25,1 para L208W, apesar de serem estatisticamente iguais (F = 0,936).

Considerando os grupos heterdticos das linhagens testadas, L140PRO2 se agrupa
internamente no grupo da raca tuxpefio, enquanto L160 é de origem ndo Tuxpefio. Desse modo,
pelo efeito contrastante entre essas linhagens, com grupos heteréticos bem definidos dentro do
programa, e os testadores, pode-se inferir que L208W tem menor complementaridade com a
linhagem tuxpefio L140PRO2 e maior complementaridade com a linhagem ndo-Tuxpefio L160.
De forma oposta, o testador L193W obteve maior complementaridade cruzado com L140PRO2
e menor complementaridade com L160.

Dentre os valores de CEC dos varios gendtipos testados, constatou-se que dependendo
com qual testador foi realizado o cruzamento os hibridos apresentaram comportamentos
bastante distintos entre si (Tabela 12). Como exemplo citado anteriormente, a linhagem
L140PRO2 cruzada com testador L193W obteve CEC de 1372, e quando cruzada com L208W,
CEC de -1640,2. Diversamente, a linhagem L398W apresentou CEC de -2180 quando
hibridizada com L193W e valor de 438 em cruzamento com L208W. O que indica que os dois
testadores foram eficientes na discriminacdo das linhagens e grupo heterético mais adequado.
Este comportamento também foi observado em outros estudos sobre capacidade de combinacéao
em milho (ASSEFA et al., 2017; GIORGENON, 2015).

Ainda assim, algumas linhagens demonstraram bons desempenhos com ambos os
testadores, caso observado para L344W, com CEC de 381,5 para L193W, e 537,6 para L208W,
0 que pode indica que tal linhagem tem boa CGC, no valor de 756,5. Ao passo gque outros
gendtipos tiveram comportamento oposto, como L345W com -421,9 (L193W) e -243,3
(L208W) demonstrando baixo desempenho agronémico da linhagem, o que reflete o CGC de -
547,5.

Uma das decisdes mais importantes do melhorista de plantas é a escolha dos genitores
para o programa de hibridacéo. Para tanto, € sabido que a sele¢do de linhagens no decorrer do
processo de endogamia precisa ser feita de maneira assertiva, pois erros nesta etapa pode
comprometer a eficiéncia do programa de melhoramento (RAMALHO et al., 2012). Dessa
maneira, o processo de distin¢do do grupo heterético das linhagens para a evolugao do processo
de melhoramento de milho branco no Brasil deve ser um dos objetivos para o sucesso do

programa.
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Muitas das linhagens utilizadas no presente trabalho sdo provenientes de projeto de
cooperagdo com o CIMMYT, e segundo Guo et al., (2021) séo classificadas por essa instituicdo
com base na fonte predominante da populacdo de origem e a capacidade de combinacdo com
testadores heterdticos estabelecidos como Tuxpefio (Grupo A) e ndo-Tuxpefio (Grupo B), mas
0s grupos ainda nao sao distinguiveis (WU et al., 2016). Desse modo a correta classificagdo
heterdtica dos gendtipos deve ser feita em funcdo da base genética de cada programa de
melhoramento.

De acordo com Hallauer e Carena, (2009) quando sao utilizados testadores com alta
frequéncia de alelos favoraveis, a identificacdo de cruzamentos com maior capacidade
especifica de combinacéo é otimizada. Esta situacdo é muito utilizada comercialmente, em que
sdo empregadas linhagens elite ou hibrido simples com alta frequéncia de alelos favoraveis,
permitindo a avaliacdo de um grande ndmero de linhagens e a obtencdo imediata de hibridos
que podem ser comercializados. Por meio da analise da tabela 7 e 12, é possivel verificar
hibridos simples de milho brancos com rendimento adequado para as regides de cultivo, como
HS5B, HS12B, HS3A e HS6A e também a diversidade de resposta em funcdo dos diferentes
testadores de base restrita.

Tabela 11 - Estimativa de Capacidade Especifica de Combinagdo (CEC) rendimento de gréos, em
quilogramas por hectare, em diferentes locais, 2019/20.

Macho L193W L208W
Fémea CEC CEC
L140PRO2 1372,2 -1640,2
L160 194,2 803,6
L44W 33,2 371,8
L102W -413,5 1472
L104W 53,5 345,0
L147W -819,0 -137,4
L211W 301,6 -708,1
L273W 37,0 337,1
L287W -348,6 -288,0
L295W -2,0 -159,2
L344W 381,5 537,6
L345W -421,9 -243,3
L391W 137,8 374,1
L394W 98,6 503,4
L398W -2180,3 438,0
L414W 396,2 217,2
L418W -148,1 -103,3

L422W -96,1 675,8
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L423W 2217,4 417,2
L455W 178,8 -469,8
L467W 51,8 -141,5
L194W 525,6 58,0

L476W -107,7 137,8
L32W -19,6 -164,2
L66W -582,1 -50,6

Fonte: Do autor (2021).

As diferencas entre os anos e ambientes de cultivo afetam o comportamento dos
cultivares devido, principalmente, a interacdo genotipo x ambiente. A avaliagdo dessa interacdo
nos programas de melhoramento € de grande importancia, cabendo ao melhorista quantificar a
magnitude e a significancia de seus efeitos para adotar estratégias que possam minimiza-la ou
aproveita-la (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Desse modo, em analise complementar, separando os ambientes de verdo e safrinha
(Tabela 13) foi possivel discriminar de forma indireta a adaptacdo das linhagens para primeira
e segunda safra, com base na CGC. Para o ambiente de verdo, alguns gendtipos tiveram
destaque positivo como L44W e L344W, que apresentaram valores positivos em todos 0s
ambientes avaliados, enquanto que para L398W e L345W, foi observado CGC com
predominancia de valores negativos. Segundo Guimardes (2013), a adequacdo do material
genético em funcédo das condi¢cdes ambientais otimiza o desempenho fisioldgico, maximizando
o0 rendimento de gréos.

A verificacdo da CGC dos genotipos testados em ambiente de safrinha (Tabela 13)
demonstrou que a linhagem L273W teve superioridade em ambiente de segunda safra. Ja para
a linhagem L44W ficou em evidéncia o maior efeito negativo para o cultivo de safrinha.

De forma geral, foi observado o comportamento distinto dos cruzamentos com as
linhagens em fungdo da época de cultivo. Dos 25 hibridos simples testados, 21 apresentaram
comportamento diferencial em funcéo da época de cultivo, ou seja, quando os efeitos positivos
predominaram no verao, na safrinha houve maior prevaléncia de efeitos negativos, e vice-versa.
Portanto a determinacéo da eépoca ideal de semeadura do milho é de essencial importancia para
0 sucesso da cultura (VON PINHO et al., 2003).
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Tabela 12 - Estimativa de Capacidade Geral de Combinacdo (CGC) para rendimento de gréos, em
quilogramas por hectare, dos locais de verdo, 2019/20.

Linhagem PMV IBA PTG ABL
L140PRO?2 394,6 -292,9 -324,2 -162,2
L160 -48,9 328,1 250,5 189,2
L44W 115 234,8 298,4 181,8
L102W 0,5 -97,2 -68,6 221,8
L104W 177,6 244.5 -211,2 -126,8
L147W -2,8 -404,1 93,4 -161,5
L211W 65,7 82,5 135,6 -89,1
L273W -471,3 -34,1 73,4 -39,8
L287W -54,7 63,3 -300,1 -231,7
L295W -49,8 26,6 140,1 -301,1
L344W 98,1 290,5 80,5 164
L345W -328,7 -137,2 -196,9 60,7
L391W -132,1 220,5 -42,2 47,1
L394W -438,2 78,1 201,8 101
L398W 162,4 -566,1 -356,2 -154,8
L414W 327,8 145,6 -106,7 99,9
L418W 70 87 -119,9 -89,8
L422W 251,8 -82,7 2539 18,7
L423W -75,8 -3,1 136,7 111,6
L455W -136,2 319,4 -30,2 97,7
L467W 5,4 -3,2 159,3 -352,2
L194W -103,5 112,8 1,9 -51,8
L476W -249,9 176,1 195,2 -41,3
L32wW -44.4 -527,1 106,3 3,3
L66W -59,7 -18,1 -274,8 -78,5

PMV: Patos de Minas; IBA: 1bia; PTG: Ponta Grossa; ABL: Abelardo Luz

Fonte: Do autor (2021).

Tabela 13 - Estimativa de Capacidade Geral de Combinacdo (CGC) para rendimento de gréos, em
quilogramas por hectare, dos locais de safrinha, 2019/20.

Linhagem CNP NMT SRS PMS IBP
L140PRO?2 -303,2 -121,7 119,8 612,1 -17,5
L160 -127,3 -332,9 171 100,6 -176,2
L44W -757,4 -274,7 -79,8 600,4 -711,4
L102wW 21,4 17 207,1 -155,9 -240,6
L104W 164,3 20 1 293,9 -422
L147W -73,9 215,8 148,8 53,6 -208,5
L211W -451,1 -148 103,6 -424,4 581
L273W -30,7 36,5 32,4 289,9 276,5
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L287W 33,2 208,6 -131,3 2134 -26,5
L295W 280,1 342,3 -250,7 -42.9 -201,8
L344W -96,5 -365,2 -220,4 330,8 44,3
L345W 304,4 250,4 -22,2 -372,3 205,8
L391W -253,5 409,3 -140,7 452,8 -379,8
L394W -235,6 19,7 -46,8 153,7 379,8
L398W 87 -131,5 286,5 -265,2 320
L414W 29,9 -181 12,2 248 -358,2
L418W 90,3 7,9 -84,9 -88,2 38,5
L422W 2,1 68,2 -192,7 -146,4 32,7
L423W 2319 197,5 155,6 -605,8 80
L455W 21,3 140,4 -502,9 -334,7 322
L467W 154,9 198,1 -167,8 -156,4 130,1
L194W -36,1 -69,1 -46,7 340,8 58,7
L476W -27 -244.5 260,1 143,2 -201,1
L32wW 578,8 -114,7 242,3 -69,3 -233,9
L66W -120,9 -81,4 3815 -477,4 504,9

CNP: Campo Novo do Parecis; NMT: Nova Mutum; SRS: Sorriso; PMS: Patos de Minas; IBP: Ibipora.
Fonte: Do autor (2021).

Pela analise dos indices Ambientais (Ij) (Tabela 15), os quais indicam a qualidade dos
ambientes avaliados, os cinco locais de safrinha Campo Novo do Parecis (CNP), Nova Mutum
(NMT), Sorriso (SRS), Patos de Minas (PMS), Ibipora (IBP) e um ambiente de verdo, Patos de
Minas (PMV) foram classificados como desfavoraveis. Esses apresentaram valores negativos
de 1j, que normalmente estdo associados a regides de condicbes climaticas, ou de solo, adversas,
ao ataque de pragas e doencas ou areas com emprego de baixa tecnologia e insumos (FARIA,
2016). O cultivo de milho em época de safrinha normalmente sofre com baixos indices
pluviométricos (VAN ROEKEL et al., 2012), o que possivelmente comprometeu o rendimento
da cultura para os ambientes de safrinha, além de doencas de colmo para o local de Patos de
Minas no cultivo de verdo, que segundo Kuhn, (2018) tem correlagdo direta com a diminuicéo
de produtividade de milho. Os outros trés locais de safra verdo, Abelardo Luz (ABL), Ibia (IBA)
e Ponta Grossa (PTG), foram qualificados como favoraveis sendo os ambientes em que 0s
hibridos apresentaram as maiores produtividade de grdos. Segundo Piana et al. (2008), na
auséncia de restricdo hidrica, a época preferencial para semear o milho é aquela que coincide o
estadio em que a planta apresenta a maxima area foliar (pendoamento) com os dias mais longos
do ano, que séo caracteristicas de semeadura de verdo para regido sul, proporcionando maiores
rendimentos em relacdo aos cultivos de safrinha, conforme dados da Conab, (2021). Além
disso, existe um efeito desfavoravel da diminui¢do da temperatura ao longo do ciclo de milho
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na safrinha.

Tabela 14 - Classificagdo dos ambientes utilizando o indice ambiental na avaliacdo dos hibridos de
milho branco para produtividade (Kg ha™) em nove ambientes na safra 2019/20.

Ambientes Média indice (1j)
CNP 6485,17 -1763,66
IBP 6774,41 -1474,42
NMT 7965,47 -283,37
PMS 7325,84 -922,99
SRS 5970,43 -2278,40
ABL 11741,30 3492,47
IBA 10396,04 214721
PMV 5971,75 -2277,08
PTG 11609,08 3360,25

Fonte: Do autor (2021).

Para a avaliacdo de estabilidade e adaptabilidade fenotipica foram selecionados os 24
hibridos triplos provenientes dos cruzamentos com os testadores L193W e L208W, (Tabela 16)
e aplicado o método de Eberhart & Russell (1966). Constatou-se que dos 24 gendtipos avaliados
13 apresentaram coeficientes de regressao estatisticamente iguais a um (Bl1=1) e,
consequentemente, demonstraram ampla adaptabilidade aos ambientes avaliados. Ao passo que
seis hibridos, HT34A, HT32A, HT26A, HT27A, HT36A e HT33A, foram indicados com
adaptabilidade especifica a ambientes favoraveis (B1>1). Além disso, foi verificado que todos
0s gendtipos com adaptabilidade a ambientes favoraveis foram cruzados com o testador
L193W, o que sugere que esse testador seja favorecido em ambientes de alta tecnologia. Em
contraste os hibridos HT34B, HT36B, HT31B, HT28B e HT32B, apresentaram (f1<1)
evidenciando adaptabilidade em ambientes desfavoraveis ndo apresentando incremento de
produtividade com a melhoria do ambiente. Além disso foi verificada menor heterose,
explicitada pela menor produtividade quando comparados com 0s cruzamentos meio irmaos,
como exemplo HT34B, HT36B e HT32B, que quando cruzados com L208W refletiram em
menor produtividade em relacdo a L193W.

Em relacdo a estabilidade produtiva a grande maioria dos hibridos, 23 de 24 genotipos,
apresentaram desvio da regressdo igual a zero (S2d=0) indicando alta previsibilidade de
comportamento. Somente o hibrido HT34A obteve desvio da regressdo significativo, indicando
comportamento imprevisivel nos ambientes avaliados. Ainda assim, HT34A apresentou valor
de coeficiente de determinagdo (R?) maior que 85%, como recomendado por Oliveira et al.

(2004), para a cultura do milho. Esse coeficiente € uma medida auxiliar de comparacéo entre
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0s gendtipos, e reflete o grau de ajuste do modelo, para a produtividade, observados para cada
um dos hibridos avaliados (FARIA, 2016). Segundo Fonseca Jinior (1999), o R? pode ser
considerado uma medida de previsibilidade mais imparcial do que os desvios da regresséo de
variancia. Desse modo, esses resultados demonstraram que a maior parte das variacdes totais
foi explicada pelo modelo adotado (Tabela 15).

Na andlise conjunta dos indicadores de adaptabilidade e estabilidade (B1 e S2d),
constatou-se que a maioria dos hibridos apresentaram ampla adaptabilidade e comportamento
previsivel, podendo citar como destaque os hibridos HT30B, HT31A, HT33B, HT30A, HT27B
e HT28A que além disso, tiveram as maiores médias de produtividade. Segundo Faria (2016),
a escolha do hibrido, por parte dos produtores, deve ser feita a fim de ajusta-lo ao seu sistema
de producéo, principalmente levando em consideracdo o quanto esta disposto a investir em sua
lavoura, buscando um equilibrio entre esses fatores para se tomar uma decisdo economicamente
rentdvel. Como relatado por Garbuglio et al. (2007), uma recomendacdo baseada apenas nos
parametros estimados pelo modelo pode excluir um material que tenha uma baixa estabilidade,
mas possui bom rendimento de grdos, como exemplo seria 0 caso do HT34A que tem alta

produtividade e adaptabilidade a ambientes de maior nivel tecnoldgico.

Tabela 15 - Estimativas dos parametros de adaptabilidade e estabilidade pela metodologia de Eberhart
& Russell (1966), dos hibridos de milho branco em nove ambientes na safra 2019/20.

Gendtipo Média(B0) Rl S« R2 (%)
L394W/L273W//L208W HT30B 9175 1,06 -359204,9 97,51
L437W/L273W//L193W HT34A 9111 1.39%* 567646.76+ 91,82
L423W/L44W//L193W HT32A 8957 1.25% -191045,1 96,61
L417W/L437WI//L193W HT31A 8939 1,18 469267,2 89,78
L423W/L394W//L208W HT33B 8921 1,05 185349,4 90,65
L394W/L273W//L193W HT30A 8819 1,07 43234,3 92,53
L44W/L414W//L208W HT27B 8659 1,07 -218637,7 95,77
L273W/L417W//L193W HT28A 8577 1,16 -237194,9 96,60
L44W/L273W//L193W HT26A 8563 1.23* -144903,2 96,05
L44W/L414W//L193W HT27A 8495 1.23* -167729,7 96,29
L83W/L102W//L193W HT36A 8312 1.24* 121520,8 93,65
L83W/L452W//L208W HT37B 8284 1,02 -319923,9 96,79
L437W/L391W//L193W HT35A 8224 1,16 80811,1 93,20
L345W/L394W//L208W HT29B 8210 0,91 414379,7 84,73
L437W/L391W//L208W HT35B 8171 0,79 -375535,5 96,02
L423W/L394W//L193W HT33A 8121 1.28* -286002,5 97,61
L44W/L273W//L208W HT26B 7766 0,85 -220737,1 93,47

L345W/L394W//L193W HT29A 7766 0,87 -69874,8 91,04



L437W/L273WI//L208W HT34B
L83W/L102W//L.208W HT36B
L417W/L437WI/L208W HT31B
L273W/L417WI//L208W HT28B
L423W/L44W//L.208W HT32B
L83W/L452W//L193W HT37A

7629
7584
7413
7402
7018
6472

0.60**
0.72*
0.65**
0.68**
0.56**
1,06

-66225,9
-96329,0
96085,6
27884,2
357746,1
39524,6

34

82,73
88,07
81,09
83,81
69,02
92,50

** *:significativamente diferente de 1, pelo teste t, a 1% e 5% de probabilidade, respectivamente. +:
significativamente diferente de 0, pelo teste F, a 5% de probabilidade. (B1) - Coeficiente de Regressao,

S2d — Variancia do desvio da regressdo, R? (%) - Coeficiente de determinacéo.
Fonte: Do autor (2021).

5 CONCLUSOES

As linhagens L193W e L208W possibilitaram a discriminagdo de grupos heteroticos de

linhagens de milho branco.

Ha linhagens com adaptabilidade diferencial em funcdo da época de cultivo

(safra/safrinha).

O Hibrido triplo HT30B, pelo método de Heberhart & Russell (1966), possui
adaptabilidade e estabilidade, além de associar alta produtividade, caracteristicas adequadas

para hibrido comercial.
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7 ANEXO - PRODUTO TECNICO ATRELADO

LANCAMENTO DE HIBRIDO DE MILHO BRANCO ZAMORANO Z10 PARA
EXPORTACAO

Jeferson Rodrigo Pestana
Prof. Dr. Renzo Garcia VVon Pinho
Dr. Geraldo Afonso de Carvalho Junior

Introducéo

No Brasil o milho branco é utilizado predominantemente para consumo humano, como
canjica. O milho branco é a base da alimentagdo diaria da populagdo em paises da Africa e
América Latina, destacando sua importancia na seguranca alimentar (ROVARIS, 2015). A
Africa e a América Central sdo responsaveis por cerca de 90% do consumo de milho branco
mundial, de modo que na Africa Meridional (parte sul da Africa) o cereal representa o principal
alimento basico. (INTERNATIONAL INSTITUTE OF TROPICAL AGRICULTURE - IITA,
2019).

Do ponto de vista biologico e genético, o milho branco é muito semelhante ao amarelo,
contudo hé diferenca na coloracdo devido a auséncia de pigmentos de carotenoides que
proporcionam a cor do grdo amarelo. Ainda assim as condi¢Ges de producdo e métodos de o
cultivo em grande parte séo idénticas (CIMMYT; FAO, 1997).

A coloracdo amarela do endosperma € expressa pela acdo do gene Y (yellow) que, em
dominéncia, determina a coloracdo amarela aos grdos de milho e na forma recessiva v,
proporciona a cor branca. Este foi um dos primeiros genes de cor de milho documentados na
literatura, sendo descrito em 1901. Ele codifica para a fitoeno sintase, uma enzima na via dos
carotenoides e fica localizado no Cromossomo 6 (FORD, 2000).

Desta forma, foi identificada a oportunidade de negdcio com a comercializacdo de
sementes de milho branco, inicialmente na América Latina, em paises como Coldmbia, México
e futuramente o Brasil. Ja havia estabelecida uma relacdo comercial com sementes de milho
amarelo nos locais em que o Zamorano Z10 foi ofertado, criando uma sinergia entre a empresa

Helix sementes e 0s canais comerciais locais.

Desenvolvimento

O hibrido Zamorano Z10 foi sintetizado com foco inicial no mercado nacional, porém,
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devido ao grande mercado de milho branco na Ameérica Latina, o hibrido Zamorano Z10 foi
testado em regides da América Latina, como Guatemala, Colémbia e Meéxico, tendo
comportamento muito favoravel em produtividade e estabilidade.

O Zamorano Z10 é um cultivar hibrido simples convencional de milho branco
proveniente de duas linhagens homozigotas. As linhagens foram cruzadas com as linhagens
elites da Helix sementes e testadas em diversos ambientes para sua capacidade geral de
combinacdo (CGC) e capacidade especifica de combinacdo (CEC). Uma das melhores
combinacgbes especificas gerou o hibrido Zamorano Z10. O pedigree do Zamorano Z10 ¢

composto pela linhagem fémea L-194W e pela linhagem fémea L-193W.
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LANZAMIENTO
SANIDAD CON POTENCIAL
ZAMORANO PRODUCTIVO
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Considerac0es finais

O desenvolvimento de um hibrido de milho branco foi o primeiro passo para o0 ingresso
na area de melhoramento propriamente dita. Foi possivel observar todas as fases e dificuldades
para se produzir um hibrido de milho, como a hibridacdo manual, necessidade de ajuste de split,
e devido a cor branca do grdo ser um carater recessivo, a ocorréncia de contaminagdo é
facilmente detectavel. Apesar de todas as adversidades, o desenvolvimento e lancamento do
hibrido Zamorano Z10 foi concretizado, tendo um feedback positivo dos clientes nas areas

demonstrativas.
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