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RESUMO

O presente estudo teve como objetivo avaliar 500 progénies S0:1 de milho, a fim de
selecionar as melhores progénies com base nas estimativas dos parametros genéticos usando
abordagens por meio de modelos mistos. O experimento foi realizado na Fazenda-Muquém,
localizada no Centro de Desenvolvimento Cientifico e Tecnoldégico em Agropecudria da
Universidade Federal de Lavras (UFLA). Foram analisadas 500 progénies, provenientes de 10
populacdes do programa de melhoramento genético de milho da UFLA, sendo 50 progénies
de cada populacdo. Para efeitos de comparacdo das médias, quatro linhagens parcialmente
endogamicas foram utilizadas como testemunhas. O delineamento experimental adotado foi o
Alfa latice (12x42), com duas repeticdes e parcelas compostas por duas linhas, cada uma
medindo 2 metros de comprimento, com um espacamento de 0,6 metros entre as linhas e 0,25
metros entre as plantas. Os seguintes caracteres foram avaliados: altura de plantas (AP) e
espiga (AE), incidéncia de doencas foliares (ID) e produtividade de grdos (PROD). As
analises estatisticas foram realizadas por meio do software R, que permitiu estimar 0s
parametros genéticos, correlacdes genotipicas e o0 ganho esperado com a selecdo. A analise de
deviance pelo teste da razdo de verossimilhanca (LRT) a 1% de significancia indicou que os
caracteres AE, PROD e ID2 diferiram significativamente entre as progénies, exceto pelo
cardter AP e ID1, que ndo apresentaram diferencas significativas. Para avaliar a precisdo e
qualidade experimental, foi calculada a acuracia seletiva , variando de 0,75 (P7) a 0,87 (P8)
para PROD, o que ¢ considerado de magnitude alta . Quanto a AE, ndao houver'g’gnaP 4, e 0
maior valor foi de 0,69 (P6), classificado como de magnitude moderada. Para ID2, ndo houve
rgg nas Populaces (4, 7 e 8), e o maior valor foi de 0,59 (P6), também classificado como de
magnitude moderada. As estimativas dos parametros genéticos revelaram a existéncia de
variabilidade entre as populacfes, o que possibilita a selecdo de genotipos superiores. A
correlacdo genotipica foi significativamente positiva para PROD e AP na P2 (0,413), de
magnitude moderada, e também na P6 (0,353) e P7 (0,358), mas de magnitude baixa. Quanto
a AP e AE, houve correlacdo positiva significativa em todas as populagdes, com valores
variando de 0,74 (P2) a 0,80 (P6), considerada de magnitude forte. A selecéo direta permitiu a
escolha de quatro populacdes (P4, P5, P6 e P7), a partir das quais foram selecionadas 10
progénies em cada populacdo, usando uma intensidade de selecdo de 20%. Isso resultou em
ganhos com a selecdo para o carater PROD em torno de 995,42 (26,33%) para P4, 560,04
(16,19%) para P7, 410,77 (14,02%) para P6 e 40,22 (1,35%) para P5. As 10 progénies
selecionadas demonstraram as melhores estimativas de ganho em produtividade de gréos,
tornando-as promissoras para dar continuidade ao programa de melhoramento genético de
milho.

Palavras-chave: Zea mays L. Selecdo. Linhagens promissoras. Melhoramento de Plantas.



ABSTRACT

The present study aimed to evaluate 500 SO:1 maize progenies in order to select the best
progenies based on genetic parameter estimates using mixed models approaches. The
experiment was conducted at Muquém Farm, located at the Center for Scientific and
Technological Development in Agriculture at the Federal University of Lavras (UFLA). A
total of 500 progenies were analyzed, derived from 10 populations of the UFLA maize genetic
improvement program, with 50 progenies from each population. For the purpose of
comparing means, four partially inbred lines were used as controls. The experimental design
adopted was Alpha lattice (12x42), with two replications, and plots consisting of two rows,
each measuring 2 meters in length, with a spacing of 0.6 meters between rows and 0.25
meters between plants. The following traits were evaluated: plant height (AP) and ear height
(AE), foliar disease incidence (ID), and grain yield (PROD). Statistical analyses were
conducted using the R software, which allowed for the estimation of genetic parameters,
genotypic correlations, and expected gains through selection. Deviance analysis via the
likelihood ratio test (LRT) at a 1% significance level indicated that traits AE, PROD, and 1D2
differed significantly among progenies, except for the trait AP and ID1, which did not show
significant differences. To assess experimental accuracy and quality, selective accuracy was
calculated, ranging from 0.75 (P7) to 0.87 (P8) for PROD, which is considered of high
magnitude. As for AE, there wasnor’g’gin P 4, and the highest value was  0.69 (P6),
classified as moderate magnitude. For ID2, there was no r'g’g in Populations (4, 7, and 8), and
the highest value was 0.59 (P6), also classified as moderate magnitude. The genetic parameter
estimates revealed variability among populations, allowing for the selection of superior
genotypes. Genotypic correlation was significantly positive for PROD and AP in P2 (0.413),
of moderate magnitude, and also in P6 (0.353) and P7 (0.358), but of low magnitude.
Regarding AP and AE, there was a significant positive correlation in all populations, with
values ranging from 0.74 (P2) to 0.80 (P6), considered of strong magnitude. Direct selection
allowed for the choice of four populations (P4, P5, P6, and P7), from which 10 progenies
were selected in each population, using a selection intensity of 20%. This resulted in gains
with selection for the PROD trait of approximately 995.42 (26.33%) for P4, 560.04 (16.19%)
for P7, 410.77 (14.02%) for P6, and 40.22 (1.35%) for P5. The 10 selected progenies showed
the best gain estimates in grain yield, making them promising for the continuation of the
maize genetic improvement program.

Keywords: Zea mays L. Selection. Promising lines. Plant breeding.
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1 INTRODUCAO

O milho (Zea mays L.) é uma cultura que possui grande importancia econdémica a
nivel mundial, sobretudo por ser caracterizada pelas suas diversas formas de utilizacao.
Dentre essas, destacam-se a alimentacdo humana, animal e industrial, sendo que cerca de 70%
de sua producao é destinada a alimentacéo animal (EMBRAPA, 2021). Atualmente, o Brasil é
0 terceiro maior produtor mundial de grdos de milho, com a producgéo estimada em torno de
125,5 milhGes de toneladas nas safras 2022-2023 em uma area plantada de cerca de 21,97
milhGes de hectares (CONAB, 2023).

A cultura do milho é a que mais se desenvolveu tecnologicamente nos ultimos tempos,
apresentando maior resposta em produtividade. Estas mudancgas devem-se aos programas de
melhoramento que buscam obter hibridos superiores com maiores respostas a aplicacdo de
tecnologias e uso de praticas modernas no manejo (EMBRAPA, 2021).

Nota-se 0 aumento do consumo mundial, mas em contrapartida as restricdes de
expansdo de areas ardveis (ONU, 2012). Estas restricdes devem-se ao crescimento
populacional que aumenta significativamente, cuja projecdo apresenta uma populacdo
superior a 9,5 bilhdes de pessoas até 2050 (ONU, 2012). Em detrimento disso, salienta-se a
necessidade de aumentar a produtividade de grdos nas areas exploradas para subsidiar essa
demanda populacional. Um dos meios viaveis, em termos econdmicos, para contornar essa
situacdo deve se dar através dos programas de melhoramento direcionados a obtencgdo hibrido
com elevado potencial produtivo.

Os programas de melhoramento de milho tém como objetivo contribuir com o
aumento na producdo, lancando hibridos mais produtivos e adaptados as diferentes condicGes
de cultivo. No mercado agricola, salienta-se a melhora da qualidade dos gréos, o que impacta
diretamente na qualidade dos alimentos (TESTER; LANGRIDGE, 2010). Para se obter
sucesso em um programa de melhoramento de milho, que aspire desenvolver hibridos mais
produtivos, é fundamental a identificacdo de populacbes promissoras para extracdo de
linhagens superiores (LIMA; SOUZA; RAMALHO, 2000).

Para a obtencdo de um hibrido superior depende-se, principalmente da escolha das
populacbes as quais serdo extraidas as linhagens (HALLAUER; CARENA; FILHO, 2010).
As populacgdes identificadas devem ter grande variabilidade genética, proporcionando a
possibilidade de serem extraidas linhagens com constituicbes geneticas portadoras de alelos

favoraveis para os caracteres desejaveis ao programa (ARAUJO; NASS, 2002).
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As progénies avaliadas apresentam variabilidade e possiveis contribuicGes genéticas
para 0 melhoramento, uma vez que sdo oriundas de hibridos comercias com elevadas
estimativas de m + a” d, o que gera a possibilidade de fazer a selecdo de progénies superiores
para 0 uso em programa de melhoramento. Diante do exposto, o presente trabalho tem como
objetivo avaliar 500 progénies Sp.; de milho, a fim de selecionar as melhores progénies com

base nas estimativas dos parametros genéticos.
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2 REFERENCIAL TEORICO

2.1 Importancias econémica

O milho (Zea mays L.) € um dos cereais de maior importancia econémica mundial,
destacando-se como uma das culturas mais produzidas e prestes a atingir a segunda maior
marca de bilhdes de toneladas, j& mais vista na historia. Na safra de 2022-2023 foi estimada a
producdo de 1,220 bilhGes de toneladas, 0 que posiciona esta cultura como a de maior volume
de producdo mundial. O Brasil é o terceiro maior produtor do cereal, perdendo somente para a
China e Estados Unidos, logo, destaca-se como um dos principais produtores de milho. A
producdo brasileira somada a da Argentina e Unido Europeia correspondem a 73,9% da
producdo mundial de milho (USDA, 2021).

No Brasil, a cultura é considerada como o alicerce do sistema produtivo, em virtude do
seu cultivo em diversas eépocas do ano. O milho estd entre as trés commodities mais
produzidas no pais, com area semeada correspondente a 21,97 milhdes de hectares, atingindo
uma producgdo de 125,5 milhdes de toneladas e produtividade média de 5,443 toneladas/ha
(CONAB, 2023).

No que diz respeito a alimentacdo humana, o milho pode ser consumido diretamente,
como farinha, polenta, cuscuz, fuba, canjica ou de forma in natura e indiretamente como
componente na producdo de chocolate, biscoitos, pées, cerveja e maionese. Assim, observa-se
que o grdo pode suprir boa parte das necessidades nutritivas da populacdo, devido a presenca
de componentes como vitaminas, proteinas, lipidios, carboidratos e fibras (REGITANO-
D’ARCE; SPOTO; CASTELLUCI, 2015).

A produgdo brasileira de etanol a base de milho, também vem crescendo
significativamente nos ultimos anos, atingindo na safra 2021-2022 uma producdo de 3,36
bilhGes de litros. Na safra 2022/2023 tem-se a estimativa de aumentar para 4,5 bilhGes de
litros, sendo a regido Centro-Oeste responsavel por 95% da oferta nacional do produto
(CONAB, 2023).

No agronegocio, o milho tem uma grande participacao, sendo responsavel por 17,3%
do total da exportacdo do setor de cereais. Em numeros tem-se que dos US$ 10,22 bilhGes
exportados pelo agronegocio, US$ 1,77 bilhdo sejam referentes ao gréo, despontando-o como

sendo uma das maiores commodities do agronegocio.
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2.2 Melhoramentos genético do milho

As pesquisas relacionadas ao melhoramento genético do milho iniciaram-se no inicio
do século XX, com o desenvolvimento dos primeiros hibridos (CIB, 2006). O método basico
para obtencdo de sementes hibridas foi inicialmente proposto por Shull (1909). Este método
consiste na obtencdo de linhas puras, através do processo de sucessivas autofecundacées, bem
como na producédo de sementes hibridas, a partir dos cruzamentos entre elas. Como resultado
tem-se plantas superiores em virtude da restauracéo da heterozigose.

No entanto, as linhagens endogamicas produziam baixas quantidades de semente, 0
que dificultava a producdo comercial de sementes hibridas. Diante disso, esta questdo foi
ultrapassada por meio das proposicdes realizadas por Jones (1918), que sugeriam a utilizacado
de hibridos duplos, resultantes do cruzamento entre dois hibridos simples, para a obtencéo de
sementes em larga escala e, como consequéncia de menor preco. Este método colaborou para
a problemética da producdo de sementes, tornando o processo de obtencdo mais simples
(FILHO; NASS, 2001). A partir disso, a utilizacdo de hibridos de milho cresceu
exponencialmente, conforme aponta Hallauer (1990), sobre o Corn Belt americano (cinturdo
do milho - EUA) que na década de 1950 foi quase totalmente semeado com hibridos duplos.

As primeiras pesquisas de milho no Brasil se iniciaram em 1932 no Instituto
Agrondmico de Campinas (IAC) e em 1935 na Universidade Federal de Vigcosa (UFV). O
primeiro hibrido duplo surgiu em 1946 e o hibrido simples no ano de 1952, buscando obter
plantas superiores em termos de produtividade em comparacdo as variedades cultivadas na
época. Neste momento, o Brasil passava a ser o segundo pais a adotar a produ¢do comercial
de milho baseada em materiais hibridos (FANCELLI, 1994; BOREM; MIRANDA, 2013).

Atualmente, no mercado de sementes do Brasil, foram disponibilizados 98 hibridos
para os produtores na safra 2022-2023, evidenciando ser um numero reduzido de cultivares
disponibilizadas para a comercializagcdo, quando comparada a safra 2021/2022 que foram
disponibilizadas 259 cultivares. No entanto, registrou-se um aumento no lancamento de novas
cultivares em relacdo aos anos anteriores. Os hibridos simples representaram 50% do mercado
de milho no Brasil, na safra 2021-2022 quanto as safras anteriores, 0s duplos representaram
1,16%; os triplos 1,93%, e as variedades com 2,70% do mercado (EMBRAPA, 2022).
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2.3 Componentes de variancia genética

O sucesso de um programa de melhoramento estd diretamente associado a
variabilidade genética presente nas populacdes selecionadas para estudos genéticos, sendo que
no milho, os melhoristas tém esforcos voltados para os caracteres quantitativos, sendo estes 0s
principais caracteres de importancia agronémica (VENCOVSKY, 1987). Para selecionar
populacbes com alto potencial produtivo é imprescindivel estimar o efeito ambiental e o efeito
genético da expressdo dos caracteres em questdo, por meio da estimacdo de componentes da
variancia e parametros genéticos (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992).

A maior complexidade genética esta majoritariamente associada a erros experimentais
e aos efeitos do ambiente que sdo frequentes, razdo pela qual os melhoristas utilizam técnicas
especificas durante os programas, com o intuito de separar e interpretar as variagcdes genéticas
e ambientais de forma precisa (VENCOVSKY, 1987). Os componentes de variancia
desempenham um papel fundamental no conhecimento da estrutura genética da populacao, na
escolha dos métodos para avaliacbes nos programas de melhoramento, no nimero de
ambientes a avaliar, nimero de repetices e na predicdo de progresso genético com a selecao
(ROBINSON; COCKERHAM, 1965; VENCOVSKY, 1969; BOREM, 1998).

As estimativas de componentes de variancia genética sdo divididas em: variancia
fenotipica (afz), variancia genotipica (agz) e variancia ambiental (62). A variancia genética
resulta da soma dos efeitos genéticos aditivos, de dominancia e epistaticos, dentre quais, a
variancia genética aditiva () é a mais importante, pelo fato dela contribuir totalmente para a
resposta a selecdo (VENCOVSKY, 1987). Na selecdo, a variancia genética aditiva é a
componente fundamental, em razdo da semelhanca entre parentes, além de ser a determinante
das propriedades genéticas da populacdo e da resposta a selecdo (FALCONER; MACKAY,
1996).

A variancia fenotipica pode ser separada em trés componentes principais, sendo eles a
variacdo causada pelo ambiente, variacdo produzida pelas diferengas na hereditariedade e
variacdo gerada pelo efeito conjugado do meio ambiente e efeito da hereditariedade
(VENCOVSKY; BARRIGA, 1992). Nas estimativas das variancias, quando a o é superior a
a2, Isso indica que O'gz é devido ao fator genético, o que possibilita realizar a sele¢do por meio

do melhoramento genético, pois existe ampla variabilidade genética para a variavel analisada.

No entanto, se a oZ for superior & o7, a o/ deve-se a influéncia do fator ambiental, o que
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dificulta a selecdo, pois a variabilidade genética para a variavel avaliada é menor (CRUZ et
al., 2012).

2.4 Estimativas de parametros genéticos

As estimativas de parametros genéticos geram informacdes sobre o potencial genético
de individuos ou progénies, o tipo de acdo dos genes em caracteres quantitativos a serem
selecionados para o proximo ciclo de selecéo, estimacao dos progressos esperados na sele¢éo,
cuja utilizacdo consiste na definicdo de métodos de melhoramento mais apropriados
(RESENDE, 1991; FERNANDES et al., 2004; VENCOVSKY, 1969).

No melhoramento do milho, a obtencdo de genétipos superiores baseia-se no carater
producdo, que é o produto da interacdo de fatores genéticos, fisiolégicos e ambientais. A
complexidade de estudo desses fatores e a necessidade de fazer uma boa selecdo requerem o
desdobramento das estimativas de correlacdo genética (TAVARES et al., 1999). A correlagédo
reflete o grau de associacdo entre duas variaveis, logo, seu conhecimento é importante, porque
possibilita ao melhorista entender como a selecdo para uma variavel influencia na expresséo
de outras varidveis. Ademais, nos programas de melhoramento, além de melhoria de uma
variavel principal, busca-se o aprimoramento de outras variaveis da planta (CRUZ, REGAZZI
e CARNEIRO 2012)

Os parametros genéticos sao herdabilidade (h?), ganho genético esperado com sele¢do
(GS), correlacdo fenotipica (rP), genotipica (rG) e ambiental (rE), coeficientes de variacéo
fenotipica (CVy), coeficiente de variagdo genotipica (CV}), coeficiente de variagdo ambiental
(CV,) e o quociente de variacdo (b) (CRUZ, REGAZZI e CARNEIRO 2012). A herdabilidade
permite prever os possiveis ganhos com a selecdo, pois se ela se expressa na propor¢do da
variacdo fenotipica herdavel, medindo a confiabilidade do valor fenotipico como indicador do
valor reprodutivo e o ganho de sele¢do é entendida como a alteracdo da média de uma ou mais
caracteristicas de uma populacdo para niveis de interesse do melhorista (FERREIRA,;
MOREIRA; HIDALGO, 2009). Podendo ser considerada no sentido amplo (h%) e restrito
(h%), onde h%, é estimada entre a razdo das variancias genética e fenotipica, e a h% estimada
entre a razdo da variancia aditiva e a fenotipica (CARVALHO et al., 2001).

A existéncia de variabilidade genética tem sido expressa e estimada pelo coeficiente
de variacdo genética, que indica a magnitude da variacdo genética em relagdo a média do

carater, e sdo considerados altos quando tém valores acima de 7% (RESENDE, 1991,
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SEBBENN et al., 1998). O indice b, quando apresenta valores proximos ou superiores a 1,0,
indica situaces favoraveis para a selecdo (SANTOS et al., 2012). O CV, permite comparar a
variabilidade existente dentro da mesma populacdo ou em diferentes populacbes para varias
variaveis (RAMALHO; FERREIRA; OLIVEIRA, 2005).

O conhecimento da natureza e magnitude das correlagdes existentes entre os caracteres
sdo0 muito importantes, uma vez que essas sdo avaliadas por meio de correlag@es fenotipicas,
genotipicas e ambientais (RODRIGUES et al., 2010). A correlacdo fenotipica é estimada
diretamente de medidas fenotipicas, resultante de causas genéticas e ambientais. No entanto,
apenas a correlacdo genotipica, que correspondem a porcao genética da correlagédo fenotipica,
tem sido utilizada para orientar os programas de melhoramento, tendo em vista que trata-se da
Unica de natureza herdavel (FERREIRA et al., 2003).

A estimativa de correlagdo genética entre duas caracteristicas tem sido causada pela
pleiotropia, que € quando um loco é responsével pela expressao de mais de um carater gerado
pela ligacdo entre os loci que controlam os mdltiplos caracteres. No caso de caracteres
guantitativos, controlados por varios genes, ambos os fatores podem ser responsaveis pela
ocorréncia de correlagdo genética (FALCONER; MACKAY, 1996).

Os valores das correlagdes variam de -1 a 1, classificadas como fraca (abaixo de 0,4),
moderada (0,4 a 0,7), forte (0,7 a 1) e perfeita (1), independente do sinal. Quando as rP e rG
apresentaram boa concordancia de sinais, entre as varidveis analisadas, ha a indicacdo de que
a contribuicdo dos fatores genéticos foi superior em relacdo aos fatores ambientais para a
expressdo fenotipica em relacdo as variaveis estudadas (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO,
2012). Quando a rE for significativa, isso aponta que as duas variaveis sofrem influéncias das
condicdes ambientais, sendo positivo quando o efeito dessas variacbes for favoravel e

negativo quando desfavorével as duas varidveis, sincronicamente (SANTOS et al., 2012).

2.5 Avaliacoes de Progénies

Desde os principios dos trabalhos de pesquisas relacionados ao melhoramento de
plantas, tem-se como uma das fases mais importantes do programa a avaliacdo de progénies,
pois é nesta fase que os individuos geneticamente superiores sdo selecionados. Muitas
alteracOes foram realizadas nas metodologias empregadas na avaliagdo ou teste de progénies,

essencialmente na parte experimental. Estas modificacbes tiveram como objetivo
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proporcionar ao melhorista a certeza na avaliacdo e principalmente na selecdo dos melhores
individuos, uma vez que muitos fatores interferem na selecdo (GODOI, 1991).

As populagdes a serem selecionadas por meio da avaliagdo de progénies devem ser
portadoras de alelos favoraveis para as caracteristicas de interesse, dependendo do objetivo do
programa de melhoramento, o que vai permitir a extracdo de linhagens com alto potencial de
rendimento e que resultem numa maior expressdo da heterose (HALLAUER; CARENA,;
FILHO, 2010). Para a obtencédo de linhagens, o método mais empregado é a autofecundacéo
das progénies selecionadas nas populagdes, que ¢ a polinizacdo dos estigmas da espiga com o
polen da propria planta, induzindo os individuos a homozigose causando a perda de vigor
(VIEGAS; FILHO, 1978).

2.6 Usos de modelos mistos

O sucesso dos programas de melhoramento genético estd diretamente relacionado a
capacidade de acerto na escolha dos melhores individuos que serdo utilizados como genitores
durante a hibridacdlo (CRUZ; CARNEIRO, 2003). A identificagdo desses individuos
portadores de alelos favoraveis é realizada a partir da avaliacdo dos candidatos a selecédo
(ROCHA et al., 2007).

A inferéncia sobre os gendtipos, em qualquer uma das faces de um programa de
melhoramento, deve ser com base nas médias genéticas e nao fenotipicas, pois sao médias
genotipicas que serdo expressas futuramente nos cultivares quando submetidas em condicdes
de cultivos comerciais (BORGES et al., 2010). Para auxiliar nesta selecdo, ou seja, na
predicdo dos valores genéticos dos genotipos superiores, a abordagem de modelos mistos,
como 0s métodos de estimacdo Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) e Restricted
Maximum Likelihood (REML) sdo considerados altamente eficientes.

O tratamento dos dados experimentais via abordagem de modelos mistos possibilita
maior flexibilidade de analises e permite lidar melhor com o problema do desbalanceamento,
uma vez que os tratamentos sdo estudados individualmente (ARNOLD et al., 2012). As
principais vantagens do uso do método de modelos mistos na estimacdo de pardmetros
genéticos e predicdo de valores genéticos sdo: ser aplicavel a dados desbalanceados; nao
requerer muita rigorosidade experimental; possibilitar o uso simultaneo de grande nimero de
informacdes provenientes de diversos experimentos, tendo estimativas precisas; corrige 0S

dados para os efeitos ambientais e prediz de forma precisa e ndo viciada os valores genéticos,
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permitindo a maximizacdo do ganho genético com a selecdo; e por fim, detétm menores
variancias e erros (IEMMA, 2003; ARNHOLD et al., 2009).

No melhoramento genético quando os efeitos de tratamentos sdo considerados
aleatorios e efeitos ambientais sdo considerados fixos, em procedimentos REML/BLUP existe
maior acuracia preditiva. Isso é pelo fato de que as predicdes dos efeitos aleatorios séo
impostas em direcdo a média geral, pelo efeito shrinkage, penalizando predicfes baseadas em
pequenas amostras (RESENDE; DUARTE, 2007).

Com relagdo aos componentes de variancia, estes ttm uma importancia fundamental
no contexto de modelos mistos quando determinados pela maxima verossimilhanca restrita
(REML), pois € necessario a estimacao precisa dos componentes de variancia para aumentar a
acuricia dos valores genéticos, possibilitando assim a identificar genétipos superiores
(ARNHOLD et al., 2012).
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3 MATERIAL E METODOS

3.1 Areas experimental e gendtipos avaliados

O experimento foi conduzido no Centro de Desenvolvimento Cientifico e Tecnoldgico
em Agropecuaria da Universidade Federal de Lavras (UFLA), localizado no municipio de
Lavras, no Estado de Minas Gerais. Este, possui uma altitude de 918 metros, coordenadas
21°14°30”’ de latitude Sul e a 45°00°10° de longitude Oeste, na safra de verdo 2022-2023.

Nesta safra, foram avaliadas 500 progénies So.; oriundas de dez populac6es hibridos
comerciais (P1=2B810, P2=BM3066, P3=DKB310, P4=DK363, P5=K9555, P6=MG580,
P7=MG652, P8=RB9077, P9=Sviptera, P10=SX7341BM). A geracdo Sy de cada hibrido
comercial foi autofecundado para gerar as progénies Sp. |, das quais foram retiradas 50
progénies de cada populagdo. Foram utilizadas quatro linhagens parcialmente endogamicas
como testemunha, oriundas do programa de melhoramento de milho da Universidade Federal
de Lavras. O delineamento experimental foi de Alfa latice (12x42) com duas repeticdes, as
parcelas foram constituidas por duas linhas de 2m, com espacamento de 0,6 m entre linhas e
0,25 m entre plantas, totalizando 16 plantas por parcela.

Os caracteres avaliados foram:

° Altura de planta (AP), que foi medida em cm em 3 plantas de cada parcela, sendo
desde a superficie do solo até a curvatura da folha bandeira;

° Altura de espiga (AE), medida em cm em 3 plantas de cada parcela, desde a superficie
do solo até a espiga superior;

° Incidéncia de doencas foliares (ID): foi utilizada a escala proposta por Agroceres
(1996) adaptada, onde é dada uma nota geral para a parcela de 1 a 9, sendo nota 1 quando a
auséncia de sintoma das doencas na area foliar, 2-1% de sintomas, 3-2,5%, 4-5%, 5-10%, 6-
25%, 7-50%, 8-75% e 9 para sintoma acima de 75% presentes na area foliar. A porcentagem
da area foliar afetada foi feita considerando trés folhas da planta (folha abaixo da espiga, folha
da espiga e folha acima da espiga). As avaliacfes foram realizadas com 90 e 100 dias ap6s a
semeadura (DAS), considerando as seguintes doencas foliares: mancha branca
(Phaeosphaeria maydis / Pantoea ananatis), mancha de diplodia (Stenocarpella macrospora),

cercosporiose (Cercospora zeaemaydis) e helmintosporiose (Exserohilum turcicum);
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° Produtividade de grdos (PROD), que correspondeu ao peso total de grdos da parcela,

em Kg/ha, ap6s padronizacdo dos resultados para 13% de humidade. Corrigido conforme a

equacéo:
. . (100-UD) 10
PROD = [PG original X > ]X [AREA UTIL] (3.1)
Em que:

PROD: Peso de grdos corrigido para Kg/ha, a 13% de humidade;
PG original: Peso de gréos colhidos na parcela experimental (em Kg);
UD: Umidade de graos da parcela;
AREAUTIL=CLxEeLxNL;
CL: Comprimento da linha (metros);
E e L: Espacamento entre linhas (metro);
NL: NUmero de linhas que correspondem a parcela dtil.
Na semeadura foram utilizados 350 kg ha™ do formulado comercial NPK
correspondentes a 8-28-16, a adubacdo de cobertura foi realizada aos 25 dias apos a
semeadura, com 200 kg de ureia (45% N). Os demais tratos culturais foram realizados de

acordo com as recomendac0es para a cultura.

3.2 Analises estatistica

As andlises estatisticas foram realizadas por meio do Software R (R CORE TEAM
2023), por meio do pacote Ime4 (BATES et al., 2013), para estimacdo dos parametros e
predi¢des dos valores genéticos. O procedimento adotado no programa para a predi¢do dos
valores genéticos foi via BLUP, com uso das estimativas de variancias obtidas via REML.

O modelo genético-estatistico utilizado, para estimar 0os componentes de variancia e

predizer os valores genotipicos foi:

Yijk =m + gi + rj + bjk + eijk (3.2)

Em que:
Yijk - é a varidvel de resposta do i-ésimo gendtipo no k-ésimo bloco da j-ésima
repeticéo;
m - é a interceptac&o;

ti - é o efeito para o i-ésimo genotipo;
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rj - é o efeito da j-ésima repeticao;
bjk - é o efeito do k-ésimo bloco incompleto da j-ésima repeticao;
eijk - e o efeito do erro de plotagem correspondente a yijk.

Foi realizada uma analise de deviance (ANADEYV), a fim de testar a significancia dos
componentes de variancia. Para a aplicacdo REML/BLUP é fundamental ter estimativas
precisas dos componentes de variancias (BORGES et al., 2010). Por meio dos componentes
de variancia foi empregado o teste da razéo de verossimilhanca (LRT), em que a significancia
do modelo sera avaliada pelo teste Qui-Quadrado com um grau de liberdade a 1% de
probabilidade (RESENDE; DUARTE, 2007).

3.3. Estimativa dos parametros genéticos e fenotipicos

Foram estimados 0s componentes da variancia pelo método da maxima
verossimilhanca residual (REML). Para a avaliacdo da precisdo experimental, foi estimado a

acurécia seletiva (#gg), que foi determinada pelo seguinte estimador (HENDERSON, 1984):

~ A PEV
rgg = |1-— (—2) (3.3)

9g
Em que:
7gg - Acurécia seletiva;
PEV - Variancia do erro de predi¢do dos BLUP's;

agz - Variancia genotipica entre os tratamentos.

Também foi estimada a herdabilidade no sentido amplo (h?) pelo seguinte estimador:

_ PPEV (34)

202

h? =1

Em que:
PEV - Variancia do erro de predi¢do dos BLUPs;

ng - Variancia genotipica entre os tratamentos.

As correlagdes genotipicas entre os caracteres foram estimadas a partir das predi¢oes
BLUP de cada progénie (RESENDE e DUARTE 2007). Para o0 ganho genético esperado com
a selecdo (GS) foi estimado para o carater produtividade numa intensidade de sele¢do de 20%

por meio da selecédo direta que permite que sejam escolhidas as caracteristicas potenciais para
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a selecdo e para determinar o sentido da selecdo (CRUZ, 2001). As estimativas do ganho
esperado com a selecdo em porcentagem da media (GS%) foram obtidas pelo seguinte

estimador:

h2 x ds
My

GS% = (3.5)

h?- herdabilidade do caréater:
M,- média original;

ds - diferencial de selecdo (Média dos gendtipos selecionados - M,)).
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

Na analise de deviance, por meio das estimativas dos componentes de variancia
associados as populagdes, constatou-se diferencas significativas a 5% de probabilidade pelo
teste de razdo de maxima verossimilhanca (LRT), para os caracteres avaliados: altura da
espiga (AE), produtividade de grdo (PROD) e incidéncia de doencas foliares (ID2). Por outro
lado, os carateres altura da planta (AP) e incidéncia de doengas foliares (ID1) ndo
apresentaram diferenca significativa entre os tratamentos (Tabela 1).

4.1. Parametros genéticos

Para avaliar a precisdo e qualidade experimental foi utilizado a acuracia seletiva
(*gg), um parametro de extrema importancia na avaliacdo da precisdo experimental,
conforme definido por Resende e Duarte (2007). A acuracia seletiva reflete a correlacdo entre
o valor genotipico real do tratamento genético e o valor previsto com base nas informacdes do
experimento. Ela é classificada em uma escala que varia de 0,1 a 0,49 (magnitude baixa), 0,5
a 0,69 (magnitude moderada), 0,7 a 0,89 (magnitude alta) e valores acima de 0,9 (magnitude
muito alta). E importante ressaltar que para estimar esse parametro, as populacdes devem
apresentar uma variancia genética (o;) significativa.

No presente estudo, a estimativa da ©gg variou de 0,75 (P7) a 0,87 (P8) para PROD,
sendo considerada de magnitude alta. Para AE, nao houver'g’gna P 4, e o maior valor
observado foi de 0,69 (P6), classificado como magnitude moderada . Em relagdo a ID 2, nédo
foi observada r'g’g nas Populagdes (4, 7 e 8), sendo o maior valor encontrado de 0,59 (P6),
também classificado como magnitude moderada (Tabela 1).

Esses resultados indicam que ha uma boa confiabilidade na precisdo experimental, o
que permite a estimativa dos valores genotipicos com base nas informacGes experimentais. A
auséncia de #gg em algumas das populagdes se deve a falta de variancia genética. Segundo
Maes (2015), valores baixos de acuracia podem estar relacionados a auséncia de variancia
entre os tratamentos e ndo a baixa precisdo experimental.

Em relacéo a herdabilidade (h?), um dos parametros genéticos de elevada importancia
no melhoramento genético, devido a funcdo preditiva, que indica a confiabilidade do valor
fenotipico mediante ao valor genético (BOREM; MIRANDA; NETO, 2017). O coeficiente da

h? varia de 0 a 1, sendo que valores abaixo de 0.2 s&o considerados de h? baixa, valores entre
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0.2 a 0.5 h*> moderada e os valores acima de 0.5 h? alta (SILVEIRA et al., 2006). Nesse
contexto, a h® no sentido amplo para a PROD variou de 0.56 (P7) a 0.76 (P8), classificada
como de magnitude alta. Quanto & AE, néo houve estimativa de h? na P4, e o maior valor, que
foi de 0.47 para a P6 considerado de magnitude moderada. No caso de 1D2, ndo houve
estimativa de h? nas populacdes 4, 7 e 8, sendo que o maior valor observado foi de 0.35 (P6),
também classificado como de magnitude moderada (Tabela 1).

Esses resultados indicam que mais de 50% das variacdes do caractere PROD nas
progénies dentro das populacdes séo influenciadas pelas variagdes dos valores genéticos. Isso
significa que os fendtipos das progénies refletem em grande parte seu genoétipo, o que é
altamente favoravel para o melhoramento genético. Resultados semelhantes foram
encontrados por Almeida (2018), que observou uma herdabilidade de magnitude alta para o
carater PROD, variando entre 74.6% e 80.17%, ao avaliar progénies S0:1 de milho com foco
na textura farindcea dos grdos e na produtividade. Além disso, Daros et al. (2004), ao
trabalhar com 222 familias S1 de milho pipoca, encontrou uma h? de 84,15% para o caractere
peso dos gréos. Por outro lado, os caracteres AE e ID2 indicaram que grande parte de suas
variacdes depende dos atributos fenotipicos apresentando valores baixos da h.

A variancia genética (agz) foi significativa a 1% de probabilidade nas populacdes P2,
P4, P6, P7 e P8 para o carater PROD, em relacdo a AE teve significancia nas populacdes P6 e
P8, e para o carater ID2 somente na P6. De ressaltar que o efeito significativo observado para
os caracteres PROD e AE indicam que as populacfes apresentaram variabilidade genética e
possiveis contribuicdes genéticas para 0 melhoramento, condicdo essencial para continuidade
do programa de melhoramento, o0 que ja era esperado, visto que essas progénies sao oriundas
de hibridos comercias com elevadas estimativas de m + a* d. A existéncia da variabilidade
genética é indispensavel para selecdo das melhores populacdes, onde serdo extraidas as
linhagens para a producéo de hibridos com elevado potencial produtivo.

Resultados similares foram encontrados por Simdes (2021), no seu estudo sobre a

selecdo de progénies endogamicas de milho tropical, tendo obtido a ¢

5 Significativa para os

caracteres PROD e AE. Silva et al. (2023) no seu estudo de parametros genéticos e selecdo
para multiplas caracteristicas em populacfes de selecdo recorrente de milho, obtiveram agz
significativas para PROD e AE, chegando a conclusdo de que os resultados indicam a
existéncia de variabilidade entre as progénies para as caracteristicas avaliadas.

O coeficiente de variagdo genética (CVy), indica a magnitude da variagdo genética em
relacdo a média do carater, é considerado alto quando tém valores acima de 7% (RESENDE,
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1991; SEBBENN; KAGEYAMA; VENCOSVKY, 1998). Em relagdo a estimativa de CV, o
carater PROD apresentou maiores magnitudes no intervalo de 25.40 (P2) e 31.20 (P8). Os
valores altos de CVg de PROD pode ser explicado, pela maior estimativa da agz causada pela
endogamia nos locus com efeito de dominancia ( DIOCLECIO et al., 2009). Para AE os
valores variaram de 7.7 (P7) e 8.58 (P6) sendo considerado valores intermédios, enquanto
para 1D2 teve valores muito baixos do CVy evidenciando as menores contribui¢cbes da
variacdo genética em relacdo ao fenotipico. As estimativas deste parametro em geral foram
altas para os caracteres PROD e AE, o que indica a existéncia de variabilidade genética
suficiente para a selecdo.

Resultados similares foram encontrados por Prado et al. (2016) quando avaliavam
progénies de meios-irméos do primeiro ciclo de selecdo recorrente interpopulacional em
milho, onde obteve maiores valores do CVg para o caractere PROD. Em Dioclécio et al.
(2009) quando estudavam a variabilidade genética em familias S1 de diferentes populacdes de
milho, onde observou-se que os valores de AP estiveram proximos de 6%, enquanto para AE

valores estavam préximos de 8%.

Tabela 1 - Estimativa dos parametros genéticos para cinco varidveis em 10 populacGes
(P1=2B810, P2BM3066, P3=DKB310, P4=DK363, P5=K9555, P6=MG580,
P7=MG652, P8B=RB9077, P9=Sviptera e P10=SX7341BM).

Populagoes Parametros PROD AP AE ID1 ID2
ag% 25.6 13.6 4.12 7.63 0
P1 h? 0.38 0.24 0.09 0.16 _
7G9% 0.62 0.49 0.29 0.4 _
cvy, 18.30 461 3.60 2.40 0.00
a7 % 58.4*  13.6 25 19.3 3.05
P2 h? 0.74 0.24 0.43 0.36 0.07
7G9% 0.86 0.49 0.66 0.6 0.26
cv, 25.40 438 8.13 5.50 1.56
ag% 17 3.7 5.88 0 0
P3 h? 0.28 0.07 0.12 0 _
FGg% 0.53 0.27 0.35 0 _
cv, 1550  2.46 3.93 0.00 0.00
a7 % 57.50* 1226 0 0 0
P4 h? 0.70 0.12 0 _ 0
£G9% 0.83 0.51 0 _ 0
cv, 29.60  4.08 0 0.00 0.00
a7% 11.6 5.62 17.4 0 0
P5 h? 0.21 0.11 0.37

?59% 0.45 0.33 0.61
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cv, 9.66 3.17 7.61 0.00 0.00
a;% 45.8*  25.2 27.3* 0 20.9*
P6 h? 0.61 0.42 0.47 _ 0.35
#59% 0.78 0.65 0.69 _ 0.59
cy, 2140  6.53 8.58 0.00 4.66
o2% 42.7% 248 21.2 3.27E-08 0
P7 h? 0.56 0.40 0.38 0 _
£G9% 0.75 0.63 0.62 0 _
cv, 26.00 573 7.07 0.00 0.00
a7% 63.9* 244 245* 0 0
P8 h? 0.76 0.39 0.44 0 _
£39% 0.87 0.63 0.66 0 _
cv, 31.20 541 8.19 0.00 0.00
a;% 19.5 18.5 9.84 0 28.8
P9 h? 0.32 0.34 0.22 _ 0.47
#59% 0.57 0.58 0.47 _ 0.69
cy, 1470 536 5.73 0.00 4.68
ag% 27.9 17.3 3.71 0 15.9
P10 h? 0.43 0.3 0.08 _ 0.3
759% 0.65 0.54 0.28 _ 0.54
cv, 16.90  4.14 2.91 0.00 3.34

Nota: *- significativo a 1% de probabilidade pelo teste REML. PG - Produtividade de grdos (kg/ha),

AP - altura da planta (cm), AE - altura da espiga (cm), e ID1- incidéncia de doencas foliares aos 90

dias apos a semeadura, ID2-incidéncia de doencas foliares aos 100 dias ap6s a semeadura. ng_

Variancia genética; h?- Herdabilidade; 7gg% - Acuréacia em nivel de progénies; cv,-Coeficiente de
variacdo genética.
Fonte: Do autor (2023).

4.2. Analise da correlagdo genotipica (fG) dos caracteres

Em relagdo as populagdes no geral, a PROD apresentou rg Significativa positiva com a
AP e AE, com os valores em torno de 0,138 e 0,096, considerados de magnitude baixa,
respectivamente. A nivel individual, a populagdo P 2 teve uma r ¢ significativa positiva para
PROD e AP com o valor de 0,413 de magnitude moderada e nas populacdes P 6 e P7 a 1 foi
significativa positiva para PROD e AP com valores de 0,353 e 0,358 consideradas de
magnitude baixa (Figura 1). Estes resultados sugerem que plantas altas apresentam melhores
produtividades de gréos. Segundo Silva et al. (2006), plantas maiores tendem a ser mais
produtivas, provavelmente por acumularem maiores quantidades de reservas no colmo.

No entanto, Moraes e Brito (2017) discutem que plantas mais altas utilizam mais
nutrientes durante o crescimento vegetativo ao invés de utiliza-los na fase reprodutiva,

resultando em nutricdo tardia da espiga. Além disso, os programas de melhoramento
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geralmente buscam gendtipos mais baixos e com menor altura da espiga que facilitam a
producdo de sementes hibridas mecanizadas. Resultados similares foram encontrados por
Souza et al., (2008) que obtiveram rg baixa entre PROD e AP (0,11) e PROD e AE (0,02)
quando avaliava 100 progénies de meios irmédos de variedades local em campos dos
Goytacazes.

Em a rg entre AP e AE foi significativamente positiva em todas as populacdes com os
valores no intervalo de 0.741 (P2) e 0.806 (P6), considerados de magnitude forte. Estes
resultados indicam que plantas com maiores alturas de planta apresentam consequentemente
maiores alturas das espigas, isto é, muitos dos genes responsaveis pela determinacéo da altura
da planta estdo envolvidos simultaneamente na determinacédo da altura de espiga.

Os caracteres AE e AP, para além de estarem correlacionadas entre si , apresentam ¢
positiva com PG nas mesmas populacdes (P2, P6, P7), evidenciando que alguns genes
responsaveis tanto no desenvolvimento de plantas com maiores AP como maiores AE estdo
em parte relacionados a plantas com maiores PROD. Paterniani (1968), citado por Cruz
(2001), verificou que plantas com maiores AP tendiam a ter maior AE e também maior
PROD, j& que elas possuiam maior nimero de folhas que estaria associado a producéo.
Resultados similares foram encontrados por Silva (2018), Dao et al. (2017) e Nzuve et al.
(2014) em seus trabalhos com a cultura de milho.

Figura 1 - Correlacdo genotipica entre os caracteres nas dez populacdes de milho.
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Nota: ***, ** *: significativo a 0.001, 0.01 e 0.05 pelo teste t, respectivamente. PROD- produtividade
de gréos, AP- altura da planta, AE- altura da espiga.
Fonte: Do autor (2023).

4.3. Selecdo direta e ganho com a selecéo

A selecdo direta foi realizada para o caractere PROD, conforme recomendado por
Cruz (2001). O autor diz que quando se pretende selecionar apenas um carater, €
recomendavel o uso da selecdo direta, a menos que a herdabilidade do carater desejado seja
muito baixa ou seja de dificil mensuragdo. Nesse caso, pode-se utilizar a selecdo em uma
caracteristica secundaria que tenha alta h? e seja altamente correlacionada com a caracteristica
que se deseja melhorar. No presente estudo, o caractere PROD apresentou herdabilidades de
magnitudes moderadas e altas, o que possibilitou a selecdo direta. Das dez populacdes
avaliadas, foram selecionadas quatro que apresentaram médias elevadas para o caractere
PROD: P4 (3700 kg/ha), P7 (3410 kg/ha), P5 (2950 kg/ha) e P6 (2910 kg/ha). O teste t de
comparacdo de médias ndo revelou significancia entre as testemunhas e as progénies nas

populagOes, em relacdo a todos os caracteres avaliados.
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Tabela 2 - Medias Blup's das popula¢es e medias Blue das testemunhas.

PROD ID2
Populagdes (kg/hd) AP (cm) AE (cm) (dias)

4 3700 1.69 1.09 5.77

7 3410 1.59 1.04 5.81

5 2950 1.7 1.11 5.72

6 2910 1.54 1.02 5.73

9 2660 1.64 1.1 5.69

3 2630 1.53 1.00 5.72

2 2620 1.63 1.08 5.86

8 2520 1.67 1.07 5.71

1 2510 1.62 1.02 5.72

10 2350 1.67 1.11 5.72

Testl 1912.61 1.52 0.94 5.42

Test2 2743.38 1.47 1.01 5.54

Test3 2911.22 1.38 0.89 5.47

Test4 1861.87 1.47 0.10 5.65
Pr(>F) 0.67ns 0.27ns 0.55ns 0.78ns

Nota: diferencas entre médias das populacdes e das testemunhas néo significativas pelo teste f.
Fonte: Do autor (2023).

Os ganhos com a selecdo foram calculados levando em consideragédo a selecdo para o
aumento da Producdo (PROD) nas quatro populagdes selecionadas, com uma intensidade de
selecdo de 20%, o que permitiu a selecdo de 10 progénies para cada populacdo (Apéndices A
e B). A selecdo direta proporcionou ganhos na PROD de aproximadamente 995,42 (26,33%)
para P4, 560,04 (16,19%) para P7, 410,77 (14,02%) para P6 e 40,22 (1,35%) para P5 (Tabela
3). De acordo com Cruz et al. (2012), a selecdo em uma Unica caracteristica pode
ocasionalmente causar alteracfes indesejadas em outros caracteres ndo considerados.
Resultados semelhantes aos do presente trabalho foram obtidos por Silva (2020), que
observou em seu estudo sobre estratégias de selecdo de milho doce por fenotipagem
convencional e de alto desempenho, que a selecdo direta para a PROD possibilitou um ganho
de 11,65%. Melo et al. (2019) ao trabalharem com a selecéo de progénies de meios-irmaos de
milho para a segunda safra no sul do Tocantins, também alcancaram ganhos com a selecéo

direta para o caractere PROD, atingindo 24%.
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Tabela 3 - Estimativas dos ganhos esperados com a selecdo direta nas populagdes
selecionadas com baseada nos valores Blups a 20% de intensidades de selecéo.

Parametros P4 P5 P6 p7
MS 5203.00 3166.00 3603.00 4460.00
MG 3780.97 2974.47 2929.60 3459.93
DS 1422.03 191.53 673.40 1000.07

h? 0.70 0.21 0.61 0.56
GS 995.42 40.22 410.77 560.04
GS (%) 26.33 1.35 14.02 16.19

Nota: MS - média dos selecionados, MG - média geral, DS=diferencial de selecéo, h?- GS = ganho de
selecdo e GS (%)- Ganho de selecéo percentual, P4-DKB363, P5-K9555, P6-MG580 e P7-MG652.
Fonte: Do autor (2023).
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5. CONCLUSOES

As estimativas dos pardmetros genéticos demonstraram a existéncia de variabilidade
entre as progénies possibilitando a selecdo de gendtipos superiores.

A selecdo direta com base no carater produtividade de grdo permitiu ganhos
expressivos.

Foram selecionadas dez progénies dentro de cada populagéo selecionada (P4, P5, P6 e
P7), que mostraram ser promissoras para dar continuidade ao programa de melhoramento de

milho.
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APENDICE A - Ranqueamento das progénies de cada populacio selecionada (P4- DK363 e
P5-K9555), com base nos valores genéticos individuais para o carater

produtividade (kg/ha).
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APENDICE B - Ranqueamento das progénies de cada populagio selecionada (P6-MG580 e
P7-MG652), com base nos valores genéticos individuais para o carater

produtividade (kg/ha).
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Nota: As linhas vermelhas na vertical sdo as médias gerais e as linhas pretas na horizontal sdo os
intervalos de confianga. ™'Significativos a 1% pelo erro padrdo. As bolinhas em vermelho séo as

progénies selecionadas, que estdo acima da média geral.
Fonte: Do autor (2023).



