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RESUMO

O milho ¢ cultivado de norte a sul do Brasil. H4 grande quantidade de
hibridos disponiveis aos produtores, ¢ estes apresentam altas produtividades,
assim, substituir com vantagens os hibridos atuais ¢ um dos grandes desafios dos
melhoristas. Em programas de melhoramento, uma das principais etapas ¢ a
obtencdo de linhagens, e que, posteriormente, serdo utilizados para a formagao
de hibridos. No processo de obten¢do de linhagens ¢ comum a sele¢dao precoce
desses gendtipos nas primeiras geragdes de autofecundagdo. O sucesso na
selecdo precoce se deve principalmente & boa estabilidade das progénies ao
longo das gera¢des de autofecundag@o, ¢ a alta correlagdo de progénies S, em
topcrosses com progénies em Sg. A utilizagdo de modelos mistos para a analise
de dados, também ¢ uma importante ferramenta para aumentar o sucesso na
selecdo de genotipos, pois, permite uma grande flexibilidade na analise de dados
desbalanceados, e fornece valores genotipicos mais acurados. Desta forma o
objetivo deste trabalho foi selecionar em geracdo precoce de endogamia (S,)
progénies avaliadas em topcrosses, utilizando a metodologia de modelos mistos.
Foram plantadas 500 progénies S, provenientes de trés populacdes, e utilizada
uma intensidade de selecdo de 40%, sendo estas, cruzadas com trés testadores.
Os hibridos obtidos juntamente com tratamentos testemunha foram instalados
em cinco experimentos, sendo trés em MG, um em SC ¢ um no PR, ¢ foi
avaliada a produtividade de grdos. A analise foi realizada via abordagem de
modelos mistos, e para o calculo dos componentes de variancia foi utilizado o
método REML e a predi¢cdo das médias via BLUP. Também foram preditos os
BLUPs da capacidade geral e especifica de combinagdo, ¢ estimados os
coeficientes de correlacdo de Spearman entre BLUPs. No conjunto de progénies
em estudo, os efeitos de dominancia tiveram maior influéncia na expressao da
produtividade, isto também pode ser observado pela maior amplitude nos
valores da CEC. Houve uma coincidéncia de 86%, considerando a estratégia em
que o indice de selecdo foi efetuado, dentro das trés populacdes, em relagdo a
selecdo pelo valor geral de CGC. Dentre os 444 hibridos, foram considerados os
133 com os maiores valores de CEC. Considerando os hibridos superiores, as
progénies da populagdo C superaram em 24,6% a quantidade de hibridos
esperados, enquanto a reducao foi de 30,8% e 20% para A e B. Os hibridos que
apresentaram maiores médias BLUP, foram os cruzamentos entre progénies da
populagdo C, juntamente com o testador LE84. Independente do testador,
utilizando-se médias BLUP ou CEC, o ranqueamento dos hibridos sera pouco
alterado, devido a alta correlagdo. A baixa correlagdo entre testadores, tanto para
CEC, quanto para BLUP da média, indica que ha interagdo progénies x
testadores.

Palavras-chave: Zea mays. Capacidade combinatorial. Modelos mistos.
Desenvolvimento de linhagens.



ABSTRACT

Corn is broadly cultivated from north to south of Brazil. Many hybrids
are available to farmers that present high yield potential. Therefore, one of the
greatest challenges corn breeders must overcome is to replace the hybrids
currently used. One of the main steps in breeding programs is the development
of inbred lines, which will later be used for hybrid development. In inbred line
development, early selection in the first generations of self-pollination is
common. The success of early selection is mainly due to good progeny stability
in self-pollination generations, and high correlation among S, and S¢ progeny,
tested as topcross hybrids. The adoption of mix models for data analysis is an
important tool to improve genotype screening, allowing great flexibility for
unbalanced data analysis and offering more accurate genotype values. Therefore,
the objective of this study was to select S, corn progenies, evaluated as topcross
hybrids, using mix model methodology. We used 500 S2 progenies obtained
from three population, grown and submitted to a screening level of 40%. The
resultant progenies were crossed with three testers. The hybrids and controls
were tested to evaluate grain yield in five trials, three in Minas Gerais, one in
Santa Catarina and one in Parand, Brazil. The statistical analysis was performed
using a mix model approach. We used the REML method to compute the
variance component, and BLUP to predict the average. We also predicted
BLUPs for General Combining Ability and Specific Combining Ability, as well
as Spearman correlation coefficients among the BLUPs. For the overall
progenies under study, the dominance effects had more influence over the
expression of grain yield, shown by the wider range of SCA values. There was a
coincidence of 86% on the selection strategy when made within the three
populations regarding selection by the general value of GCA. Among all 444
hybrids, we considered the 133 with the highest SCA values. Considering
superior hybrids, the progenies from population C exceeded the amount of
expected hybrids by 24.6%, while the reduction was of 30.8% and 20% for A
and B. The hybrids with higher BLUP values were crosses between progenies of
population C with tester LE84. Regardless of the tester, using BLUP average or
SCA, the hybrids ranking will be little changed due to high correlation. The low
correlation among testers for SCA and average BLUP indicates the existence of
progeny X testers interaction.

Keywords: Zea mays. Combining ability. Mix models. Inbred line development.
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1 INTRODUCAO

A dindmica de aumento de produtividade de graos na cultura do milho
esta diretamente relacionada a utilizagdo de hibridos superiores, associados aos
eventos biotecnologicos que contribuem para melhor exploracdo do potencial
genético desses hibridos. Troyer (2006) relata a importancia do advento de
hibridos simples modernos, que auxiliaram para o aumento na produgdo de
milho nos Estados Unidos, a partir de 1960. Desta forma, a exploracdo do
fenomeno da heterose, auxilia para a viabilizagdo do uso de hibridos no sistema
produtivo.

Atualmente, ha grande quantidade de hibridos disponiveis aos
produtores, e estes apresentam altas produtividades. Desta forma, substituir com
vantagens os hibridos atuais é um dos grandes desafios dos melhoristas (BISON;
RAMALHO; RAPOSO, 2003). Como se trata de uma questdo de extrema
importancia para o setor sementeiro, as empresas de melhoramento devem
adotar estratégias de melhoramento eficientes, para a obtencdo de novos
hibridos, pois, além da implicagdo para o aumento da produtividade das
lavouras, o langamento de novas cultivares afeta diretamente a lucratividade das
empresas.

A obtencdo de hibridos superiores ¢ uma questdo probabilistica, ou seja,
quanto maior o numero de linhagens fornecidas pelos programas de
melhoramento, e maior o nimero de hibridos experimentais em avaliagdo, maior
a chance de obtencao de hibridos superiores. Portanto, para o incremento na
eficiéncia dos programas de melhoramento, deve-se identificar de forma
eficiente os pares de linhagens que podem maximizar a probabilidade de
fornecer melhores combinagdes hibridas (IEMMA, 2003). Uma estratégia para
essa selecdo € a estimacdo e analise da capacidade combinatéria entre os

parentais.
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A sele¢do de linhagens com maiores valores de capacidade geral de
combinagdo (CGC) aumenta a probabilidade de obtengdo de hibridos de alto
rendimento, devido a maiores contribui¢des dos alelos favoraveis nas linhagens.
Também a identificagdo de hibridos com maiores valores de capacidade
especifica de combinagdo (CEC), indica a possibilidade da exploracao efetiva da
heterose entre linhagens (COSTA et al., 2013).

Em programas de melhoramento, uma das principais etapas ¢ a obtencao
de linhagens que posteriormente serdo utilizadas para a formacgdo de hibridos.
No processo de obtencdo de linhagens ¢ comum a selecdo precoce desses
genoétipos nas primeiras geragdes de autofecundacdo, com base na capacidade
combinatoria dos mesmos, com uma linhagem elite testadora de desempenho ja
conhecido pelo melhorista (GUIMARAES et al., 2012). Isto reduz
substancialmente o numero de linhagens antes de atingir a homozigose
(FUZATTO, 2003), assim como o custo para a conducdo do programa de
melhoramento.

O sucesso na sele¢do precoce quando realizada baseada principalmente
na CGC, justifica-se por apresentar boa estabilidade ao longo das geragdes de
autofecundacgdo (VALERIO et al., 2009), e por apresentar maior variagdo entre
progénies do que dentro, evidenciando a individualidade das linhagens, mesmo
em geragdes com menor grau de endogamia. Comprovando o sucesso da selecdo
precoce, Bernardo (1991), evidenciou a alta correlagdo genética entre topcrosses
de progénies S, com topcrosses S¢, mostrando assim, que ¢ possivel descartar
progénies de forma eficiente, durante a obtencdo de linhagens, mantendo apenas
as mais promissoras para a formacao de hibridos.

A utilizagdo de experimentos de grande porte, ou muitos ambientes,
comum em melhoramento de plantas, assim como nas fases iniciais dos
programas, como no caso da selecdo precoce, naturalmente impde maiores

dificuldades no controle do balanceamento experimental, quer seja pela perda de
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parcelas ou até mesmo pela dificuldade de se obter sementes de todos os
cruzamentos. Assim, o tratamento de dados que ndo considere esse
desbalanceamento, acrescentara erro aos valores genotipicos e levara a reducao
de ganhos genéticos.

Uma ferramenta para aumentar a sucesso na selecdo precoce, e aumentar
a eficiéncia nos programas de melhoramento, ¢ a utilizacdo de andlise via
modelos mistos. A andlise dos dados utilizando abordagem de modelos mistos,
especialmente o BLUP, gera estimativas mais acuradas do valor genotipico do
individuo (ARNHOLD et al., 2009; MENDES, 2011), proporciona grande
flexibilidade de andlises, e permite lidar melhor com problema do
desbalanceamento, fornecendo comparacdes mais adequadas entre genotipos
com diferentes niimeros de observagdes.

Em condigdes de desbalanceamento experimental, os genotipos podem
sofrer uma grande mudanga de ordenagdo dos valores fenotipicos estimados em
relacdo aos valores genotipicos preditos via BLUP, ocasionando ganho na
obten¢do dos valores genotipicos, assim, o BLUP vem sendo considerado
método mais acurado para analise nessas condicdes, justificando a sua utilizagado
no presente trabalho, onde a quantidade de sementes hibridas derivadas dos
topcrosses, ndo foi suficiente para a avaliagdo dos mesmos em todos os
ambientes, assim como todas as combinagdes genéticas.

Diante do exposto, realizou-se o presente trabalho com o objetivo de
selecionar em geragcdo precoce de endogamia (S,), progénies avaliadas em

topcrosses, utilizando-se a metodologia de modelos mistos.
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2 REFERENCIAL TEORICO

2.1 O milho hibrido e a obtencio de linhagens

Em programas de melhoramento que visam a obtencdo de hibridos,
grandes esfor¢cos sdo destinados para a obtencdo de combinagdes génicas
favoraveis, proporcionando um aumento na probabilidade de se encontrar
genoétipos com alto desempenho, e com grande estabilidade fenotipica.

Dentre os processos envolvidos para a obtengdo do milho hibrido, ha
quatro etapas importantes: escolha da populacdo de melhoramento; obtencdo das
linhagens; teste de capacidade de combinagdo das mesmas, para identificacao
das combinagdes que proporcionam os melhores hibridos; e a producao e
comercializag@o das cultivares. Dentre as etapas citadas, a obtencao de linhagens
se caracteriza por ser um processo demorado, além de representar uma parcela
significativa do custo total de um programa de melhoramento (BISON;
RAMALHO; RAPOSO, 2003; BOREM; MIRANDA, 2013).

A utilizagdo de hibridos de milho estd diretamente relacionada com o
aumento de produtividade dessa cultura, que vem crescendo anualmente,
principalmente pelos ganhos com melhoramento genético. Entretanto, a
viabilizagdo do uso de hibridos no sistema produtivo do milho, pode ser
alcangada por meio da exploragdo do fenomeno da heterose, pois, em fungédo da
menor produtividade das linhagens, ha custos adicionais na produgdo das
sementes dos hibridos, em compara¢ao com as variedades de polinizagdo aberta.

A exploragdo da heterose, ou vigor hibrido, foi inicialmente relatada por
Shull, em 1908, e pode ser alcangada pelo cruzamento entre linhagens. Estas que
podem ser obtidas por duas formas: autofecundagdo de plantas de uma
populagdo por varias geracdes, sendo geralmente necessario seis ou mais

geragdes; ou a obtencdo de linhagens duplo-haploides, também conhecido como
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di-haploides, que apesar de reduzir o tempo de obtencdo das linhagens, é uma
tecnologia relativamente nova, ¢ que ainda necessita de varios estudos para
melhorar a eficiéncia no que diz respeito a inducdo de haploidia, duplicagdo
cromossOmica, € também no manejo cultural das plantas duplicadas, pois sdo
muito sensiveis as adversidades ambientais.

A escolha das populagdes a serem utilizadas para extracdo de linhagens
assume importancia fundamental, sendo necessaria a pratica da selecdo, visando
o aumento da frequéncia dos alelos favoraveis, tanto para produtividade, quanto
para outras caracteristicas agronomicas de interesse, obtendo, dessa forma,
linhagens melhoradas, que sdo mantidas em grupos heteréticos definidos. Pode-
se ainda obter novas populagdes derivadas de hibridos comerciais, estas
notadamente associam altas produtividades, devido a alta frequéncia de alelos
favoraveis fixados, e a alta estabilidade de producdo, pois foram previamente
testados em varios ambientes, sendo considerada uma alternativa rapida e viavel
para obter novas populagdes (BALESTRE; VON PINHO; SOUZA, 2008;
BISON; RAMALHO; RAPOSO, 2003; OLIBONI et al., 2013; OLIVEIRA et
al.,, 2011). Assim, apos a obtenc¢do das linhagens, estas sdo cruzadas com
testadores ou linhagens elite de grupos heterdticos complementares, para
obtenc¢do de hibridos com caracteristicas agrondmicas desejaveis e
comercialmente aceitas, além do potencial para ser utilizadas comercialmente,
com o auxilio da exploragao da heterose.

Sao varios os métodos para a obtengdo de linhagens, tais como o método
padrdo, método genealdgico ou também chamado de pedigree, método do
hibrido criptico, selegdo zigotica, dentre outros, sendo que os detalhes de cada
metodologia, descritos por Borém e Miranda (2013).

Durante as geragdes de autofecundagdo ¢é realizada a selecdo massal,
principalmente para caracteristicas de maior herdabilidade, sendo que essa

mesma estratégia de selecdo ¢ de baixa eficiéncia para caracteristicas de baixa
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herdabilidade. Uma boa eficiéncia para selegdo massal em milho, tem sido
obtida para a tolerancia a doencas foliares, stay green, germinagdo em solo
quente e frio, crescimento inicial, e vigor de plantas, acamamento, sincronia de
florescimento masculino e feminino, dentre outras.

A selecao de linhagens ainda em segregacdo consiste em descartar as
plantas ou progénies menos promissoras pela selecdo fenotipica, mantendo
assim, no final de algumas geracdes, somente as linhagens de maior valor
fenotipico. Porém, o verdadeiro valor de uma linhagem nao se restringe somente
ao fendtipo.

O valor de uma linhagem consiste basicamente em sua capacidade de
produzir individuos superiores, quando em combinagdes hibridas. Porém, muitas
vezes, a avaliagdo do potencial do hibrido obtido ¢é realizada ao fim do processo
de obtengdo da linhagem, o qual pode demorar seis ou mais ciclos de cultivo. A
determinagdo da capacidade combinatoria das linhagens ¢ um 6timo pardmetro
para a selecdo das linhagens em combinac¢des hibridas, ¢ pode permitir um
significativo descarte de linhagens de baixo valor, permitindo assim, que
melhoristas aumentem a dedicagdo as linhagens de maior valor, aumentando as
chances de se obter um bom hibrido, e diminuindo potencialmente, o custo do
programa de melhoramento, uma vez que o nimero de populagcdes a serem
avancadas podera ser menor.

Esta dedicacdo em uma avaliagdo mais criteriosa das linhagens,
previamente identificadas como de maior valor, é crucial para o aumento da
produtividade dos hibridos no mercado, pois, ¢ consequéncia da identificagdo
mais eficiente dos pares de linhagens que formam os bons hibridos (IEMMA,
2003).

A selecgao de hibridos superiores ¢ uma questdo probabilistica, de modo
que quanto maior o numero de linhagens avaliadas, maior serd a chance de

selecdo de genodtipos com produtividades comparaveis aos bons hibridos do
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mercado, € que possuam caracteristicas agronomicas adequadas para cultivo em
escala comercial.

A avaliagdo de um grande nimero de hibridos, em véarios locais, faz-se
necessaria para a identificagcdo dos mais promissores para o uso comercial, uma
vez que estabilidade de producdo ¢ um dos mais importantes caracteres
desejados em um hibrido comercial, considerando a possibilidade de
recomendacdo em multiplos ambientes. Porém, essa etapa do processo ¢ a mais
onerosa, € demanda grandes esforgos dos melhoristas e equipes de pesquisa.

De acordo com Iemma (2003), para o aumento da eficiéncia dos
programas de melhoramento em alcancar maiores produtividades, deve-se
identificar, de forma eficiente, quais os pares de linhagens que possam aumentar
a chance de fornecer combinagdes hibridas superiores. Essa selegdo mais
eficiente pode ser obtida via estimacdo da capacidade combinatoria entre os

parentais.

2.2 Capacidade Combinatdria

Em programas de melhoramento que visam a obtenc¢do de linhagens de
milho, deve-se realizar a selecdo de progénies em varias etapas do programa,
sendo muito comum a selecdo precoce destas, nas primeiras geragdes de
autofecundacdo. Esta selegdo normalmente ¢ realizada com base na capacidade
de combinagdo da progénie testada (GUIMARAES et al., 2012).

Conceitualmente, a capacidade geral de combinagdo (CGC) se define
como o comportamento médio dos genitores em combinagdes hibridas, sendo
controlado pelos efeitos aditivos (CRUZ et al., 2012). Entretanto, ndo se pode
garantir que esta seja totalmente independente da dominéancia (ALVES, 2006).

A capacidade especifica de combinagao (CEC) se define como o desvio

do comportamento esperado, com base no desempenho dos genitores usados na
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combinagdo hibrida, sendo determinada pelos efeitos ndo aditivos (dominancia e
epistasia) (ROVARIS; ZAGATTO; SAWAZAKI, 2014).

A capacidade combinatoéria tem por finalidade fornecer estimativas de
pardmetros uteis para a selecdo de genitores para a hibridacdo, avaliagdo de
progénies no melhoramento populacional, e também, determinar os efeitos
genéticos dos caracteres de interesse (CRUZ et al., 2012; IEMMA, 2003), assim
como as estimativas de herdabilidade, variancia genotipica, coeficientes de
variagdo genotipico e experimental e indice de variacdo (SILVA et al., 2012).

A partir das estimativas dos efeitos genéticos, aditivo ou ndo aditivos, os
genitores promissores podem ser explorados em novas combinagdes hibridas,
visando uma maior probabilidade em identificar gendtipos em populagdes
melhoradas para estas caracteristicas (COSTA et al., 2013). Segundo Arnhold et
al. (2009), no contexto da obtencdo de hibridos de alto rendimento, estas
estimativas contribuem para a selecdo das linhagens mais promissoras para a
hibridaggo, sendo a CEC um parametro muito util na escolha da populagdo para
a extracdo de linhagens e obtengdo de hibridos interpopulacionais (BALESTRE
et al., 2008a).

O valor de uma linhagem na produgdo de sementes do hibrido depende
de seu desempenho per se e em combinagdes hibridas (CRUZ, 1983). Diante
disto, torna-se imprescindivel as estimativas da capacidade combinatdria de uma
linhagem, tanto a capacidade especifica de combinacao, que ¢é reflexo direto do
vigor hibrido, quanto a capacidade geral de combinagdo, que se correlaciona
com o aumento de chance desta apresentar um alto desempenho, quando
utilizada em blocos de cruzamento.

A avaliagdo da capacidade combinatéria é realizada pela analise
dialélica, sendo a mais comum, pelo método de Griffing (1956), que consiste em
avaliar hibridos nas n(n-1)/2 combinagdes possiveis (CRUZ et al., 2012). Porém,

ha uma limitag@o pratica quando se aumenta o niimero de genitores, os esfor¢os
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nas poliniza¢gdes manuais, e o elevado nimero de hibridos a se testar, aumenta
consideravelmente os custos no programa de melhoramento (PATERNIANI et
al., 2008), podendo até mesmo inviabiliza-lo.

Uma alternativa para contornar o problema do elevado nuimero de
hibridos em teste, no método dialelo, ¢ a avaliagdo em topcross (ELIAS;

CARVALHO; ANDRE, 2000; PATERNIANI et al., 2006).

2.3 Topcross e o uso de testadores

O método topcross, também chamado de testecross por Hallauer; Carena
e Miranda Filho (2010), foi relatado por Jenkins e Brunson (1932) e tem por
objetivo avaliar a capacidade combinatoéria de linhagens, em programas de
melhoramento de hibridos, quer seja pela CGC que ¢ uma medida dos efeitos
génicos aditivos, ou pela CEC que é uma medida dos efeitos ndo aditivos, e
também avaliar os valores genotipicos (breeding values) de genotipos para o
melhoramento de populagdes.

A baixa correlagdo do desempenho da linhagem per se com a
performance dos hibridos em que a mesma participa, ¢ um forte argumento
utilizado para realizar o teste das linhagens em cruzamentos hibridos. Segundo
Hallauer, Carena ¢ Miranda Filho (2010), mesmo linhagens ruins em seu
desempenho per se podem gerar hibridos de alta performance. Neste contexto, a
utilizacdo do método topcross é de grande valia, pois permite avaliar o
desempenho da linhagem ou do genétipo a ser testado, de forma relativamente
simples, j& que sdo cruzadas com genotipos testadores.

O método topcross foi primeiramente desenvolvido por Davis em 1927,
como citam Hallauer, Carena e Miranda Filho (2010), usando o método para

realizar a selecdo de linhagens para a CGC, usando testador de base genética
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ampla. Posteriormente, Jenkins e Brunson (1932) mostraram alta efetividade do
método, sendo ainda utilizado até os dias atuais.

Uma das grandes vantagens do método topcross em relacdo aos dialelos
¢ de ndo envolver todas as combinag¢des hibridas, tornando assim, o programa de
melhoramento mais eficiente (PATERNIANI et al., 2006), podendo entao,
dedicar-se em avaliagdes mais criteriosas dos gendtipos com o aumento do
numero de ambientes a ser testados, ou até mesmo, o aumento do nimero de
repeti¢des. Analises usando dialelos podem fornecer estimativas mais acuradas
das capacidades combinatorias, porém, em muitos casos ¢ de praticidade
reduzida, quando se tem muitos gendtipos a testar (ALVES, 20006).

O primeiro trabalho na literatura, a citar que as altas produtividades de
linhagens em cruzamentos top crosses possuem alta correlagdo com os melhores
hibridos simples, foi o de Johnson ¢ Hayes (1936). Corroborando com essa alta
correlagdo, Hallauer, Carena e Miranda Filho (2010) citam varios trabalhos onde
ha alta correlagdo entre boas linhagens, avaliadas em top crosses realizados em
geragdes precoces de autofecundagdo em relagdo aquelas avaliadas em top
crosses, em estagios finais da obtencdo de linhagens, e até mesmo em predigdes
baseadas em marcadores moleculares.

Atualmente o uso do método topcross ¢ amplamente difundido e muito
utilizado, porém, independente do objetivo do método, o ponto mais
questionavel, ¢ sem duavida, a escolha do testador para avaliar a capacidade
combinatoria.

Varios trabalhos na literatura discutem sobre a defini¢do do testador
ideal. Os esforcos de varios pesquisadores em tentar elucidar este problema, ¢
um forte indicativo de que esta ¢ uma das grandes diividas no melhoramento de
plantas até o momento.

Para Hallauer, Carena e Miranda Filho (2010), o melhor testador ¢

aquele que fornece a discriminagdo entre genotipos, de acordo com o objetivo de
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selecdo, sendo, portanto, aquele que permite a expressdo de todos os locus de
interesse do gendtipo a ser testado no hibrido, situacdo esta, que ¢
reconhecidamente dificil de ser atendida.

Outro conceito geral sobre bom testador ¢ aquele que classifica de forma
correta o desempenho relativo do gendtipo a ser testado, e discrimina
eficientemente os geno6tipos sob teste. Hallauer, Carena e Miranda Filho (2010),
adicionam ainda que um bom testador deve ser de simples utiliza¢ao, fornecendo
informacdes da classificagdo correta do mérito relativo das linhagens e
maximizar o ganho genético.

Hull, em 1945, estabeleceu a teoria (embasada na frequéncia alélica de
um locus com dois alelos e dominancia completa), de que o testador mais
eficiente seria aquele que em todos os locus fosse homozigoto recessivo,
permitindo assim, a plena expressdo dos alelos do gendtipo a ser testado em
combinagdes hibridas. Posteriormente, trabalhos sobre resisténcia ao
acamamento, foram publicados, corroborando com a teoria de Hull, mostrando
que a mesma se aplica melhor a caracteres controlados por poucos genes.

De modo geral, os resultados sdo a favor de que a teoria que testadores
de baixa performance, assumindo-se que possuam baixa frequéncia de alelo
favoraveis em locus importantes, sdo mais efetivos na correta discriminagao dos
genotipos a serem testados (ELIAS; CARVALHO; ANDRE, 2000).

Por outro lado, Hallauer, Carena e Miranda Filho (2010) citam o
trabalho de Keller, realizado em 1949, onde a teoria de Hull ndo se mostrou
consistente, uma vez que a interacao linhagens x testadores ndo foi significativa,
sendo que o esperado seria que o testador de baixa produtividade forneceria
maiores varidncias genotipicas, em comparacdo com o testador de alta
produtividade. Adicionalmente, o uso de testadores com alta frequéncia de alelos
favoraveis, permite a identificacdo de cruzamentos de maior potencial, podendo

ser utilizados, ja de forma direta como parental no cruzamento (GUIMARAES
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et al., 2012). Também se observa que testadores elites, mesmo fornecendo as
mesmas varidncias em relacdo a testadores de baixa produtividade, estes sdo de
maior interesse pratico, pois, um dos principais objetivos do melhorista,
normalmente se baseia na busca por genotipos com maiores médias (ALVES,
2006), fendmeno conseguido com a contribuicdo do alto grau de
complementacdo entre os parentais (FUZATTO, 2003).

Quando o objetivo do topcross € definir o melhor parental para uma
determinada linhagem, a defini¢do do testador deixa de ser um problema, pois o
testador se torna o parental de interesse no cruzamento, se tornando geralmente,
um fator fixo, e os gendtipos a serem cruzados com ele, € que serdo testados
como parental complementar. Dialelos completos também sao utilizados para
definir as melhores combinag¢des hibridas (CRUZ et al.,, 2012), porém,
diferentemente do topcross, ndo se fixa um ou poucos parentais testadores, ja
que os gendtipos em teste sdo cruzados em todas as combinagdes possiveis,
gerando assim, um numero muito grande de hibridos a serem avaliados.

Visando obter hibridos simples, utiliza-se linhagens elite como
testadores, que preferencialmente ja se tenha conhecimento prévio das mesmas,
como por exemplo, que estas linhagens tenham apresentado alta capacidade
geral de combinagdo em avaliagGes anteriores, e que seja de grupo heterético
complementar preferencialmente (ALVES, 2006; GUIMARAES et al., 2012),
desta forma, aumenta-se a chance de se obter um hibrido de alto rendimento.

Neste contexto, deve-se considerar, na escolha do testador, um grupo
heterético distinto as linhagens testadas, visando maximizar os efeitos da CEC
no uso direto do hibrido para fins comerciais. Desta forma, ¢ comum utilizar na
primeira avaliagdo da capacidade combinatéria das linhagens, parentais de
hibridos comerciais ou outras linhagens elite como testadores. Esta escolha se
deve a possibilidade de obten¢do de um potencial hibrido comercial, em estagios

ainda iniciais de desenvolvimento das linhagens (OLIVEIRA et al., 2010).
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Com o mesmo principio, se o objetivo € obter hibridos triplos, é possivel
utilizar como testador um hibrido simples de alto desempenho, e linhagens
serem testadas para formar hibridos triplos (PATERNIANI et al., 2006),
entretanto, quando o objetivo ¢ a obtencdo de um hibrido duplo, testa-se os
hibridos simples e como testador, hibridos simples elite, ou de atestada
capacidade combinatdria. No caso de hibridos triplos, se houver interesse em
utilizar uma linhagem especifica no cruzamento, pode-se também uséa-la como
testadora em cruzamentos com hibridos simples.

Utilizando o método topcross para selecdo de linhagens, pode-se ainda
utilizar-se de um testador de base genética ampla como uma variedade sintética
composta de varias linhagens (HALLAUER; CARENA; MIRANDA FILHO,
2010). Desta forma, pode-se selecionar dentre uma grande quantidade de
linhagens, apenas as que apresentem as maiores capacidades especificas de
combinagdo, possibilitando assim, direcionar os recursos para explorar as
melhores linhagens, de forma mais efetiva.

No melhoramento populacional, hibridos topcrosses sdo utilizados no
teste de progénies. Na selegdo recorrente, testa-se as progénies selecionadas em
cruzamentos com testadores, e posteriormente, faz-se a recombinagdo das
melhores progénies para obter a populagio melhorada (BOREM; MIRANDA,
2013). Quando o objetivo € melhorar a populacdo para a obtengdo de variedades
de polinizagdo aberta, utiliza-se um testador de base genética ampla, ou quando
o objetivo ¢ melhorar a populagdo para a extracdo de linhagens utiliza-se um
testador de base genética estreita, como um hibrido simples ou uma linhagem, de
preferéncia de grupo heterotico complementar.

Outro ponto discutido ¢ o uso de testadores geneticamente relacionados
com os genotipos testados, porém, baixas correlacdes no ranqueamento dos
genoétipos foram observadas em comparagdo com testador nio relacionado

(HALLAUER; CARENA; MIRANDA FILHO, 2010). De mesmo modo,
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quando se utiliza o método na selegdo recorrente intrapopulacional, a propria
populagdo como testadora de suas progénies, pode ser utilizada, a fim de
selecionar as progénies de melhor capacidade geral de combinagdo, e obter
assim, a populacao melhorada.

A quantidade de testadores também deve ser levada em consideragao no
uso do método. Sabe-se que um maior nimero de testadores melhora a precisdo
nas estimativas da capacidade combinatdria, consequentemente, proporciona
maiores ganhos genéticos. Porém, o aumento no ntimero de testadores aumenta
consideravelmente o numero de hibridos em teste, sendo este, multiplo do
numero de testadores.

Uma forma de ponderar o nimero de testadores ¢ utilizar nas primeiras
avaliagdes um niimero reduzido de testadores. Certamente, que com estimativas
da capacidade combinatoria menos acuradas, a intensidade de selecdo nao deve
ser rigorosa, consistindo apenas no descarte das linhagens ou genotipos em teste
de menor valor. Em uma segunda etapa de sele¢do, normalmente com linhagens
em alto grau de endogamia, ou em progé€nies extraidas de populagdes
melhoradas, um maior nimero de testadores pode ser utilizado. A obtencdo de
estimativas mais acuradas da capacidade combinatdria permite a selecdo mais
precisa de linhagens de melhor valor para o melhoramento, aumentando a
probabilidade para a obtencdo de hibridos que substituam com vantagens, os ja

existentes.

2.4 Selecio precoce

Em programas de melhoramento visando a obtenc@o de hibridos, existe
a necessidade de avaliacdo de uma grande quantidade de linhagens. No processo
de obtengdo dessas linhagens, a selecdo para capacidade de combinagdo, quando

realizada em geracdes precoces, isto ¢, antes de atingir a geracdo S¢ e S; de
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endogamia, aumenta a eficiéncia do processo. Isto reduz substancialmente o
numero de linhagens antes de atingir homozigose completa (FUZATTO, 2003).

Tradicionalmente, em programas visando a obtencdo de hibridos,
primeiro se obtém uma grande quantidade de linhagens, e posteriormente, se
realiza um grande niimero de avaliacdes para mensurar o potencial desses
genoétipos quanto a capacidade de gerar bons hibridos, normalmente, inferida
pela capacidade combinatéria. Porém, a avaliacdo das linhagens ¢ uma etapa
onerosa, e demanda um tempo significativo de um programa de melhoramento,
assim, a necessidade de reduzir a quantidade de avaliagdes ao fim do processo
de obtencdo de linhagens, foi a conclusdo dos melhoristas, apds se depararem
com uma grande quantidade de linhagens ao final das geracdes de
autofecundacdo (HALLAUER; CARENA; MIRANDA FILHO, 2010). Entao,
em 1929, a selegdo precoce foi sugerida por Davis, consistindo basicamente na
avaliag@o do hibrido entre as progénies (S, ou S3) ¢ um testador comum.

Na época, a selecdo precoce ndo foi muito aceita, porém, poucos anos
depois, Davis, e até mesmo outros pesquisadores, comprovaram a eficacia do
método, chegando a conclusdo, que esta poderia ser eficiente, pois em S,, as
linhagens ja adquiriam sua individualidade, e eram suficientes para a fixag@o dos
caracteres de produtividade em combinagdes hibridas.

E relatado na literatura, que o desempenho de linhagens em estagios
avancados de autofecundagdo, quando em combinagdes hibridas, pode ser
determinado indiretamente pelo desempenho das linhagens em topcrosses,
quando estas estiverem nas geracdes iniciais de autofecundacio (GUIMARAES
etal., 2012).

Teoricamente, Bernardo (1991) determinou a eficiéncia da selegdo
precoce pela equagdo rgugy = [(14F,)/(1+ F,)]%, onde F, e F,, sdo os
coeficientes de endogamia das geragdes S;, e Sy, respectivamente. Desta forma,

percebe-se que topcrosses de prog€nies S, possui uma correlacdo genética de
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0,87 com topcrosses de progénies S¢. Este argumento é muito utilizado para
justificar a necessidade da avaliagdo e selecdo precoce de linhagens e,
praticamente obrigatério em programas de obtencdo de linhagens que queiram
ser eficientes. Outro argumento ¢ que a produtividade ¢ uma caracteristica tao
importante e dificil de se obter, que deveria ser identificada o mais cedo
possivel.

Um dos grandes aspectos da sele¢dao precoce de linhagens em processo
de endogamia, ndo ¢ a simples selecao das melhores progénies, mas sim, o
descarte das progénies inferiores que apresentem baixa capacidade
combinatoria, resultando assim, em maior possibilidade de sucesso em
cruzamentos hibridos de alto rendimento. Porém, a intensidade de selecdo
durante a selecdo precoce deve ser reduzida, pois, pode haver em geragdes
avancadas, intera¢des do desempenho da linhagem com a fixagdo dos locus em
homozigose, podendo alterar desta forma, a classificagdo de boas linhagens para
linhagens de reduzido potencial (HALLAUER; CARENA; MIRANDA FILHO,
2010).

Desta forma, o sucesso na selecdo precoce, quando realizada com base
na capacidade combinatoria, principalmente a CGC, se justifica por apresentar
boa estabilidade ao longo das geragdes de autofecundagio (VALERIO et al.,
2009). Isto ocorre porque os efeitos epistaticos € dominantes diminuem com o
avanco das geragoes de endogamia, devido a reducdo das plantas heterozigotas
na populagdo. Porém, vale ressaltar ainda, que a capacidade combinatéria nao ¢é
uma propriedade fixa, mas que depende diretamente da composi¢do genética do
testador a qual ¢ testada.

Outro ponto a se considerar na realizacdo da selecdo precoce ¢ a
disponibilidade de recursos. A avaliagdo de topcrosses em geracdes iniciais ¢ de
custo mais elevado comparativamente, pois, quando se realizam as avalia¢des da

capacidade combinatoria em estagios avancgados, se avalia um niimero menor de
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linhagens, pois, varias linhagens sdo descartadas com base no desempenho per
se, durante a conducao das progénies em segregagdo. Deste modo, maior nimero
de linhagens ¢ testado na avaliacdo precoce. O custo para se realizar os
cruzamentos topcrosses, € conduzir os experimentos, ¢ maior do que os custos
de realizar as autofecundacdes nas progénies segregantes, porém, o esfor¢o se
justifica pelas dimensdes dos programas de melhoramento atuais, sendo que no
final, apenas as linhagens com informag¢do prévia da capacidade combinatéria
serdo testadas novamente (FUZATTO, 2003).

Uma das publicagdes que ajudaram a difundir a selecao precoce com o
uso de topcrosses foi a de Sprague (1946), relatando que a selecao de linhagens
de alto valor pode ser obtida via teste da capacidade geral de combinagdo, nas
primeiras geragdes de autofecundacdo em topcrosses. Ganhos com este tipo de
selecdo sdo possiveis, pois, a variagdo entre progénies ¢ maior que a variacao
dentro, evidenciando assim, a estabilidade da capacidade geral de combinagao, e
a individualidade das progénies, mesmo em geragdes iniciais de autofecundagéo,
como reportado por Bernardo (1991).

Trabalhos recentes também relatam que a selegdo precoce ¢ viavel
(OLIVEIRA et al., 2010; ROVARIS; ZAGATTO; SAWAZAKI, 2014) e tem
sido empregada principalmente para caracteristicas de maior herdabilidade,
deixando a selecdo mais criteriosa de caracteres de menor herdabilidade, em
geracdes mais avancadas de endogamia.

Porém, mesmo em caracteres de baixa herdabilidade como a
produtividade ¢ possivel realizar a selecdo precoce de forma eficiente. No
trabalho de Valente (2010), foi obtida alta correlagio na CGC de hibridos

topcrosses de progénies S; com o desempenho per se de progénies Sg.
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2.5 Modelos mistos no melhoramento

Em melhoramento de plantas, busca-se sempre obter o verdadeiro valor
do genotipo em estudo. Para isso, muitas vezes se utiliza da média fenotipica
como estimador do valor genotipico. Porém, quando tal gendtipo é avaliado em
poucos locais ou poucas parcelas, esta estimativa do valor genotipico deve ser
tomada com restrigdes. Portanto, para estimativas mais acuradas, deve-se avaliar
estes materiais em uma ampla gama de repeticdes/ambientes, para que esta
média geral fenotipica represente com seguranca o valor genotipico (IEMMA,
2003).

A utilizacdo de experimentos de grande porte ou muitos ambientes,
comum em melhoramento de plantas, naturalmente impde maiores dificuldades
no controle do balanceamento experimental, quer seja pela perda de parcelas ou
até mesmo pela dificuldade de se obter sementes de todos os cruzamentos,
assim, a utilizagdo da abordagem de modelos mistos, especialmente o uso do
BLUP, tem ganhado importancia no melhoramento vegetal.

O efeito da interagdo genotipo por ambientes dificulta o trabalho dos
melhoristas. Isto porque a selegdo € realizada por meio do fenotipo, na esperanga
que o gendtipo seja 0 mais proximo possivel. Como a sele¢do fenotipica nem
sempre ¢ eficaz, algumas alternativas tém sido propostas. A principal delas é a
melhoria das condigdes dos experimentos de avaliagdo das progénies. Outra
alternativa ¢ a obtencdo do valor genético gendmico, por meio da regressao
direta das marcas moleculares identificadas no genétipo de cada progénie, como
preconizado pelo método BLUP Gendmico - GBLUP (NISHIO; SATOH, 2014).
Neste caso, deve-se identificar marcas moleculares associadas ao carater de
interesse. Outra alternativa, cujo emprego tem se intensificado cada vez mais no
melhoramento de plantas, ¢ analisar os dados utilizando-se abordagem de

modelos mistos, especialmente o Best Linear Unbiased Predictor — BLUP. O
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fundamento do BLUP ¢é que ele gera estimativas mais acuradas do valor
genotipico do individuo (ARNHOLD et al., 2009; MENDES, 2011), além de
alicercar outras metodologias de estimacdo de valor genético gendomico, como o
proprio GBLUP.

O tratamento dos dados experimentais por metodologias de modelos
mistos proporciona grande flexibilidade de analises, e permite lidar melhor com
problema do desbalanceamento, uma vez que os tratamentos sdo ponderados
individualmente (ARNHOLD et al., 2012).

As principais vantagens do uso do método de modelos mistos na
estimacao de parametros genéticos e predicdo de valores genéticos sdao que: (a)
pode ser aplicado a dados desbalanceados; (b) ndo exige dados obtidos sob
estruturas rigidas de experimentacdo; (¢) permite utilizar simultaneamente um
grande nimero de informagdes, provenientes de varios experimentos, gerando
estimativas precisas; (d) corrige os dados para os efeitos ambientais, e prediz de
maneira precisa e ndo viciada os valores genéticos, conduzindo a maximizagdo
do ganho genético com a seleg@o, além de possuir menores variancias e erros em
relagdo a outros métodos (ARNHOLD et al., 2009, 2012; IEMMA, 2003).

Proposto por Henderson, em 1949, inicialmente foi implementado no
melhoramento animal, onde condi¢des de balanceamento nem sempre sdo
possiveis. Atualmente, REML/BLUP tem sido considerado o método mais
acurado para analises em uma variedade de aplicacdes, com a vantagem de
substituir a analise de varidncia, especialmente quando ha desbalanceamento
(ARNHOLD et al., 2012), permitindo assim, resultados mais realisticos.

O emprego do modelo misto, basicamente consiste em considerar os
efeitos genéticos do modelo como aleatdrio, e corrigindo-o para os demais
efeitos fixos do modelo. Bernardo (2002) relata que o BLUP fornece as mesmas
informacdes que o método dos quadrados minimos em condigdes de

balanceamento dos experimentos. Desta forma, o emprego do modelo misto se
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torna mais adequado para uso em situagdes de maiores niveis de
desbalanceamento (IEMMA, 2003).

No melhoramento genético, quando os efeitos de tratamentos sdo
considerados aleatérios, e efeitos ambientais sdo considerados fixos, em
procedimentos REML/BLUP, existe maior acuracia preditiva (RESENDE,
2007). Isso se deve ao fato de que as predicdes dos efeitos aleatorios sao
forcadas em dire¢do a média geral, pelo efeito shrinkage, penalizando predi¢des
baseadas em pequenas amostras. Isso ndo ocorre quando os efeitos de
tratamentos sdo considerados fixos, o que pode superestimar as médias de
tratamentos. Além disso, esse ¢ considerado um procedimento 6timo, pois 0s
BLUP de valores genotipicos sdo preditores de minimos quadrados do erro e ndo
viesados.

O efeito shrinkage permite comparagdes mais adequadas entre gendtipos
com diferentes numeros de observagdes que podem ocorrer, devido a
desbalanceamentos nos ensaios, possibilitando uma maior confiabilidade aos
tratamentos com maior numero de observacdes. Em modelos mistos, a
herdabilidade estimada na média de parcelas é usada como ponderador que
atende a esta premissa. Este efeito aproxima os valores preditos em dire¢do a
média geral.

Os valores genotipicos preditos (ut+g) de gendtipos com base em uma
maior quantidade de observacdes, tendem a apresentar uma maior herdabilidade,
fazendo com que seus preditores de utg apresentassem maior acuracia e,
consequentemente, menor efeito shrinkage em comparagdo a genotipos
avaliados em menor quantidade de observagdes (RESENDE; VALLE; JANK,
2008).

Nestes casos, os gendtipos podem sofrer uma grande mudanca de
ordenacdo dos valores fenotipicos estimados em relagdo aos valores genotipicos

preditos via BLUP, ocasionando assim, ganho na obtengdo dos valores
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genotipicos. Nao levar em consideragdo a diferenga na quantidade de
observagoes dos genotipos € acrescentar erros nos valores genotipicos, que pode
reduzir os ganhos com o melhoramento.

Apesar da menor herdabilidade dos gendtipos com menor numero de
observagdes, a comparacdo destes com os valores de gendtipos com maiores
numeros de observacdes € vantajosa, pois ndo ha superestimacdo do verdadeiro
valor genotipico devido a penalizacdo pelo preditor BLUP.

Uma forma de mensurar essa mudanca de ordenagdo é estimar a
correlacdo de Spearman (VALENTE, 2010). Caso a correlagdo seja menor que
1, pode-se afirmar que a analise via modelos mistos ¢ mais eficiente, pois houve
mudanca na classificacdo dos genotipos, e as médias genotipicas foram obtidas
por um procedimento 6timo em relacdo a dados desbalanceados.

Outro beneficio da metodologia de modelos mistos é que quando a
maioria dos tratamentos ¢ avaliada em um numero reduzido de ensaios, o uso de
testemunhas comuns em todos os ensaios, permite uma conexao entre o0s
diferentes experimentos. Assim, as informagdes de cada experimento sdo usadas
para uma estimagao mais precisa dos efeitos fixos referentes a média geral, que é
somada aos desvios dos efeitos genotipicos para compor o valor genotipico de
cada tratamento.

Com relagdo aos componentes de variancia, estes tém grande
importancia no contexto de modelos mistos quando determinados pela maxima
verossimilhanga restrita —REML, ja que, segundo Arnhold et al. (2012) e
Resende e Duarte (2007), a precisa estimagdo dos componentes de varidncia ¢
fundamental para aumentar a acuracia dos valores genéticos, e assim identificar
plantas  geneticamente superiores, principalmente em condi¢des de
desbalanceamento.

Com a utilizagdo de modelos mistos para analise de dados experimentais

em programas de melhoramento vegetal, o que realmente interessa ¢ a ordenacao
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dos tratamentos genéticos. A predicdo dos valores genotipicos via BLUP
depende da estimagdo de componentes de variancias associadas aos efeitos
aleatorios do modelo e, para tanto, uma das metodologias mais utilizadas ¢ a
estimagao por meio de maxima verossimilhanca restrita (REML), pois considera
a perda de graus de liberdade, promovendo assim, estimativas dos componentes
de variancia mais acurados (ARNHOLD et al., 2009).

Comparando a analise dialélica, usando modelo fixo e modelo misto,
Iemma (2003) concluiu que a classificagdo dos hibridos mais produtivos sofreu
pouca alteragdo, sendo facilitada a sele¢do. Porém, vale ressaltar, que em seu
trabalho ndo havia desbalanceamento de nimero de parcelas dos hibridos, assim
como perda de combinagdes hibridas do delineamento genético. Esta situacdo
estd em concordancia com a teoria, pois, segundo Bernardo (2002) e Fritsche-
Neto et al. (2010), o preditor BLUP, com pouco ou nenhum desbalanceamento,
proporciona pouca alterag@o na classificagdo dos tratamentos, alcancando assim,
os mesmos resultados utilizando o modelo fixo.

Por outro lado, quando usado em dados desbalanceados, proporciona
predicdes acuradas, além de ser uma metodologia de facil implementagio,
segundo Resende e Duarte (2007). No trabalho de Fritsche-Neto et al. (2010),
foi constatado que o método REML/BLUP prediz com acuracia os valores
genotipicos de hibridos com desbalanceamento de até 20% ou redugdo em 23%
do nimero de ambientes, mesmo com presenca de interacdo gendtipo por
ambiente do tipo complexa.

Existem na literatura alguns trabalhos que mostram a eficiéncia de usar
BLUPs para estimar a capacidade combinatoria. Balestre et al. (2008a) citam
que BLUPs, para estimar a capacidade especifica de combinacdo devem ser
priorizados, pois tem menor erro e viés, produzindo estimativas mais acuradas.
Iemma (2003) avaliando linhagens obtidas da populacdo BR-106, encontrou

baixa correlacao entre os BLUPs da CGC com as estimativas de CGC obtidas
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pelo modelo fixo, considerando que os BLUPs indicam o melhor
comportamento das linhagens, visto que estas diferencas podem ser atribuidas a
incorporagdo da estrutura de varidncias e covaridncias no modelo, porém, a
extrapolacdo desses resultados deve ser tomada com cautela, pois hé divergéncia

nessa correlagdo em funcao da populagdo em estudo.
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3 MATERIAL E METODOS

3.1 Descricao dos materiais e ensaios

Os experimentos foram conduzidos de novembro de 2011 a maio de
2013. Na safra 2011/2012 instalou-se o campo de cruzamento para a obtencao
dos hibridos topcrosses. Foram utilizadas, 500 progénies Sy, originadas de trés
populagoes distintas, as progénies Sy, s@o provenientes da segunda geracdo de
plantas autofecundadas de populagdes F, oriundas de hibridos comerciais,
comumente utilizados na regido Sul do Brasil, sendo 175 progénies oriundas da
populagdo A, derivada do hibrido triplo Garra (Syngenta); 88 progénies da
populagdo B, derivada do hibrido simples AS 1532 (Agroeste) e 237 progénies
da populagdo C, derivada do hibrido simples 30B39 (DuPont Pioneer).

Realizou-se uma selegdo fenotipica proxima ao florescimento e pré-
colheita, adotando como critério, plantas mais vigorosas, menor incidéncia de
doengas foliares, folhas eretas, uniformidade de plantas dentro da progénie,
dentre outras. Considerando uma intensidade de selecdo de 40%, as progénies
selecionadas foram cruzadas com trés testadores, a linhagem elite LE84, o
hibrido simples experimental HS2532 e o hibrido simples comercial GNZ2004.
A LE84 foi selecionada por ser uma linhagem elite do programa de
melhoramento de milho, e caracterizada por possuir alta capacidade geral de
combinagdo. O hibrido GNZ2004 foi utilizado devido a sua recomendagido de
uso nas mesmas regides de cultivo dos hibridos A, B e C. O hibrido
experimental HS2532 foi escolhido por ser um bom parental, e por permitir a
identificacdo de hibridos triplos de alto rendimento.

Das 200 progénies selecionadas, obteve-se 189 com quantidade
suficiente de sementes para conducgdo de pelo menos um experimento, formando

assim 457 hibridos topcrosses.
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Na safra 2012/2013 foram realizados os experimentos em cinco locais,
trés no Centro de Desenvolvimento Cientifico e Tecnologico em Agropecuaria
da UFLA, em diferentes épocas de semeadura, sendo em 09/11/2012 com 144
hibridos testados, em 16/11/2012 com 81 hibridos testados e em 23/11/2012 com
289 hibridos. Outro experimento foi conduzido em Guarapuava/PR, com
semeadura dia 17/10/2012 com 316 hibridos e em Sdo Miguel d’Oeste/SC,
semeado em 07/11/2012 com 348 hibridos.

Os hibridos foram distribuidos aleatoriamente nos experimentos para
que ndo houvesse o confundimento entre efeitos ambientais com os efeitos de
populagdo ou testadores. Desta forma, 13,8% dos hibridos (63) foram testados
em somente um experimento, 16,6% (76) foram testados em apenas dois
experimentos, 68,5% (312) em trés experimentos, 0,87% (4) em quatro
experimentos e apenas 0,43% (2) foram testados nos cinco experimentos,
totalizando assim os 457 hibridos avaliados.

Dentre os 457 hibridos avaliados, 444 sdo hibridos topcrosses, resultante
dos cruzamentos das progénies das trés populagdes com os testadores. Porém,
para algumas progénies, ndo foram obtidas sementes suficientes nos
cruzamentos com os trés testadores, sendo que 7,4% das progénies foram
testadas com apenas um testador, 50,3% foram testadas somente com dois

testadores, e 42,3% das progénies foram testadas com os trés testadores (Tabela

1.
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Tabela1 Descricdo dos cruzamentos realizados das progénies das trés
populagdes e numero de testadores obtidos nos cruzamentos

Cruzamentos Cruzamentos

N Numero de testadores N° progénies
Populagio possiveis realizados
1 2 3 N° % N° N° %
A 2 39 17 58 30,7 174 131 753
B 0 12 20 32 16,9 96 84 87,5
C 12 44 43 99 52,4 297 229 77,1
Total 14 95 80 189  100,0 567 444 783

Total (%) 7,4 50,3 423 100,0 - - - -

O numero de cruzamentos de cada combinagdo de populacdo e
testadores pode ser visualizado na Tabela 2. Também foram incluidos 13

tratamentos testemunhas sendo estes 12 hibridos comerciais e 1 experimental.

Tabela 2 Descrigdo do nimero de cruzamentos obtidos para as combinagdes de
progénies e testadores

P < Testador Total de hibridos
opulagdo

84 2004 2532 Ne° %

A 19 57 55 131 29,5

B 20 32 32 84 18,9

C 55 88 86 229 51,6
Total 94 177 173 444 -
Total (%) 21,2 39,9 39,0 - -

O delineamento utilizado nos ensaios instalados em Lavras/MG foram o
latice quadrado simples, sendo o primeiro 12 x 12, o segundo 9 x 9 e o terceiro
17 x 17. Nos ensaios instalados no PR e SC foram utilizados blocos
casualizados, com duas repeticdes. As parcelas experimentais em Lavras/MG
constituiram de 2 linhas de 5 metros cada, com espagamento de 0,55 m, ¢ nos
ensaios do PR e SC de 4 linhas de 5 metros com espagamento entre linhas de 0,5

m.
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Foi avaliada a produtividade de grios a partir do peso de graos obtidos
na parcela, e os dados extrapolados para ton. ha” com a corre¢io de umidade

para 13%.

3.2 Analise dos dados

A andlise dos dados foi realizada pela abordagem de modelos mistos,
utilizando para o célculo dos componentes de varidncia genotipica e residual, o
método da Méxima Verossimilhanga Restrita (REML). A partir do ajuste do
modelo pelo processo iterativo, foi obtida a predicdo dos componentes de
variancia de cada vetor aleatorio, assim como a solugao do vetor de efeitos fixos.

Inicialmente foram obtidas as médias BLUPs (u+g) dos hibridos pela

analise conjunta dos dados utilizando o seguinte modelo:

y=XB + Z,g + Z,w + ¢ (D)

Onde y ¢é o vetor das observagdes fenotipicas; B é o vetor dos efeitos

fixos (locais, blocos ¢ média geral); g é o vetor dos efeitos genotipicos
assumidos como aleatorio; w é o vetor dos efeitos da interagdo genétipo por
ambientes assumidos como aleatorio; X, Z; e Z, representam a matriz de
incidéncia dos efeitos referidos.

As estimativas dos BLUPs da capacidade geral de combinagdo e da
capacidade especifica de combinag¢do foram realizadas com o auxilio do
software SAS, utilizando o proc mixed. Neste estudo, optou-se por utilizar o
modelo com todos os genotipos dentro de um mesmo grupo, de acordo com
Balestre, Von Pinho e Souza (2010) e Oliveira et al. (2010). Segundo estes

autores, o modelo que considera os genotipos em um unico grupo fornece
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estimativas de CGC e CEC mais acuradas que o modelo que considera dois
grupos distintos, mesmo com informagao de parentesco.

Desta forma foi considerado o seguinte modelo:

y= XB + Z,g + Z,s + Z3(ga) + Z,(sa) + ¢ 2)

Onde: y € o vetor de observagdes; B é o vetor de pardmetros dos efeitos

fixos (média geral, locais e blocos dentro de locais); g e s sdo os vetores dos
efeitos da capacidade geral e especifica de combinacdo, respectivamente,
(assumidos como aleatorios); ga e sa sdo os vetores dos efeitos das interagdes
entre capacidade geral e especifica de combinagdo com o ambiente,

respectivamente, (assumidos como aleatdrios); £ € o vetor de residuos. X,
Z,,Z,,75e 7, representam as matrizes de incidéncia dos efeitos f3, g, s, ga e sa,

respectivamente.

Visando analisar a melhor forma de selecionar as progénies, foi
realizada uma comparagao entre duas diferentes estratégias de ranqueamento. Na
primeira, foi considerada uma intensidade de selegdao de 30% dentro de cada
populagdo. Na segunda estratégia, a mesma intensidade de selegdo foi adotada,
entretanto, foram desconsideradas as populagdes que derivaram as progénies
selecionadas.

Foram estimadas as correlagdes de ranqueamento de Spearman entre
médias BLUPs (u+g) médias BLUEs e CEC. A analise foi realizada utilizando o

software SAS, proc corr.



38

4 RESULTADOS E DISCUSSAO

Dentre os parametros tuteis para a selecdo de genoétipos, a capacidade
combinatoria tem destaque por ter facil interpretacdo. No presente estudo, a
relagdo da varidncia da CEC foi 4,15 vezes maior que a variancia da CGC
(Tabela 3). Os componentes de variancia dos modelos podem expressar a
variabilidade genética dos gendtipos, o que permite realizar inferéncias sobre o
tipo de acdo génica predominante para cada uma das caracteristicas. Tal
resultado indica que no conjunto de progénies em estudo, os efeitos de

dominéncia tém maior influéncia na expressao da produtividade de graos.

Tabela 3 Estimativa dos componentes de variancia obtidas por REML/BLUP
para capacidade geral e especifica de combinagdo, interacdo com o
ambiente e varidncia residual de progénies S, de milho cruzadas com
trés testadores

Parametros Variancias
CGC 0,03846%*
CEC 0,1599%**
CGC x Amb 0,1352%*
CEC x Amb 0,1992%*
Variancia Residual 1,4522%*

* **: significativo ao nivel <0,05 e <0,01 respectivamente.

A maior contribuicdo dos efeitos dominantes para o aumento da
produtividade de graos ¢é relatado por varios trabalhos (BALESTRE; VON
PINHO; SOUZA, 2010; BORDALLO et al., 2005; GUEDES et al., 2011;
OLIVEIRA et al., 2010; VIANA; MATTA, 2003; VIVEK et al., 2010; WERLE
etal., 2014).

Em contrapartida, no trabalho de Englesong et al. (2011), Oliveira et al.
(2011), Paterniani et al. (2006) e Rovaris, Zagatto ¢ Sawazaki (2014), a maior
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estimativa de CGC em relagdo a CEC indicou que a agdo génica aditiva
contribui mais para o aumento da produtividade. Tal divergéncia de resultados
pode ser explicada pelo simples fato de que a capacidade de combinagdo de um
genoétipo € relativa aos demais gendtipos em teste, assim um determinado
genoétipo pode apresentar alta ou baixa CGC, dependendo dos gendtipos que
estdo sendo testados. Oliveira et al. (2011) citaram que o tipo de interacdo
alélica predominante depende da populacdo envolvida no dialelo, desta forma, o
resultado ¢ especifico para os gendtipos avaliados. Ainda assim, € possivel
verificar a predominancia de efeitos genéticos aditivos e de dominancia,
simultaneamente, em uma mesma populagdo de melhoramento. Guimaraes et al.
(2007), visando avaliar hibridos simples de milho quanto a produtividade, a
partir de cruzamentos dialélicos entre linhagens divergentes, verificaram
contribuic¢des significativas das CGC e CEC, evidenciando assim a importancia
dos dois efeitos supracitados.

A expressdo da interacdo alélica predominante também depende da
intensidade de melhoramento que os genotipos em teste tenham sido
submetidos. Conforme Paterniani et al. (2006), linhagens extensivamente
melhoradas em ambientes distintos tendem a ter maior contribuicdo dos efeitos
aditivos na manifestagdo da produtividade. Este efeito estd em acordo com o
presente estudo, onde foram utilizadas progénies com baixo grau de endogamia
que foram alvo de selecdo fenotipica massal. Dessa forma, ¢ possivel o
predominio dos efeitos de dominancia no estudo do controle genético, do carater

em questdo.

4.1 Capacidade Geral de Combinacio

A magnitude dos BLUPs da CGC para todas as progénies da populagdo
A variou de -0,1622 a 0,1780 ton ha” (ANEXO A — Tabela 1). A magnitude dos
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BLUPs da CGC de todas as progénies da populagdo B varia de -0,1711 a 0,1399
ton. ha™' e a variagdo para todas as progénies da populagdo C foi de -0,1182 a
0,2001 ton. ha'. Este cenario de baixa variacdo, considerando o potencial
produtivo da cultura, reflete diretamente da baixa estimativa do componente de
variancia relacionado a CGC, em comparagdo a CEC.

Oliveira et al. (2010) observaram que baixas estimativas da variancia da
CGC refletiram também em baixa amplitude nas estimativas da CGC das
progénies, assim como observado no presente estudo. Balestre; Von Pinho e
Souza (2010) verificaram que as variancias dos valores BLUP das capacidades
de combinagdo (CGC e CEC), estimadas a partir de 90 progénies Sy,
genotipadas com 25 marcadores microssatélite, foram baixas, corroborando os
resultados obtidos no presente trabalho. Esses mesmos autores reportam sobre a
importancia da utilizagdo de progénies como uma alternativa viavel na sintese de
hibridos de alta performance.

Na Tabela 4, pode-se observar o ranqueamento das 57 melhores
progénies com base na CGC, considerando as melhores progénies dentro de cada
populagdo. Considerando as 58 progénies de populagdo A, foram selecionadas as
17 progénies com maiores CGC, com uma variacdo nos valores de 0,01248 a
0,1780 ton. ha™. No caso das 32 progénies da populagio B, foram consideradas
as 10 progénies com maiores CGC, com valores variando de 0,00936 a 0,1399
ton. ha”'. Ja dentre as 99 progénies da populagio C, 30 foram selecionadas,

apresentados valores de CGC entre 0,03899 a 0,2001 ton. ha™.
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Tabela4 BLUPs da capacidade geral de combinagdo (CGC) (ton. ha™) de 57
das 189 progénies de milho, considerando a selecdo de 30% para cada

populacdo
Progénie CGC Progénie CGC Progénie CGC Progénie CGC
Populagdo A Populagdo B Populagéo C Populagdo C

A153  0,17800 B31  0,13990 C134 0,20010 C124  0,07777
A23  0,11130 B13  0,08256 C122  0,18460 Ce67  0,07770
A178  0,10750 B60  0,06669 C259 0,17430 C234  0,07515
Al31 0,07876 B30  0,05645 C143  0,16290 C247  0,07308
A71  0,07082 B48  0,04476 C223  0,14400 C24  0,07240
A98  0,06748 B17  0,04437 Cl141  0,14390 C188 0,06477
A119  0,06604 B2 0,02853 C193 0,11570 C109  0,06433
A176  0,06505 B57  0,02482 C103  0,10630 CI190 0,05731
A3 0,05605 B38  0,02066 C113  0,10090 C106  0,05552
A9 0,05232 B47  0,00936 C100  0,10080 C250 0,05211

A100 0,04970 C110  0,09285 C147  0,05201
A86  0,04582 C40  0,09006 C135 0,04811
Al6  0,04140 C251 0,08866 CI18  0,04432
A151 0,01940 CI180  0,08752
A41  0,01685 C192  0,08436
A26  0,01364 C236 0,08352
All14 0,01248 C77  0,08290

*Referente a 30% do total de 189 progénies com os maiores BLUPs de CGC por
populagio.

Considerando a selegdo das progé€nies com os maiores valores de CGC,
dentre as 58 progénies da populacdo A, foram selecionadas 13 com valores de
CGC entre 0,0414 a 0,1780 ton. ha" (Tabela 5). No caso das 32 progénies da
populacdo B, foram consideradas as 6 progénies com maiores CGC, com valores
entre de 0,0447 a 0,1399 ton. ha. J4 dentre as 99 progénies da populagdo C, 38

foram selecionadas, com uma variac¢ao de 0,0319 a 0,2001 ton. ha'.



Tabela 5 BLUPs da capacidade geral de combinagio (CGC) (ton. ha™) de 57 das 189 progénies de milho, considerando
a selecdo de 30% das progénies com maiores CGCs, independente da populacao

Populagdo  Progénie CGC Populagdo  Progénie CGC Populagdo  Progénie CGC
C C134 0,2001 C C236 0,0835 C C106 0,0555
C C122 0,1846 C C77 0,0829 A A9 0,0523
A A153 0,1780 B B13 0,0826 C C250 0,0521
C C259 0,1743 A Al131 0,0788 C C147 0,0520
C C143 0,1629 C C124 0,0778 A A100 0,0497
C C223 0,1440 C Co7 0,0777 C C135 0,0481
C C141 0,1439 C C234 0,0752 A A86 0,0458
B B31 0,1399 C C247 0,0731 B B48 0,0448
C C193 0,1157 C C24 0,0724 B B17 0,0444
A A23 0,1113 A A7l 0,0708 C C18 0,0443
A Al178 0,1075 A A98 0,0675 C C235 0,0433
C C103 0,1063 B B60 0,0667 A Al6 0,0414
C C113 0,1009 A Al119 0,0660 C C98 0,0395
C C100 0,1008 A Al176 0,0651 C C49 0,0390
C C110 0,0929 C C188 0,0648 C Col 0,0383
C C40 0,0901 C C109 0,0643 C C138 0,0363
C C251 0,0887 C C190 0,0573 C C94 0,0328
C C180 0,0875 B B30 0,0565 C C93 0,0325
C C192 0,0844 A A3 0,0561 C C96 0,0319

*Referente a 30% do total de 189 progénies com os maiores BLUPs de CGC independente da populagao.

(44
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Houve uma coincidéncia de 49 progénies (86%) considerando a
estratégia em que o indice de selegdo era efetuado dentro de cada uma das trés
populagoes em relacdo a selecdo pelo valor geral de CGC, desprezando o
pedigree das progénies. Isto indica que existiu uma superioridade no
desempenho de progénies de uma populagdo em relacdo as demais.
Considerando que na classificacdo pela CGC geral (Tabela 5) foram incluidas 8
progénies da populagdo C, aliado ao fato de que ocorreu uma superioridade de
3,24% na média dos valores de CGC, quando se utilizou a segunda estratégia de
selecdo, ou seja, desconsiderando a origem das progénies, evidencia-se
superioridade da populagcdo C em gerar progénies de maior capacidade geral de
combinacgao.

As estimativas da CGC, em sua magnitude, ocorrem em geral para
genotipos com as maiores e menores frequéncias de alelos favoraveis em relagao
a média dos genotipos testados. Assim, entende-se que a selecdo das progénies
com base nas maiores estimativas de CGC, tem como objetivo aumentar a
frequéncia de alelos favoraveis nas proximas geragdes. Desta forma, infere-se
que a populagdo C possui maior frequéncia de alelos favoraveis, refletida em
uma superioridade no desempenho de suas progé€nies. A importancia da alta
frequéncia de alelos favoraveis, como estratégia para a analise do potencial de
uma populagdo para extragdo de linhagens, ja foi relatado na literatura. Bison,
Ramalho e Raposo (2003), avaliando progénies derivadas de dois diferentes
hibridos comerciais, descreve sobre a estimativa de m+a, que tem uma relagdo
estreita com a frequéncia de alelos favoraveis em uma populagdo. Depreende-se
que as maiores estimativas de CGC podem ser derivadas das populacdes mais
promissoras.

Associar as progé€nies com altos valores de CGC com os hibridos
resultantes destas progénies que também possuam altos valores de CEC deve ser

priorizado na selecdo, pois associam alta média e maior varidncia genética.
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Havendo assim maiores chances de que em geragdes futuras, estas progénies

sejam linhagens com grande potencial de gerarem hibridos de alto desempenho.
4.2 Capacidade especifica de combinacao

A maior expressdo dos efeitos de dominancia refletidos pela maior
variancia da CEC (Tabela 3) pode também ser visto pela maior amplitude nos
valores da CEC em relacao a amplitude nos valores de CGC (Tabela 5).

Dentre os 444 hibridos, estdo listados na Tabela 6 os 133 hibridos
(correspondendo a uma intensidade de selecdo de 30%) com os maiores valores
de CEC. Houve variagao nos valores de CEC dos hibridos oriundos de progénies
da populagdo A de -0,5251 a 0,5234 ton. ha', sendo que, dentre os superiores, 0
menor valor de CEC foi de 0,1010 ton. ha™. Para a populagdo B, a variagdo foi
de -0,4687 a 0,6916 ton. ha', com o menor valor dentro dos hibridos superiores
de 0,0980. A variagdo da populagio C foi de -0,4921 a 0,6398 ton. ha” e o

menor valor dentre os hibridos superiores de 0,1008.



Tabela 6 BLUPs da capacidade especifica de combinacao de 133 hibridos de milho de diferentes populagdes

Hibrido CEC Hibrido CEC Hibrido CEC Hibrido CEC
Populagdo A Populagédo B Populagéo C Populagéo C

A100 X 2532 0,5234 B31 X 2532 0,6916 C122 X 84 0,6398 C95 X 2532 0,1858
A153 X 2004 0,5087 B30 X 2004 0,4455 Cl143 X 84 0,5602 C186 X 2004 0,1857

A3 X 2004 0,3659 B60 X 2532 0,3685 Cl134 X 84 0,5173 C102 X 2004 0,1849
A119 X 2532 0,3251 B17 X 2004 0,2927 C259 X 84 0,5069 C181 X 2532 0,1821
A71 X 2004 0,3202 B48 X 2004 0,2815 C178 X 84 0,4807 C135X 2532 0,1819

A98 X 84 0,3182 B85 X 2532 0,2687 C191 X 84 0,4441 C28 X 2004 0,1817
A178 X 2532 0,2782 B7 X 2532 0,2294 C192 X 84 0,4419 C235X 84 0,1800
A42 X 2532 0,2618 B78 X 2532 0,2255 C223 X 84 0,4394 C134 X 2532 0,1791

A9 X 2004 0,2608 B13 X 2004 0,2128 Cl13 X 84 0,4279 C110 X 84 0,1765

A8 X 2532 0,2594 B57 X 2532 0,1933 C259 X 2004 0,4250 C110 X 2532 0,1719
A23 X 2532 0,2406 B47 X 2004 0,1807 C100 X 2004 0,4199 C96 X 2532 0,1704
A133 X 2532 0,2357 B90 X 2004 0,1547 C174 X 2004 0,3877 C247 X 2532 0,1698
A153 X 2532 0,2313 B2 X 2532 0,1515 C188 X 2004 0,3776 C67 X 2532 0,1665
A131 X 2532 0,2265 B23 X 2532 0,1463 C77 X 2004 0,3418 C75 X 2004 0,1653
A23 X 2004 0,2220 B34 X 2004 0,1352 C180 X 2532 0,3162 C85 X 2532 0,1634

A37 X 84 0,2125 B13 X 2532 0,1304 C141 X 2004 0,3128 C61 X 2004 0,1629
A178 X 2004 0,1686 B36 X 2532 0,1141 C234 X 84 0,3124 C109 X 2004 0,1605
A58 X 2532 0,1597 B47 X 2532 0,1076 C251 X 2004 0,3113 C103 X 2004 0,1589
A176 X 2004 0,1524 B17 X 2532 0,0989 C24 X 2004 0,3010 Cl124 X 84 0,1575
A86 X 2532 0,1433 B30 X 84 0,0980 C45 X 2532 0,2933 C15 X 2532 0,1566
A114 X 2004 0,1350 Cl141 X 2532 0,2856 C67 X 2004 0,1566
A151 X 2004 0,1335 C180 X 84 0,2810 C68 X 2532 0,1558
Al6 X 2532 0,1214 C194 X 2532 0,2782 C65 X 2004 0,1549
A176 X 2532 0,1180 C40 X 2004 0,2733 C138 X 84 0,1543
A109 X 2004 0,1094 C143 X 2532 0,2621 C97 X 2532 0,1530
A87 X 2004 0,1011 C80 X 2004 0,2611 C247 X 84 0,1458
A131 X 2004 0,1010 C103 X 84 0,2517 Cl147 X 2532 0,1447

9%



“Tabela 6, conclusdo”

Hibrido CEC Hibrido CEC Hibrido CEC Hibrido CEC
Populagido A Populagédo B Populagéo C Populagéo C
C94 X 2004 0,2495 C131 X 2004 0,1407
C193 X 2532 0,2482 C134 X 2004 0,1357
C126 X 84 0,2432 C124 X 2532 0,1347
C236 X 2004 0,2430 C151 X 2004 0,1328
C93 X 2532 0,2422 C98 X 2532 0,1293
C113 X 2004 0,2343 C18 X 2532 0,1265
C190 X 84 0,2294 C182 X 2532 0,1245
Cl144 X 2532 0,2293 C190 X 2532 0,1151
C151 X 2532 0,2287 C223 X 2004 0,1141
C49 X 2004 0,2269 C78 X 2004 0,1100
C193 X 84 0,2175 C87 X 2004 0,1080
C250 X 84 0,2110 C109 X 2532 0,1069
C112 X 2004 0,2106 C155X 84 0,1051
C179 X 84 0,2040 C236 X 84 0,1043
C146 X 2532 0,1974 C40 X 2532 0,1011
C106 X 84 0,1956 C22 X 2004 0,1008
Média Populagdo A 0,2309 Populagdo B 0,2263 Populacido C 0,2344

*Referente a 30% do total dos 444 hibridos com os maiores valores de CEC.

14
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Para auxiliar no reconhecimento da melhor combinagao hibrida, a CEC
¢ de fundamental importancia, e deve ser interpretada como sendo o desvio de
um cruzamento em relacdo ao que seria esperado com base na CGC de seus
genitores (VALENTE, 2010).

Contribuicdes expressivas da CEC ja foram verificadas ndo s6 para a
produtividade de graos (BALESTRE; VON PINHO; SOUZA, 2010;
BORDALLO et al., 2005; GUEDES et al., 2011; OLIVEIRA et al., 2010;
VIVEK et al., 2010), mas também para outros caracteres de importincia
agronOmica. Vivek et al. (2009), por meio de um dialelo entre 12 linhagens elite
e analise utilizando o método 4 de Griffing, averiguaram efeitos significativos
para CEC tanto para produtividade de grdos, quanto para um complexo de
doengas que afetam a produtividade de milho, como a ferrugem comum, mancha
Phaeosphaeria, dentre outras.

Considerando o numero de hibridos para cada populagdo, 27 hibridos
originados de progénies da populagdo A estdo na lista de hibridos superiores.
Para a populag@o B, 20 hibridos e para a populagao C, 86 hibridos estdo entre os
superiores.

A amplitude de variacdo para a CEC dos hibridos para as populagdes A,
B e C foi de 1,0485, 1,1603 e 1,1319, respectivamente. E possivel observar que,
no que tange a CEC, a variagdo da populacdo C ¢ intermediaria, entretanto, foi a
populagdo que gerou maiores estimativas de efeitos aditivos, proporcionando a
inferéncia sobre a maior propor¢do de alelos favoraveis acumulados até essa
geracdo de endogamia.

Levando em conta a propor¢ao de hibridos testados, seria esperado o
numero de 39 hibridos para populacdo A, 25 para B e 69 para C (Tabela 7).
Nota-se desta forma, que as progénies da populagdo C possuem uma capacidade
de gerar hibridos com desempenho médio superior aos hibridos originados das

progénies das populagdes A e B, pois, dentre os superiores, as progénies da
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populagdo C superaram em 24,6% a quantidade de hibridos esperados, enquanto

aredugdo foi de 30,8% e 20% para A e B respectivamente.

Tabela 7 Desdobramento em relagdo a populacdo de origem das progénies e
testadores dos hibridos com os maiores valores de CEC

Testador
Pop, LE84 GNZ2004 HS2532
N. N % N. N % N. N % N. N %
A 6 2 33,3 17 12 70,6 16 13 81,3 39 27 69,2
B 6 1 16,7 10 7 70,0 9 12 1333 25 20 80,0
C 16 25 1563 26 31 1192 27 30 111,1 69 86 124.6
Total 28 28 100 53 50 943 52 55 105,8 133 133 100,0

N,, Numero de hibridos esperado com base no numero de hibridos testados; Ny Numero
de hibridos superiores.

Total

Pelo desdobramento das combinagdes de testador e populagdo, nota-se
que a combinagdo das progénies da populacdo C com o testador LE84, resultou
em um aumento de 56,3% no ntimero de hibridos entre os superiores (Tabela 7).
A tnica combinagdo que gerou resultados acima do esperado, com excecao aos
da populagdo C, foi a combinacdo das progénies da populagdo B com o testador
HS2532, proporcionando um aumento de 33,3% no niimero de hibridos entre os
superiores. Inclui-se nessa combinagdo o hibrido que possui o maior valor de
CEC, 0 B31 X 2532 com 0,6916 ton. ha™.

A capacidade de gerar hibridos de desempenho superior esta ligada a
média/alta frequéncia de alelos favoraveis dos parentais, assim como a
complementaridade génica dos genitores, muitas vezes expresso pelas altas
estimativas da capacidade especifica de combinagdo. Assim, a
complementaridade das progénies da populagdo C com o testador LE84, pode
ser explicada pela alta propor¢do de locos contrastantes entre o testador e a

populagdo, podendo ainda pertencer a grupos heteroticos distintos.
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A alta complementaridade da populagdo C com o testador LE84 pode
ainda ser visualizada pelos valores da CEC, onde os 9 hibridos com maiores
valores de CEC sao parte desta combinagdo. Esse cenario indica que hd um
potencial de obtengdo de hibridos simples de alto desempenho apds a obtencao
de linhagens endogamicas provenientes desta populacdo e cruzados com esse
testador.

Segundo Andrade (2013) e Bordallo et al. (2005), o hibrido mais
favoravel ¢ aquele com maior estimativa de capacidade especifica de
combinagdo, no qual um dos genitores apresenta maior capacidade geral de
combinagdo. Desta forma, temos como exemplo as 24 progénies A100, A153,
A3, A119, A71, A98, B31, B30, B60, C122, C143, C134, C259, C192, C223,
C113, C100, C188, C77, C180, C141, C234, C251 e C24, das quais os hibridos
resultantes destas progénies possuem valores de CEC acima de 0,3000 (Tabela
6) e que possuem altos valores de CGC, acima de 0,0497 (Tabela 4).

Para a obtengao de hibridos interpopulacionais, na escolha da populagdo
a ser utilizada para a extragdo de linhagens, deve-se priorizar populagdes
originadas de hibridos. Nestes casos, os hibridos devem apresentar altas
estimativas de CEC (BALESTRE et al., 2008a).

Houve uma ampla variagdo na estimativa da CEC em fun¢do do
testador, tal situagdo pode ser importante caso algum dos testadores seja de
interesse para a obtencdo de hibridos, em cruzamentos com algumas linhagens
que venham a ser obtidas dessas populagdes. De fato, este € o principal
argumento ao se utilizar como testador uma linhagem endogamica, em que o
resultado pode ser o direcionador dos cruzamentos de alto potencial no futuro,
sendo que, preferencialmente, este testador seja de um grupo heterotico distinto
(ELIAS; CARVALHO; ANDRE, 2000).

A CEC ¢ um parametro muito util na escolha da populagdo para a

extracdo de linhagens e obten¢do de hibridos interpopulacionais. Balestre et al.
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(2008a), avaliando o potencial de extracdo de linhagens de dez hibridos
comerciais, utilizando componentes de média e modelos mistos com
incorporagdo de marcadores moleculares multialélicos, verificaram uma
variagdo significativa das estimativas da CEC, demonstrando influéncia dos
efeitos nao aditivos em combinag¢des hibridas.

Desta forma, considerando que 40,2% das progénies da populacdo C
estdo presentes entre os 33% dos hibridos com maiores valores de CEC (Tabela
6), e que considerando somente o cruzamento com o testador LE84, essas
progénies da populagdo C estdo presentes em mais da metade dos hibridos
superiores. Pode-se inferir que a maior probabilidade de se obter um bom
hibrido, serd utilizando linhagens derivadas da populacdo C, em cruzamentos
com a LE 84. Tal situacdo reflete a maior complementaridade alélica nesses
cruzamentos. Considerando que a LE 84 é uma linhagem elite, aumenta-se a
chance de se obter bons hibridos apo6s a obtengdo das linhagens endogamicas da

populagéo C.

4.3 Média BLUP

Fritsche-Neto et al. (2010), avaliando a eficiéncia da abordagem
REML/BLUP na predicdo dos valores genotipicos € em experimentos
desbalanceados na cultura do milho, simulou varias condigcdes de
desbalanceamento no nimero de ambientes, bem como no nimero de hibridos
dentro de ambientes, verificando boa eficiéncia quando o desbalanceamento é de
até 20% de hibridos dentro de ambientes e 23% de ambientes. Balestre, Von
Pinho e Souza (2010) também avaliaram a eficiéncia do BLUP com a
incorporagdo da informagdo de parentesco para a predicdo do desempenho de

hibridos de milho ndo testados, observando estimativas significativas de
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correlacdo entre os valores genotipicos observados e preditos, que variaram de
0,55 a 0,7, dependendo do grau de desequilibrio.
De maneira geral, os hibridos que apresentaram maiores BLUPs foram

derivados do cruzamento entre progénies da populacdo C, com o testador LE 84
(Tabela 8).



Tabela 8 BLUPs da produtividade (ton. ha™) de 133 hibridos de milho oriundos de progénies de trés populagdes e
cruzadas com trés testadores e 13 testemunhas

. BLUP . BLUP . BLUP . BLUP
Hibrido (utg) Hibrido (utg) Hibrido (utg) Hibrido (utg)
Cl122X 84 12,4 C179 X 84 11,6 C151 X 2532 11,4 Al131 X 2532 11,3
Cl143 X 84 12,3 C49 X 2004 11,6 B48 X 2004 11,4 C204 X 84 11,3
B31 X 2532 12,3 C80 X 2004 11,5 C93 X 2532 11,4 C124 X 2532 11,3
C134 X 84 12,2 C45 X 2532 11,5 A178 X 2532 11,4 C95 X 2532 11,3
C259 X 84 12,1 A23 X 2004 11,5 A176 X 2004 11,4 C22 X 2004 11,3
A153 X 2004 12,1 C106 X 84 11,5 C181 X 2532 11,4 C151 X 2004 11,3
C192 X 84 12,0 C250 X 84 11,5 Cl110X 84 11,4 B47 X 2532 11,3
Cl13X 84 12,0 C235X 84 11,5 B57 X 2532 11,4 Cl127 X 84 11,3
C178 X 84 12,0 C112 X 2004 11,5 C224 X 84 11,4 C158 X 2004 11,3
C223 X 84 12,0 C94 X 2004 11,5 C223 X 2004 11,4 C190 X 2532 11,3
C191 X 84 11,9 C236 X 2004 11,5 C85 X 2532 11,4 C96 X 2532 11,3
C259 X 2004 11,9 Cl134 X 2532 11,5 Cl122 X 2004 11,4 B38 X 84 11,3
C100 X 2004 11,8 C134 X 2004 11,5 A42 X 2532 11,4 B23 X 2532 11,3
C77 X 2004 11,8 A178 X 2004 11,5 C110 X 2532 11,4 C182 X 2532 11,3
C234X 84 11,8 A37 X 84 11,5 B13 X 2004 11,4 Cl155X 84 11,3
C188 X 2004 11,8 B85 X 2532 11,5 C236 X 84 11,4 C109 X 2532 11,3
Cl141 X 2004 11,8 A9 X 2004 11,5 B90 X 2532 11,4 C110 X 2004 11,3
B60 X 2532 11,7 Cl138X 84 11,5 B30 X 84 11,4 C98 X 2532 11,3
C251 X 2004 11,7 C67 X 2004 11,5 Cl147 X 2532 11,4 B47 X 2004 11,3
A100 X 2532 11,7 C109 X 2004 11,5 Cl131 X 2004 11,4 A87 X 2004 11,3
C180 X 84 11,7 C103 X 2004 11,5 Al151 X 2004 11,4 C78 X 2004 11,3
C103 X 84 11,7 B17 X 2004 11,5 Al131 X 2004 11,4 C97 X 2532 11,3
C40 X 2004 11,7 Al119 X 2532 11,5 B13 X 2532 11,4 P30F53H 12,6

[43



“Tabela 8, conclusido”

_r BLUP o BLUP oo BLUP . BLUP
Hibrido (utg) Hibrido (utg) Hibrido (utg) Hibrido (utg)
B30 X 2004 11,7 A23 X 2532 11,5 C28 X 2004 11,4 AS1581 12,3
C180 X 2532 11,7 Cl46 X 2532 11,5 C135X 2532 11,4 GNZ9626 12,1
C174 X 2004 11,7 C61 X 2004 11,5 C15 X 2532 11,4 AGS8088 11,9
C190 X 84 11,6 Cl126 X 84 11,5 C68 X 2532 11,4 AGR041 11,8
C24 X 2004 11,6 C144 X 2532 11,5 B7 X 2532 11,4 DKB240PRO2 11,5
A3 X 2004 11,6 Cl124 X 84 11,5 Cl131 X 84 11,4 AG1051 114
C193X 84 11,6 C65 X 2004 11,5 C251 X 84 11,4 AG4051 114
Cl143 X 2532 11,6 C67 X 2532 11,5 B78 X 2532 11,4 AGS8061 11,3
Cl141 X 2532 11,6 C194 X 2532 11,5 Al114 X 2004 11,4 LG6304YG 11,0
A98 X 84 11,6 C247 X 2532 11,4 C87 X 2004 11,4 GNZ2004 10,8
C247 X 84 11,6 C102 X 2004 11,4 B2 X 2532 11,4 HS2532 10,1
C113 X 2004 11,6 C75X 2004 11,4 C40 X 2532 11,4 BRAS3010 9,8
C193 X 2532 11,6 A153 X 2532 11,4 B17 X 2532 11,3
A71 X 2004 11,6 A8 X 2532 11,4 C186 X 2004 11,3

*Referente a 30% do total dos 457 hibridos com as maiores produtividades.

€S
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Dos 133 genotipos selecionados, 93 foram derivados da populagio C,
equivalente a 69,69% do total, independentemente do testador utilizado. Outra
observagdo importante pode ser verificada quando se compara os BLUPs dos
hibridos com os hibridos utilizados como testemunhas. A amplitude de variagao
dos BLUPs das testemunhas foi de 2,81, ja dos hibridos topcrosses apresentaram
menor amplitude de variagdo, ou seja, de 1,1.

Considerando os BLUPs dos hibridos, nota-se que ha um grande nimero
de topcrosses que possuem médias acima de alguns hibridos comerciais,
evidenciando assim, que além das populagdes resultarem em progé€nies com alta
variabilidade, também permitem a obtencao de altas médias, e vale ressaltar, que
esta ¢ a situacdo considerada ideal para a selecdo de progénies e obtengdo de
linhagens (ALVES, 2006; FERREIRA et al., 2009).

A fim de obter ganhos genéticos em geragdes futuras, garantindo
linhagens com boa capacidade combinatoria associada a capacidade de gerarem
hibridos de alta produtividade, deve-se selecionar em geragdes precoce,
progénies que possuam alta CGC e que também contribuam para a obtengdo de
hibridos com alta CEC. Considera-se ainda que além de boa capacidade
combinatoria, estas devem apresentar altas médias. No presente estudo, as
progénies com os maiores valores de CGC (Tabela 5), que contribuiram para a
formag@o de hibridos com altos valores de CEC (Tabela 6) e que obtiveram altas
produtividades (Tabela 8), deverdo ser selecionadas para o avango de geracao e
obtencao de linhagens.

Com excecdo das progénies A23, A86 e CI18, todas as progénies
selecionadas com base na CGC (Tabela 5), também formaram hibridos com
altos valores de CEC associado a altas produtividades de graos. Considera-se
entdo, que mesmo com a maior influéncia dos efeitos de dominincia na

expressdo da produtividade, os efeitos aditivos ndo devem ser desconsiderados.
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4.4 Correlacao

Foram encontradas altas magnitudes nos coeficientes de correlagdo entre
CEC, BLUP e BLUE, assim como para a correlagao entre BLUP ¢ CEC dentro
de cada testador (Tabela 9). Infere-se que independente do testador, utilizando
médias BLUP ou CEC, o ranqueamento dos hibridos sera pouco alterado. Desta
forma pode-se adotar somente um destes pardmetros para utilizar no processo de
selecdo de progénies. Devido a grande flexibilidade de analise, a abordagem dos
modelos mistos (BLUP) pode ser uma opg¢do vantajosa, além de permitir lidar

melhor com problema do desbalanceamento.

Tabela 9 Estimativas da correlagdo de Spearman entre a CEC, Médias BLUP ¢
Médias BLUE em 444 hibridos de milho

Fonte r

Média BLUP x CEC 0,95%%*
M¢édia BLUP x Média BLUE 0,97**
Média BLUE x CEC 0,90**
Testador GNZ2004 Média BLUP x CEC 0,95%*
Testador HS2532 Média BLUP x CEC 0,96**
Testador LE84 Média BLUP x CEC 0,97**

** significativo a 1% de probabilidade pelo teste t.

A alta correlag@o entre as médias preditas BLUP e as médias estimadas
BLUE podem ser visualizadas na Figura 1. Resultado semelhante foi encontrado
por lemma (2003), comparando a metodologia de modelos mistos com o modelo
fixo em analise dialélica, obtendo correlacdo de 0,99 entre BLUP ¢ BLUE,
atribuindo este fato pelo BLUP considerar a matriz identidade na estrutura de
variancias e covaridncias, nao resultando assim, em grandes diferencas na

metodologia.
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Figura 1 Dispersdao entre médias BLUP e médias BLUE de 457 hibridos de
milho. Pontos em cor laranja representam hibridos oriundos da
populagdo A, em azul, verde e amarelo representam as populagdes B,
C e testemunhas respectivamente. Pontos em formato quadrado
representam os hibridos com o testador LE84, circulo, losango e
triangulo representam os testadores GNZ2004, HS2532 e
testemunhas respectivamente

Desta forma, pode-se inferir que para a produtividade de grios, a
classificagdo dos hibridos sofre pouca alteragdo quando se considerou as
metodologias de modelo misto ¢ modelo fixo. Resultados semelhantes foram
obtidos por lemma (2003).

A maior correlacdo da CEC com as médias BLUPs (Tabela 10) em
comparac¢do com as médias BLUE, também foi observada neste caso (Figura 2).
E possivel visualizar que os pontos se distribuem de forma mais agrupada em
torno da média. Pode-se atribuir essa maior correlagdo entre CEC e BLUP
devido ao efeito shrinkage do método, que aproxima as observacdes a média
geral, penalizando de forma mais intensa os hibridos com menor nimero de

parcelas, e em ambientes com maior desuniformidade experimental.
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Figura 2 Relacdo entre CEC ¢ médias BLUP (a) e médias BLUE (b) de 457
hibridos de milho. Pontos em cor laranja representam hibridos
oriundos da populagdo A, em azul e verde representam as populagdes
B e C respectivamente. Pontos em formato quadrado representam os
hibridos com o testador LE84, circulo e¢ losango representam os
testadores GNZ2004 e HS2532 respectivamente
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Tabela 10 Estimativa da correlagdo de Spearman entre os testadores para CEC e
Média BLUP em 444 hibridos de milho

. Média BLUP CEC
Correlagdes entre testadores

r r
GNZ2004 x HS2532 0,13 -0,15
GNZ2004 x LE84 0,36** 0,23
LE84 x HS2532 -0,03 -0,26

** significativo a 0,01 de probabilidade pelo teste t.

A alta magnitude do coeficiente de correlacio entre CEC e a média
BLUP também foi observada por Balestre et al. (2008a), sendo atribuido ao fato
de que a produtividade ¢ o principal pardmetro usado nestas estimativas. Estes
autores relatam ainda, que ha alta correlagdo entre CEC e heterose com a
produtividade, e que estes sdo uteis na escolha da populagdo usada para a
extracdo de linhagens.

Foi detectada baixa correlagdo entre os testadores tanto considerando
médias BLUP quanto CEC. Assim, o desempenho das progénies mostra-se
totalmente dependente do testador, indicando que a frequéncia alélica do
testador ¢ fator importante, e deve ser considerada no teste das progénies. Elias;
Carvalho e André (2000) também relaram que ha baixa correlagdio no
desempenho e classificacdo dos hibridos topcrosses quando se utiliza diferentes
testadores, atribuindo esta diferenga nas estruturas genéticas nas populagdes,
assim como nos testadores.

Considerando que quando se utiliza hibridos comerciais ou hibridos elite
de programas de melhoramento como testadores, espera-se que estes possuam
alta frequéncia de alelos favoraveis para diversos genes. Desta forma pode haver
efeitos mascaradores dos alelos favoraveis dominantes no testador (ELIAS;
CARVALHO; ANDRE, 2000). Esta situagdo também contribui para a baixa

correlagdo entre testadores, assim como resultados que ndo representam o real
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mérito das progénies, mas sim, o desempenho especifico da combinagdo
progénie x testador (BARRETO et al., 2012). Mesmo que testadores com alta
frequéncia de alelos favoraveis ndo sejam considerados os ideais do ponto de
vista conceitual, os resultados podem ser de grande valia se o objetivo for a
obtengao de hibridos triplos.

Baixas correlagdes entre testadores também implicam na intensidade de
selecdo, pois, as correlagdes entre as capacidades de combinacdo das progénies
com diversos tipos de testadores, normalmente sdo baixas para se ter algum
valor preditivo e, portanto, uma alta intensidade de selec@o s6 pode ser aplicada
para um testador especifico, pois, a probabilidade de selecionar linhagens com
alta capacidade de combinacdo para testadores distintos ¢ muito baixa
(FUZATTO, 2003).

Barreto et al. (2012) afirmam ainda que o uso de testadores ndo
relacionados, de base genética estreita, como no caso dos hibridos simples, se
justifica, pois, permite a expressdo de maior varidncia genética em relagdo a

avaliag@o per se das progénies, observando variancia cinco vezes maior.
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5 CONCLUSOES

As progénies A100, A119, A131, A153, A176, A178, A23, A3, A71,
A9, A98, B13, B17, B30, B31, B48, B60, C100, C103, C106, C109, C110,
Cl113, C122, C124, C134, C135, C138, Cl141, C143, C147, C180, C188, C190,
C192, C193, C223, C234, C235, C236, C24, C247, C250, C251, C259, C40,
C49, C61, C67, C77, C93, C94, C96, e C98 foram selecionadas com base no
alto desempenho pela CGC, CEC e BLUP e poderao ser selecionadas para o
avanco de geracdo e obtenc¢do de linhagens de alto valor.

Os hibridos que apresentaram maior potencial produtivo foram
derivados do cruzamento entre progénies da populacao C com o testador 84.

Houve maior influéncia dos efeitos de dominancia na expressdo da
produtividade, mas os efeitos aditivos ndo devem ser desconsiderados.

Houve alta correlagdo entre CEC ¢ BLUP da média, permitindo adotar
apenas uma opg¢ao para uso na sele¢ao de progénies.

A baixa correlagdo entre testadores tanto para CEC quanto para BLUP

da média, indica que ha interagdo progénies x testadores.
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APENDICE A - TABELAS

APENDICES

Tabela 1 BLUPs da capacidade geral de combinagdo de 189 progénies S, de milho

Progénies CGC Progénies CGC Progénies CGC Progénies CGC
Populagdo A Populagdo B Populagéo C Populagéo C

A153 0,17800 B31 0,13990 C134 0,20010 C34 0,01478
A23 0,11130 B13 0,08256 C122 0,18460 C174 0,01109
A178 0,10750 B60 0,06669 C259 0,17430 C97 0,00435
Al131 0,07876 B30 0,05645 Cl143 0,16290 C182 0,00423
A71 0,07082 B48 0,04476 C223 0,14400 C204 0,00396
A98 0,06748 B17 0,04437 Cl41 0,14390 C95 -0,00177
Al119 0,06604 B2 0,02853 C193 0,11570 C63 -0,00711
A176 0,06505 B57 0,02482 C103 0,10630 C248 -0,00722

A3 0,05605 B38 0,02066 Cl113 0,10090 C22 -0,01210

A9 0,05232 B47 0,00936 C100 0,10080 C78 -0,01446
A100 0,04970 B45 0,00513 C110 0,09285 C102 -0,01458
AB6 0,04582 B23 0,00165 C40 0,09006 Cl44 -0,01617
Al6 0,04140 B84 -0,00344 C251 0,08866 C99 -0,01854
Al51 0,01940 B90 -0,00467 C180 0,08752 Clel -0,01878
A41 0,01685 B82 -0,00618 C192 0,08436 C183 -0,02427
A26 0,01364 B34 -0,01058 C236 0,08352 C92 -0,02630
All4 0,01248 B9 -0,02788 C77 0,08290 C175 -0,03167

L9



“Tabela 1, continuag¢do”

Progénies CGC Progénies CGC Progénies CGC Progénies CGC
Populagdo A Populagdo B Populagéo C Populagdo C

A7 0,00650 B33 -0,03484 C124 0,07777 C249 -0,03179
A3l 0,00181 B15 -0,05338 Co7 0,07770 C187 -0,03747
AT2 -0,00022 B85 -0,05448 C234 0,07515 C179 -0,03917
A93 -0,00343 BI12 -0,05467 C247 0,07308 C9 -0,03931

A7 -0,00434 B78 -0,05735 C24 0,07240 C119 -0,03998
A10 -0,01953 B72 -0,07507 C188 0,06477 C13 -0,04299
A37 -0,02133 B71 -0,07796 C109 0,06433 C107 -0,04542
A30 -0,02160 B24 -0,08429 C190 0,05731 C126 -0,05093
A9l -0,02213 BS -0,08922 C106 0,05552 C28 -0,05531
A75 -0,02504 B1 -0,09134 C250 0,05211 C194 -0,05729
A133 -0,02544 B36 -0,09180 C147 0,05201 C191 -0,05884

A8 -0,02676 B8 -0,09334 C135 0,04811 C231 -0,06224
A192 -0,02999 B35 -0,10280 C18 0,04432 C90 -0,06335
A25 -0,03517 B7 -0,12180 C235 0,04329 C37 -0,06839
A40 -0,03748 B18 -0,17110 C98 0,03952 C44 -0,07308
A5l -0,04029 C49 0,03899 C186 -0,07370
A33 -0,04063 Cel 0,03829 C69 -0,07530
A200 -0,04140 C138 0,03629 C140 -0,08105
A42 -0,04327 C94 0,03275 C165 -0,08971
A106 -0,04427 C93 0,03247 Cs1 -0,09434
A29 -0,04764 C96 0,03191 C27 -0,09626
Al19 -0,04939 C127 0,03173 C246 -0,10180
A193 -0,05139 C158 0,03165 C217 -0,11010
A73 -0,05172 C45 0,02922 C149 -0,11820

89



“Tabela 1, conclusdo”

Progénies CGC Progénies CGC Progénies CGC Progénies CGC
Populagdo A Populagédo B Populagdo C Populagéo C

A99 -0,05300 C87 0,02810
Al118 -0,05700 C47 0,02765
Al24 -0,06459 C65 0,02762

A20 -0,06586 C85 0,02688

Al5 -0,07302 C181 0,02593

Al4 -0,07478 C75 0,02577

A52 -0,07736 C155 0,02529
A182 -0,07973 CI15 0,02459
A109 -0,08165 Cl112 0,02455
A191 -0,08444 C68 0,02330

A27 -0,08698 C178 0,02258

A50 -0,08760 C151 0,02078

A34 -0,09110 C146 0,02044

A58 -0,09829 C131 0,01863

A4 -0,10810 C80 0,01718
A187 -0,12590 C224 0,01600

A77 -0,16220 C184 0,01549

69



A cruzados com trés testadores

Tabela 2 BLUPs da capacidade especifica de combinagao de 131 hibridos de milho oriundos de progénies da populacao

Hibrido CEC Hibrido CEC Hibrido CEC Hibrido CEC
A100 X 2532 0,5234 A93 X 2532 0,0570 A9 X 2532 -0,0433 Al182 X 2532 -0,1560
A153X2004 0,5087 A193 X 2004 0,0566 A91 X 2004 -0,0439 A191 X 2004 -0,1617

A3 X 2004 0,3659 A51X 2532 0,0519 AT72 X 2532 -0,0458 A100 X 2004 -0,1638
Al119 X 2532 0,3251 Al6 X 2004 0,0507 A91 X 84 -0,0481 A29X 84 -0,1677
A71 X 2004 0,3202 A86 X 2004 0,0472 AT77 X 2004 -0,0503 A182 X 2004 -0,1755

A98 X 84 0,3182 A72 X 2004 0,0449 A10X 2532 -0,0505 A19 X 2532 -0,1836
A178 X 2532 0,2782 A52 X 2004 0,0446 Al51 X 2532 -0,0529 Al15X 2532 -0,1850
A42 X 2532 0,2618 A98 X 2004 0,0445 A33 X 2532 -0,0630 Al191 X 2532 -0,1893

A9 X 2004 0,2608 A26 X 2532 0,0422 A52X 2532 -0,0669 Al124 X 2532 -0,1907

A8 X 2532 0,2594 Al118 X 2532 0,0368 A87 X 2532 -0,0741 A187 X 2004 -0,1999
A23 X 2532 0,2406 Al4 X 2004 0,0336 A37 X 2004 -0,0757 A200 X 2532 -0,2004
A133 X 2532 0,2357 A4 X 2004 0,0307 Al124 X 2004 -0,0779 A77X 84 -0,2095
A153 X 2532 0,2313 A106 X 84 0,0299 Al119 X 2004 -0,0799 A58 X 2004 -0,2144
Al131 X 2532 0,2265 Al119 X 84 0,0294 A106 X 2004 -0,0811 A37 X 2532 -0,2254
A23 X 2004 0,2220 A31 X 2004 0,0220 A98 X 2532 -0,0821 A25X 2532 -0,2427

A37X 84 0,2125 A30 X 2532 0,0207 Al14 X 2532 -0,0831 A27 X 2004 -0,2464
A178 X 2004 0,1686 A99 X 2004 0,0170 A73 X 2004 -0,0845 A40 X 2004 -0,2488
A58 X 2532 0,1597 A26 X 2004 0,0145 A29 X 2004 -0,0918 A20 X 2532 -0,2561
A176 X 2004 0,1524 A31 X 2532 0,0101 A50 X 2004 -0,0948 A193 X 2532 -0,2702
A86 X 2532 0,1433 A75X 2532 0,0086 A99 X 84 -0,0955 A118 X 2004 -0,2737
Al114 X 2004 0,1350 A50 X 2532 0,0085 A51X 84 -0,1041 A50X 84 -0,2779
A151 X 2004 0,1335 A192 X 2532 -0,0036 A33X 2004 -0,1059 A52X 84 -0,2993

0L



“Tabela 2, conclusido”

Hibrido CEC Hibrido CEC Hibrido CEC Hibrido CEC

Al6 X 2532 0,1214 A41 X 2004 -0,0111 A30 X 2004 -0,1105 Al187 X 2532 -0,3234
Al176 X 2532 0,1180 A20 X 2004 -0,0178 A75 X 2004 -0,1127 A133 X 2004 -0,3414
A109 X 2004 0,1094 A7 X 2004 -0,0180 A27 X 2532 -0,1152 Al4X 2532 -0,3445
A87 X 2004 0,1011 A42 X 2004 -0,0202 A51 X 2004 -0,1154 A58X 84 -0,3540
Al131 X 2004 0,1010 A19 X 2004 -0,0218 Al5X 2004 -0,1186 A8 X 2004 -0,3706
A25 X 2004 0,0965 A31X 84 -0,0246 A192 X 2004 -0,1211 A34X 84 -0,3788
A40 X 2532 0,0929 A71 X 2532 -0,0257 A73 X 2532 -0,1305 A77 X 2532 -0,4146
A41 X 2532 0,0811 Al10 X 2004 -0,0307 A106 X 2532 -0,1329 A42 X 84 -0,4215

A109 X 84 0,0762 A200 X 84 -0,0315 A3 X 2532 -0,1329 A4 X 2532 -0,4802
A29 X 2532 0,0614 A93 X 2004 -0,0349 A99 X 2532 -0,1419 A109 X 2532 -0,5251
A200 X 2004 0,0598 A93X 84 -0,0364 A100 X 84 -0,1529

IL



Tabela 3 BLUPs da capacidade especifica de combinagao de 84 hibridos de milho oriundos de progénies da populagio
B cruzados com trés testadores

Hibrido CEC Hibrido CEC Hibrido CEC
B31 X 2532 0,6916 B84 X 2532 0,0467 B15 X 2532 -0,1405
B30 X 2004 0,4455 B9 X 2004 0,0400 B8 X 2532 -0,1441
B60 X 2532 0,3685 B60 X 2004 0,0206 B9 X 2532 -0,1559
B17 X 2004 0,2927 B38 X 2532 0,0164 B72 X 2004 -0,1560
B48 X 2004 0,2815 B35 X 2532 -0,0045 B82 X 84 -0,1684
B85 X 2532 0,2687 B34 X 84 -0,0070 B18 X 2004 -0,1717

B7 X 2532 0,2294 B71 X 84 -0,0181 B34 X 2532 -0,1722
B78 X 2532 0,2255 B24 X 84 -0,0197 B72 X 84 -0,2032
B13 X 2004 0,2128 B38 X 2004 -0,0285 B17 X 84 -0,2071
B57 X 2532 0,1933 B2 X 2004 -0,0329 B36 X 84 -0,2195
B47 X 2004 0,1807 B45 X 2004 -0,0382 B85 X 2004 -0,2210
B90 X 2004 0,1547 B48 X 2532 -0,0430 B12 X 2004 -0,2396

B2 X 2532 0,1515 B33 X 2532 -0,0474 B8 X 2004 -0,2440
B23 X 2532 0,1463 B31 X 84 -0,0518 B47 X 84 -0,2494
B34 X 2004 0,1352 B48 X 84 -0,0524 B71 X 2004 -0,2517
B13 X 2532 0,1304 B71 X 2532 -0,0543 B18 X 2532 -0,2522
B36 X 2532 0,1141 B31 X 2004 -0,0579 B5 X 2532 -0,2582
B47 X 2532 0,1076 B84 X 2004 -0,0610 B90 X 84 -0,2648
B17 X 2532 0,0989 B12X 84 -0,0731 B1 X 2532 -0,2651

B30 X 84 0,0980 B15 X 2004 -0,0814 B7 X 2004 -0,2669

B38 X 84 0,0980 B78 X 2004 -0,0833 B85 X 84 -0,2742
B90 X 2532 0,0907 B57 X 2004 -0,0901 B36 X 2004 -0,2763

L



“Tabela 3, conclusdo”

Hibrido CEC Hibrido CEC Hibrido CEC
B12 X 2532 0,0853 B33 X 2004 -0,0975 B18 X 84 -0,2872
B82 X 2004 0,0818 B60 X 84 -0,1119 B35 X 2004 -0,2989
B24 X 2532 0,0622 B5 X 2004 -0,1127 B30 X 2532 -0,3088
B82 X 2532 0,0610 B1 X 2004 -0,1147 B78 X 84 -0,3807
B45 X 2532 0,0596 B35X 84 -0,1242 B24 X 2004 -0,3930
B72 X 2532 0,0471 B23 X 2004 -0,1395 B7 X 84 -0,4687
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C cruzados com trés testadores

Tabela4 BLUPs da capacidade especifica de combinacao de 229 hibridos de milho oriundos de progénies da populacao

Hibrido CEC Hibrido CEC Hibrido CEC Hibrido CEC
C122X 84 0,6398 C61 X 2004 0,1629 C103 X 2532 0,0314 C179 X 2004 -0,1053
Cl143 X 84 0,5602 C109 X 2004 0,1605 C124 X 2004 0,0311 C190 X 2004 -0,1062
C134 X 84 0,5173 C103 X 2004 0,1589 C63 X 2532 0,0300 CI181 X 84 -0,1068
C259 X 84 0,5069 C124 X 84 0,1575 C47 X 2532 0,0289 C93 X 2004 -0,1072
C178 X 84 0,4807 C15 X 2532 0,1566 C204 X 2004 0,0288 C99 X 2004 -0,1085
C191 X 84 0,4441 C67 X 2004 0,1566 C184 X 2532 0,0287 C94 X 2532 -0,1133
C192 X 84 0,4419 C68 X 2532 0,1558 C188 X 84 0,0268 C27 X 2004 -0,1336
C223 X 84 0,4394 C65 X 2004 0,1549 C127 X 2004 0,0255 C97 X 2004 -0,1349
Cl13 X 84 0,4279 CI38 X 84 0,1543 C44 X 2532 0,0238 C194 X 84 -0,1351
C259 X 2004 0,4250 C97 X 2532 0,1530 C249 X 2532 0,0212 C188 X 2532 -0,1352
C100 X 2004 0,4199 C247 X 84 0,1458 C174 X 84 0,0180 C143 X 2004 -0,1451
C174 X 2004 0,3877 C147 X 2532 0,1447 C119 X 2532 0,0179 C107 X 2004 -0,1501
C188 X 2004 0,3776 C131 X 2004 0,1407 C193 X 2004 0,0155 C22 X 2532 -0,1511
C77 X 2004 0,3418 C134 X 2004 0,1357 C34 X 2004 0,0130 C192 X 2532 -0,1512
C180 X 2532 0,3162 C124 X 2532 0,1347 C135 X 2004 0,0100 C182 X 2004 -0,1518
C141 X 2004 0,3128 C151 X 2004 0,1328 C87 X 2532 0,0088 Cl119 X 84 -0,1542

C234 X 84 0,3124 C98 X 2532 0,1293 CI35X 84 0,0082 CI187 X 84 -0,1558
C251 X 2004 0,3113 C18 X 2532 0,1265 C249 X 84 0,0068 C131 X 2532 -0,1597
C24 X 2004 0,3010 C182 X 2532 0,1245 C13 X 2532 0,0067 C249 X 2004 -0,1602
C45 X 2532 0,2933 C190 X 2532 0,1151 C77 X 2532 0,0029 C178 X 2004 -0,1665
Cl141 X 2532 0,2856 C223 X 2004 0,1141 C100 X 2532 -0,0009 C78 X 2532 -0,1701

C180 X 84 0,2810 C78 X 2004 0,1100 C61 X 2532 -0,0037 C45 X 2004 -0,1719
C194 X 2532 0,2782 C87 X 2004 0,1080 C140 X 2532 -0,0037 C13 X 2004 -0,1854
C40 X 2004 0,2733 C109 X 2532 0,1069 C175 X 2004 -0,0059 C80 X 2532 -0,1897
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“Tabela 4, continuag¢do”

Hibrido CEC Hibrido CEC Hibrido CEC Hibrido CEC
Cl143 X 2532 0,2621 CI55X 84 0,1051 Cl146 X 84 -0,0097 C95 X 2004 -0,1931
C80 X 2004 0,2611 C236 X 84 0,1043 C247X 2004 -0,0117 C92 X 2004 -0,1986
C103 X 84 0,2517 C40 X 2532 0,1011 Cl149 X 84 -0,0134 C183 X 2532 -0,2029
C94 X 2004 0,2495 C22 X 2004 0,1008 C184 X 2004 -0,0162 C259 X 2532 -0,2074
C193 X 2532 0,2482 C131 X 84 0,0965 C119 X 2004 -0,0299 C178 X 2532 -0,2203
C126 X 84 0,2432 C158 X 2004 0,0955 C250 X 2532 -0,0300 C126 X 2532 -0,2227
C236 X 2004 0,2430 C92 X 2532 0,0893 C248 X 84 -0,0300 C126 X 2004 -0,2323
C93 X 2532 0,2422 C251 X 84 0,0881 C251 X 2532 -0,0308 C180 X 2004 -0,2333
Cl113 X 2004 0,2343 C204 X 84 0,0868 C106 X 2004 -0,0353 C144 X 2004 -0,2348
C190 X 84 0,2294 C47 X 2004 0,0861 C96 X 2004 -0,0378 C37 X 2532 -0,2425
Cl144 X 2532 0,2293 C122 X 2004 0,0804 C65 X 2532 -0,0401 Cl113 X 2532 -0,2426
CI151 X 2532 0,2287 C147 X 2004 0,0716 C37 X 2004 -0,0418 C102 X 2532 -0,2455
C49 X 2004 0,2269 C106 X 2532 0,0705 Cl112 X 2532 -0,0422 C69 X 2532 -0,2540
C193 X 84 0,2175 C138 X 2532 0,0677 C140 X 2004 -0,0448 C231 X 84 -0,2588
C250 X 84 0,2110 C224 X 84 0,0665 C85 X 2004 -0,0516 C179 X 2532 -0,2615
C112 X 2004 0,2106 C107 X 2532 0,0638 Cl175 X 84 -0,0538 C27 X 2532 -0,2666
C179 X 84 0,2040 C127 X 2532 0,0608 C15 X 2004 -0,0543 C151 X 84 -0,2751
Cl146 X 2532 0,1974 C192 X 2004 0,0600 C75 X 2532 -0,0581 C140 X 84 -0,2885
C106 X 84 0,1956 C18 X 2004 0,0578 C68 X 2004 -0,0590 C51 X 2004 -0,2978
C95 X 2532 0,1858 C183 X 2004 0,0557 C69 X 2004 -0,0591 C90 X 2004 -0,3155
C186 X 2004 0,1857 C90 X 2532 0,0521 C63 X 2004 -0,0596 C191 X 2532 -0,3224
C102 X 2004 0,1849 C184 X 84 0,0520 Cl44 X 84 -0,0618 C44 X 2004 -0,3276
CI181 X 2532 0,1821 C34 X 2532 0,0485 C49 X 2532 -0,0648 C174 X 2532 -0,3596
C135 X 2532 0,1819 C122 X 2532 0,0474 Cl12X 84 -0,0663 C191 X 2004 -0,3663
C28 X 2004 0,1817 CI183 X 84 0,0463 C9 X 2004 -0,0668 C165 X 84 -0,3730
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“Tabela 4, conclusido”

Hibrido CEC Hibrido CEC Hibrido CEC Hibrido CEC
C235X 84 0,1800 CI127 X 84 0,0456 C138 X 2004 -0,0712 C194 X 2004 -0,3813
C134 X 2532 0,1791 CI182 X 84 0,0449 C175 X 2532 -0,0720 C149 X 2532 -0,3944
C110 X 84 0,1765 C223 X 2532 0,0449 Cl61 X 84 -0,0781 C28 X 2532 -0,4116
C110 X 2532 0,1719 C110 X 2004 0,0376 C149 X 2004 -0,0835 C246 X 84 -0,4230
C96 X 2532 0,1704 C158 X 2532 0,0361 C51 X 2532 -0,0944 C217 X 84 -0,4578
C247 X 2532 0,1698 C250 X 2004 0,0357 C9 X 2532 -0,0967 C186 X 2532 -0,4921
C67 X 2532 0,1665 C98 X 2004 0,0350 C204 X 2532 -0,0991
C75 X 2004 0,1653 C181 X 2004 0,0326 C107 X 84 -0,1025
C85 X 2532 0,1634 C99 X 2532 0,0314 C146 X 2004 -0,1027
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