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RESUMO

ENTRINGER, Geovana Cremonini; D.Sc.; Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro; Janeiro de 2015; MELHORAMENTO GENETICO DE
MILHO SUPERDOCE: POTENCIAL AGRONOMICO DE HIBRIDOS
INTERPOPULACIONAIS E CAPACIDADE COMBINATORIA DE LINHAGENS EM
GERACAO PRECOCE; Orientador: Prof. Messias Gonzaga Pereira;
Conselheiros: Profé. Telma Nair Santana Pereira e Prof. Alexandre Pio Viana.

O milho-doce é caracterizado por ter grdos com elevados teores de acgUcares e
pouco amido no endosperma, 0 que os torna enrugados e translicidos quando
secos. Essa expressédo fenotipica € devida a ocorréncia de genes mutantes que
desencadeiam alteracdes ndo sO no aspecto do grao, mas também na viabilidade
da semente. Em virtude de suas caracteristicas agronémicas desejaveis como
pericarpo fino, endosperma com textura delicada, e pela qualidade do grao,
principalmente pelo seu carater doce presente no endosperma do grdo, esta
hortalica € uma excelente alternativa econémica, principalmente para pequenos
agricultores que produzem para consumo in natura e para a industria. Um aspecto
gue merece destaque é a estreita base genética do milho doce, que podera, em
um futuro préximo, impedir os avancos dos programas de melhoramento.Desta
forma, com o intuito de ampliar a variabilidade genética e lancar novas cultivares
superiores no mercado, a conversao de genotipos de milho comum em genétipos
de milho-doce é uma excelente estratégia. O presente estudo teve por
objetivos:i)Obter quatro populagbes de milho superdoce a partir de sucessivos

retrocruzamentos e avaliar o desempenho agrondmico per se e em suas
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combinacbes bem como estimar os parametros genéticos inerentes a estas
populacdes; ii) obter progénies S; e,por meio de cruzamentos topcrosses,estimar
a capacidade geral de combinacdo, estimar 0s parametros genéticos e
experimentais inerentes a estas progénies; iii) comparar quatro indices de selecéo
com base no método dos quadrados minimos e o indice aditivo por meio do
método REML/BLUP multicaracteristicas na avaliacdo de ganhos genéticos
preditos e, consequentemente, proceder a uma selecdo branda precoce; e iv)
avancar as geracfes de endogamia em bulk até a geracdo Se. Para isto, as
popula¢cdes de milho doce, superdoce sintéticoSH, (SDSH) e superdoce sintético
SH,8HS (SD8HS) foram utilizadas como genitores doadores, e como genitores
recorrentes, foram utilizadas as populacdes, CIMMYT-8 (C8) e Pirando-8
(P8).Apos as cinco geracdes de retrocruzamentos, quatro populacées de milho
superdoce foram obtidas: PSH, CSH, P8HS e C8HS. Essas populagbes foram
submetidas a diferentes cruzamentos controlados, com o intuito de obter os
genotipos avaliados no presente trabalho. E evidente a eficacia do método de
retrocruzamento em obter populacdes de milho superdoce com bom desempenho
agronémico. Em virtude de os hibridos interpopulacionais de milho superdoce
apresentarem comportamentos semelhantes ao hibrido interpopulacional de milho
comum (P8 x CB8), conclui-se que todas as populacbes de milho superdoce
retrocruzadas sao recomendadas para uso na obtencédo de linhagens, visando a
obtencao de hibridos de alto valor agronémico, ou até mesmo, diretamente, como
hibridos comerciais apos avaliacdes complementares.O desempenho agronémico
das progénies S;em testecrosses € superior as testemunhas, sendo justificavel o
avanco das geracdes de endogamia para obtencdo de hibridos simples de milho
superdoce.Entre os quatros indices de selecdo testados, que tém como base a
ANAVA, o de Mulamba & Mock é o mais adequado para a selecdo de progénies
S; em milho superdoce.A alta coincidéncia entre os indices REML/BLUP
multicaracteristicas e Mulamba & Mock indica que, para fins de selecdo, a
eficiéncia € similar para esta populacdo de milho superdoce e para indices

multiefeitos para casos balanceados.



ABSTRACT

ENTRINGER, Geovana Cremonini; D.Sc.; Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro; Janeiro de 2015; SUPER SWEET CORN BREEDING:
AGRONOMIC POTENTIAL OF INTERPOPULATIONAL HYBRID AND
COMBINING ABILITY OF LINES IN EARLY GENERATION; Advisor: Messias
Gonzaga Pereira; Committee members: Prof2. Telma Nair Santana Pereira and
Prof. Alexandre Pio Viana.

Sweet corn is characterized by having grains with high sugar content and little
starch in the endosperm, which makes translucent when dry and shriveled. This is
due to the phenotypic expression occurring mutant genes, which trigger changes
not only in the grain appearance but also the viability of the seed. Because of its
agronomic characteristics desirable as thin pericarp, endosperm with delicate
texture, and the quality of grain, mainly for its sweet traitin the grain endosperm,
this vegetable is an excellent economic alternative, especially for small farmers
producing for fresh market and industry. An aspect that deserves attention, as it
may in the near future to prevent the progress of breeding programs is the narrow
genetic base of sweet corn. Thus, with the intent of expanding the genetic
variability and release new cultivars in the market, the conversion of common corn
genotypes in sweet corn genotypes is an excellent strategy. This study aimed to: i)
obtain four populations of sweet corn from successive backcross and evaluate the
agronomic performance per se and combinations of these and to estimate genetic

parameters inherent in these populations; ii) obtain S; progenies through topcross



crossings, estimate the general combining ability, estimate the genetic and
experimental parameters inherent in these progenies; iii) compare four selection
indices based on the method of least squares and the additive index through the
REML / BLUP multi traits method to evaluate genetic gain and consequently make
a mild early selection; iv) advance the generations of inbreeding in bulk to the Sg
generation. For this, the populations of sweet corn, super sweet synthetic SH;
(SDSH) and supersweet synthetic SH,8HS (SD8HS) were used as donors and as
recurrent parents were populations, CIMMYT-8 (C8) and Piran&do-8 (P8). After five
generations of backcrossing, four populations of supersweet corn were obtained,
namely: PSH, CSH, P8HS and C8HS. These populations were subjected to
different controlled crossings, with the aim of obtaining the genotypes that were
evaluated in this study. It is clear the effectiveness of the backcross method to
obtain maize populations supersweet with good agronomic performance. Because
of corn interpopulation hybrids super sweet corn exhibit behaviors similar to
interpopulation hybrid of normal corn (P8 x C8), it is concluded that all population
super sweet corn backcrossed are recommended for use in obtaining lines, aiming
to produce high value agronomic hybrid or even directly as commercial hybrids
after additional evaluations. The agronomic performance of S; progenies in
testcrosses is superior to witnesses, justifying the advance of generations of
inbreeding, aiming obtain super sweetcorn hybrids. Among the four selection index
that is based on the tested ANAVA, the Mulamba & Mock is the most appropriate
for the selection of S; progenies in supersweet corn. The high coincidence
between the indexes REML / BLUP and multi characteristic Mulamba & Mock
indicates that for selection purposes efficiency is similar to this supersweet corn

population and multi-effect index for balanced cases
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1. INTRODUGAO

7

O milho-doce € caracterizado por ter grédos com elevados teores de
acucares e pouco amido no endosperma, o que 0s torna enrugados e translucidos
guando secos. Essa expressdo fenotipica € devida a ocorréncia de genes
mutantes que desencadeiam alteracdes ndo s6 no aspecto do grdo, mas também
na viabilidade da semente (Gama et al., 1992). Pesquisas com milho-doce tém
mostrado qualidade inferior de suas sementes e maior suscetibilidade e
sensibilidade aos danos fisicos, possivelmente decorrentes das alteracfes nas
rotas bioquimicas e no manejo pds-colheita (Pereira et al.,2008).

A docura € um carater recessivo e 0s genes mutantes mais conhecidos sao
0 sugary (sui), shrunken (shy) e britle (bt;). O gene su ndo condiciona elevados
teores de acglcares como € o caso dos mutantessh, e bt;.Em consequéncia dos
elevados teores de acUcares, cultivares contendo os genes sh, e bt; séo
denominadas de superdoces (Tracy, 1994).

O milho superdoce é um alimento rico em carboidratos, considerado
energético e também fonte de 6leo e fibras, fornece pequenas quantidades de
vitaminas E, B1, B2 e acido pantoténico, além de alguns minerais como fésforo e
potassio. Apresenta uma alta versatilidade de uso. Pode ser utilizado em
conserva, congelado na forma de espigas ou gréos, desidratado, consumido in
natura, colhido antes da polinizagdo e usado como Baby Corn ou Minimilho e,
ainda, apés a colheita, a palhada pode ser utilizada para ensilagem (Souza et al.,
1990).



A exploracdo desta cultura pode ser feita durante todo o ano, utilizando
irrigacéo, e o escalonamento da producdo permite o fluxo constante do produto
para a comercializacdo. Este fato, conjugado com a colheita precoce, 20 dias
apos o florescimento,possibilitara ao agricultor mais de uma safra por ano
agricola(Teixeira et al., 2001).

Dessa forma, a exploracdo do milho-doce pode ser uma alternativa
econdmica tanto para hortigranjeiros dos cinturdes verdes das grandes
metropoles, especialmente os agricultores familiares que produzem milho para
consumo in natura, como para aqueles de locais distantes com producao de milho
destinado ao processamento industrial (Zarate et al.,2009).

Segundo dados do Departamento de Agricultura dos Estados Unidos
(USDA, 2010), na safra de 2009, a area mundial cultivada com este tipo de milho
foi de aproximadamente 1,04 milhdes de hectares, sendo os Estados Unidos, o
pais com a maior area, com cerca de 107 mil hectares. Neste mesmo ano, a
producédo de milho-doce no pais atingiu a marca de 1,17 bilhdo de dolares, e o
consumo in natura correspondeu a 71% do mercado. Este segmento tem crescido
nos ultimos anos e a tendéncia € a manutencdo deste crescimento, visando,
principalmente, ao mercado para exportacdo (USDA, 2013). No Brasil, no ano de
2009, foram cultivados aproximadamente 43,2 mil hectares (Abrasem, 2011), e
praticamente 100% da producéo foi destinada ao processamento industrial.

Como grande produtor de milho comum, o Brasil apresenta elevado
potencial para a producéo de milho doce. Pesquisas reportam o grande potencial
consumidor de milho-doce em alguns estados brasileiros. O Rio de Janeiro, por
exemplo, principalmente na regido metropolitana e nas Baixadas Litoraneas, vem
se destacando com o0 aumento progressivo do consumo, ocasionando a
importacdo da hortalica de outros estados. Em consequéncia desta demanda, &
imperativo o desenvolvimento de cultivares de milho-doce adaptadas as
condicBes regionais e que atendam as exigéncias fixadas pela industria de
processamento, permitindo que ela possa ser abastecida pelos produtores locais
(Bordallo et al., 2005).

Um aspecto que merece destaque é a estreita base genética do milho
doce, que poderd, em um futuro préximo, impedir os avancos dos programas de
melhoramento e, consequentemente, o desenvolvimento de novas cultivares. A

conversdo de gendtipos de milho comum em gendétipos de milho-doce por meio



do método dos retrocruzamentos € uma excelente estratégia para contornar esse
problema, visto que no Brasil existem excelentes programas de melhoramento de
milho comum, além de cultivares comerciais com elevado desempenho
agrondémico. Este método foi usado nos Estados Unidos por Garwood e
colaboradores em 1976. Estes pesquisadores converteram linhagens elite de
milho comum em milho-doce e, posteriormente, geraram compostos de milho-
doce de ampla base genética (Texeira et al., 2013).

Em programa de melhoramento genético visando ao lancamento de
hibridos comerciais, a obtencdo de linhagem proveniente de populacdes com
expressivo desempenho “per se”, a avaliacdo do seu comportamento em
combinacgdes hibridas e a selecdo de genotipos sao objetivos basicos (Lemos et
al.,2002).Nesse processo, a etapa de avaliacdo da capacidade de combinacao
das linhagens € a que exige maior dispéndio de recursos, atencdo dos
melhoristas e, sobretudo, boa preciséo experimental.

A producdo comercial de milho hibrido exige delineamento de métodos
para testar linhagens em combinacdes hibridas. Um desses métodos utilizados é
a selecédo visual ou fenotipica, contestavel por se basear apenas na percepc¢ao
visual do melhorista (Elias et al., 2000). O método de cruzamentos dialélicos é
amplamente utilizado por melhoristas, mas na pratica esses dialélicos apresentam
como limitagdo o numero de linhagens a serem utilizadas, requerendo muito
esforco nas polinizagbes manuais para obtencdo de todos os cruzamentos
desejados. Um terceiro método € o top cross, que permite a avaliacdo do mérito
relativo de um grande numero de linhagens, com um testador comum, tornando
mais pratico e eficiente o programa de desenvolvimento de hibridos.

A selecao de linhagens no decorrer do processo de endogamia deve ser
feita corretamente, pois um erro nesta etapa ira comprometer todo o programa de
melhoramento (Ramalho et al., 2012). A Selecdo com base em uma ou poucas
caracteristicas nem sempre € adequada para o melhorista. No caso do milho
doce, a rejeicdo pelo produto no mercado é favorecida quando as cultivares
apresentam espigas com diametro, comprimento ou cor fora dos padrées
desejados. Dessa forma, a selecdo com base em uma ou poucas caracteristicas
nem sempre é adequada para os melhoristas. Uma ferramenta utilizada para
auxiliar na selecdo simultdnea de varias caracteristicas é o indice de selecao.
(Rodrigues et al., 2011;Freitas Junior et al.,2009).



Os indices de selecdo constituem técnicas multivariadas que associam as
informacgdes referentes a varias caracteristicas sob selecdo com as propriedades
genéticas da populacado avaliada. Com os indices de selecao, séo criados valores
numéricos, que funcionam como uma caracteristica adicional, tedrica, resultante
da combinacdo de determinadas caracteristicas selecionadas pelo melhorista,
sobre as quais se deseja manter selecdo simultanea. Diferentes indices -
Mulamba e Mock (1978), Pesek e Baker (1969), Smith (1936) e Hazel (1943),
Williams (1962) e REML/BLUP - representam varias alternativas de sele¢cdo nos
programas de melhoramento e, consequentemente, de ganhos percentuais
(Henderson, 1974; Cruz e Carneiro, 2003). Embora o REML/BLUP seja ainda
pouco usado em plantas anuais, nos ultimos anos, esta metodologia tem sido
incorporada aos programas de melhoramento de culturas anuais tanto aldogamas

como autdgamas (Piepho et al., 2008; Baldissera et al.,2012; Freitas et al., 2013).



2. OBJETIVOS

2.1 Gerais

Obter e avaliar diferentes populacdes de milho superdoce, visando a
selecdo de progénies parcialmente endogamicas de elevado desempenho com o
intuito de obter hibridos simples, que possam ser utilizados comercialmente nas

regioes Norte e Noroeste Fluminense.

2.2 Especificos

i)Obter quatro populacdes de milho superdoce a partir de sucessivos
retrocruzamentos e avaliar o desempenho agrondmico per se e em suas
combinacBes, bem como estimar os parametros geneéticos inerentes a estas
populacdes; ii) obter progénies S; e,por meio de cruzamentos topcrosses,estimar
a capacidade geral de combinacdo, estimar os parametros genéticos e
experimentais inerentes a estas progénies; iii) comparar quatro indices de selecao
com base no método dos quadrados minimos e o indice aditivo por meio do
método REML/BLUP multicaracteristicas na avaliacdo de ganhos genéticos
preditos e, consequentemente, proceder a uma selecdo precoce branda; e iv)

avancar as geracdes de endogamia em bulk até a geracéo Se.



3. CAPITULOS

3.1 OBTENCAO E DESEMPENHO AGRONOMICO DE GENOTIPOS DE
MILHO SUPERDOCE A PARTIR DE RETROCRUZAMENTOS

3.1.1 INTRODUCAO

Os diferentes tipos de milho que se conhecem hoje e que sao utilizados
pelo homem surgiram na natureza por processos de selecdo empirica,
alicercados no reconhecimento de caracteristicas relevantes a populagéo local em
associacao com a alta diversidade genética da espécie. A producdo de milho tem
diversas finalidades, uma vez que apresenta usos e tipos especiais (Souza et
al.,1990).

Entre os tipos de milho especiais, pode-se citar o milho doce, além do
branco e pipoca. O milho-doce é considerado uma hortalica de alto valor
nutricional. Tem genes que limitam a biossintese de amido, o que causa acumulo
de polissacarideos soluveis de carater adocicado no endosperma, acarretando
modificagcdes na textura e na viabilidade das sementes (Valentini et al., 2002;
Teixeira et al.,2013).



Aspectos como a baixa disponibilidade de sementes, a pouca oferta no
mercado e a falta de conhecimento por parte dos consumidores tém feito com que
ointeresse dos agricultores pelo cultivo de milho-doce seja pequeno (Gama et
al.,1992). Mas esse quadro vem sendo modificado, pois o cultivo do milho-doce
no Brasil ja foi mais restrito, apresentando, atualmente, um mercado crescente e
com amplo potencial (ABRASEM, 2011).

Em decorréncia do crescimento da demanda, da alta tecnologia que vem
sendo empregada no cultivo e das exigéncias requeridas pelos produtores,
indastrias de processamentos e consumidores de milho doce, sdo necessarios
estudos para a obtencdo de mais informacbes a respeito dessa cultura,
possibilitando, assim, selecionar e identificar genétipos portadores de genes que
conferem caracteristicas agrondémicas e industriais importantes para serem
utilizadas em programas de melhoramento genético.

Em contrapartida, um aspecto que merece destaque, pois podera em um
futuro proximo impedir os avangos dos programas de melhoramento, € a estreita
base genética do milho doce. Apesar de existrem aproximadamente 300
variedades de polinizacdo aberta no mundo, no BAG de Milho no Brasil apenas
45 acessos estao registrados e apenas 3 sao comercializados. Essa situacao fica
ainda mais complicada quando se analisa a base genética do milho-doce
cultivado, em que a cultivar Tropical Plus, desenvolvida pela Syngenta Seeds,
domina o mercado (Texeira et al.,2013; Brasil, 2014).

Desta forma, com o intuito de ampliar a variabilidade genética e lancar
novas cultivares superiores no mercado, a conversao de genétipos de milho
comum em genotipos de milho-doce por meio de sucessivos retrocruzamentos é
uma excelente estratégia, visto que existem no Brasil excelentes programas de
melhoramento de milho comum, além de cultivares comerciais com elevado
desempenho agronémico.

Contudo, para que esta variabilidade genética explorada seja preservada
durante todo o programa de melhoramento, € preciso que a diversidade genética
entre as “novas populagdes retrocruzadas” seja mantida para maximizar o0s
efeitos heterdticos. A maximizacdo dos efeitos de heterose deve ser considerada
em qualquer programa de melhoramento de milho, sendo que o agrupamento dos
genitores de acordo com o padrdo heterdtico auxilia na demarcacdo de

cruzamentos promissores. Entretanto, ainda ndo h& uma definicdo de quais



genitores seriam indicados como padrdes contrastantes para milho-doce (Teixeira
et al.,2013). Talvez um caminho para garantir a heterose entre genétipos de
milho-doce seja a introgressdo do gene responsavel pelo fenétipo doce em
grupos heteréticos distintos de milho comum j& conhecidos, como, por exemplo,
0S grupos duro e dentado.

Diante do exposto, o0s objetivos desse trabalho foram avaliar o
desempenho agrondmico per se e em combinacdes hibridas de quatro
populacdes retrocruzadas de milho superdoce bem como estimar os parametros
genéticos inerentes a estas populacbes com o intuito de extrair linhagens

promissoras para a obtencéo de hibridos.

3.1.2 REVISAO

3.1.2.1Milho-doce

O milho doce, espécie Zea mays L.,grupo saccharata, pertence a familia
Poaceae, subfamilia Panicoideae, tribo Andropogoneae, género Zea(Filgueira,
1972). De acordo com Tracy (2001), o milho-doce assim como o0 milho comum se
originaram na Ameérica Central e do Sul, no periodo pré-colombiano. Acredita-se
gque o milho-doce tenha surgido como produto de uma mutacdo e,
posteriormente,domesticacao. Possivelmente, o milho-doce foi identificado pelas
civilizagdes como uma nova fonte de carboidrato, utilizado entdo como alimento.

Uma das hip6teses para explicar esta teoria € considerar que a presenca
do alelosu; (sugary) em homozigose no genoma da planta de milho esta
diretamente correlacionada com a baixa viabilidade das sementes. Este gene
resultaria em uma baixa capacidade evolutiva comparativamente ao milho
comum. Um exemplo claro deste efeito é verificado quando, por meio de
retrocruzamento, se introduzo alelo mutante em genétipos de milho comum,
resultando em sementes com baixa germinagdo, sendo necessaria uma selecao
para aumentar a viabilidade da semente (Tracy, 2001). Hendry (1930) sugeriu

gue, pela menor capacidade de acumulo de reservas na semente, o milho-doce
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tem menor capacidade de sobrevivéncia no estado selvagem, o que levou
suposicdo de que esses mutantes de endosperma sejam recentes.

A principal diferenga entre o milho-doce e o milho convencional é a
presenca de alelos mutantes homozigotos recessivos, que alteram a taxa de
conversao do agucar em amido no endosperma, Figura 1, conferindo o referido
fenétipo (Machado, 1980).

' ,

Sacarose Amilopectina Amilose
:,'::;:“ Amiido sintase
+enzima
ramificadora Amido sintase
do amido ligada ao
UDP glicose + frutose grénulo
UDP glicose ADF glicose mfmtmp ADP glicose
pirofosforilase i A
ADP glicose ADF glicose
pirofosforilase pirofosforilase
Glicose 1-fosfato == Glicose 1-fosfato
Fosfoglicomutase A
citosolica Fostoglicomutase
plastidial
\
Glicose 6-fosfato »  Glicose 6-fosfato
PLASTIDEO
CITOSOL

Figura 1 —Rota metabodlica da conversdo de acucar em amido no
endosperma do milho.

Com a evolucdo da espécie, varios alelos foram identificados e
empregados em programas de melhoramento, como pode ser observado na
Tabela 1.
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Tabela 1 - Alelos mutantes de endosperma utilizados em hibridos de milho doce

Alelo Simbolo Enzima Fenaotipo
amylose- _ _ _
ae; Starch branching enzime lib Doce
extender 1

) Starch granule bound
brittle 1 bty _ _ Superdoce
phosphooligosaccharide syntase

brittle 2 bt, ADP-glucose pyrophosphorylase Superdoce
dull 1 duy Soluble starch synthase Doce
shrunken 2 shy ADP-glicose fosforilase Superdoce
sugary 1 Su; Starch debranching isoamylase Doce
sugary _
se; Desconhecido Superdoce
enhancer 1

Fonte: Adaptado de Tracy (2001).

Caracterizados por promoverem alteracbes na composicdo dos
carboidratos do endosperma, os alelos se diferenciam quanto a propor¢cao de
amido e aclcar no grdo e em relacdo a posicdo Nnos Cromossomos em que se
localizam. Tais genes podem atuar de forma simples ou em combinacfes duplas
ou triplas e podem ser divididos em duas classes, de acordo com a composi¢cao
do endosperma (Boyer e Shannon, 1984).

Na classe 1, o alelo brittle;(bt;), localizado no cromossomo 5, brittle2 (bt2),
no cromossomo4, e shrunkeny(sh,), no cromossomo 3 acumulam 15 a 25% de
acucares em detrimento do amido. Na ocasido da colheita, os grdos contém de
guatro a oito vezes a quantidade de acucar quando comparados aos grédos de
milho comum, sendo, por conseguinte, classificado como superdoce (Tracy,
2001).

Na classe 2, os alelos amilose extender;(ae;), no cromossomo 5, dulll
(dui), no cromossomo 10, sugary (sui), no cromossomo 4, e waxy; (Wxi), no
cromossomo 9alteram o tipo e a quantidade de polissacarideos produzidos. Os
alelos ae;, du;e wxjresultam em menor quantidade de amido quando comparado
ao milho convencional, entretanto, ndo séo utilizados como milho doce, exceto
guando combinado com outros alelos, o que pode resultar em teores de acglcar

similares aos encontrados na classe 1. Ja o suj;aumenta a concentragdo de
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polissacarideos sollUveis em agua, aumentando, por conseguinte, de 9 a 14% o
teor de acucar, sendo, entdo, utilizado na forma simples ou em conjunto com
outros mutantes. Por esta razdo, € classificado como do tipo doce. Os hibridos
deste grupo, geralmente, apresentam melhor vigor e germinacdo das sementes,
guando comparados com os do grupo superdoce (Tracy, 2001).

Por fim, o alelo sugary enhancer i(ses), localizado no cromossomo 4, nao
se enquadra em nenhuma das duas classes propostas, além de nao ser
conhecido o seu modo bioquimico de acdo. Quando combinado em homozigose
com su;, também resulta em teores de acguUcares proximos da classe 1 (Tracy,
2001). Todavia, correlacionadas a estes genes, estdo algumas caracteristicas
indesejaveis, tais como baixa produtividade, baixa viabilidade das sementes e
menor resisténcia ao ataque de pragas e doencas (Oliveira Junior et al., 2006).

Grande parte dos hibridos utilizados no Brasil contém o alelo sh,, por
propiciar maior periodo de colheita, ocasionada pelo alto potencial osmotico
(conferido pela alta concentracdo de acgucar) e,consequentemente, pela perda de
agua dos graos de plantas dos gendtipos ser mais lenta. Em contrapartida, a
cristalizacao de acucares no endosperma e a formacao de espacos internos entre
a camada de aleurona e o pericarpo das sementes fazem com que elas
apresentem aspecto enrugado, 0 que torna o pericarpo fragil e,
consequentemente, suscetivel a danos fisicos e a entrada de patdogenos. O baixo
teor de amido contido nestas sementes implica perda do vigor e baixa
germinacdo. Sendo assim, muitos agricultores optam por semear maior
guantidade de sementes e, posteriormente, fazer o desbaste (Araujo et al, 2006;
Tracy, 2001).

A textura do pericarpo € fator primario na determinacdo da qualidade do
milho doce. Todas as cultivares de milho-doce apresentam espessamento do
pericarpo no decorrer da maturacdo, mas a taxa varia conforme a cultivar.
Embora informacg@es a respeito da heranca desse carater sejam escassas, parece
haver uma relacdo de dominancia do pericarpo tenro sobre o de textura grosseira,
portanto, € um fator hereditario e ao mesmo tempo fisiolégico, uma vez que todas
as variedades se tornam mais espessas com O avango da maturagéo
(Kwiatkowski e Clemente, 2008). O pericarpo tenro é preferivel para a industria de

processamento, mas a0 mesmo tempo quanto mais tenro maior € a probabilidade
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de perda da viabilidade da semente, seja por danos mecanicos ou pela entrada

de patogenos.

3.1.2.2 Aspectos econdmico e alimentar

O milho-doce é uma das mais populares hortalicas nos Estados Unidos,
Canada e Europa.A respeito da area mundial cultivada, os ultimos dados sédo de
2009, quando cerca de 1,04 milhdo de hectares foram cultivados (USDA, 2010),
sendo os Estados Unidos, o pais com a maior area produtiva, aproximadamente
107 mil hectares. Este segmento tem crescido nos ultimos anos e a tendéncia € a
sustentacdo deste crescimento, visando, principalmente, ao mercado para
exportacao (USDA, 2013).

E sabido que o Brasil € um dos maiores produtores mundiais de milho
comum, tendo, portanto, grande potencial produtivo de milho doce. Entretanto,
ndo é habito do brasileiro consumir milho-doce (Pereira Filho,2003; Aragéao,
2002). No ano de 2009, foram cultivados aproximadamente 40,9 mil hectares
(Abrasem, 2011), e praticamente 100% da producdo foi destinada ao
processamento industrial. Atualmente, o mercado brasileiro de sementes de
milho-doce é dominado pela empresa anglo-suica Syngenta Seeds Ltda., com a
cultivar hibrida Tropical Plus (Texeira et al., 2013).

A performance da producdo de hortalicas em 2013 permitiu leve
incremento na exportacao geral de hortalicas: 2,2% em volume e 4,7% em valor,
atingindo 265 mil toneladas e US$ 234 milhdes, respectivamente. Algumas
culturas registraram algum acréscimo, como, por exemplo, o milho doce, que
galgou o terceiro lugar no ranking, com 23% de incremento na exportacao.

Esta hortalica é empregada em escala comercial como conserva ou para
ser consumida “in natura” ou como milho verde debulhado e congelado ou colhido
antes da polinizacdo e usado como minimilho. Ademais, apds a colheita, a
palhada da cultura pode ser utilizada para ensilagem (Aragdo, 2002; Pedrotti et
al., 2003).Na regidao Nordeste do Brasil, este produto, principalmente na forma de
espiga, tem expressiva importancia econdmica pelo expressivo consumo regional
e utilizacdo como matéria-prima de muitos pratos da culinéria local (Pedrotti et
al., 2003). Todavia, esta preferéncia pode inviabilizar o processamento de alguns

pratos, como o curau e a pamonha, pelo baixo teor de amido.
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A qualidade nutricional deste cereal pode ser aferida pela sua composigcao
quimica e propriedades fisicas. Os carboidratos sdo 0s componentes mais
importantes dos cereais, somando cerca de 83% da matéria seca total das
sementes de milho. Entre os carboidratos relevantes, destacam-se o0s agucares e
0 amido (Carvalho e Nakagawa, 2000). O milho comum tem em torno de 3% de
acucar e entre 60% e 70% de amido, enquanto o milho-doce tem em torno de 9 %
a 14% de acucar e 30 a 35% de amido, e o superdoce, em torno de 25% de
acucar e 15 a 25% de amido (Silva e Karan, 1994).

Os lipidios estéo presentes em toda a semente na forma de glicerideos de
acidos graxos, sendo predominantes os insaturados (Carvalho, 2000). O conteudo
de lipidios do milho esta em torno de 4% (Paes, 2006). As proteinas estdo em
menores proporg¢des que os carboidratos. As mais abundantes sdo as glutelinas e
as prolaminas (80 a 90%). Albuminas e globulinas estdo em menor propor¢ao
(20%).

Tabela 1 - Composicédo quimica média de gendtipos de milho superdoce, doce e
comum.

Milho superdoce Milho doce Milho comum
Solidos Soluveis (Brix) 20,8 20 13,6
Cinzas (%) 0,8 1,0 1,4
Proteinas (%) 11,6 10,9 10,3
Lipideos (%) 3,7 4,4 4,8
Amido 20,2 23,5 71,5
AcuUcares redutores 2,1 1,7 0,55

AcUcares totais 5,2 4,5 2

Fonte: Adaptado de Pereira (1987).

3.1.2.3 Melhoramento genético

O melhoramento de milho-doce segue basicamente as mesmas
metodologias desenvolvidas para milho comum. Contudo, apresenta algumas
particularidades, como a presenca do efeito xenia e a alta perecibilidade do
produto final, fatores que afetam os métodos usados na avaliacdo dos gendtipos
(Tracy, 2001).

Em linhas gerais, o melhoramento pode ser conduzido por duas vertentes,

sendo a principal delas a introducao de alelos via retrocruzamentos, ou seja, a
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introducdo do carater doce, que € monogénico e recessivo, em um germoplasma
de milho, que tenha caracteristicas agronémicas superiores. A segunda envolve
submeter o germoplasma doce aos diferentes métodos de melhoramento,
segundo os objetivos mais convenientes para cada programa, sendo os métodos
de selecao recorrente os mais empregados (Parentoni et al., 1990).

O método dos retrocruzamentos, segundo Allard (1971), consiste em uma
maneira precisa de melhorar variedades que ja sao superiores, com relacdo a um
grande numero de atributos, todavia sdo deficientes em uma ou poucas
caracteristicas. Por meio de sucessivos cruzamentos entre a progénie resultante
de dois gendtipos selecionados com um de seus genitores, um dos genoétipos
participa apenas do cruzamento inicial, recebendo o nome de genitor doador. Ja o
outro continua sendo usado nos cruzamentos seguintes, desde o cruzamento
inicial, e & chamado de genitor recorrente. Assim, o retrocruzamento vislumbra
restaurar o genotipo do genitor recorrente, a exce¢ao das caracteristicas que se
buscam obter do genitor doador. Para que o melhoramento por retrocruzamento
tenha um sucesso confiavel, o gendtipo do genitor recorrente carece ser
recuperado nas suas caracteristicas essenciais.

Os cruzamentos dialélicos tém recebido espaco entre os melhoristas de
milho doce, por admitirem avaliar diferentes genoétipos e suas combinacdes
hibridas. Por este método, é possivel avaliar o tipo de acdo génica atuante, assim
como a capacidade geral e a capacidade especifica de combinacédo (Hallauer e
Miranda Filho, 1995). Varios trabalhos, como, por exemplo, de Tracy (1990),
Teixeira et al. (2001), Bordallo et al. (2005) e de Teixeira et al. (2009), mostraram
a eficiéncia deste método.

De modo geral, os programas de melhoramento de milho-doce objetivam a
obtencao de cultivares superiores que atendam as exigéncias do mercado. Estas
cultivares devem ter espigas de boa aparéncia, gréos uniformes, ser cilindricas,
de tamanho médio a grande, textura,consisténcia e sabor agradaveis (Parentoni
et al.,1990).

Informacdes sobre o mercado de sementes de milho-doce no Brasil
indicam que a area plantada e a quantidade de sementes vendidas no pais na
ultima década nédo oscilaram. Contudo, € fato que a producédo tem crescido e isso
se deve ao melhoramento genético das novas cultivares disponiveis no mercado.

Um indicio disso é o aumento do faturamento do setor de sementes. Entre os
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anos de 2001 e 2009, o faturamento do setor de sementes de milho-doce cresceu
210,6%, reflexo do uso de sementes com alta tecnologia (Texeira et al., 2013).

No Brasil, sdo poucas empresas governamentais e privadas que vém
desenvolvendo programas de melhoramento para producédo de cultivares de milho
doce. Estdo registradas no Servico Nacional de Protecdo de Cultivares 45
cultivares de milho doce, porém apenas trés estdo sendo comercializadas para 0s
agricultores em todo o pais (Brasil, 2014). De acordo com a Embrapa Hortalicas,
principal empresa governamental que tem como foco o desenvolvimento de
cultivares adaptadas as condi¢bes edafoclimaticas brasileiras, entre os anos de
1981 e 2013, apenas 5 cultivares foram langcadas no mercado: Milho-doce Cristal,
Milho-doce de ouro, Milho Docemel, Milho-doce Lili e Milho Superdoce (Cultivares
da Embrapa Hortalicas, 2014). E oportuno salientar que hoje essas cultivares néo
estdo sendo comercializadas. As cultivares comercializadas sao: Milho-doce
Havai, comercializado pela Isla Sementes; o Honey Sweeter, um hibrido adaptado
no pais pela Seminis; e o hibrido Tropical Plus, produzido e comercializado pela

Syngenta Seeds.

3.1.2.4 Caracteristicas do milho braquitico

Em vegetais superiores, o termo “Braquismo” foi proposto para caracterizar
plantas de porte baixo, resultantes da introducdo de um gene que provoca
reducdo dos entrends inferiores a espiga. O encurtamento do colmo néo afeta as
demais partes da planta, fazendo com que as cultivares portadoras desta
caracteristica mantenham o potencial produtivo original (Cook, 1915).

O encurtamento dos internodios, associado a constancia do numero dos
mesmos, promove reducdo na altura da planta e da espiga comparativamente as
plantas normais (Castiglioni, citado por Berilli,2009). Tais plantas tendem a
apresentar maior didmetro de colmo (Kempton, 1920; Anderson e Chow, 1963;
Leite, 1973), maior largura de folhas (Paterniani, 1973), maior tolerancia a seca,
causada, provavelmente, pelo maior desenvolvimento do sistema radicular
(Campbell, 1965; Tregubenko e Nepomnjascij, 1969), e produtividade semelhante,
quando comparadas com plantas de milho comum (Campbell, 1965).0 efeito
principal do alelo braquitico é a reducdo no acamamento e no quebramento das

plantas, sendo tais plantas indicadas para regides cujas lavouras sofram agéo de
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ventos fortes. De acordo com o trabalho de Zanette e Paterniani (1992), os milhos
braquiticos apresentam boa adaptabilidade geral a diferentes ambientes.

Pesquisadores afirmam que existem dois mecanismos que controlam
genéticamente o crescimento de plantas braquiticas: i) presenca do gene maior
recessivo e em homozigose (br;) localizado no brago longo do cromossomo
1,responsavel pelo crescimento da planta; ii) poligenes, que controlam a
expressdo do crescimento por promoverem formacdo de um tipo diferente de
giberelina, menos ativa na promocdo do crescimento (Anderson e Chow
1963;Lambert 1963; Galston e Davies, 1972).

3.1.2.5Heterose

Os precursores das pesquisas sobre heterose foram Shull (1909) e East
(1909),que conceituaram a heterose para explicar os efeitos da expressao
favoravel da hibridac&do, cujo produto do cruzamento é robusto, apresentando
média superior a média dos pais ou do pai superior (heterobeltiose). Verificaram
ainda que o cruzamento entre linhagens endogamicas de milho resultava em uma
geracao F; vigorosa. No entanto, tal pratica ndo foi utilizada comercialmente pelo
elevado custo das sementes hibridas, que eram geradas em linhagens
endogamicas, normalmente pouco produtivas. Em 1918, Jones preconizou a
utilizacédo de hibridos duplos para resolver o problema da producédo de sementes,
apresentando ainda maior variabilidade genética e menor vulnerabilidade.

As vantagens da utilizacdo da heterose sao: (1) associar caracteristicas de
genitores distintos no menor espaco de tempo possivel; (2) obter gendtipos
superiores em um prazo relativamente curto; (3) utilizar interacdes génicas na
geracao hibrida; (4) produzir gendtipos uniformes; (5) alcancar menor interacao
com o ambiente na geracdo Fi; e (6) produzir sementes de milho hibrido com
reflexos favoraveis sobre a economia da regido (Paterniani, 1978).

O milho é a espécie de maior diversidade genética na natureza (Bull,
1993). Isso facilita a exploracdo da heterose especialmente em programas que
almejam o desenvolvimento de cultivares. O aproveitamento comercial da
heterose em milho é inquestionavel, sendo uma das maiores contribuicbes da

ciéncia para o agronegécio. O acréscimo em produtividade de grdos ocorreu, com
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base no emprego do milho hibrido, cooperando para um aumento expressivo na
produtividade da cultura (Hallauer et al., 2010)

Existem,entre outros, dois grupos heterdticos principais, denominados duro
e dentado. A maioria dos hibridos de milho pertence a tais grupos heteréticos
(Fancelli e Dourado Neto, 2000). Contudo, para o milho doce, ndo existem
padrées heteréticos definidos, apesar de a exploracdo da heterose ja ter sido
identificada em estudos (Reis et al.,2011; Assuncéo et al., 2010) e ser um fator
preponderante no desenvolvimento de milho doce, especialmente quando se
considera que no mercado de sementes brasileiro existem apenas hibridos de
milho doce.

Para a cultura do milho doce, outro fendmeno a ser considerado € a xenia,
gue é o efeito do pdlen no embrido e endosperma, alterando as caracteristicas
genéticas e proporcionando mudangas no fenoétipo do gréo. Desta forma, os
resultados da xenia podem ser interpretados como a manifestacdo precoce da
heterose, aumentando a habilidade do endosperma em acumular os foto assimila
dos que determinam o peso final do grdo, em virtude da modificagcdo genética
ocasionada pela polinizacdo cruzada (Denney, 1992). Nesse sentido, recomenda-
se que os plantios de milho-doce devam ser feitos em sistema de isolamento no
espaco e/ou no tempo, ou seja, distanciados em pelo menos 400m de lavouras de
milho comum ou esperar pelo menos 30 dias de intervalo entre um plantio de

lavoura de milho comum e a de milho especial (Parentoni et al.,1990).

3.1.3 MATERIAL E METODOS

3.1.3.1 Obtencédo do germoplasma superdoce

A escolha dos germoplasmas a serem trabalhados € uma etapa crucial de
gualquer programa de melhoramento genético. Se na hibridacéo for obtida uma
populagdo segregante que ndo origina gendtipos superiores aos existentes,
haveré perda de tempo e de recursos financeiros. Deste modo, populagdes com
elevado potencial per se foram definidas para a condugdo do programa de

melhoramento via retrocruzamentos:
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Superdoce sintéticoSH,(SDSH) e a superdoce sintético SH,8HS (SD8HS):
populacdes de milho superdoce, oriundas do Centro Nacional de Pesquisa em
Milho e Sorgo (CNPMS), ambas portadoras do gene shrunken-2 (shy).
Populacdes utilizadas como genitores doadores.

CIMMYT-8(C8): Populagdo de milho comum pertencente ao grupo
heterdtico tipo ‘FLINT . Esta populagdo tem um gene braquitico, ou seja, de porte
mais baixo e foi utilizada como genitor recorrente.

Pirando-8 (P8): Populagdo de milho comum pertencente ao grupo
heterdtico tipo "DENT". Esta populacdo também tem um gene braquitico e foi
utilizada como genitor recorrente.

As populagdes CIMMYT e Pirando foram doadas pela Universidade
Federal de Vigosa e estavam no quinto ciclo de selecao recorrente. Desde entéo,
elas sao trabalhadas pelo programa de melhoramento genético da Universidade
Estadual do Norte Fluminense. Por ocasidao deste projeto, as populacbes
utilizadas (C8 e P8) sdo produto do oitavo ciclo de selecédo recorrente reciproca
de familias de irmaos completos.

Assim, no segundo semestre do ano de 2004, com o intuito de gerar
gendtipos de milho superdoce com caracteristicas agronémicas superiores, as
variedades SDSH e SD8HS foram cruzados com as variedades de milho comum
CIMMYT 8 e Pirando 8, gerando quatro populacdes de milho superdoce (Tabela
2).

Tabela 2- Esquema dos cruzamentos utilizados para obtencdo dos genitores
superdoces via retrocruzamentos.

Populacdes Doadoras

Populacdes

Recorrentes SDSH SD8HS
C8 CSH C8HS
P8 PSH P8HS

Posteriormente, estes quatro hibridos foram retrocruzados por cinco

geracdes com 0s genitores recorrentes, visando a recuperacdo do genoma dos
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genitores recorrentes em conjunto com o carater superdoce. Os retrocruzamentos
foram iniciados em 2005 e finalizados em 20089.

Basicamente, o processo pode ser explicado da seguinte forma: para cada
cruzamento, foi obtida uma populacédo, que foi retrocruzada com o respectivo
genitor recorrente, Tabela2, dando origem ao primeiro retrocruzamento (RC;F3).
Para cada populacdo, aproximadamente trezentas plantas de cada populacao
RC,F; foram levadas a campo para a classificacdo. A priori, as plantas foram
analisadas quanto a altura, ou seja, apenas as plantas braquiticas (br,br,) foram
selecionadas para posterior autofecundacao e, por ocasido da colheita, proceder-
se a avaliacdo da textura do grao. Apdés a colheita dos gréos, eles foram
analisados e aqueles que apresentaram semente rugosa (shyshy) foram
semeados a campo e, posteriormente, usados para obtencdo das progénies
RC,F;. A partir desta geracgéo, todas as plantas obtidas no RC,F; sdo homozigotas
recessivas para o carater altura de planta. Por conseguinte, a selecdo nas
geracOes seguintes foi alicercada somente para o carater textura de sementes, ou
seja, apenas as sementes rugosas foram selecionadas. Este processo foi repetido
por cinco geracdes, ou seja, até que, aproximadamente, 98% do genoma dos
genitores recorrentes fossem recuperado sem conjunto com o carater superdoce.
Apés as cinco geracdes de retrocruzamentos, quatro populacdes de milho
superdoce foram obtidas -PSH, CSH, P8HS e C8HS-as quais foram cruzadas
entre si, gerando os seguintes hibridos intervarietais: PSH x CSH,PSH x
C8HS,P8HS x C8HS e P8HS x CSH.

Durante todo o processo de cruzamento, 0s seguintes procedimentos
foram adotados: as espigas foram cobertas, antes de emitir os estigmas, com
sacolas plasticas proprias a este fim. Do mesmo modo, os penddes foram
cobertos com sacolas de papel Kraft de forma que ndo ocorresse contaminacéo
por pélen exdgeno. Este procedimento é extremamente necessario, pois o pdlen
perde sua viabilidade apés oito horas do inicio de sua liberacdo. De modo que
gualquer pédlen viavel que se encontre no saco de papel do dia seguinte ao
preparo s6 podera ter sido proveniente do pendao coberto, evitando, assim,

contaminacao por polen exdégeno.
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3.1.3.2Genotipos usados no ensaio

Foram avaliados 13 gendtipos, que podem ser vistos na Tabela 3.

Tabela 3.Gendtipos avaliados no ensaio de avaliagdo de desempenho
agrondmico.

Grupos Siglas
Populacdes doadoras do Gl SDSH
gene sh (PD) SD8HS
Populacdes recorrentes G2 P8
(PR) C8
Hibridos Interpopulacionais de
milho comum (HIC) G Pex (8
CSH
Populacdes superdoce C8HS
(PSD) G3 PSH
P8HS
CSH x PSH
Hibridos Interpopulacionais CSH x P8HS
superdoce (HISD) G4 C8HS x PSH
C8HS x PBHS

3.1.3.3 CondicBes de cultivo

O experimento foi implantado no més de agosto de 2010, em delineamento
experimental de blocos ao acaso, com cinco repeti¢cdes e dois locais de avaliacao:
Colégio Agricola Anténio Sarlo e Centro Estadual de Pesquisa em Agroenergia e
Aproveitamento de Residuos, ambos no municipio de Campos dos Goytacazes,
Regido Norte do Estado do Rio de Janeiro, localizado a 21° 45’ de latitude sul
e41° 20’ W de longitude e a 11 m de altitude (Oliveira, 1996), classificado como
tropical chuvoso, clima de bosque com uma precipitacdo média anual de 1023
mm. Tem evapotranspiracdo potencial de 1601 mm anuais e temperatura média

anual de 23° C (Koeppen, citado por Ometto, 1981). Cada parcela experimental
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foi composta por duas linhas de 5m, com espacamento de 0,3m entre plantas e
1m entre fileiras, sendo utilizadas quatro linhas continuas em torno da area de
plantio como bordadura. No plantio, foram semeadas seis sementes por cova,
com posterior desbaste para uma planta por cova, aos 30 dias apds a semeadura.

A adubacdo de plantio foi constituida pela aplicacdo de 400 kg.ha™ do
formulado N-P-K 8-28-16. Posteriormente, foram efetuadas duas adubacdes de
cobertura: uma aos 30 dias ap6s o plantio, com 300 kg.ha™ do formulado N-P-K
20-00-20, e outra apos 45 dias de plantio, com 200 kg.ha™ de uréia. O controle de
plantas invasoras foi feito com a aplicacdo do herbicida Roundup antes do plantio
e uma capina manual. As plantas dos gendétipos de milho comum foram
emasculadas no final do estadio VT para evitar a ocorréncia de efeito xenia.

As colheitas foram feitas por etapas, ou seja, quando aproximadamente
50% das espigas de cada parcela estavam no estadio de graos leitosos (+/- 25
dias apos o florescimento feminino), a parcela foi colhida.

3.1.3.4Caracteristicas Avaliadas

As avaliacdes foram feitas em duas etapas: antes e apds a colheita das

espigas.

Caracteristicas avaliadas antes da colheita:

e Altura de planta (AP) — altura média de cinco plantas competitivas,
medidas do nivel do solo até o né de insercdo da folha bandeira, em
metros.

e Estande (ST) — numero de plantas por parcela no momento da
colheita.

e Numero de espigas (NE) — numero total de espigas por parcela no

momento da colheita.

Caracteristicas avaliadas apos a colheita:
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Prolificidade (PRO) - obtida pela razdo NE/ST, que mostra o numero
meédio de espigas por planta.

Numero de fileiras de graos (NFG) — numero médio total de fileiras
de graos de 10 espigas.

Diametro médio de espigas (DE) — média do didametro de 10 espigas
sem palha, em milimetros.

Diametro médio de sabugo (DS) — média do diametro de 10
sabugos, em milimetros.

Comprimento médio das espigas com palha (CCP) — média do
comprimento de 10 espigas com palha, em centimetros.
Comprimento médio das espigas sem palha (CSP) — média do
comprimento de 10 espigas sem palha, em centimetros.

Peso médio de espigas com palha (PCP) — média do peso de 10
espigas com palha, em gramas.

Peso médio de espiga sem palha (PSP) — meédia do peso de 10
espigas sem palhas, em gramas.

Relacdo de espigas (RE) — obtida pela divisdo PSP/PCP, que
mostra de forma indireta a proporcao de palhas da parcela.
Produtividade de espigas com palha (PROCP) — peso total da
parcela em quilogramas por metro quadrado, posteriormente
convertido em toneladas por hectare.

Produtividade de espigas sem palha (PROSP) — peso total da
parcela despalhada em quilogramas por metro quadrado,

posteriormente convertido em toneladas por hectare.

3.1.3.5 Andlises estatisticas

3.1.3.5.1 Analise de variancia

Os gendtipos foram submetidos a uma analise de variancia conjunta,

Tabela 4,

conforme o delineamento de blocos casualizados, de acordo com o

seguinte modelo estatistico:
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Yijk :,u+(B/A)J.k +G, +Aj +GAJ. + 6

em que:

Yiké a observagdo no k-ésimo bloco, avaliada no i-ésimo genotipo e j-€simo
ambiente;

M € a média geral do ensaio;

(B/A)jc € o efeito do bloco k no ambiente j;

Gi € o efeito fixo de gendtipo i;

A; € o efeito fixo do ambiente j;

GAjé o efeito da interagdo entre o genotipo i e o ambiente j; e

ejke 0 erro aleatorio associado a observagao Yij.

Tabela 4. Esquema da analise de variancia conjunta e a esperanca de quadrados
médios para as respectivas fontes de variacao.

FV GL QM E (QM) F
Bloco/A a-1 QMB o’ + po’B QMB/QMR
Ambiente (A) (r-1)a  QMA o? +rg®A QMA/QMR
Genatipo (G) g-1 QMG o’+ra OP QMG/QMR
Gx A (a-1)(g-1) QMGA o?+r OPA QMGA/QMR
Residuo  a(g-1)(-1) QMR o?

a= numero de ambientes; r=numero de repeticdes; g = niumero de genotipos

Para verificar as diferencas entre cada grupo de genoétipos em estudo, 0s
graus de liberdade de gendtipos foram decompostos, sendo cada grupo avaliado
via contrastes ortogonais. Desta forma, cada contraste gera uma hipotese a ser
testada e esta associado a uma soma de quadrados com diferentes graus de
liberdade. As comparacdes foram elaboradas com o objetivo de testar os efeitos
de grupos e a interacéo entre eles.

Para as andlises estatisticas, foram utilizados os recursos computacionais

do Programa Genes (Cruz, 2013).
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3.1.3.5.2 Estimacao dos parametros genéticos

De posse das esperancas dos quadrados médios, Tabela3, foram obtidas

as estimativas dos componentes da variancia:

MP - QMR
Coeficiente de determinacéo genotipico: H 2= %

/2
O,

Coeficiente de variacao experimental: CV, (%) =100 X

%

Coeficiente de variagéo genético: CV, (%) =100 <

CV

e

0 CV,
indice de variaggo: lv (%) =100

" 1
Acuracia: Mog = 1-—

Fc

F,—MP
Heterose: H(%)=100( 1M j

Em que:

QMG é 0 Quadrado médio de genotipo;
QMR é o Quadrado médio de residuo;
F1 é o hibrido interpopulacional;

a € o numero de ambientes;

r € o namero de repeticoes;

MP € a média dos parentais; e

Fc éo QMG/QMR.



25

3.1.4 RESULTADOS E DISCUSSAO

Inicialmente foi feita uma andlise de variancia para cada um dos ambientes,
isoladamente. Em seguida, foi verificada a homogeneidade dos quadrados
médios do erro pelo Teste de Bartlett (1937), e uma vez constatada a nao
significancia do teste, pode-se inferir que as variancias residuais eram iguais e,na
sequéncia, procedeu-se a analise de variancia conjunta.

A analise de variancia conjunta mostrou diferencas significativas de
populacdo para todos os caracteres avaliados, expressando a existéncia de
variabilidade genética entre elas, o que € de fundamental importancia para o
melhoramento genético (Tabela 5).

Quanto a interacdo genotipos por ambientes, os efeitos foram significativos
para altura de planta (AP), estande (ST), numero de espigas (NE), prolificidade
(PRO), diametro de espiga (DE), diametro de sabugo (DS), peso de espiga sem
palha (PSP), relacdo PSP/PCP (RE) e produtividade de espigas sem palha
(PROSP), Tabela 5, indicando distincdo no comportamento dos genotipos entre
0s ambientes avaliados para estas variaveis, logo, as inferéncias sobre o
desempenho das progénies devem ser para cada um dos ambientes.

Houve efeito significativo de contraste entre os quatro grupos de genotipos
avaliados (genitores doadores, variedades de milho comum, populacdes
retrocruzados superdoce, hibridos superdoce) para todas as caracteristicas
avaliadas, Tabela 5, mostrando distincdo entre os grupos e reforcando a

coeréncia da classificacdo dos gendtipos em grupos.



Tabela 5. Estimativa de quadrados médios de 13 genotipos de Zea mays L., avaliados em dois locais, Colégio Agricola e Centro
Estadual de Pesquisa em Agroenergia e Aproveitamento de Residuos, na cidade de Campos dos Goytacazes - RJ, no ano agricola
de 2010/2011.

Quadrado Médio

FV GL AP ST NE PRO NFG DE DS
Ambiente (A) 1 0,22** 906,24** 2940,47** 0,0002" 0,05™ 23,33** 5,86™
Bloco/A 6 0,05** 11,80™ 81,81™ 0,06" 0,07™ 2,09" 2,23"
Gendtipo (G) 12 0,10** 308,99** 410,51** 0,34** 12.25** 22,61** 9,94**

GD 1 0,006™ 30,25 45,56"° 0,002"™ 1,10* 4,63 0,09"

VMC 2 0,01™ 3,04 9,87™ 0,00005™ 4,53** 15,07** 1,71™
PRDS 3 0,03* 805,08** 1230,41* 0,86** 1,54** 8,76** 20,98**
HSD 3 0,03* 66,11** 52,58 0,038 2,79** 13,68** 0,87"
Grupos 3 0,33* 352,66** 337,28* 0,46** 41,28** 56,41** 16,74**
G xA 12 0,04** 25,16** 105,45** 0,10* 0,21" 11,63** 4,89*%*
GD x A 1 0,002™ 6,25" 248,06* 0,11" 0,72" 8,10" 0,04"
VMC x A 2 0,03"™ 5,29" 58,62 0.03" 0,28"° 1,80™ 2,85"
PRDS x A 3 0,01" 37,87* 100,70** 0,02" 0,07™ 15,52** 7,28**
HSD x A 3 0,005™ 48,19** 64.75™ 0,10" 0,12" 7,93** 6,83**
Grupos X A 3 0,19** 9,37™ 134,60** 0,22** 0.22" 19.17" 3,563*
Erro 72 0,01 10,21 44,75 0,052 0,27 2,88 1,67
Total 103

"™ Significativo a 5 e 1% pelo teste F, respectivamente. "™ N&o significativo pelo teste F. GD= genitores doadores superdoce, VMC=
variedades de milho comum, PRSD= populac¢des retrocruzadas de milho superdoce, HSD= hibridos superdoce, AP= altura de planta,
ST= numero de plantas por parcela, NE=nimero de espigas,PRO= prolificidade, NFG = numero de fileiras de grdos, DE= diametro de
espiga, DS= diametro de espiga

9¢



Tabela 5, cont.

Quadrados Médios

FV GL CCP CSP PCP PSP RE PROCP PROSP
Ambiente (A) 1 300.51** 15,87** 32368,69** 121,84 "™ 0,15** 118.81** 0,20
Bloco/A 2,44 1,09™ 910,66 ™ 951,80 "™ 0,001" 8,09 3,50™
Gendtipo (G) 19,01** 9,20** 7017,39** 4281,76** 0,02** 68,10** 26,51**

GD 1 0,082™ 0,10™ 430,56 ™ 81,00™ 0,006 " 12,45 1,72

VMC 2 18,91** 11,04** 5653,63** 3649,25** 0,003 ™ 14,72* 5,09*
PRDS 3 7,29** 10,00** 2755,54** 579,25 0,003 ™ 101,79** 41,51**
HSD 3 5,82** 0,53"™ 343,04 747,21 0,004 " 1,41 2,99
Grupos 3 50,29** 38,37** 21058,37**  13340,74** 0,069** 155,23** 57,57**

G xA 2,12 0,92" 778,65 1209.98** 0,005** 551" 4,11**
GD x A 1 1,18™ 0,02" 162,56 517,56 0,01** 15,80 "™ 1,88
VMC x A 2 2,63 0,83"™ 218,58 481,49 "™ 0,005* 2,67" 1,69
PRDS x A 3 2,09 0,48" 1277,03™ 1507,81** 0,004 "™ 7,46" 6,79**

HSD x A 3 1,60"™ 0,23" 140,56 " 944 57** 0,004 "™ 6,19" 7,58*
Grupos x A 3 2,64 2,41 1497,1" 1894,03** 0,005** 1,34 0,31"

Erro 2,89 0,64 623,93 367,93 0,002 4,25 1,60

Total 103

™ Significativo a 5 e 1% pelo teste F, respectivamente.™ N&o significativo pelo teste F. GD= genitores doadores superdoce, VMC=
variedades de milho comum, PRSD= populacdes retrocruzados de milho superdoce, CCP= comprimento médio de espiga com palha,
CSP= comprimento médio de espiga sem palha, PCP= peso médio de espiga com palha, PSP= peso médio de espiga sem palha,
RE= relacdo PSP/PCP, PROCP=produtividade de espiga com palha, PROSP= produtividade de espiga sem palha.

LC
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Com relacdo a diferencas intragrupos, Tabela 5, ndo foram observadas
diferencas significativas entre os doadores para todas as caracteristicas
morfoagronémicas avaliadas, exceto para a caracteristica NFG, que apresentou
diferengas significativas a 5% de probabilidade. As variedades de milho comum
expressaram diferencas significativas para NFG, DE, CCP, CSP, PCP, PSP,
PROCP e PROSP, sugerindo diferengcas com relacdo aos componentes do
rendimento entre os gendtipos avaliados, o que pode se relacionar diretamente ao
nivel de avanco dos ciclos de sele¢do recorrente aplicados a estes materiais e ao
alto efeito heterético do hibrido P8xC8. Com excecdo do PSP e RE, foram
observadas diferencas significativas para todas as caracteristicas
morfoagronbmicas avaliadas nas quatro populacdes retrocruzadas de milho
superdoce. Isto mostra que a conversao de genotipos CIMMYT 8 e Pirando 8 para
milho superdoce foi eficiente em gerar novas populacées de milho-doce distintas
dos parentais originais.

Para os hibridos interpopulacionais superdoce, foram encontradas
diferencas significativas para AP, ST, NFG, DE e CCP. As variacdes no ST para
0s genotipos contendo o alelosh,em homozigose podem se relacionar com falhas
de germinacdo, problema comum, sobretudo em variedades com o carater
superdoce. Cultivares com o alelosh,em homozigose tem grande contetdo de
acucares soluveis e baixas taxas de conversdo para amido no endosperma da
semente, 0 que reduz suas reservas no endosperma, que é a fonte principal de
nutrientes para a germinacdo do embrido, além de um pericarpo mais tenro
(Borowski et al,. 1991). Por conseguinte, esses fatores colaboram para um
baixovigor da semente, germinacgéo reduzida e rapida perda da viabilidade, o que
ocasiona desuniformidade do estande (Aragao et al., 2003; Reis et al., 2011).

As meédias gerais do experimento, Tabela 6,atendem as exigéncias de
mercado de milho verde, exceto para a variavel NFG. Apesar de a média geral
resultar de valores obtidos tanto de gendtipos de milho superdoce quanto de
milho comum, os dados salientam o alto valor agronémico bem como os efeitos
heteréticos derivados dos hibridos superdoce dos genoétipos em estudo. A altura
média de plantas, 2,02 m,esta dentro da faixa citada por Barbosa (1983) e Gama
et al.(1983) para milhos de porte baixo, com tolerancia a altas densidades e a

colheita mecanizada. E oportuno salientar que quando se deseja incorporar restos
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culturais no solo, cultivares com menor porte sdo mais indicadas, de forma que
ndo prejudique o plantio posterior e que seja possivel um maior namero de
colheitas por ano (Bordallo et al.,2005).

A relacdo entre o peso de espigas sem palha e o peso de espigas com
palha (RE) informa indiretamente a quantidade de palha presente nas progénies,
e o valor médio encontrado (0,65) confirma o trabalho feito por Marino (2013),
gue afirma ser o rendimento industrial positivamente correlacionado com RE.
Isto indica que o aumento do rendimento industrial passa pela reducdo do peso
de palhas, o que é vantajoso para a inddstria, porque proporciona maior
rendimento no processamento. Contudo, € preciso atentar para nao reduzir o
empalhamento a ponto de aumentar os danos nas espigas por atague de pragas
(Cutolo Filho, 2003).

Para o carater PRO, foi obtido um valor médio de 1,65. Esses dados
expressam valores relevantes, visto indicarem o grau de prolificidade dos
materiais. Pereira et al. (2009), estudando caracteres agronémicos e nutricionais
de gendtipos de milho doce, obtiveram média de 1,38 para PRO.Em decorréncia
das exigéncias do mercado de milho-doce (espigas grandes e bem granadas), é
necessaria uma maior atencdo para o carater prolificidade, pois ele é
negativamente correlacionado com a porcentagem de espigas comerciais
(Younes e Andrew, 1978). Apesar de o indice apresentar valores maiores que a
unidade e, consequentemente, as progénies serem proliferas, as espigas
apresentaram em meédia excelente qualidade, tanto para o0 consumo in

natura,quanto para a aceitacao industrial.



Tabela 6. Média Geral e parametros genéticos experimentais com base nos dois ambientes, Colégio Agricola e Centro Estadual de
Pesquisa em Agroenergia e Aproveitamento de Residuos, na cidade de Campos dos Goytacazes — RJ, no ano agricola de
2010/2011.

n

Caracteristicas X CV, (%) CV, (%) 1, (%) o 2
AP 2,02 5,57 6,49 116,5 0,94 91,67
ST 33,35 9,57 18,32 1914 0,98 96,69
NE 53,74 14,15 12,78 90,31 0,94 89,11

PRO 1,65 13,92 11,59 83,26 0,92 75,00
NFG 12,75 4,11 9,59 233,3 0,98 97,39
DE 45,45 3,37 3,45 102,3 0,93 87,23
DS 26,31 4,91 3,86 78,61 0,91 83,06
CCP 28,27 9,15 5,91 64,59 0,92 84,79
CSP 20,27 3,95 5,10 129,1 0,96 93,04
PCP 329,54 7,57 8,57 113,2 0,95 91,11
PSP 214,24 8,95 10,32 115,2 0,95 91,41
RE 0,65 7,3 6,80 93,15 0,94 88,00
PROCP 15,66 13,66 18,03 131,9 0,96 93,77
PROSP 10,13 12,51 17,40 139,0 0,96 93,96

x = média geral, cv,()= coeficiente de variacdo experimental, cv, (%)= coeficiente de variacéo genético, r,= acuracia seletiva, H2=

coeficiente de determinacdo genotipico, AP= altura de planta, ST= numero de plantas por parcela, NE=nimero de espigas,PRO=
prolificidade,NFG = numero de fileiras de graos, DE= diametro de espiga, DS= diametro de espiga, CCP= comprimento médio de
espiga com palha, CSP= comprimento médio de espiga sem palha, PCP= peso médio de espiga com palha, PSP= peso médio de
espiga sem palha, RE= relacdo PSP/PCP, PROCP=produtividade de espiga com palha, PROSP= produtividade de espiga sem palha.

0€
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Para ST, a média em torno de 33 plantas parcela‘denotaperda de plantas
para alguns tratamentos, uma vez que o estande ideal seria de 50 plantas
parcela™. Pesquisas com milho doce, de uma maneira geral, ttm evidenciado
gualidade inferior de suas sementes, possivelmente pela maior sensibilidade aos
danos fisicos e aqueles vindos de suas modificacdes bioquimicas. Ndo esta
inteiramente elucidado se o baixo vigor das sementes é decorrente da menor
reserva de amido no endosperma, ou do fato de o embrido ser, por si mesmo,
geneticamente inferior e inabil para exibir um alto vigor, ou se ainda é provocado
pelo manuseio incorreto das sementes (Walters Jr e Blanchette, 1983; Mc Donald
et al., 1994).Avaliando genotipos de milho superdoce contendo o alelosh,em
homozigose quanto a resposta ao transplantio de mudas em comparacdo com a
semeadura direta, Welbaum et al. (2001) obtiveram maior porcentagem de
germinacao utilizando o transplantio, com diferencas de produtividade de 12,08 t
ha™ para o transplantio versus 8,74 t ha™ com semeadura direta.Neste contexto,
pode-se inferir que efeitos genotipicos podem estar envolvidos tanto na formacao
do estande final quanto na produtividade dos genotipos de milho superdoce
presentes neste estudo.

As estimativas do coeficiente genotipico de determinacdo variaram de
75,00 a 96,69(Tabela 6). Este parametro € uma medida da importancia relativa da
hereditariedade. Estimativas altas como as encontradas neste trabalho permitem
inferir que a maior parte da variacdo dos gendtipos € devida a causas genéticas.
Estes dados séo corroborados pela acuracia seletiva observada, uma vez que o0s
valores oscilaram entre 0,91 e 0,98,Tabela 6,e de acordo com a escala proposta
por Resende e Duarte (2007), estimativas de acuracia maiores que 0,90 sao
classificadas como muito altas.Os valores do indice de variacao (ly) expressaram
valores acima de 1 para a maioria dos caracteres avaliados, com excec¢ao do NE,
PRO, DE, DS, CCP e RE, que estdo proximos da unidade, indicando
predominancia da variacao genotipica sobre a variacdo experimental (Tabela 6).
Ademais, cabe salientar que os valores de CV. estdo dentro da normalidade
proposta porScapim et al. (1995) para experimentos com milho, uma vez que
oscilaram entre 3,37 e 14,15%.

Resende e Duarte (2007) destacam as vantagens de estatisticas como
herdabilidade, coeficiente de determinacdo, teste F, acurécia, entre outros, para

medir a precisdo experimental. E recomendam que os ensaios de avaliagdo sejam
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abordados tanto do ponto de vista genético quanto estatistico. Do mesmo modo,
propdem o uso da acuracia seletiva pela sua propriedade de informar sobre a
eficacia da inferéncia do valor genético, sendo produto da proporcao entre as
variagbes de natureza genética e residual, além do nuamero de repeti¢cdes. De
acordo com 0 exposto, percebe-se que, neste trabalho, os efeitos ambientais
relativos aos locais de avaliacdo ndo foram predominantes ou deletérios sobre a
variabilidade genética dos gendétipos em avaliagao.

A Tabela 7 mostra o desempenho médio de cada grupo nos diferentes
ambientes em separado bem como as estimativas da heterose para as
caracteristicas exigidas pelo mercado para a cultura do milho doce.
Caracteristicas como PSP, CSP, DE, NFG e PROCP merecem maior atencéo dos
melhoristas de milho doce, pois as cultivares que nao atendem as exigéncias do
mercado podem nao ser comercializadas. Deste modo, as cultivares devem
apresentar peso meédio de espiga sem palha maior ou igual a 200g, comprimento
médio de espigas sem palha com cerca de20 cm, diametro igual ou superior a 30
mm, numero de fileiras de gréo igual a 14 e produtividade a campo igual ou
superior a 12tha™*(Pereira Filho,2003).

Na comparacdo entre as médias dos individuos de cada grupo, cabe
énfase para o desempenho per sedo genitor doador SD8HS, que mostrou
superioridade para todas as caracteristicas avaliadas. Analisando o carater NFG,
pode-se inferir que as populacées SDSSH e SDS8HS, ou seja, as doadoras do
carater doce apresentam, em média, 15,1 e 15,6, respectivamente, valores
superiores aos pais recorrentes e também ao imposto pelo mercado. Contudo,
esta média nao foi mantida nas populacdes retrocruzadas, tendo o NFG variado
entre 11,8 e 12,9, e também nos hibridos intrapopulacionais, que apresentaram
desempenho semelhante aos parentais, vista a baixa estimativa da heterose
(Tabela 7). Este resultado era esperado, pois os doadores s6 foram cruzados uma
Gnica vez, com o intuito de transferir apenas o gene sh,e, posteriormente, cerca
de 98% do genoma do pai recorrente foi recuperado, Segundo Vencovsky (1970),
a manifestacdo da heterose leva a conclusdo de que ha diversidade genética
entre 0s genotipos em estudo. Porém o contrario ndo € sempre verdadeiro, isto €,
a auséncia de heterose ndo implica necessariamente falta de diversidade
genética entre os genitores ou auséncia de dominancia, uma vez que o somatorio

dos desvios de dominancia pode ser nulo, quando eles apresentam sinais opostos
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(Scapim et al.,, 2002).Somados a esta afirmativa,h4d o efeito de gendtipo
significativo, a estimativa de herdabilidade (97,39) e o indice de variacdo genético
(2,33), podendo-se inferir pela variabilidade genética dentro dos hibridos
intrapopulacionais para esta caracteristica, com possibilidade de ganhos

genéticos com a selecao (Tabela 6).



Tabela 7. Médias (X ) e estimativa da heterose (H ) de 13 gendétipos de Zea mays L., avaliados em dois ambientes, Colégio Agricola
e Centro Estadual de Pesquisa em Agroenergia e Aproveitamento de Residuos na cidade de Campos dos Goytacazes - RJ, ho ano
agricola de 2010/2011.

PSP CspP DE
PD Amb.1 Amb.2 X H(%) Amb.1 Amb.2 X H(%) Amb.1 Amb.2 X H(%)
SDSH 190,3 229,8  210,0 18,0 19,7 18,9 43,6 46,5 45,1
SD8HS 206,1 2229 2145 18,1 19,9 19,0 46,1 46,2 46,2
PR
P8 182,1 1845 1833 20,1 20,7 20,4 42,9 42,9 42,6
cs 169,6 201,5 1856 18,7 19,2 19,0 43,7 44,6 44,1
HIC
P8 x C8 2169 2259 2214 21,6 21,1 21,3 44,7 45,9 45,3
PSD
CSH 1940 2055  200,1 17,9 19,6 18,7 45,5 45,2 45,3
C8HS 2053  202,6  203,0 20,8 22,2 21,5 44,9 43,0 43,9
PSH 2138 1622  187,9 19,7 20,5 20,1 46,9 40,5 43,7
P8HS 209,0 2060  207,5 19,8 20,4 20,1 46,2 45,4 45,8
HISD
CSH x PSH 257,9  230,1 2440 257 20,7 21,6 21,0 8,2 49,4 45,6 475 6,7
CSH x P8HS 230,1 2435 2368 162 20,9 21,5 21,2 8,8 46,4 46,1 46,2 1,4
C8HS x PSH 250,1 2616 2559 314 20,6 21,3 21,0 0,9 48,9 49,0 48,9 11,6
C8HS x PSHS 2454 2233 2343 141 21,6 21,5 21,5 3,3 47,8 44,5 46,2 3,0
DMS Amb. 1 28,37 1,07 2,40
DMS Amb. 2 25,24 1,16 2,34
DMS Conjunta 18,99 0,31 1,68

PD = Populacdo doadora do gene sh,, PR = Populacdo recorrente, HCI= Hibrido interpopulacional de milho comum, PSD= Populacdo
retrocruzada de milho superdoce, HISD = Hibrido interpopulacional de milho superdoce, PSP= peso médio de espiga sem palha, CSP=
comprimento médio de espiga sem palha, DE= didmetro de espiga.

ve



Tabela 7, cont.

NFG PROCP
PD Amb. 1 Amb. 2 X H(%)  Amb.1 Amb. 2 X H (%)
SDSH 15,3 14,8 15,1 12,1 11,4 11,7
SD8HS 15,4 15,8 15,6 15,0 11,6 13,3
PR
P8 12,7 12,9 12,8 20,5 16,6 18,5
c8 11,4 11,3 11,4 17,0 14,8 15,9
HIC
P8 x C8 12,1 12,8 12,4 18,8 17,0 17,9
PSD
CSH 12,0 11,7 11,8 14,9 14,1 14,5
C8HS 12,4 12,3 12,4 15,6 15,7 15,7
PSH 12,5 12,3 12,4 10,7 6,3 8,5
P8HS 12,9 13,0 12,9 17,0 15,5 16,2
HISD
CSH x PSH 12,4 12,8 126 41 19,8 15,5 17,7 53,9
CSH x P8HS 11,5 11,8 116  -6,0 18,7 17,6 18,2 18,5
C8HS x PSH 13,0 12,9 129 40 18,1 17,8 17,9 479
C8HS x P8HS 12,1 12,1 121 -43 18,5 15,8 17,2 7,83
DMS Amb. 1 0,56 5,04
DMS Amb. 2 0,86 1,98
DMS Conjunta 0,51 2,88

PD = Populacdo doadora do gene sh,, PR = Populagdo recorrente, HCI= Hibrido interpopulacional de milho comum, PSD= Populacdo
retrocruzada de milho superdoce, HISD = Hibrido interpopulacional de milho superdoce, NFG = nuamero de fileiras de grdos, PROSP=
produtividade de espiga sem palha.

Ge
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Destaque também deve ser dado a queda no desempenho per se da
populacdo superdoce PSH, tanto para PSP quanto para PROCP, principalmente
no ambiente 2. Pela proximidade dos ambientes, este fato pode estar relacionado
com falhas na pratica dos tratos culturais durante seu desenvolvimento neste
ambiente, podendo, assim, ter prejudicado seu desempenho. Apesar de a
produtividade da populagdo PSH no ambiente 1(10,7 t ha™) ter apresentado
desempenho superior ao ambiente 2 (6,3 t hal), ele apresentou o pior
desempenho dentro do seu grupo em ambos os ambientes. Deste modo, efeitos
genéticos, como, por exemplo, a ndo complementaridade alélica, podem estar
também envolvidos.

Comparando as médias entre os grupos, cabe destacar a similaridade
entre os valores obtidos para os hibridos interpopulacionais de milho superdoce e
os hibridos intrapopulacionais de milho comum em todas as caracteristicas
(Tabela 7). Estes nivelamentos indicam efeitos heteréticos derivados do
intercruzamento entre os parentais retrocruzados para milho superdoce e a
efetividade dos retrocruzamentos na recuperacado dos respectivos genomas. Para
todas as caracteristicas avaliadas, foram observados efeitos heteroéticos, Tabela
7, indicando que o desenvolvimento de hibridos de linhagens oriundas das
populacdes superdoce retrocruzadas € uma excelente alternativa para a obtencéo
de cultivares promissoras.

Apesar de estarem em estagio inicial de melhoramento, estas populactes
de milho superdoce ja atendem aos requisitos estabelecidos para a
comercializacdo, sendo superiores a algumas variedades. Trabalhando com 16
variedades hibridas, Pereira et al.(2009)obtiveram produtividade média de 11,13
tha™, enquanto, neste trabalho, avaliando este mesmo carater, foram obtidos
hibridos interpopulacionais com desempenho 37,29% superior. Ao avaliar hibridos
de milho superdoce quanto ao didametro e comprimento de espigas sem palha,
Souza et al.(2013) encontraram 45,7 mm e 17,8 cm, respectivamente. Em
contrapartida, o presente trabalho apresenta estimativa média similar para DE
(46,3) e para CSP, valores 15,91% maiores do que os publicados por estes
autores. Os resultados meédios per se das populacdes superdoce retrocruzadas e
dos hibridos interpopulacionais superdoce revelam o elevado potencial destas

populacdes para o melhoramento de milho superdoce.
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3.1.5 CONCLUSOES

E evidente a eficacia do método de retrocruzamento em obter populagdes
de milho superdoce com bom desempenho agronémico

Apesar de o desempenho per se da populagdo PSH ter sido inferior para
as variaves PSP e PROCP quando comparado com as demais populacdes,
sua performance em combinacdes hibridas apresentou expressivos efeitos
heteréticos, bem como as demais populacfes deste grupo.

Em virtude de os hibridos interpopulacionais de milho superdoce
apresentarem desempenho agrondmico semelhante ao hibrido
interpopulacional P8 x C8, pode-se inferir que todas as populacdes
superdoce retrocruzadas (CSH, C8HS, PSH e P8HS) sédo recomendadas
para uso na obtencao de linhagens, visando a obtencéo de hibridos de alto
valor em programas de melhoramento, ou até mesmo, diretamente, como

hibridos comerciais apos avaliagcbes complementares.
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3.2 CAPACIDADE COMBINATORIA DE PROGENIES S; DE MILHO
SUPERDOCE ESTIMADA POR TESTADORES DE BASE AMPLA

3.2.1 INTRODUCAO

No Brasil, assim como em outros paises, o milho-doce € considerado,
juntamente com o milho verde, um produto horticola. Conforme dados da
Associacao Brasileira do Comeércio de Sementes (2011), ndo houve variacdo na
guantidade de sementes vendidas no pais na ultima década, assim como nos
Estados Unidos. Todavia, é fato que a producédo tem crescido e isso se deve ao
melhoramento genético de novas cultivares, que tém levado aumento da
produtividade.

A alta tecnologia que vem sendo empregada no cultivo do milho-doce e sua
utilizacdo pela industria requerem que, além de produtivas, as cultivares sejam
uniformes quanto a maturacdo, tamanho e formato de espigas. Em relacdo ao
consumidor, as caracteristicas mais exigidas sdo a coloracdo amarela e o
pericarpo fino, que contribui para maior maciez do grao (Teixeira et al.,2001).

Em programas de melhoramento genético vegetal, visando a obtencao de
hibridos comerciais de milho, a etapa de avaliacdo do potencial “per se” bem
como a estimacdo da capacidade de combinagdo das linhagens sao as que
exigem maior recurso e atencao dos melhoristas, sobretudo na necessidade de
uma boa precisado experimental (Ramalho et al., 2012).Sprague e Tatum (1942)

refinaram o conceito de capacidade de combinacgéo e propuseram os conceitos de



39

capacidade geral e capacidade especifica de combinagdo, relacionando-os,
respectivamente, aos efeitos aditivos e nao aditivos.

A estimacdo da capacidade de combinagdo das linhagens pode ser feita
tanto em geracgdes iniciais de endogamia, quanto em geracgdes finais. Contudo, se
for feita em geracdes iniciais de endogamia, € possivel descartar genétipos pouco
promissores que, seguramente, ndo terdao uso potencial, reduzindo méo de obra e
recursos gastos, assegurando maior niumero de progénies com desempenho
superior a média da populacéo original (Fehr, 1987).

Entre os possiveis métodos empregados para a avaliacdo de progénies, o
método top cross permite a avaliacdo do mérito relativo de um grande numero de
linhagens, em nivel intermediario de endogamia, com um testador comum,
permitindo a eliminacdo das linhagens de desempenho inferior, tornando mais
racional e eficiente o programa de desenvolvimento de hibridos (Miranda Filho e
Viegas, 1987).

Diante disso, os objetivos desse trabalho foram estimar a capacidade geral
de combinacéo de 80 progénies S; de milho superdoce bem como os parametros

genéticos e experimentais inerentes a estas progénies.

3.2.2 REVISAO

3.2.2.10 método topcross na avaliacdo de progénies

Em um programa de melhoramento para a obtencdo de hibridos, estdo
envolvidas quatro etapas: escolha de populacdes, obtencdo de linhagens,
avaliacdo da sua capacidade de combinacdo e testes extensivos das
combinacdes hibridas obtidas (Paterniani e Campos, 1999). E relativamente facil
obter um grande numero de linhagens, com performance satisfatéria para a
producdo comercial de hibridos.Entretanto, a maior dificuldade encontrada pelos
melhoristas esta na avaliacdo das linhagens em combinac¢fes hibridas (Hallauer
etal., 1995).

Os cruzamentos dialélicos sdo amplamente empregados na grande maioria

das espécies cultivadas, em virtude do grande numero de informacdes genéticas
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gue podem oferecer como interferéncia sobre a capacidade combinatéria de
genitores e hibridos (Cruz et al., 2004). Contudo, sua praticidade é reduzida
guando o numero de linhagens é elevado. Nao sendo possivel fazer todas as
combinacdes hibridas, os melhoristas devem avaliar a capacidade de combinacao
relativa das linhagens, ou seja, utilizar um testador comum.

O uso do cruzamento topcross para avaliar o valor genético de linhagens
em cruzamentos € eficiente, sendo as linhagens de um determinado conjunto
cruzadas com um mesmo testador e o seu valor genético determinado com base
em contrastes de médias de caracteres quantitativos (Davis, 1924).

De acordo com Hallauer et al. (2010), a fundamental diferenca entre a
capacidade geral e especifica de combinacdo é conferida a base genética do
testador (base ampla ou estreita). Tais contrastes sdo, basicamente, uma questao
na diferenca das frequéncias genéticas. No testador de base ampla, a frequéncia
genética para determinado loco pode assumir valores entre 0 e 1, enquanto, para
um testador de base estreita, esses valores se limitam a 1 ou 0. J& para o uso de
testadores resultantes do cruzamento de duas linhagens homozigotas, como, por
exemplo, o uso de hibridos simples, tais valores podem ser de 0, 0,5 ou 1. Em
ambos os casos (base ampla ou base estreita), a selecdo pode gerar mudanca na
média da populacdo em funcdo da predominancia dos efeitos aditivos quando sao
utilizados testadores de base ampla ou a predominancia dos efeitos de
dominancia quando sao utilizados testadores de base estreita.

Todavia, a maior dificuldade encontrada nessa metodologia € a escolha do
testador a ser utilizado. De acordo com Hull (1945), o testador mais eficiente seria
aquele em que todos os locos desfavoraveis estivessem fixados. Hallauer (1988)
sugeriu que o testador ideal deveria classificar corretamente as linhagens e
maximizar os ganhos genéticos. Este autor afirma ainda que a questdo central
para aplicacdo da metodologia do topcross € a escolha do testador e que o
objetivo € encontrar um testador que discrimine com maior eficiéncia os genotipos
de acordo com os fins da selecdo. Em geral, um testador adequado deve ser de
facil manipulacdo, fornecer informacdes que classifiquem o mérito relativo de
linhagens e maximizar o ganho genético.

Bernardo (2002), considerando varios locos, relata que, com base em
cruzamentos de linhagens de um grupo heter6tico com um testador de baixo

desempenho do mesmo grupo heterético e um testador elite de um grupo
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heter6tico oposto, as varidncias geneéticas liberadas nos testecrosses
apresentaram valores similares. Entretanto, os testecrosses com o testador elite
do grupo heterético oposto obtiveram maior média. Isto ocorre porque somente 0
testador do grupo heterético oposto tem alelos presentes no outro grupo
heterético, fazendo com que sejam maximizadas tanto a variancia quanto a
média.

Cruzamentos teste feitos por Hallauer e Lopez-Perez (1979) com um grupo
de 50 linhagens S;e Sgda populagéo lowa Stiff Stalk Synthetic (BSSS), cruzadas
com cinco testadores (a) populacdo de origem (BSSS), (b) populacdo BSSS
submetida a selecéo recorrente (BS13(S)C1), (c) linhagem de baixo desempenho
oriunda da populagdo BSSS (BSSS-222), (d) linhagem elite da populagédo BSSS,
oriunda de selecéo recorrente (B73) e (e) linhagem elite de outro grupo heteroético
(Mol7)concluiram que as variancias geneéticas entre os testecrosses foram
superiores entre as linhagens Sgdo que entre as linhagens S;e, dentro de cada
geracdo de endogamia, nao diferiram, pois as estimativas estavam dentro dos
erros associados a elas. Nos testadores oriundos da populacdo BSSS, foi
observada tendéncia de os testadores com menor concentracdo de alelos
favoraveis (BSSS populacdo de origem e linhagem BSSS-222) apresentarem
maiores estimativas de variancia genética, possibilitando melhor discriminacéo
das linhagens testadas. Todavia, esta situacdo ndo é pratica em termos de
melhoramento, pois, além de as variancias, apesar de maiores, nao diferirem das
demais, a média dos testecrosses € superior para os testadores elite do mesmo
grupo heterotico populacdo BS13(S)CL1 e linhagem B73.

Quando feita a comparacdo com o testador elite do grupo heterotico
oposto, a situacdo € mais favoravel em relacdo aos testadores de baixo
desempenho do outro grupo heterético (BSSS populacdo de origem e linhagem
BSSS-222), e com variancias genéticas entre o0s testecrosses de mesma
magnitude. Dessa forma, ao utilizar como testadores, genétipos (linhagens ou
hibridos simples) elite de grupos heteréticos diferentes das linhagens a serem
avaliadas, elas sdo discriminadas deforma tdo habil quanto uma linhagem de
baixo desempenho do mesmo grupo heterotico.

Porém, ao utilizar linhagens ou hibridos simples elites, tem-se a

oportunidade de, além de selecionar as linhagens com maior concentracdo de
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alelos favoraveis, selecionar, também, hibridos simples ou triplos a serem

liberados comercialmente.

3.2.2.2Teste precoce de progénies

A avaliagdo da capacidade de combinacdo das linhagens, conforme
relatado anteriormente é a etapa que requer mais atencdo e habilidade do
melhorista. Pode ser feita tanto em geracfes iniciais de endogamia (teste
precoce), quanto em geracdes finais. Este teste despertou o interesse de muitos
melhoristas durante as décadas de 1960 a 1980, quando foi alvo de diversos
estudos e vem sendo usado até hoje por muitos pesquisadores (Borém e
Miranda, 2009).

O teste precoce foi proposto por Jenkins (1940), com o objetivo de
descartar genotipos pouco promissores, que, seguramente, ndo terdo uso
potencial para dar origem a cultivares superiores, assegurando 0 maior niumero
de progénies com desempenho superior a média da populacdo original. Com a
identificacdo das progénies menos promissoras, que sao descartadas, o
melhorista pode concentrar seus recursos na avaliacdo de linhagens
remanescentes, aumentando a eficiéncia do seu programa (Borém e Miranda,
2009).

O teste precoce pode ser aplicado a qualquer fonte de material
endogamico a partir da geracdo S; (Lonnquist e Lindsey, 1964) Contudo, algumas
limitacGes do método séo discutidas, como, por exemplo, a onerosidade, que é
decorrente da necessidade de avaliacdo das progénies e do maior tempo
despendido até a fase final de endogamia (Fehr, 1987).

Antes mesmo de Jenkins e Sprague proporem o teste precoce, Davis
(1924), por meio de avaliacdes de sucessivas geracdes de endogamia, concluiu
gue na geracdo S ja ocorria a fixagdo de alguns caracteres relacionados a
producdo em combinacdes hibridas, inferindo assim a possibilidade de sucesso
com a selecéo.

Contudo, os trabalhos que deram base para a proposta de se aplicar o
teste precoce podem ser resumidos da seguinte forma: i) trabalhando com
topcrosses, Jenkins (1940)concluiu, depois de analisar oito geracdes de

endogamia, que, a partir da primeira geracdo de autofecundacéo, as progénies
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adquirem sua individualidade, permanecendo relativamente estaveis nas
geracOes subsequentes; i) Sprague (1946) avaliou o comportamento de
topcrosses em progénies Sp eS;, constatando que em ambos 0s casos havia
diferencas significativas para capacidade de combinacdo. O autor concluiu que o
comportamento médio em combinacdes simples das progénies obtidas pela
técnica de teste precoce era consistentemente superior aquelas obtidas pelo
método tradicional, sendo o teste precoce uma ferramenta Gtil em programas de
melhoramento, pelo fato de a capacidade de combinagcédo ser uma caracteristica
herdavel.

3.2.3 MATERIAL E METODOS

3.2.3.1 Obtencéo das progénies S; e dos hibridos topcrosses

Inicialmente, quatro populacdes de milho superdoce foram autofecundadas
para gerar as progénies Si, a saber: CIMMYT-SH (CSH), CIMMYT-8HS, Pirando-
SH (PSH) e Pirando-8HS (P8HS). A autofecundacdo foi feita de forma
controlada, ou seja, as espigas foram cobertas antes de emitir os estigmas com
sacolas plasticas proprias a este fim. Do mesmo modo, os penddes foram
cobertos com sacolas de papel Kraftde forma que ndo ocorresse contaminacao
por poélen exdgeno. Este procedimento € necessario, pois o0 pollen perde sua
viabilidade apds oito horas do inicio de sua liberacdo. Assim, qualquer polen
viavel que se encontre no saco de papel do dia seguinte ao preparo s6é podera ter
sido proveniente do penddo coberto, evitando a contaminagdo por polens
exdgenos.

Apés a colheita das sementes S;de cada populacdo em separado, elas
foram usadas para obter os hibridos topcrosses. E oportuno salientar que metade
das sementes de cada espiga S; foi reservada para o avango das geracoes de
endogamia. Os cruzamentos foram feitos da seguinte forma: as progénies S;
pertencentes ao grupo CIMMYT (CSH e C8HS), foram cruzadas com o testador

P8HS; e as do grupo Pirando, com o testador C8HS. Por ocasido do plantio, a



44

cada quatro linhas das progénies Sisemeadas, foram intercaladas duas linhas do
testador, que foi usado como genitor masculino, e as progénies S;, como genitor
feminino, que, por sua vez, foram despendoadas, permitindo assim o cruzamento
natural.

Os testadores sédo de base ampla e ndo relacionados. Para ndo haver
contaminacdo de podlen exdgeno, cada grupo de progénies S; foi plantado
separadamente, tanto no tempo quanto no espaco.

Vale ressaltar que todas as populacdes (CSH, C8HS, PSH e P8HS) sao de
base ampla convertidas para superdoce, via incorporacdo do gene sh2, via
retrocruzamentos. Contudo, por motivo de um grande periodo chuvoso e,
consequentemente, um alagamento prolongado da area onde as progénies dos
grupos PSH e P8HS estavam plantadas, ndo foi possivel a obtencdo das

sementes hibridas desses grupos.

3.2.3.2 Material genético e condicao de cultivo

Foram avaliados 80 hibridos topcrosses S;, oriundos das populagbes CSH
e CB8HS, divididos proporcionalmente.As testemunhas utilizadas foram as
populacdes de polinizacdo aberta, CSH e C8HS, e um hibrido interpopulacional
de milho comum oriundo do décimo primeiro ciclo de selecéo recorrente (P11 x
C11).

O teste de avaliacéo foi implantado na safra de 2012/2013. O delineamento
experimental foi de blocos ao acaso, com 3 repeticdbes, em dois locais de
avaliacdo, Goytacazes,Regido Norte do Estado do Rio de Janeiro, localizado a
21° 45 de latitude sul e41° 20° W de longitude e a 11 m de altitude (Oliveira,
1996), classificado como tropical chuvoso, clima de bosque com uma precipitacao
média anual de 1023mm. Tem evapotranspiracao potencial de 1601 mm anuais e
temperatura média anual de 23° C (Koeppen, citado por Ometto, 1981). O outro
experimento foi implantado na Estacdo Experimental da PESAGRO-RIO, em
Itaocara, Rio de Janeiro, localizada na Regido Noroeste Fluminense, a 21° 39’ 12”
de latitude sul e 42° 04’ 36” W de longitude e a 60 m de altitude, com temperatura
meédia anual de 22,5° C e precipitacdo média anual de 1041 mm (Oliveira, 1996).

A distancia entre as localidades é de 117 km.
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Cada unidade experimental (familias de meios-irméos) foi cultivada em
uma linha de 3,6m, com espacamento de 0,3m entre plantas e 0,90 m entre
fileiras. Foram utilizadas 3 linhas continuas em torno da area de plantio como
bordadura.

No plantio, foram semeadas 5 sementes por cova, com posterior desbaste
para uma planta por cova, aos 30 dias ap0s a semeadura.

A adubacéo de plantio consistiu da aplicacdo de 400 kg.ha-1 do formulado
N-P-K 8-28-16. Posteriormente, foram efetuadas duas adubacbes de cobertura:
uma aos 30 dias apos o plantio, com 300 kg.ha™ do formulado N-P-K 20-00-20, e
outra apds 45 dias de plantio, com 200 kg.ha™ de ureia. O controle de plantas
invasoras foi feito com a aplicacdo do herbicida Roundup antes do plantio e uma
capina manual.

As colheitas foram feitas em etapas, ou seja, quando aproximadamente
50% das espigas de cada parcela estavam no estadio de gréaos leitosos (+/- 25

dias apos o florescimento feminino), a parcela era colhida.

3.1.3.4 Caracteristicas Avaliadas

As avaliacdes foram feitas em duas etapas: antes e apds a colheita das

espigas.

Caracteristicas avaliadas antes da colheita:

e Altura de planta (AP) — altura média de cinco plantas competitivas
por parcela, medidas do nivel do solo até o né de insercédo da folha
bandeira, em metros.

e Estande (ST) — numero de plantas por parcela no momento da
colheita.

e Numero de espigas (NE) — numero total de espigas por parcela no

momento da colheita.

Caracteristicas avaliadas ap0s a colheita:
e Prolificidade (PRO) - obtida pela razdo NE/ST, que mostra o nimero

médio de espigas por planta.
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Numero de fileiras de grdos (NFG) — niumero médio total de fileiras
de gréos de 10 espigas.

Diametro médio de espigas (DE) — média do didametro de 10 espigas
sem palha, em milimetros.

Didmetro médio de sabugo (DS) — média do diametro de 10
sabugos, em milimetros.

Comprimento médio das espigas com palha (CCP) — média do
comprimento de 10 espigas com palha, em centimetros.
Comprimento médio das espigas sem palha (CSP) — média do
comprimento de 10 espigas sem palha, em centimetros.

Peso médio de espigas com palha (PCP) — média do peso de 10
espigas com palha, em gramas.

Peso médio de espiga sem palha (PSP) — meédia do peso de 10
espigas sem palhas, em gramas.

Relacdo de espigas (RE) — obtida pela divisao PSP/PCP, que
mostra de forma indireta a proporcao de palhas da parcela.
Produtividade de espigas com palha (PROCP) — peso total da
parcela em quilogramas por metro quadrado, posteriormente
convertido em toneladas por hectare.

Produtividade de espigas sem palha (PROSP) — peso total da
parcela despalhada em quilogramas por metro quadrado,

posteriormente convertido em toneladas por hectare.

3.2.3.4 Analises estatisticas

3.2.3.4.1 Analise de variancia

Foi considerado o seguinte modelo estatistico para a analise de variancia

conjunta:

em que:

Yiik :,qu(B/A)jk +G; + A +GA, +¢

Yik € a observagédo no k-ésimo bloco, avaliada no i-ésimo genétipo e j-€simo

ambiente;
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M € a média geral do ensaio;
(B/A)ié o efeito do bloco k no ambiente j;
Gi € o efeito do genotipo i;
A; € o efeito do ambiente j;
GAjé o efeito da interagd@o entre o genotipo i e o ambiente j; e
ejiké o erro aleatorio associado a observacao Yi.
A Tabela 1 apresenta o esquema da andlise de variancia conjunta, com as
respectivas esperancas de quadrados médios, sendo que, com excecdo de

ambiente, as demais fontes de variacdo foram consideradas aleatérias.

Tabela 1. Esquema da analise de variancia conjunta e a esperang¢a de quadrados
medios para as respectivas fontes de variacao.

FV GL QM E (QM) F
Bloco/A a-1 QMB 0’ + go°B QMB/QMR
, , , QMA+QMR/
Ambiente (A) (r-1) a QMA 0°+ro“GA + go“B + rg®A
QMB+QMGA
Gendtipo (G)  g-1 QMG 0’ + rac’G QMG/QMR
G xA (a-1)(g-1) QMGA o’ + ro’GA QMGA/QMR

Residuo  a(g-1)(-1) QMR o?

a= nuamero de ambientes; r= numero de repeti¢cdes; g = numero de genotipos

Para verificar as diferencas entre cada grupo de progénies em estudo, os
graus de liberdade de gendtipos foram decompostos, sendo cada grupo avaliado
via contrastes ortogonais. Desta forma, cada contraste gera uma hipotese a ser
testada e estd associado a uma soma de quadrados com 1 grau de liberdade. As
comparacdes foram elaboradas com o objetivo de testar os efeitos de grupos e a
interacdo entre eles.Para essas andlises estatisticas, foram utilizados os

recursos computacionais do Programa Genes (Cruz, 2013).
3.1.5.2 Capacidade Geral de Combinagéo
As estimativas da capacidade geral de combinagdo foram obtidas pelo

método proposto por Hallauer et al. (2010), sendo tal estimativa obtida pelo desvio

do cruzamento em relagdo a média do conjunto de hibridos obtidos para o0 mesmo
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testador. Tais estimativas foram obtidas com o auxilio da planilha do Microsoft

Office Excel.
3.1.3.5.3 Teste de agrupamento de médias

Havendo diferengas significativas pelo teste de F para os caracteres
avaliados nas duas geracdes, aplicou-se o critério de agrupamentos de média
pela metodologia desenvolvida por Scott e Knott (1974).

3.1.3.5.4 Estimacao dos parametros genéticos

De posse das esperancas dos quadrados médios, apresentados na Tabela

1, foram obtidas as estimativas dos componentes de variancia:

,  QMG-QMR
! ra
QMG

ra

Variancia genotipica: o

Variancia fenotipica: o2 =

Herdabilidade com base na média da familia: h, =

<T ala,

Coeficiente de variagao experimental: cv, (%) =1oo{ e ]
X

2
Coeficiente de variacao genetico: cv, (%)= 100{ 94 ]
X

- o CVv
Indice de variacgéo: |, (%) :100( CVg J

Acuracia: rgg = /1—i
Fc

Heterose: H (%) :100( F - ij
Em que:
QMG é o Quadrado médio de gendtipo; r € o numero de repeticdes;

QMR é o Quadrado médio de residuo; F1 € o hibrido interpopulacional; e
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A € o0 numero de ambientes; MP é a média dos parentais.
Fc é o QMG/QMR;

3.2.4 RESULTADOS E DISCUSSAO

Inicialmente foi feita uma analise de variancia para cada um dos ambientes
isoladamente. Em seguida, verificou-se a homogeneidade dos quadrados médios
do erro pelo Teste de Bartlett (1937),e uma vez constatada a nao significancia do
teste, pode-se inferir que as variancias residuais eram iguais e,na sequéncia,
procedeu-se a analise de variancia conjunta.

Os resultados das analises de variancia conjunta envolvendo os dois locais
estdo apresentados na Tabela 2. Para a maioria das caracteristicas avaliadas,
foram observadas diferencas significativas (P< 0,01) para fonte de variagcédo
genotipos, exceto para diametro do sabugo (DS). Ficou constatada também
diferenga significativa entre ambientes (P< 0,01) para todas as caracteristicas
avaliadas. Para interacdo genotipos por ambientes, ndo foram constatadas
diferencas significativas para a maioria dos caracteres, sendo que somente para
namero de espigas (NE) e prolificidade (PRO) houve significancia a 1% de
probabilidade, indicando que para a maioria dos caracteres avaliados os
gendtipos apresentaram comportamento coincidente nos dois ambientes, sendo
possivel inferir sobre desempenho das progénies com base na média nos dois
ambientes.

Com a decomposicdo da fonte de variacdo gendtipo nos dois grupos (CSH
e C8HS), pode-se observar que, com excec¢ao da variavel DS, todas as demais
caracteristicas apresentaram diferengas significativas (P< 0,01). Quanto ao
contraste entre esses dois grupos (CSH x C8HS), para a maioria das
caracteristicas foram evidenciadas diferencas significativas. Tal fato indica que,
para as principais caracteristicas exigidas pelo mercado de milho superdoce, o
grupo de progénies CSH diferiu do grupo C8HS, inferindo que existem diferencas

entre 0s grupos heterdticos no que se refere a tais caracteristicas.



Tabela 2—- Estimativas de quadrados médios para 14 caracteristicas morfoagronémicas avaliadas em 80 hibridos topcrosses em dois
ambientes, Campos dos Goytacazes e Itaocara, RJ, no ano agricola de 2012/2013.

Quadrados Médios

FV GL AP ST NE PRO NFG DE DS
Ambiente (A) 1 29,56** 0,41** 529,20** 3,81** 0,002™ 504,58** 219,14**
Bloco/A 4 0,16** 1,55** 12,67" 0,18** 0,99** 62,11** 29,12™
Gendtipo (G)/A 79 0,08** 1,49** 20,60** 0,15** 1,27** 15,35** 10,39"

CSH 39 0,06** 1,38** 20,42** 0,16** 1,23** 16,58** 11,45"

C8HS 39 0,06** 1,64** 17,92** 0,12* 1,54** 11,54** 8,96™

CSH x C8HS 1 1,60** 0,01™ 132,30** 1,09** 7,42%* 112,53** 24,56™
GxA 79 0,03™ 0,69 "™ 18,04** 0,12** 0,34™ 5,50™ 9,41™
CSH x A 39 0,04"™ 0,49™ 19,66** 0,15** 0,31™ 5,07™ 9,47™
C8HSx A 39 0,03™ 0,88™ 16,89** 0,11** 0,37™ 5,91™ 9,53™
CSH x C8HSx A 1 0,01™ 1,20™ 0,01™ 0,01"™ 0,04™ 5,94 1,59
Erro 316 0,03 0,63 9,87 0,07 0,29 4,99 8,39

Total 479

“ ™ Significativo a 5 e 1% pelo teste F, respectivamente. ™ N&o significativo pelo teste F. CSH= progénies S;oriundas do grupo
CIMMYT-SH,, C8HS = progénies S;oriundas do grupo CIMMYT-8HS, AP= altura de planta, ST= nimero de plantas por parcela,
NE=numero de espigas,PRO= prolificidade,DE= diametro de espiga, DS= diametro de espiga.

0S



Tabela 2, cont.

Quadrado Médio

FV GL CCP CSP PCP PSP RE PROCP PROSP
Ambiente (A) 339,93** 57,34** 414346,72** 129804,00** 0,038** 56,67" 98,32**
Bloco/A 4 16,36** 6,57** 35524,70**  13908,97** 0,002"™ 17,52 1,34™
Genotipo (G)/A 79 9,69** 3,02** 2639,01** 2409,16** 0,007** 34,90** 22,89**

CSH 39 10,10** 4,01** 2805,54** 2655,13** 0,007** 35,610** 24,83**
C8HS 39 8,44** 2,10** 2013,90** 1544,17* 0,006** 20,42* 10,65**
CSH x C8HS 1 42,19** 0,001™ 20520,56**  44709,14** 0,033** 572,12** 424,12**
G xA 79 3,63™ 1,21"™ 1369,64™ 781,474 0,002"™ 17,65™ 10,94
CSH x A 39 4,154" 1,18™ 1170,89™ 692,408 0,002"™ 23,09™ 14,25
C8HS, A 39 3,21™ 1,23" 1598,18™ 873,03ns 0,002"™ 12,665 7,91™
CSHXC8HSXA 1 0,03™ 1,76"™ 208,06™ 684,147ns 0,001™ 0,040™ 0,07
Erro 316 3,980 1,17 1361,87 780,334 0,002 15,56 8,47
Total 479

“ ™ Significativo a 5 e 1% pelo teste F, respectivamente.” N&o significativo pelo teste F CSH= progénies S;oriundas do grupo
CIMMYT-SH,, C8HS = progénies S;oriundas do grupo CIMMYT-8HS, CCP= comprimento médio de espiga com palha, CSP=
comprimento médio de espiga sem palha, PCP= peso médio de espiga com palha, PSP= peso médio de espiga sem palha, RE=
relacdo PSP/PCP, PROCP=produtividade de espiga com palha, PROSP= produtividade de espiga sem palha

TG
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Com base na Tabela 3, pode-se inferir que os resultados apresentados
neste trabalho tém boa precisdo experimental, segundo escala proposta por
Scapim et al. (1995) para experimentos com milho, uma vez que os coeficientes
de variacdo experimental variaram de 4,37 a 19,55%. Os maiores valores
encontrados foram para as caracteristicas produtividade de espigas com palha e
produtividade de espigas sem palha, indicando que estas caracteristicas sdo mais
influenciadas por fatores nédo controlados durante o processo de avaliagdo. Estes
dados séo corroborados pela acuracia seletiva observada, uma vez que o0s
valores oscilaram entre 0,47 e 0,94e, de acordo com a escala proposta por
Resende e Duarte (2007), estimativas de acuracia entre0,70 e 0,90sdo
classificadas como altas e acima de 0,90, muito altas. Com excec¢édo da variavel
diametro de sabugo (DS), que apresentou baixa acuracia, as demais
caracteristicas foram satisfatorias.

Nota-se que a herdabilidade com base na média da familia oscilou entre
24,27 e 76,19%. E possivel antever a possibilidade de sucesso na selecio em
programas de melhoramento em funcdo da magnitude das estimativas de
herdabilidade. Apesar de a estimativa da herdabilidade apontar baixa magnitude
para duas caracteristicas (DS e PSP), para as demais caracteristicas, a
estimativa apresenta valores médios a altos. Ainda € oportuno salientar que a
variavel DS, que apresentou a menor estimativa (24,27), apresentou também
variancia nao significativa para a fonte de variagdo genotipo, portanto, para este
carater ndo é possivel praticar selecéo (Tabela 3).

Os valores das estimativas dos indices de variacdo foram satisfatorios para
todas as caracteristicas. Tal parametro contribui para indicar presenca de
variabilidade genética suficiente na populacdo em estudo e contribui para a
tomada de decisdo quanto ao método de melhoramento a ser utilizado no
programa em questdo (Tabela 3).

Resende e Duarte (2007) destacam vantagens de estatisticas como
herdabilidade, coeficiente de determinacéo, teste F, acuracia, entre outras, para
medir a precisdo experimental. E recomendam que 0s ensaios de avaliagdo sejam
abordados tanto do ponto de vista genético quanto estatistico. Do mesmo modo,
propdem o uso da acuracia seletiva pela sua propriedade de informar sobre a
eficacia da inferéncia do valor genético, sendo produto da propor¢cdo entre as

variacdes de natureza genética e residual, além do numero de repeticdes. De
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acordo com 0 exposto, percebe-se que, neste trabalho, os efeitos ambientais
relativos aos locais de avaliacdo nao foram predominantes ou deletérios sobre a
variabilidade genética dos genoétipos em avaliagdo. Assim, pode-se inferir que a
selecdo podera ser feita com grande possibilidade de sucesso para as diferentes
caracteristicas do milho superdoce.

A média geral para todas as -caracteristicas avaliadas apresentou
resultados satisfatérios, ou seja, as progénies tém potencial para gerar cultivares
hibridas com boas caracteristicas morfoagronémicas. Quando as médias das
progénies sédo comparadas com as das testemunhas, verifica-se que as progénies
foram superiores para a maioria das variaveis (Tabela 3).

Para atender tanto aos interesses da industria de enlatados quando a
producdo para 0 consumo in natura € preciso atender a alguns requisitos como
produtividade a campo acima de 12 tha™, espigas com didmetro maior que 30
mm, comprimento de espigas sem palha maior que 20 cm e namero de fileiras de
graos igual ou superior a 14(Pereira Filho et al.,2003). De acordo com essas
exigéncias, observa-se que, com excecdo dos numeros de fileiras de graos
(NFG), todas as variaveis estdo dentro do padréao de espiga imposto, 0 que néo
impede que se obtenham ganhos com a selecéo para esta variavel, uma vez que
existe variabilidade genética para esta variavel (Tabela 3).

Para numero de plantas por parcela (ST), a média em torno de 12,65
plantas.parcela™ denota perda minima de plantas para alguns tratamentos, uma
vez que o estande ideal seria de 13 plantas parcela™®.Apesar de a literatura
informar sobre a baixa germinacdo de sementes de milho superdoce (Pereira et
al., 2008; Guiscem et al., 2002),e consequentemente uma baixa populacdo de
plantas, isto ndo foi verificado neste experimento. Este fato pode ser explicado
pela cautela que se teve desde a colheita até o armazenamento das sementes.

Para altura média de plantas, o valor estimado foi de 2,23 m, valor dentro
do limite proposto por Barbosa (1983) e Gama et al.(1983) para a classe de
milhos de porte baixo, ou seja,plantas tolerantes a altas densidades e a colheita
mecanizada. Zarate e Vieira (2003) relataram para cultivares de milho superdoce
altura média de plantas de 2,28 m, valor superior ao encontrado neste trabalho.
Sabe-se que cultivares com menor porte sdo mais indicadas quando se deseja

incorporar restos culturais ao solo (Bordallo et al.,2005).
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Para a relacdo entre peso de espigas em palha e peso de espigas com
palha (RE), que informa de forma indireta a quantidade de palha presente nas
progénies,o valor médio encontrado (0,66) corrobora o trabalho feito por Marino
(2013). Este autor afirma que o rendimento industrial é positivamente
correlacionado com RE. Isto indica que o aumento do rendimento industrial passa
pela reducdo do peso de palhas, o que é vantajoso para a industria por
proporcionar maior rendimento no processamento. Contudo, € preciso atentar
para ndo reduzir o empalhamento ao ponto de aumentar os danos nas espigas
por ataque de pragas (Cutolo Filho, 2003).

Para o carater PRO, foi obtido valor médio de 1,62. Esses dados
expressam valores relevantes, visto que indicam o grau de prolificidade dos
materiais. Pereira et al. (2009), estudando caracteres agronémicos e nutricionais
de gendtipos de milho doce, obtiveram média de 1,38 para PRO. Em
consequéncia das exigéncias do mercado de milho-doce (espigas grandes e bem
granadas), € preciso maior atencdo para o carater prolificidade. Magalhdes e
Silva (1987) asseguraram que o0s incrementos da prolificidade acarretariam
aumento na producdo do milho. Quanto menos prolifico, maior a capacidade de
obter espigas maiores, com maior possibilidade de obtencdo de melhores
rendimentos industriais. Apesar de o indice apresentar valores maiores que a
unidade e, consequentemente, as progénies serem proliferas, as espigas
apresentaram em média excelente qualidade tanto para o consumo in natura
guanto para a aceitacao industrial.

Explorando os dados médios de produtividade (tha™) nos dois ambientes,
as progénies apresentaram produtividade para espigas com palha (PROCP) igual
a 22,39 e para produtividade de espigas sem palha (PROSP), de 14,89. Valores
superiores aos encontrados por Pereira et al.(2009), que, trabalhando com
combinac¢des hibridas entre cultivares comerciais, obtiveram, em média,11,13 tha’
! para PROCP. Marino (2013), avaliando progénies de meios-irméos, obteve, em
média, 19,6 tha™ para PROCP e13,65 tha™ para PROSP.



Tabela 3. Média Geral e parametros genéticos experimentais com base nos dois ambientes, Colégio Agricola e Centro Estadual de
Pesquisa em Agroenergia e Aproveitamento de Residuos, na cidade de Campos dos Goytacazes — RJ, no ano agricola de
2012/2013.

]

Caracteristicas X X1 CV, (%) CV, (%) 1, (%) ; o ol o? h,
AP 2,23 1,97 7,83 4,01 51,97 0,79 0,008 0,013 61,53
ST 12,65 12,83 6,27 2,96 47,20 0,76 0,14 0,23 60,86
NE 20,59 22,06 15,26 6,48 42,52 0,73 1,78 3,43 51,89

PRO 1,62 1,72 16,97 6,10 35,94 0,74 0,01 0,02 50,00
NFG 12,50 13,96 4,37 3,20 73,22 0,88 0,16 0,21 76,19
DE 46,02 41,86 4,85 2,85 58,72 0,94 1,72 2,55 67,45
DS 25,79 23,60 11,23 2,51 22,35 0,47 0,42 1,73 24,27
CCP 30,56 26,87 6,53 3,19 48,85 0,72 0,95 1,61 59,00
CSP 20,64 18,94 5,24 2,70 51,52 0,79 0,31 0,50 62,00
PCP 346,68 255,43 10,64 4,21 39,56 0,70 212,85 439,83 48,53
PSP 230,24 164,29 12,14 7,16 58,97 0,82 271,47 401,52 67,61
RE 0,66 0,65 7,51 4,01 53,39 0,84 0,0007 0,001 70,00
PROCP 22,39 21,74 17,61 8,01 45,48 0,75 3,22 5,81 55,42
PROSP 14,89 14,17 19,55 11,08 56,67 0,79 2,72 4,13 65,85

X = média geral das progénies,x. méedia geral das testemunhas, cv, (%)= coeficiente de variagcdo experimental, cv (%)= coeficiente de

variagdo genetico, rq= acuracia seletiva, 2= variancia genética, o = variancia fenotipica, n2 = herdabilidade com base na media da

familia, AP= altura de planta, ST= numero de plantas por parcela, NE=numero de espigas,PRO= prolificidade,DE= diametro de
espiga, DS= diametro de espiga, CCP= comprimento médio de espiga com palha, CSP= comprimento médio de espiga sem palha,
PCP= peso médio de espigacom palha, PSP= peso médio de espiga sem palha, RE= relacdo PSP/PCP, PROCP=produtividade de
espiga com palha, PROSP= produtividade de espiga sem palha

GS
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Como a interacdo gendtipo por ambientes ndo foi significativa para a
maioria dos caracteres, a aplicacdo dos contrastes ortogonais para 0s grupos de
hibridos foi feita com base na andlise conjunta dos ambientes (Tabela 4).

Para o contraste Progénies S; x Testemunhas, a maioria das
caracteristicas apresentou diferencas significativas. Entre as exigéncias impostas
pelo mercado consumidor, com excecdo da caracteristica NFG, as demais
apresentaram valores superiores. Apesar da ndo significancia para PROCP e
PROSP, numericamente as progénies S; foram superiores as testemunhas
(Tabela 4).

Considerando o contraste entre os dois grupos de progénies,apenas para
as caracteristicas ST e comprimento médio de espiga sem palha (CSP), os
contrastes nao diferiram significativamente. Este resultado & positivo quando
analisamos ST, por indicar que as qualidades das sementes dos dois grupos séo
similares e, como visto anteriormente na Tabela 3, as progénies tém uma 6tima
germinacao, uma vez que o estande final de plantas por parcela observado foi
bem préximo do estande ideal. Ao analisar as caracteristicas que se
diferenciaram significativamente entre o0s dois grupos, constata-se, para
todas,superioridade do grupo CSH sobre o grupo C8HS. Tal fato pode estar
relacionado a maior frequéncia de alelos favoraveis no grupo CSH, o que ja era
esperado, uma vez que o desempenho da populacdo doadora SDSH foi superior
a SD8HS em todas as variaveis analisadas. Estes resultados podem gerar no fim
deste programa de milho-doce uma proporcdo maior de hibridos com
desempenho superior do grupo CSH, quando comparado com 0 outro grupo, o
gue nao descarta a possibilidade de sucesso na geracdo de hibridos superiores
do grupo C8HS (Tabela 4).

Santos (2012) e Ferreira et al. (2009), trabalhando com hibridos topcrosses
visando a extracdo de linhagens promissoras quanto ao seu valor genético,
também utilizaram contrastes ortogonais para comparar grupos tratamentos de

acordo com a origem dos genotipos.



Tabela 4 - Valores de F dos contrastes ortogonais entre médias de 14 caracteristicas morfoagronémicas, avaliados em dois grupos
distintos de gendtipos de milho superdoce, em dois ambientes, Campos dos Goytacazes e Itaocara, RJ, no ano agricola de

2012/2013.
CSH x C8HS Progénies S; x Testemunhas
X X X X
Caracteristicas CSH C8HS F Progénies Testemunhas F
AP 2,29 2,18 53,33** 2,23 1,93 43,69**
ST 12,64 12,65 0,0063" 12,65 12,83 0,95™
NE 21,12 20,07 13,39** 20,59 22,05 3,565™
PRO 1,68 1,57 15,63** 1,64 1,71 1,41™
NFG 12,63 12,38 25,62** 12,50 13,96 123,06**
DE 46,5 45,53 22,55** 46,02 41,86 59,93**
DS 26,00 25,56 2,92" 25,79 23,60 10,10**
CCP 30,27 30,86 10,60** 30,56 26,87 58,72**
CSP 20,64 20,64 0,0005"™ 20,65 18,95 44,37**
PCP 353,22 340,14 15,06** 346,68 255,42 107,65*
PSP 237,91 222,58 57,29** 231,74 164,29 98,93**
RE 0,67 0,65 16,50** 0,66 0,69 2,19**
PROCP 23,48 21,29 36,76** 22,39 21,73 0,47
PROSP 15,83 13,95 50,07** 14,89 14,17 1,06™

AP= altura de planta, ST= nimero de plantas por parcela, NE=numero de espigas,PRO= prolificidade,DE= diametro de espiga, DS=
diametro de espiga, CCP= comprimento médio de espiga com palha, CSP= comprimento médio de espiga sem palha, PCP= peso
médio de espiga com palha, PSP= peso médio de espiga sem palha, RE= relagcdo PSP/PCP, PROCP=produtividade de espiga com
palha, PROSP= produtividade de espiga sem palha

LS
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A Tabela 5mostra o teste de agrupamento de médias de Scott-Knott e os
valores médios para os principais componentes do rendimento das 80 progénies
S; experimentais e das trés testemunhas.

Entre os tratamentos avaliados, é nitida a superioridade das progénies em
relagdo as testemunhas para todas as variaveis analisadas. Sao constatadas
também variacdes entre, dentro e entre os grupos de progénies. Dentro do grupo
C8HS, por exemplo, a variavel PSP variou de 190,21 a 254,98 g; para CSP, esta
variacéo foi de 19,56 a 21,56cm; e para PROSP, ficou entre 16,87 e 10,69 tha™.
Para o grupo CHS, a caracteristica PSP variou entre 199,56 e 271,78 g; para
CSP, entrel9, 21 a 22,41cm; e para PROSP, os valores ficaram entre 19,94 e
9,19 tha™. J& para as testemunhas, os valores oscilaram entre 157,07 e 173,40qg,
18,29 e 19,80cm e 17,60 e 10,53tha®, para PSP, CSP e PROSP,
respectivamente (Tabela 5).

Um ponto que merece destaque é o baixo desempenho do hibrido
interpopulacional de milho comum (P11x C11). Pelo fato de este hibrido ser
oriundo de populacbes do décimo primeiro ciclo de selecdo recorrente, era
esperado um melhor desempenho agronémico, quando comparado com as
progénies de milho superdoce, contudo, esse fato pode ser explicado quando
entendemos que a heterose explorada entre progénies S; é superior a explorada
entre populacdes.

Apesar de a Tabela 4apresentar resultados que indicam superioridade do
desempenho das progénies Si, pertencentes ao grupo CSH, a Tabela 5 nos
sugere que, dentro do grupo C8HS, ha progénies com desempenho igual e/ou
superior as do grupo CSH. Deste modo, pode-se inferir que, apesar de o teste de
agrupamento de média ter separado as progénies em classes distintas, é possivel
selecionar gendtipos que atendam as exigéncias do mercado nas diferentes
classes em ambos os grupos. Este resultado era esperado, uma vez que estamos
trabalhando com progénies S;, em que temos uma grande variacdo entre e dentro
de um grupo de progénies. Contudo, ao analisarmos a proporcdo de progénies
agrupadas seguidas pela letra a, para PROSP, por exemplo, verifica-se que 75%
dessas progénies sdo oriundas do grupo CSH, enquanto apenas 25% delas séo
do grupo C8HS.



59

Tabela 5 — Médias conjuntas dos dois ambientes para peso de espiga sem palha
em gramas (PSP), comprimento de espiga sem palha em cm (CSP) e
produtividade de espigas sem palhas em t.ha™ (PROSP),

C8HS-30

213,00c

21,01a

Progénies S; PSP CSP PROSP
C8HS-1 206,08¢ 19,95b 11,01 b"
C8HS-2 227,21b 19,77b 13,20 b
C8HS-3 231,42b 20,84a 12,11 b
C8HS-4 208,73c 20,08b 13,59 b
C8HS-5 194,80c 20,30b 14,37 b
C8HS-6 245,06a 20,31b 13,68 b
C8HS-7 222,68b 21,06a 15,46 a
C8HS-8 225,61b 21,03a 12,87 b
C8HS-9 238,71b 20,85a 15,58 a
C8HS-10 241,33b 21,56a 12,65 b
C8HS-11 223,78b 20,16b 13,50 b
C8HS-12 224,38b 21,05a 13,89 b
C8HS-13 248,36a 21,53a 14,39 b
C8HS-14 234,38b 21,13a 13,16 b
C8HS-15 203,83c 19,56b 10,69 b
C8HS-16 215,73c 20,78a 14,02 b
C8HS-17 224,56b 20,31b 12,84 b
C8HS-18 239,30b 21,29a 15,78 a
C8HS-19 196,71c 19,78b 13,31 b
C8HS-20 217,86¢ 20,71a 15,10 a
C8HS-21 230,41b 20,15b 14,23 b
C8HS-22 238,01b 20,25b 13,67 b
C8HS-23 254,98a 21,11a 14,80 b
C8HS-24 204,23c 20,76a 12,95 b
C8HS-25 246,71a 20,68a 16,75 a
C8HS-26 222,40b 21,21a 13,26 b
C8HS-27 190,21c 20,26b 13,33 b
C8HS-28 215,36¢ 19,81b 14,57 b
C8HS-29 234,38b 21,00a 12,86 b

14,04 b
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C8HS-31
C8HS-32
C8HS-33
C8HS-34
C8HS-35
C8HS-36
C8HS-37
C8HS-38
C8HS-39
C8HS-40
CSH-1
CSH-2
CSH-3
CSH-4
CSH-5
CSH-6
CSH-7
CSH-8
CSH-9
CSH-10
CSH-11
CSH-12
CSH-13
CSH-14
CSH-15
CSH-16
CSH-17
CSH-18
CSH-19
CSH-20
CSH-21

232,25b
217,01c
212,40c
193,18c
212,56¢C
210,20c
228,80b
225,30b
238,16b
213,25c
224,48b
247,08a
268,75a
225,11b
211,80c
248,03a
213,40c
240,81b
271,33a
269,15a
237,26b
225,26b
236,70b
232,35b
243,01a
266,91a
242 ,61a
245,65a
245,13a
249,33a
199,56¢

20,66a
21,45a
21,00a
21,81a
19,73b
20,86a
20,90a
19,77b
20,73a
20,55a
19,83b
20,91a
19,93b
20,40b
20,21b
21,21b
20,41b
20,56a
21,73a
21,18a
20,00b
20,60a
21,41a
19,21b
21,00a
20,75a
21,50a
20,30b
20,10b
22,15a
19,71b

16,87 a
12,76 b
15,30 a
13,86 b
15,40 a
14,08 b
1459 b
14,82 b
15,51a
13,01b
9,19b
16,16 a
13,19 b
14,07 b
14,27 b
16,02 a
14,98 a
13,29 b
17,26 a
16,85 a
15,77 a
15,62 a
15,37 a
11,31b
14,85 b
15,88 a
14,04 b
17,41 a
13,51 b
15,31 a
1451 b



61

Tabela 5, cont.

CSH-22 227,86b 19,88b 15,17 a
CSH-23 247,86a 20,91a 15,57 a
CSH-24 222,56b 20,21b 14,93 b
CSH-25 240,86b 20,55a 17,99 a
CSH-26 250,60a 22,41a 15,67 a
CSH-27 254,56a 20,86a 19,94 a
CSH-28 230,45b 19,57b 17,18 a
CSH-29 245,06a 20,21b 15,60a
CSH-30 221,46b 19,21b 18,20 a
CSH-31 262,81a 21,36a 16,83 a
CSH-32 249,83a 22,05a 17,33 a
CSH-33 271,78a 21,83a 17,49 a
CSH-34 233,21b 19,53b 17,03 a
CSH-35 232,31b 20,51a 18,21 a
CSH-36 236,75b 20,81a 16,82 a
CSH-37 233,23b 21,11a 17,50a
CSH-38 226,80b 21,23a 16,29 a
CSH-39 243,53a 19,33b 18,80a
CSH-40 261,03a 21,06a 17,62 a

SDSH 162,40d 18,72b 17,60 a
SD8HS 157,07d 18,29b 14,38 b
P11xC11 173,40d 19,80b 10,53 b

Médias seguidas da mesma letra na coluna ndo diferem entre si pelo teste de
agrupamento de médias Scott & Knott.

A Tabela 6mostra as estimativas dos efeitos da capacidade geral de
combinacdo (CGC) para as caracteristicas PSP, CSP e PROSP das progénies
dos dois grupos (C8HS e CSH). Ambos os grupos apresentaram grande variacao
nas estimativas para todas as caracteristicas apresentadas na Tabela 6. Para o
grupo C8HS, para a caracteristica PSP, o intervalo de variacéo foi de — 32,37 a
32,40; para CSP, foi de -1,08 a 1,17; e para PROSP, foi de -2,94 a 2,80. Ja para o
grupo CSH, o intervalo de variagdo oscilou entre-41,35 e 30,87; para PSP, entre -
1,43 el, 77; e para CSP e PROSP, de -6,63 a 4,11. Esta variacao dos efeitos da
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CGC ja era esperada pela procedéncia heterogénea dos materiais-base utilizados
na obtencédo das progénies S;(Allard, 1971). De acordo com Sprague e Tatum
(1942), baixas estimativas para CGC indicam gendtipos com combinacdes que
ndo diferem muito da média, e todos os cruzamentos com altos valores, sejam
eles positivos ou negativos, indicam genotipos superiores ou inferiores aos
demais, com os quais se compara, indicando, estes valores, existéncia dos genes
de efeitos predominantemente aditivos.

Ambos 0s grupos apresentaram distintas progénies S;com valores altos e
positivos para CGC para as trés variaveis, logo, existem progénies com potencial
para contribuir satisfatoriamente na obtencdo de linhagens promissoras. Contudo,
€ sabido que néo é indicado que se faca a selecdo embasada em uma ou poucas
variaveis, uma vez que o mercado faz uma série de exigéncias, assim, o indicado

€ que a selecao seja feita com base em indices.

Tabela 6 - Capacidade geral de combinacdes obtidas nos dois ambientes para
peso de espiga sem palha em gramas (PSP), comprimento de espiga sem palha
em cm (CSP) e produtividade de espigas sem palhas em t.ha™ (PROSP).

Progénies S; PSP CGC CSP CGC PROSP CGC
C8HS-1 206,08 -16,50 19,95 -0,69 11,01 -2,94
C8HS-2 227,21 4,63 19,77 -0,87 13,20 -0,74
C8HS-3 231,42 8,84 20,84 0,20 12,11 -1,84
C8HS-4 208,73 -13,85 20,08 -0,56 13,59 -0,35
C8HS-5 194,80 -27,78 20,3 -0,34 14,37 0,42
C8HS-6 245,06 22,48 20,31 -0,33 13,68 -0,27
C8HS-7 222,68 0,10 21,06 -0,42 15,46 1,51
C8HS-8 225,61 3,03 21,03 0,39 12,87 -1,08
C8HS-9 238,71 16,13 20,85 0,21 15,58 1,63
C8HS10 241,33 18,75 21,56 0,92 12,65 -1,29
C8HS-11 223,78 1,20 20,16 -0,48 13,50 -0,45
C8HS-12 224,38 1,80 21,05 0,41 13,89 -0,06
C8HS-13 248,36 25,78 21,53 0,89 14,39 0,45
C8HS-14 234,38 11,80 21,13 0,49 13,16 -0,79

C8HS-15 203,83 -18,75 19,56 -1,08 10,69 -3,26
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C8HS-16
C8HS-17
C8HS-18
C8HS-19
C8HS-20
C8HS-21
C8HS-22
C8HS-23
C8HS-24
C8HS-25
C8HS-26
C8HS-27
C8HS-28
C8HS-29
C8HS-30
C8HS-31
C8HS-32
C8HS-33
C8HS-34
C8HS-35
C8HS-36
C8HS-37
C8HS-38
C8HS-39
C8HS-40
CSH-1
CSH-2
CSH-3
CSH-4
CSH-5
CSH-6
CSH-7

215,73
224,56
239,30
196,71
217,86
230,41
238,01
254,98
204,23
246,71
222,40
190,21
215,36
234,38
213,00
232,25
217,01
212,40
193,18
212,56
210,20
228,80
225,30
238,16
213,25
224,48
247,08
268,75
225,11
211,80
248,03
213,40

-6,85
1,98
16,72
-25,87
-4,72
7,83
15,43
32,40
-18,35
24,13
-0,18
-32,37
-7,22
11,80
-9,57
9,67
-5,57
-10,18
-29,40
-10,02
-12,38
6,22
2,72
15,58
-9,33
-16,43
6,17
27,84
-15,80
-29,11
7,12
-27,51

20,78
20,31
21,29
19,78
20,71
20,15
20,25
21,11
20,76
20,68
21,21
20,26
19,81
21,00
21,01
20,66
21,45
21,00
21,81
19,73
20,86
20,9
19,77
20,73
20,55
19,83
20,91
19,93
20,40
20,21
21,21
20,41

0,14
-0,33
-0,65
-0,86
0,07
-0,49
-0,39
0,47
0,12
0,04
0,57
-0,38
-0,83
0,36
0,37
0,02
0,81
0,36
1,17
-0,91
0,22
0,26
-0,87
0,09
-0,09
-0,81
0,27
-0,71
-0,24
-0,43
0,57
-0,23

14,02
12,84
15,78
13,31
15,10
14,23
13,67
14,80
12,95
16,75
13,26
13,33
14,57
12,86
14,04
16,87
12,76
15,30
13,86
15,40
14,08
14,59
14,82
15,51
13,01
9,19

16,16
13,19
14,07
14,27
16,02
14,98

0,08
-1,11
1,83
-0,64
1,15
0,28
-0,27
0,85
-0,99
2,80
-0,69
-0,62
0,62
-1,09
0,10
2,92
-1,19
1,35
-0,09
1,45
0,13
0,64
0,87
1,56
-0,94
-6,63
0,33
-2,63
-1,75
-1,55
0,19
-0,85
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CSH-8
CSH-9
CSH-10
CSH-11
CSH-12
CSH-13
CSH-14
CSH-15
CSH-16
CSH-17
CSH-18
CSH-19
CSH-20
CSH-21
CSH-22
CSH-23
CSH-24
CSH-25
CSH-26
CSH-27
CSH-28
CSH-29
CSH-30
CSH-31
CSH-32
CSH-33
CSH-34
CSH-35
CSH-36
CSH-37
CSH-38
CSH-39

240,81
271,33
269,15
237,26
225,26
236,70
232,35
243,01
266,91
242,61
245,65
245,13
249,33
199,56
227,86
247,86
222,56
240,86
250,60
254,56
230,45
245,06
221,46
262,81
249,83
271,78
233,21
232,31
236,75
233,23
226,80
243,53

-0,10
30,42
28,24
-3,65
-15,65
-4,21
-8,56
2,10
26,00
1,70
4,74
4,22
8,42
-41,35
-13,05
6,95
-18,35
-0,05
9,69
13,65
-10,46
4,15
-19,45
21,90
8,92
30,87
-7,70
-8,60
-4,16
-7,68
-14,11
2,62

20,56
21,73
21,18
20,00
20,60
21,41
19,21
21,00
20,75
21,50
20,30
20,10
22,15
19,71
19,88
20,91
20,21
20,55
22,41
20,86
19,57
20,21
19,21
21,36
22,05
21,83
19,53
20,51
20,81
21,11
21,23
19,33

-0,08
1,09
0,54
-0,64
-0,04
0,77
-1,43
0,36
0,11
0,86
-0,34
-0,54
1,51
-0,93
-0,76
0,27
-0,43
-0,09
1,77
0,22
-1,07
-0,43
-1,43
0,72
1,41
1,19
-1,11
-0,13
0,17
0,47
0,59
-1,31

13,29
17,26
16,85
15,77
15,62
15,37
11,31
14,85
15,88
14,04
17,41
13,51
15,31
14,51
15,17
15,57
14,93
17,99
15,67
19,94
17,18
15,60
18,20
16,83
17,33
17,49
17,03
18,21
16,82
17,50
16,29
18,80

-2,53
1,43
1,03
-0,05
-0,20
-0,45
-4,51
-0,98
0,05
-1,78
1,58
-2,31
-0,51
-1,31
-0,65
-0,25
-0,89
2,16
-0,15
4,11
1,35
-0,22
2,37
1,00
1,50
1,66
1,20
2,38
0,99
1,67
0,46
2,97
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CSH-40 261,03 20,12 21,06 0,42 17,62 1,79
X — C8HS 222,58 20,66 13,95
X — CSH 237,91 20,66 15,83

3.2.5 CONCLUSOES

e O desempenho agrondmico das progénies S; € superior as testemunhas,
sendo justificavel o avanco das geracdes de endogamia para obtencéo de
hibridos simples de milho superdoce.

e A presenca de valores altos e positivos para CGC indica que estas
progénies tém potencial para contribuir satisfatoriamente na obtencéo de
linhagens promissoras.

e A selecdo das melhores progénies para o0 avanco das geracbes de

endogamia so sera efetiva por meio de indices de selecao.
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3.3 ESTIMATIVAS DE GANHOS GENETICOS E SELECAO DE
PROGENIES S; COM BASE EM DIFERENTES INDICES DE SELECAO E
REML/BLUP EM MILHO SUPERDOCE

3.3.1 INTRODUCAO

Diversos estudos envolvendo a obtencédo e a recomendacao de cultivares
de milho comum tem recebido bastante atencdo da comunidade cientifica.
Entretanto, o mesmo nédo tem ocorrido para cultivares de milho verde, sejam elas
oriundas de milho superdoce ou até mesmo de milho comum (Albuquerque,
2008).

Até 2001, havia cerca de 300 variedades de milho-doce de polinizacao
aberta no mundo, das quais apenas trés formaram a base genética para o
desenvolvimento de todos os programas de melhoramento de milho-doce (Tracy,
2001). Como o melhoramento de milho superdoce no Brasil ainda € incipiente,
poucas sao as cultivares nacionais com alta produtividade e qualidade disponiveis
no mercado para os agricultores. No Brasil, sdo registradas no Servico Nacional
de Protecao de Cultivares apenas 45 cultivares de milho doce, entretanto, apenas
trés estdo sendo comercializadas (Brasil, 2014). O numero de variedades
disponiveis desta hortalica nas cole¢bes elite e nos bancos de germoplasma é
reduzido, quando comparado com o milho comum (Texeira et al., 2013).

A cultura do milho superdoce é explorada durante todo o ano usando

sistemas de irrigacédo, escalonando a producédo, o que possibilita maior constancia
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do produto para a comercializacdo (Texeira et al., 2001). O cultivo do milho
superdoce pode ser uma alternativa rentavel e, a curto prazo, a cultura se tornara
uma importante olericola no Brasil. Um dos principais entraves para o
desenvolvimento dessa cultura, como dito anteriormente, é o reduzido nimero de
cultivares melhoradas no mercado(Araujo et al., 2006).

Diante disso, com o intuito de acelerar o desenvolvimento desta cultura,
principalmente na regido Norte e Noroeste Fluminense do Estado do Rio de
Janeiro, o Programa de Melhoramento de Milho da Universidade Estadual do
Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF) iniciou, em 2004, uma nova linha de
pesquisa, o melhoramento genético de milho superdoce,cujo objetivo a longo
prazo € o lancamento de hibridos simples agronomicamente superiores aos
existentes no mercado.

A decisdo mais importante do melhorista € a escolha dos genitores para o
programa de hibridacdo. Para tanto, é sabido que a selecdo de linhagens no
decorrer do processo de endogamia precisa ser feita corretamente, pois um erro
nesta etapa ira comprometer todo o programa de melhoramento (Ramalho et al.,
2012). A indicacdo de cultivares, baseando-se em apenas uma oOu poucas
caracteristicas, ndo € a melhor opcdo a ser adotada nos programas de
melhoramento, uma vez que,ao produtor, interessa a capacidade produtiva, ao
consumidor e a industria de processamento, a qualidade do produto (Freitas
Junior et al.,2009).

E necessario resaltar que uma cultivar de milho-doce ou superdoce, para
atender tanto aos interesses da industria de envasamento quanto para a
producdo para 0 usO in natura e ao proprio consumidor, devera apresentar
comprimento de espiga superior a 15 cm e diametro acima de 3 cm para
aumentar a eficacia das maquinas industriais desgranadoras. Além disso, espigas
bem granadas com numero de fileiras de grdos maior ou igual a 14 e
produtividade em campo superior a 12 toneladas por hectare também sao
desejaveis (Barbieri et al., 2005; Souza et al., 2013).

Nos aspectos relacionados a selecdo de novos genotipos,os indices de
selecdo constituem técnicas multivariadas que associam as informagdes
referentes a varias caracteristicas sob selecdo com as propriedades genéticas da
populagdo avaliada. Com os indices de sele¢do, criam-se valores numeéricos, que

funcionam como uma caracteristica adicional, teorica, resultante da combinacao
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de determinadas caracteristicas selecionadas pelo melhorista, sobre as quais se
deseja manter selecdo simultanea.Diferentes indices - Mulamba e Mock (1978),
Pesek e Baker (1969), Smith (1936) e Hazel (1943) e Williams (1962) -
representam varias alternativas de sele¢cdo nos programas de melhoramento
e,consequentemente, ganhos percentuais (Cruz; Carneiro, 2008).

De acordo com Resende (2001), a estruturagcdo dos procedimentos de
selecdo, responsaveis pelo sucesso dos programas de melhoramento genético,
baseia-se na estimacdo dos componentes de variancia e predicdo dos valores
genéticos dos candidatos a sele¢cdo. A realizacao de inferéncias sobre gendétipos
sob selecéo, seja em fase inicial ou final de um programa de melhoramento, deve
recair sobre os verdadeiros valores genotipicos, ou seja, deve ser embasada em
dados genotipicos e nao fenotipicos (Borges et al.,2010). Uma alternativa muito
utilizada atualmente e com grande acuracia no processo seletivo no
melhoramento animal e de espécies perenes é o0 emprego de componentes de
variancia estimados por maxima verossimilhanca restrita (REML) e por valores
genotipicos preditos pelo melhor preditor linear néo viciado (BLUP) (Henderson,
1974). Embora este método ainda seja pouco usado em plantas anuais, nos
ultimos anos esta metodologia tem sido incorporada aos programas de
melhoramento de plantas anuais aldgamas e autdogamas (Piepho et al., 2008;
Baldissera et al.,2012; Freitas et al., 2013).

Assim, o0s objetivos desse trabalho foram comparar quatro indices de
selecdo com base no método dos quadrados minimos e no indice aditivo por meio
do método REML/BLUP multicaracteristicas na avaliagdo de ganhos genéticos
preditos e, consequentemente, proceder a uma selecao branda precoce (descarte
dos individuos com pior desempenho) das 80 progénies S;avaliadas, de acordo

com as principais caracteristicas exigidas pelo mercado.

3.3.2 REVISAO

3.3.2.1 Selecdo no melhoramento de milho
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Uma das grandes contribuicdes da genética quantitativa € a indicacao de
estratégias de melhoramento que proporcionem avancos na direcao desejada, em
relacdo as caracteristicas de interesse (Cruz e Carneiro, 2003).

O melhoramento genético de plantas aldgamas, caso do milho, tem duas
alternativas que podem ser conduzidas de forma conjunta: a obtengdo de
populacdes melhoradas e a obtencdo de hibridos. No primeiro caso, a utilizacao
adequada de estratégias de selecdo possibilita aumento gradativo da frequéncia
de alelos favoraveis na populacéo de trabalho; no segundo caso, os métodos de
melhoramento visam a obtencdo de linhagens endogamicas que, quando em
combinacdo adequada, produzirdo hibridos superiores as popula¢cdes de origem
dessas linhagens (Paterniani e Miranda Filho, 1978).

Em um programa de melhoramento vegetal, cujo objetivo final € a obtencéo
de hibridos, a decisdo mais importante € a escolha correta dos genitores, porque
0 sucesso do programa € diretamente relacionado com a escolha criteriosa dos
genotipos a serem cruzados (Ramalho et al.,1993). Para que 0 sucesso seja
alcancado, é exigido que se obtenha um quantitativo elevado de provaveis
genitores em geracdes iniciais de endogamia e que essas geracfes sejam
avancadas até atingir a homozigose (Rosal et al.,2000).

E sabido que a selecéo precoce é eficiente, sobretudo na eliminacdo das
familias com pior desempenho, reduzindo, assim, o trabalho dos melhoristas em
geracOes avancadas. A eliminacdo dos genotipos inferiores o mais cedo possivel,
por menor que seja a pressdo de selecdo, envolve reducdo de gastos com mao
de obra, materiais de consumo e area de plantio nas sucessivas geracfes de
cultivo, possibilitando direcionar esforgcos para os genotipos que proporcionem
maior probabilidade de obtencéo de cultivares superiores (Rosal et al.,2000; Silva
e Pereira,2012).

Neste sentindo, a eficiéncia no processo de selecdo de gendtipos € crucial
em um programa de melhoramento genético. A identificacdo de gendtipos
superiores exige métodos de selecdo capazes de explorar eficientemente o
material genético disponivel, maximizando o ganho genético em relacdo as
caracteristicas alvo. A selecdo pode ser truncada, quando feita com base em
apenas uma caracteristica, ou combinada, quando um conjunto de caracteristicas

€ levado em consideracéo.
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Sabe-se que, em testes experimentais, sao analisados diversos caracteres,
com o intuito de agrupa-los em um ou poucos gendtipos. No caso do milho verde,
a rejeicao pelo produto no mercado € favorecida quando as cultivares apresentam
espigas com diametro, comprimento ou mesmo cor fora dos padrbes desejados
(Rodrigues et al.,2011). Entretanto, podem surgir alguns entraves, como, por
exemplo, a resposta correlacionada a sele¢do,0 que dificulta o trabalho da
selecdo.Neste caso, o0 método de selecdo truncada, na maioria das vezes, nao
permite a obtencdo de ganhos satisfatérios (Martins et al., 2006). Assim, a
selecdo para multiplos caracteres possibilita a obtencdo de gendtipos mais
promissores, pela reunido de diversos atributos favoraveis (Silva, 1982; Cruz et

al., 2004).

3.3.2.2 indice de selecéo

Na selecdo de gendtipos agronomicamente superiores no melhoramento
genético vegetal, a utilizacdo dos indices e de grande valor para os profissionais
da area. De forma geral, os indices de selecdo séo técnicas multivariadas que
permitem gerar um agregado fenotipico sobre o qual se exerce a selecao.
Funciona como carater adicional, resultante da combinacdo de determinadas
caracteristicas escolhidas pelo melhorista, nas quais se deseja exercer a selecao
simultanea, permitindo separar genotipos superiores, independentemente ou nao
de correlacdes entre as caracteristicas (Vilarinho etal., 2003;Cruz et al., 2004).

A indicacdo de cultivares, baseando-se em apenas um carater, pode
naoser a melhor opcéo, pois o valor do gendtipo € estreitamente relacionado por
varias caracteristicas. Para obter genotipos superiores, € necessario que as
plantas selecionadas reinam, simultaneamente, uma série de atributos favoraveis
gue lhe confiram rendimento comparativamente elevado e que satisfaca as
exigéncias do consumidor. Assim, ao decidir quais sdo os melhores genotipos,
seja como genitores ou para recomendacdo de cultivares, € racional que o
melhorista leve em consideracdo as caracteristicas de maior interesse, as quais
podem ndo ter o mesmo peso econdbmico, mas agregam valores aqueles
gendtipos (Rangel et al.,2008; Freitas Junior et al.,2009).

Para tanto, uma alternativa viavel € o uso dos indices de sele¢cdo. Com o

auxilio desta ferramenta, criam-se valores numéricos que funcionam como um
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carater adicional, teorico, resultante da combinacdo linear de determinados
caracteres selecionados pelo melhorista, sobre os quais se deseja manter selegcao
simultdnea (Cruz et al., 2004).Diferentes indices apresentam alternativas de
selecdo e,consequentemente, diferentes ganhos percentuais. Estes ganhos
identificam, de maneira rapida e eficiente, materiais genéticos que podem ser
mais adequados para os propdsitos do melhorista.

Smith (1936) propés o uso de indice de selecdo nos programas de
melhoramento de plantas como critério de selecdo simultanea de duas ou mais
caracteristicas correlacionadas. Este procedimento foi adaptado ao melhoramento
genético animal por Hazel (1943). Esta técnica vem passando por modificacdes,
avaliacbes e comparacdes com outros métodos de selecdo, para que se possa
garantir maior confiabilidade nos resultados (Martins et al., 2006; Goncalves et al.,
2007).

Willians (1962) prop6s o denominado indice-base, objetivando evitar a
interferéncia de imprecisdes das matrizes de variancias e covariancias fenotipicas
e genotipicas na estimacdo dos coeficientes que constituem o indice. Esse
método propde o estabelecimento de indices, mediante a combinacéo linear dos
valores fenotipicos meédios das caracteristicas, 0s quais sdo ponderados
diretamente pelos seus respectivos pesos econémicos (Cruz e Carneiro, 2003).
Este indice tem apresentado boa aceitacdo pelos melhoristas, por dispensar as
estimativas de variancias e covariancias genotipicas e fenotipicas e ter revelado
resultados satisfatérios, quando utilizado com critério de selecdo em varios
trabalhos cientificos (Cruz e Carneiro, 2003).

Pesek e Baker (1969) sugeriram o uso de ‘ganhos genéticos desejados’ de
caracteristicas individuais, para substituir os pesos econdmicos relativos no
célculo dos indices de selecdo. Para esta proposta, € necessaria a média dos
gendtipos e das matrizes de variancia e covariancia genotipica e fenotipica. De tal
modo, é possivel calcular os coeficientes dos indices sem designar pesos
econdmicos, e o0 indice obtido resultara em um ganho maximo para cada
caracteristica, de acordo com a importancia relativa assumida pelo melhorista na
especificacdo do ganho desejado, sujeito as restricdes impostas pela constituicao
fenotipica e genotipica da populagéo.

Mulamba e Mock (1978) sugeriram o indice com base na soma de postos

(ou “ranks”), que consiste em classificar os materiais genotipicos em relagao a
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cada uma das caracteristicas, em ordem favoravel ao melhoramento. Uma vez
classificadas, sdo somadas as ordens de cada material genético referente a cada
carater, resultando em uma medida adicional, tomada como indice de selecéo.

Cada uma dessas metodologias pode ser utilizada, adotando um critério ou
“‘peso” diferente para constituicdo do indice. Pelas dificuldades de estabelecer
pesos econdmicos, Cruz (1990) propds que 0s pesos econdmicos poderiam ser
estimados pelas estimativas dos parametros genéticos dos dados experimentais,
como, por exemplo, a herdabilidade, o coeficiente de variacdo genotipico, o indice
de variacdo das caracteristicas avaliadas, além de pesos econémicos atribuidos
arbitrariamente (Cruz et al., 2004).

Todos estes indices citados anteriormente vém sendo usados com eficacia
na selecdo de genotipos promissores na cultura do milho, seja 0 milho comum ou
o especial (milho doce, milho superdoce, milho-pipoca e milho branco). Contudo,
o indice de Mulamba e Mock (1978) tem-se mostrado o de melhor eficiéncia por
diversos autores (Vilarinho et al., 2003;Santos et al.,2007; Freitas Junior et al.,
2013;Berilli et al.,2013).

3.3.2.3 Metodologia REML/BLUP na selecao de plantas anuais

As inferéncias sobre o desempenho dos genoétipos em experimentos de
campo para classificar agueles a serem langados como cultivares no mercado sao
uma tarefa complexa. Essas inferéncias devem ser embasadas nos reais valores
genotipicos. Ou seja, inferéncias de genotipos, em qualquer fase de um programa
de melhoramento, devem serem baseadas em médias genéticas, ndo fenotipicas,
pois as médias genotipicas serdo as médias do desempenho das cultivares em
campos de producao (Hallauer e Miranda Filho, 1995; Borges et al.,2010).

Resende (2004) diz que a andlise de variancia (ANAVA), desde sua criacao
por Ronald Fisher, junto a analise de regresséo, foi, por muito tempo, a base da
analise da modelagem estatistica. Contudo, posteriormente, o desenvolvimento
dos métodos BLUP (Melhor preditor linear ndo viciado) por Henderson, na década
de 1940 (Bernardo, 2002), e REML (Maxima verossimilhanca restrita) por
Patterson e Thompson, em 1971 (Resende, 2002), fez com que se tornassem
modelos de maior precisdo para a analise em uma gama de aplica¢des, suprindo,

com vantagem, o método ANAVA, muito embora, como afirma Bernardo (2002), o
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procedimento BLUP n&o fosse usado no melhoramento de plantas até o inicio dos
anos 90.

Assim, o0s procedimentos Otimos de estimacdo/predicdo podem ser
resumidos em dois: (i) analise de variancia/indice multiefeitos para os casos
balanceados; (i) REML/BLUP para os casos balanceados e desbalanceados. No
caso de dados balanceados, os dois procedimentos acarretam resultados
analogos; em casos de dados com pequenos desbalanceamentos, ambos o0s
procedimentos conduzem a resultados similares e, na presenga de grande
desbalanceamento, o procedimento (ii) € em alto grau superior ao (i) (Resende,
2002).

A predicdo acurada dos valores genéticos dos individuos candidatos a
selecdo € componente fundamental de qualquer programa de melhoramento
genético. De maneira geral, os valores genéticos preditos séo diferentes dos
valores genéticos verdadeiros. A adjacéncia entre estes dois valores pode ser
aferida com base na estimativa da acuracia (Vleck et al.,1987).

Para Henderson (1975), a acuracia pode ser otimizada utilizando todas as
informacdes de parentesco entre todos os individuos que estdo sendo avaliados.
Isto pode ser feito pela metodologia de modelos mistos para a obtencdo do BLUP,
0 qual utiliza a matriz de parentesco completa. Os individuos mais aparentados
tém uma proporcdo maior de alelos em comum, o que esta relacionado ao grau
de parentesco (por exemplo, o parentesco genético aditivo entre pai e filho é de
0,50, entre meios irmaos, de 0,25, e assim por diante). A utilizacdo desta matriz
faz com que o BLUP apresente superioridade sobre o0s outros métodos,
especialmente para caracteres de baixa herdabilidade.

Em um programa de melhoramento genético vegetal, geralmente a selecao
é feita com base em mais de uma caracteristica, que pode ser genética e/ou
fenotipicamente correlacionada. Viés de selecdo pode ocorrer se tais
caracteristicas forem avaliadas e selecionadas individualmente. Com o intuito de
contornar este problema e obter predicbes dos valores genéticos mais precisos,
Henderson e Quaas (1976) propuseram uma expansdo da metodologia de
modelos mistos, denominada BLUP multicaracteristica. Esta analise prop6e maior
acuracia por considerar simultaneamente diferentes variaveis e utilizar as

correlacBes genéticas e fenotipicas entre elas.
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Inicialmente,os métodos de predicdo BLUP foram propostos para o
melhoramento genético animal e de espécies vegetais perenes. Ao longo dos
ultimos anos, aplicacdes relevantes foram incorporadas a programas de
melhoramento de espécies anuais aldgamas e autdgamas (Resende, 2002).

Flachenecker et.al.(2006) empregaram o BLUP na predicdo dos valores
genéticos aditivos médios dos pais de familias de irmdos completos em uma
populacdo de milho, que permitiram satisfatoria predicdo do desempenho das
progénies do ciclo subsequente, em relagdo a umidade dos graos e/ou ao caréater
indice de selecéo, calculado como funcéo da producao de gréos e do conteudo de
matéria-seca.

Melhoristas de batata-doce iniciaram a aplicacdo da técnica REML/BLUP
para conseguir selecionar e oferecer aos produtores das mais diversas regides de
cultivo, cultivares de amplo aspecto genético e produtivo, com maior acuracia. E
concluiram que o procedimento REML/BLUP foi altamente eficiente na
classificacdo e no ordenamento dos genotipos, especialmente pelo
desbalanceamento (Borges et al., 2010)

Trabalhando com a cultura do feijoeiro, Baldissera et al.(2012) compararam
resultados obtidos pelas analises dialélicas e pelo BLUP e avaliaram a eficiéncia
do BLUP para predizer o desempenho dos hibridos com base em seus genitores,
tendo concluido que o melhor preditor linear ndo viesado néo foi suficiente para
predizer o comportamento dos hibridos em relacdo a média dos pais. Porém a
associacdo do BLUP as analises dialélicas possibilitou identificar populacdes
segregantes promissoras, permitindo rapidez no desenvolvimento de cultivares.

Comparando quatro indices de selecdo e o método REML/BLUP na
avaliacdo de ganhos genéticos preditos das caracteristicas de interesse em
familias de meios-irmédos em milho-pipoca, Freitas et al. (2013) puderam concluir
gue o método REML/BLUP apresentou os melhores ganhos genéticos preditos,

em comparacao aos obtidos pelos indices de selec¢éao.

3.3.3 MATERIAL E METODOS
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3.3.3.1Genotipos avaliados e condigdes de cultivo

Foram avaliados 80 hibridos topcrosses S; divididos proporcionalmente em
dois grupos distintos: a populacdo CIMMYT-SH (CSH) e a populacdo CIMMYT-
8HS (C8HS). O testador (base ampla e néo relacionado) utilizado foi a populagao
Pirando 8HS (P8HS). Todos os gendtipos avaliados foram obtidos pelo programa
de melhoramento de milho superdoce da Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro.Vale ressaltar que tanto as populagbes CSH e C8HS
guanto o testador (P8HS) sdo populagbes de base ampla (CIMMYT e Piranao),
convertidas para superdoce, com a incorporagdo do gene sh2, via
retrocruzamento.

O teste de avaliacao foi implantado na safra de 2012/2013. O delineamento
experimental foi de blocos ao acaso, com 3 repeticbes em dois locais de
avaliagdo: Colégio Estadual Agricola Antonio Sarlo, no municipio de Campos dos
Goytacazes,Regidao Norte do Estado do Rio de Janeiro, localizado a 21° 45’ de
latitude sul e41° 20° W de longitude e a 11 m de altitude (Oliveira, 1996),
classificado como tropical chuvoso, clima de bosque com uma precipitacdo média
anual de 1023mm. Tem evapotranspiracdo potencial de 1601 mm anuais e
temperatura meédia anual de 23° C (Koeppen, citado por Ometto, 1981). O outro
experimento foi implantado na Estacdo Experimental da PESAGRO-RIO, em
Itaocara, Rio de Janeiro, localizada na Regidao Noroeste Fluminense, 21° 39’ 12”
de latitude sul e 42° 04’ 36” W de longitude e a 60 m de altitude, com temperatura
média anual de 22,5° C e precipitacdo média anual de 1041 mm (Oliveira, 1996).
A distancia entre as localidades & de 117 km.

Cada unidade experimental (familias de meios-irmaos) foi cultivada em 1
linha de 3,6m, com espacamento de 0,3m entre plantas e 0,90 m entre fileiras.
Foram utilizadas 3 linhas continuas em torno da area de plantio como bordadura.

No plantio, foram semeadas 5 sementes por cova, com posterior desbaste
para uma planta por cova, aos 30 dias apds a semeadura.

A adubacdo de plantio constituiu da aplicacdo de 400 kg.ha-1 do formulado
N-P-K 8-28-16. Posteriormente, foram efetuadas duas adubacbes de cobertura:
uma aos 30 dias apos o plantio, com 300 kg.ha™ do formulado N-P-K 20-00-20, e

outra apds 45 dias de plantio, com 200 kg.ha™ de ureia. O controle de plantas
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invasoras foi feito com a aplicacdo do herbicida Roundup antes do plantio e uma
capina manual.

As colheitas foram feitas em etapas, ou seja, quando aproximadamente
50% das espigas de cada parcela estavam no estadio de gréos leitosos (+/- 25

dias apos o florescimento feminino), a parcela era colhida.

3.3.3.2 Caracteristicas Avaliadas

As avaliacGes foram feitas em duas etapas: antes e apds a colheita das

espigas.

Caracteristica avaliada antes da colheita:

e Altura de planta (AP) — altura média de cinco plantas competitivas,
medidas do nivel do solo até o n6 de insercdo da folha bandeira, em
metros.

Caracteristicas avaliadas apos a colheita:

e Peso médio de espiga sem palha em gramas (PSP) — média do
peso de 10 espigas sem palhas, em gramas.

e Comprimento médio das espigas sem palha (CSP) — média do
comprimento de 10 espigas sem palha, em centimetros.

e Numero de fileiras de graos (NFG) — niumero médio total de fileiras
de gréos de 10 espigas.

e Diametro médio de espigas em milimetros (DE) — média do diametro
de 10 espigas sem palha, em milimetros.

e Produtividade de espigas sem palha (PROSP) — peso total da
parcela despalhada em quilogramas por metro quadrado,

posteriormente convertido em toneladas por hectare.
3.3.3.3Anadlises estatisticas
3.3.3.3.1 Anélise de variancia

Foi considerado o seguinte modelo estatistico para a analise de variancia

conjunta:



1

Yijk =y+(B/A)J.k +G, +Aj +GAJ. + €

em que:

Yik € a observagdo no k-ésimo bloco, avaliada no i-ésimo genétipo e j-ésimo
ambiente;
M € a média geral do ensaio;
(B/A)jc € o efeito do bloco k no ambiente j;
Gi € o efeito do genotipo i;
A; é o efeito do ambiente j;
GA; € o efeito da interag&o entre o genotipo i e o ambiente j; e
ejke 0 erro aleatorio associado a observagao Yij.
A Tabela 1 apresenta o esquema da analise de variancia conjunta, com as
respectivas esperancas de quadrados meédios, sendo que, com excecdo de

ambiente, as demais fontes de variacao foram consideradas aleatorias.

Tabela 1. Esquema da analise de variancia conjunta e a esperanca de quadrados
meédios para as respectivas fontes de variacao.

FV GL QM E (QM) F
Bloco/A a-1 QMB o’ + go’B QMB/QMR
, . , QMA+QMR/
Ambiente (A) (r-1) a QMA 0°+ro“GA + go“B + rgdPA
QMB+QMGA
Genétipo (G) g-1 QMG o’ + rac’G QMG/QMR
GxA (a-1)(g-1) QMGA o’ + ro’GA QMGA/QMR

Residuo  a(g-1)(-1) QMR o?

a= numero de ambientes; r=numero de repeticées; g = numero de gendtipos

3.3.3.3.2Estimativas por meio dos indices de selecdo baseado na
ANAVA

A predicdo dos ganhos por indices de selecdo foi fundamentada em um
gendtipo ideal. Procurou-se obter gendétipos com incrementos nas médias do peso
e comprimento de espigas e principalmente no nimero de fileiras de graos.
Quanto as variaveis altura de planta e diametro de espigas, buscou-se manter as

médias estimadas na familia original, uma vez que estas satisfazem as exigéncias
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do programa. Para tanto, foram atribuidos os seguintes pesos para a constituicdo
dos indices: 1, 20, 10, 30, 1, 20, respectivamente, para as caracteristicas AP,
PSP, CSP, NFG, DE e PROSP.

Para as andlises estatisticas, foram utilizados os recursos computacionais

do Programa Genes (Cruz, 2013).
3.3.3.3.2.1 indice de Smith (1936) e Hazel (1943)

Esse indice foi idealizado como uma func¢éo linear dos valores fenotipicos
observados nas varias caracteristicas. O valor observado de cada caracteristica é
ponderado por um dos coeficientes do indice (Baker, 1986; Cruzet al., 2004),
obtendo-se o seguinte conjunto fenotipico:

| =b P, +bP +...+b.P,

em que:
Ié o indice de selecéo;
biéo peso atribuido a caracteristica Pi no indice de selecéo; e
n é o numero de caracteristicas avaliadas.

O valor genético total € constituido por uma combinacdao linear dos valores
genéticos de cada caracteristica, ponderados por pesos econdmicos conhecidos,
deliberados pelo pesquisador (Baker, 1986; Marques, 2000). A combinacéo linear

€ designada do agregado genotipico:

W =aG, +aG, +...+a,G,
em que:
WEé ovalor genético ou agregado genotipico;
aié o peso econbmico atribuido ao valor genético G;de cada caracteristica; e
né o numero de caracteristicas avaliadas.
A variacdo no agregado genotipico, devida ao uso do indice de selecéo, é
(Baker, 1986):

AW =W, ~W, =h, (I I,
by, ( )(1)

em que:
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AWeé a variacdo esperada no valor genotipico;

W€ o valor genotipico dos individuos selecionados;
W,é o valor genotipico da populacdo original;

bw€ o coeficiente de regresséo linear;

Is € o valor do indice de sele¢c&o nos individuos selecionados; e

lo € o valor do indice de sele¢do da populacao original.

A expressao (1) pode ser apresentada da seguinte forma:

AW = (Cov(W, 1) /V (1)) *(1s —1,) (2)
em que:
Cov (W, ) éa covariancia entre o valor genético e o indice; e
V(l) é a variancia do indice.
Se a variacao for expressa em unidades de desvio padréo, tem-se a

expressao (Baker, 1986):

AW I oy = ((Is = lg)ow ) (o, *oyo,) = ((Is = 1)/ o))ty (3)

em que:

Ow € 0 desvio padréao do agregado genotipico;

0,€ o0 desvio padréo do indice de selecéo;

0,0 é a covariancia entre o valor genotipico e o indice de selecéo; e

rwi € 0 coeficiente de correlagédo entre o valor genotipico e o indice de selecéao.
Como o diferencial de selecdo expresso em unidades de desvio padréo

fenotipico esta sujeito a intensidade de selecdo, para maximizar a expressao

(3),faz-se necessérios coeficientes que maximizem a correlacdo.Smith (1936),

citado por Baker (1986), mostrou que a solucdo do seguinte sistema de equacdes

na forma matricial é a que eleva ao maximo o coeficiente de correlagao:

Pb=Ga
em que:
P é a matriz n por n das variancias e covariancias fenotipicas;

bé a vetor n x 1 de coeficientes do indice classico, a ser determinado;
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G é a matriz n por n das variancias e covariancias genotipicas; e
aé o vetor n x 1 dos pesos econdmicos atribuidos aos valores genéticos.

Com a resolugdo em ordem a b, obtém-seb= P-1 Ga, que permite obter
oscoeficientes do indice Classico.

3.3.3.3.2.2 indice de Williams (1962)

Também denominado indice Base, € uma combinacdo linear das
caracteristicas de interesse no melhoramento, em que 0s pesos econdmicos sao
os coeficientes de ponderacdo do indice, 0 que dispensa o uso de matrizes de
variancia e covariancias (Baker, 1986; Cruz et al., 2004).

Este indice é representado do seguinte modo:
I =ax, +a,X, +...+a, X, =a X
em que:
| € oindice de selecéo;
aié 0 peso econdmico atribuido a caracteristica i, 2, sendo i = 1,...,n;
a’é o vetor dos pesos econdémicos;
Xi¢ a média da caracteristica, sendo i =1,...,n; e

Xéo vetor de médias das n caracteristicas que entram no indice.

3.3.3.3.2.3 indice de Pesek e Baker (1969)

Os pesos econdmicos constituem uma das dificuldades da aplicacdo do
indice Classico de Smith (1936) e Hazel (1943) e, por essa raz&o, foi proposto por
Pesek e Baker, em 1969, um indice de selecdo respaldado nos ganhos
desejados,0s quais sdo mais faceis de definir. Segundo Cruz et al. (2004), com
base na expressao fornecida pelo indice Classico de Smith (1936) e Hazel (1943),
obtém-se a expressao dos ganhos esperados:

Ag =Gb, /o,
em que:
Agé o vetor de ganhos esperados;
G é a matriz das variancias e covariancias genotipicas;

bé o vetor n x 1 de coeficientes do indice;
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i € a intensidade de selecéo; e
0, € o desvio padréo do indice.
Por substituicdo do vetor dos ganhos esperados por um vetor com 0S
ganhos desejados, Agq, € possivel estimar o vetor b dos coeficientes do indice:
b=G-1Ag,0, /i
em que:
o, /i é um escalar que nao influi na proporcionalidade dos coeficientes e pode ser

eliminado.

3.3.3.3.2.4 indice Classico de Mulamba e Mock (1978)

O indice de Mulamba e Mock (1978) hierarquiza os genotipos, inicialmente,
para cada caracteristica, pela atribuicdo de valores absolutos mais elevados
aqueles de melhor desempenho. Por fim, os valores atribuidos a cada
caracteristica sdo somados, obtendo-se a soma dos “ranks”, assinalando a

classificacao dos genotipos (Cruz et al., 2004).

3.3.3.3.3 Iindice aditivo REML/Blup multicaracteristicas

As variaveis fenotipicas foram avaliadas por meio do software Selegen-
REML/BLUP, com o modelo estatistico 22: avaliacdo de progénies de meios-
irmaos em blocos completos e varios locais (Resende, 2009). Segue o0 modelo
estatistico:

y=Xr+Za+Wi+e

em que:
y é o vetor de dados;

ré o vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos como fixos) somados a média
geral;

aé o vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatorios);
ié o vetor dos efeitos da interagdo gendtipos x ambientes (aleatorios); e

eé o vetor de erros ou residuos (aleatorios).
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As letras mailsculas representam as matrizes de incidéncia para 0s
referidos efeitos. O vetor r contempla todas as repeticbes de todos os locais
(ajusta combinacdes repeticao/local).

As distribuicbes e estruturas de variancia associadas aos termos do

modelo foram:

yjrV ~ N(Xr, V)

a ||O'§ ~N(0,15?2)

W‘O‘VZV ~N(0,l15?)

glo? ~N(0,157)

V =Z ¢2Z “WIoW '+1o?

Os valores genéticos de cada progénie foram obtidos pela soma de cada

efeito genotipico a média geral do experimento. O ganho genético equivale a
meédia dos vetores dos efeitos genéticos preditos para as progénies selecionadas.

A média geral somada ao ganho genético resulta na média da populacdo

melhorada.
3.3.3.3.4 indice de coincidéncia

O indice de coincidéncia foi obtido pela relacdo entre o dobro do nimero
de progénies, em que ambos os indices de selecdo coincidem, e a soma do
namero total de progénies que contém o indice de selecdo A, mais o numero total

de progénies que contém o indice de selecdo B (Pedrozo et al.,2009)
3.3.3.3.5 Avanco das geracdes de endogamia em Bulk

Em decorréncia da baixa germinacdo inerente as sementes de milho
superdoce, 0 avanco das geracdes de endogamia foi feito em Bulk da seguinte
forma: por ocasido da colheita das espigas S; ho segundo semestre de 2011, elas
foram semeadas em linhas individuais, autofecundadas e colhidas
individualmente. Apds a colheita, 4 espigas foram selecionadas de acordo a
qualidade das sementes (presenca ou auséncia de fungos), e debulhadas em
conjunto. Na safra de 2011/2012, uma mistura das sementes S; de cada progénie

foi semeada individualmente em uma linha de 5 metros, com espagamento de



83

0,20 x 1,00m, originando progénies So.,. Esse processo foi repetido até o ano de
2014, que culminou na sexta geracao de autofecundacgéao, ou seja, a geragao So: 6.
ApoOs a colheita das espigas So. 6, procedeu-se a “abertura do bulk” com o intuito
de dar sequéncia ao melhoramento, visando & obtencédo de hibridos simples.

3.3.4 RESULTADOS E DISCUSSAO

A andlise de varidncia conjunta evidenciou a existéncia de variabilidade
genética e auséncia de interacdo genotipos por ambientes para todas as variaveis
sob selecéo (Tabela 2). Sendo assim, € possivel praticar a selecdo com base na
meédia dos dois ambientes. As estimativas de herdabilidade apresentaram um
valor alto, variando de 61,53 a 76,19. Com base nas estimativas de
herdabilidades, é possivel antever a possibilidade de sucesso na selecdo em
programas de melhoramento, visando a obtencdo de cultivares superiores
(Pereira, 1985; Cruz et al., 2004). Assim, com os valores altos de herdabilidade, a
selecdo podera ser conduzida com grande possibilidade de sucesso, para todas
as caracteristicas de interesse da cultura. Mais comentarios sobre a analise de
variancia da Tabela 2 estdo apresentados no capitulo 2 deste documento. Ainda
na Tabela 2, podem ser verificados os valores médios para cada caracteristica
sob selecdo. A literatura relata que, para que uma cultivar de milho superdoce
seja aceita no mercado, é necessario que atenda a alguns prerrequisitos,
destacando-se, entre eles: espigas com cerca de 20 cm de comprimento, de
formato cilindrico com numero de fileiras igual ou superior a 14 e diametro
superior a 30 mm; e produtividade em campo de pelo menos 12tha™*(Pereira Filho
et al.,2003) Com o objetivo de atender todas as necessidades do mercado
consumidor, maior atencao sera dada a varidvel numero de fileiras de graos, visto
ser a Unica que ainda ndo atende o padrdo comercial. Por se tratar de uma
selecdo precoce e branda, foi decidido que cada uma das populagdes fosse
trabalhada em separado para manter a diversidade genética entre as

populagdes ou grupos (CSH e C8HS). Esta decisdo tem por consequéncia a



84

garantia de obtencéo de hibridos de maiores efeitos heteroticos, que possibilitem

0 aparecimento de transgressivos (Cruz et al.,2011).



Tabela 2. Resumo da andlise de variancia e estimativas do coeficiente de herdabilidade (h%)e do coeficiente de variagdo

experimental (CV,) da média dos experimentos nos dois ambientes, Campos dos Goytacazes e Itaocara — RJ no ano agricola de
2012/2013.

Quadrados Médios

FV GL AP NFG DE CSP PSP PROSPY
Ambiente (A) 1 29 56+ 0,002™ 504,58* 57,34% 129804,00%* 08,32+
Bloco/A 4 0,16%* 0,99** 62,11 6,57+ 13908,97** 1,34"
Gendtipo (G) 79 0,08** 1,27 45 35%* 3,02+ 2409,16** 22 89
CSH 39 0,06%* 1,23 16,58 4.01% 2655,13* 24,83+
C8HS 39 0,06%* 1,54+ 11,54 2.10%* 1544, 17* 10,65
CSH x C8HS 1 1.59% 7.42% 112,53* 0,001" 44709,14% 424 12+
GxA 79 0,03™ 0,34 50,50" 1,21" 781,474™ 10,94"
CSH x A 39 0,04 0,31 5,07" 1,18" 692,408" 14,25"
C8HS, A 39 0,03™ 0,37™ 5,91 1,23 873,03™ 7.91m
CSHXC8HSXA 1 0,006™ 0,04 5,94 1,76™ 684,147"™ 0,07™
Erro 316 0,03 0.29 4.99 1,17 780,334 8.47
h, 61,53 76,19 67,45 62,00 67,61 65,85
CV, (%) 7.83 12,5 4.85 5.24 12,14 19,55
X 2.23 12,5 46.02 20,65 230,05 14,89

7 AP= altura de planta, PSP= peso de espiga sem palha,CSP= comprimento médio de espiga sem palha, NFG= nimero de fileiras de
graos,DE=diametro de espiga, e PROSP = produtividade de espiga sem palha.

G8
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As andlises das estimativas de ganhos preditos pelos procedimentos que
tém como base a andlise de variancia revelaram que o indice de Mulamba &
Mock foi o que proporcionou melhores ganhos para ambos 0S grupos ou
populagbes. O indice de selecdo de Mulamba & Mock permitiu a predicdo de
ganhos que melhor se adaptaram aos objetivos do programa, ou seja, um maior
ganho para numero de fileiras de gréos, considerado a caracteristica de maior
importancia para as populacdes em avaliagdo e para as demais caracteristicas

ganhos expressivos (Tabela 3).

Tabela 3. Estimativas dos ganhos percentuais com baseem diferentes indices de
selecdo, por selecdo simultanea de seis caracteristicas de progénies de meios-
irmaos de milho superdoce, oriundas da populacdo CSH.

Caracteristicas” indices de selegao

Pesek & Baker Smith & Hazel Mulamba & Mock Willians

AP 0,27 0,80 0,12 0,85
PSP 3,8 4,05 3,37 4,49
CSP 2,39 2,01 1,05 1,53
NFG 0,81 1,01 1,79 0,95
DE 0,69 1,11 1,12 1,11
PROSP 2,53 3,11 3,93 2,41

Y AP= altura de planta, PSP= peso de espiga sem palha,CSP= comprimento
médio de espiga sem palha, NFG= namero de fileiras de grdos,DE=diametro de
espiga, e PROSP = produtividade de espiga sem palha.

Fazendo uma comparacao entre o indice de Mulamba & Mock e o indice de
Williams, por exemplo, para a populacdo CSH, pode-se observar que o0 ganho
predito para peso de espigas sem palha com o indice de Williams foi de
4,49% ligeiramente superior ao Mulamba & Mock (3,37%). Em contrapartida, o
indice de Mulamba & Mock foi 88,42% superior para numero de fileiras de graos e
63,07% superior para produtividade de espigas sem palha, quando comparado
com o indice de Williams (Tabela 2).

Resultados similares sdo verificados quando a comparacéo é feita entre
Mulamba & Mock e Smith & Hazel. Para a variavel peso de espiga sem palha, o
indice de Smith & Hazel estimou um ganho médio de 4,05%, 20,18% superior ao

estimado por Mulamba & Mock. Entretanto, para as caracteristicas niamero de
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fileiras de graos e produtividade de espigas sem palha, a predicdo dos ganhos por
Mulamba & Mock foi superior em 77,23% e 26,36%, respectivamente (Tabela 3).

Comparando as estimativas dos ganhos preditos entre os indices de Pesek
& Baker e Mulamba & Mock, para o grupo C8HS, constata-se que apenas para a
caracteristica produtividade de espigas sem palha o primeiro € 94,40% em média
superior ao segundo. Todavia, o indice de Mulamba e Mock apresenta, por
exemplo, superioridade de 700,00 e 100,00% para numero de fileiras de gréos e
para comprimento de espigas, respectivamente (Tabela 4).

Tabela 4. Estimativas dos ganhos percentuais com baseem diferentes indices de
selecdo, por selecdo simultanea de seis caracteristicas de progénies de meios-
irmaos de milho superdoce, oriundas da populacdo C8HS.

Caracteristicas” indices de selegao

Pesek & Baker Smith & Hazel Mulamba &Mock  Willians

AP -0,68 0,09 -0,25 0,14
PSP 1,18 3,01 2,24 3,02
CSP 0,14 0,18 0,28 0,25
NFG 0,2 1,46 1,60 1,02
DE 0,38 1,03 0,79 0,09
PROSP 2,93 1,04 1,51 1,04

" AP= altura de planta, PSP= peso de espiga sem palha,CSP= comprimento
médio de espiga sem palha, NFG= namero de fileiras de graos,DE=diametro de
espiga, e PROSP = produtividade de espiga sem palha.

Também comparando o indice de Mulamba & Mock com o de Smith &
Hazel, pode-se chegar as mesmas conclusfes apresentadas para o primeiro
grupo (CSH), ou seja, Mulamba & Mock proporcionou as melhores predi¢des de
ganhos genéticos preditos de acordo com as necessidades do programa de
melhoramento de milho superdoce da UENF (Tabela 4 ).

Por sua vez, Vilarinho et al. (2003), avaliando a eficiéncia de selecéo
truncada dos indices de Smith & Hazel, Willians, Pesek & Baker, Mulamba &
Mock e Elston, na identificacdo de progénies S; e S, em milho pipoca, concluiram
gue, na estratégia de selecdo recomendada, o indice de Mulamba & Mock foi o
gue proporcionou resultados mais desejaveis para ganhos satisfatérios em

producéo e capacidade de expansao.
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Santos et al. (2007), ao testarem quatro indices de selecdo para a
composicdo de uma populacdo de familias de meios-irmdos em milho pipoca,
concluiram que a selecdo embasada no indice de Mulamba & Mock produziu
ganhos preditos mais adequados para alcancar os objetivos do programa de
melhoramento da cultura.

Trabalhando com selecdo recorrente reciproca com familias de irméos
completos entre as variedades braquiticas de milho ‘Pirando’ e ‘Cimmyt’, Berilli et
al. (2013) mostram que o indice de Mulamba & Mock, entre os indices testados,
foi 0 que mais se adaptou aos objetivos do programa, ou seja, os ganhos preditos
com o indice de selecdo Mulamba & Mock foram superiores aos preditos com 0s
outros indices.

Uma vez constatado que dos indices de sele¢do alicercados nos metodos
dos quadrados minimos, o Mulamba & Mock foi o mais satisfatorio, suas
estimativas dos ganhos genéticos preditos foram comparadas com o indice de
selecdo aditivo, com base no procedimento REML/BLUP multicaracteristicas
(Tabela 5).Tal indice de selecdo aditivo, com base na metodologia REML/BLUP
multicaracteristicas, apresentou ganhos preditos superiores para todas as
caracteristicas quando comparado com o indice de Mulamba e Mock.

Para mostrar numericamente a superioridade do procedimento
REML/BLUP, pode-se comparar, por exemplo, a variavel niumero de fileiras de
graos. Esta variavel, por sua vez, apresentou diferencas de ganhos preditos de
4,66% na populacdo CSH e de 4,13% na populacdo C8HS. Estimativas
semelhantes foram verificadas para as demais variaveis avaliadas (Tabela 5).

De acordo com o REML/BLUP, a variavel altura de planta apresentou um
ganho elevado para ambos os grupos (CHS e C8HS), ao contrario do indice de
Mulamba & Mock (Tabela 5). A literatura relata que plantas altas de milho comum
e até mesmo milho-pipoca ndo sao indicadas para a selecao, visto plantas de
porte alto tenderem ao tombamento (Freitas et al., 2013). Contudo, esta afirmativa
ndo é valida para a cultura do milho, quando colhido verde. De acordo com as
estimativas apresentadas nos capitulos anteriores deste documento, a

porcentagem de plantas quebradas e/ou acamadas € insignificante

Tabela 5. Estimativas dos ganhos percentuais com base em dois indices de
selecdo, por selecdo simultanea de seis caracteristicas de progénies de meios-
irmaos de milho superdoce das duas populacdes.
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indices de Selecéo

CSH C8HS
Caracteristicas’ ~ Mulamba & Mulamba &
Mock REML/BLUP Mock REML/BLUP
AP 0,12 2,62 -0,25 2,24
PSP 3,37 12,00 2,24 6,64
CSP 1,05 6,29 0,28 1,75
NFG 1,79 6,45 1,60 5,73
DE 1,12 4,30 0,79 2,56
PROSP 3,93 8,97 1,51 5,16

" AP= altura de planta, PSP= peso de espiga sem palha,CSP= comprimento
medio de espiga sem palha, NFG= numero de fileiras de gréos,DE=diametro de
espiga, e PROSP = produtividade de espiga sem palha.

.Um segundo ponto, e ndo menos importante, € que uma caracteristica
destas populacdes de milho superdoce € a presenca do alelo br, Tal alelo, quando
em homozigose, confere menor porte a planta em virtude de promover a formacgao
de um tipo diferente de giberelina, menos ativa na promocédo do crescimento
(Galston e Davies, 1972). Deste modo, os ganhos de 2,62% e 2,24% para 0s
grupos CSH e C8HS, respectivamente, ndo expdem dificuldades para alcancar os
objetivos finais do programa.

As diferencas nas estimativas dos ganhos preditos entre os dois
procedimentos podem ser explicadas pelo fato de o indice de Mulamba & Mock
ser formado pelas combinacdes lineares das medidas de diversos caracteres
com base em estimativas de parametros genéticos e médias fenotipicas obtidas
pelo método da andlise de variancia. Ja o método REML/BLUP utiliza, na
construcdo de indices, os componentes de variancia estimados pela maxima
verossimilhanca restrita (REML) e os valores genéticos ou genotipicos preditos
pelo melhor preditor linear ndo viciado (BLUP) (Resende, 2002). Por conseguinte,
resulta em um processo de selecdo mais acurado, uma vez que emprega, como
vetor das solucdes, os efeitos gendtipos preditos e os ganhos de selecéo de cada
familia, o que corrige os valores para os efeitos ambientais, prediz de maneira
precisa e ndo viciada os valores genotipicos e conduz a maximizagdo do ganho

genético com a selecédo (Resende e Sturion, 2001; Rodrigues et al., 2013)
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Com base nos ganhos preditos apresentados na Tabela 5, fica evidente
que o meétodo REML/BLUP multicaracteristicas foi o que apresentou maior
eficiéncia em predizer os ganhos genéticos, sendo, portanto o procedimento mais
adequado para classificar os genoétipos mais promissores a serem candidatos a
futuros hibridos comerciais.Todavia, Pedrozo et al. (2009)afirmam que a eficiéncia
dos indices de selecdo pode ser testada com a estimacdo do coeficiente de
coincidéncia entre dois indices. Quanto mais préximo da unidade for este valor,
maior sera a concordancia dos resultados de selecéo entre eles.

Os coeficientes de coincidéncia das 20 progénies de meios-irmaos,
selecionadas pelos indices Pesek & Baker, Smith & Hazel, Mulamba &Mock,
Willians, bem como pelo método REML/BLUP multicaracteristicas, estao
apresentados na Tabela 6.

Os valores encontrados oscilaram entre 0,65 a 0,95,que podem ser
considerados de medianos a altos.Entre o0s coeficientes, destaca-se a
coincidéncia de 95% entre os indices Mulamba & Mock e REML/BLUP nos dois
grupos selecionados. Isto era esperado, pois, como afirmou Resende, a
metodologia REML/BLUP apresenta modelos de maior precisdo em relacdo a
metodologia dos quadrados minimos, quando os dados tém algum grau de
desbalanceamento, fato ndo apresentado nesta pesquisa.

No processo de selecdo, valores genotipicos devem ser os preferiveis
pelos melhoristas, ou seja, a selecdo deve ser embasada em médias genotipicas.
Sendo assim, optou-se por ranquear 0s genoétipos mais promissores, tendo por
base os valores preditos pelo indice aditivo obtido pelo REML/ BLUP
multicaracteristicas (Tabela 7). Pela metodologia REML/BLUP, o que realmente
se estima e/ou se prediz sdo estes valores. Estudo feito por Borges et al.(2010)
mostra que o0s valores genotipicos sdo bem préximos da nova média e vice-
versa. Assim, pode-se inferir que esta metodologia foi eficiente em selecionar
progénies com desempenhos relativos elevados e que o desempenho no préximo

ciclo de cultivo sera bem proximo do predito.
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Tabela 6. Coeficientes de coincidéncia de 20 progénies selecionadas com base
em diferentes indices de sele¢éo, por selecdo simultanea de seis caracteristicas.
Acima da diagonal, estdo as estimativas referentes a populacdo CSH e abaixo, as
referentes a populacdo C8HS de progénies de meios-irmaos de milho superdoce.

Pesek & Smith & Mulamba & REML/
Willians
Baker Hazel Mock BLUP
Pesek &
- 0,75 0,70 0,8 0,75
Baker
Smith &
0,65 - 0,75 0,8 0,70
Hazel
Mulamba &
0,75 0,85 - 0,85 0,95
Mock
Willians 0,65 0,95 0,85 - 0,70
REML
0,75 0,85 0,95 0,85 -

/BLUP




Tabela 7. Ranqueamento das 20 progénies de meios-irméaos, oriundas das duas populacdes e estimativa da nova média predita
(BLUP), quanto as seis principais caracteristicas de interesse para a cultura do milho doce.

CSH C8HS
Novas médias Novas médias
Ranque Progénies AP PSP CSP NFG DE PROSP Progénies AP PSP CSP NFG DE PROSP”
1 27 2,31 2756 20,95 13,88 4796 19,33 25 2,21 246,79 20,95 13,13 47,16 1542
2 32 2,32 271,01 21,2 14,18 47,76 17,72 23 2,31 250,71 21,2 13,7 46,48 14,79
3 31 2,29 279,74 21,03 13,42 49,49 17,43 9 2,21 242,16 21,03 13,34 47,02 15,13
4 37 2,37 254,28 2094 14,12 48,09 16,15 31 2,22 238,65 2094 1296 47,07 1545
5 33 2,39 284,37 20,98 13,46 49,18 16,4 39 2,24 2414 20,98 1323 47,28 15,05
6 26 2,43 273,08 20,91 14,05 48,77 16,99 6 2,19 24563 20,91 13,11 47,37 14,42
7 16 2,43 262,24 21,23 13,24 50,59 17,12 14 2,26 240,00 21,23 13,65 47,21 14,22
8 15 2,33 260,37 21,13 13,29 47,37 16,52 12 2,23 233,83 21,13 13,28 46,87 14,48
9 9 2,37 284,06 20,82 13,50 49,92 17,66 21 2,25 237,39 20,82 13,2 46,32 14,6
10 25 2,34 258,66 21,43 13,27 48,02 18,21 10 2,34 24428 21,43 13,41 47,11 14,06
11 34 2,30 253,41 21,17 13,36 48,22 17,55 7 2,29 232,86 21,17 12,99 46,18 15,00
12 10 235 282,96 21,31 13,06 4886 17,49 18 2,26 243,08 21,31 12,6 46,47 1524
13 2 2,35 265,33 20,8 13,29 4782 17,25 22 2,24 240,8 20,8 13,16 46,73 14,08
14 22 2,35 250,73 21,02 13,50 49,69 16,67 3 2,27 238,01 21,02 135 46,44 14,03
15 30 2,34 245,37 20,71 13,67 4751 18,35 38 2,2 2349 20,71 12,67 46,14 14,82
16 40 2,29 278,06 21,01 13,6 4957 18,07 16 2,22 230,7 21,01 13,02 46,63 1451
17 13 2,31 255,28 21,1 13,09 48,15 16,78 13 2,29 248,26 21,1 1258 47,61 14,67
18 18 2,39 264,25 20,99 13,17 4854 17,79 24 2,19 22595 20,99 13,05 4571 14,17
19 20 2,44 269,34 21,07 13,12 47,89 16,72 37 2,19 224,72 21,07 12,71 46,93 14,74
20 28 2,33 251,68 20,84 13,14 4839 17,61 30 2,18 229,08 20,84 12,53 46,04 14,53
X 2,35 265,99 21,03 13,47 4858 17,39 2,23 238,46 21,03 13,09 46,73 14,67

Y AP= altura de planta, PSP= peso de

grdos,DE=diametro de espiga, e PROSP = produtividade de espiga sem palha.

espiga sem palha, CSP= comprimento médio de espiga sem palha, NFG= numero de fileiras de

c6
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3.3.5 CONCLUSOES

Considerando que o0s materiais genéticos realmente superiores sao

aqueles que reunem simultaneamente uma série de atributos favoraveis que

satisfacam as exigéncias do consumidor, pode-se concluir que:

Entre os quatro indices de selecdo testados, que tém como base a
ANAVA, o de Mulamba & Mock foi 0 mais adequado para a selecéo
de progénies S; em milho superdoce.

O indice aditivo REML/BLUP multicaracteristicas apresentou
melhores ganhos preditos em comparagdo com Mulamba &Mock e
foi eficiente para a selecao de progénies S;em milho superdoce.

A alta coincidéncia entre os indices REML/BLUP multicaracteristicas
e Mulamba & Mock indica que para fins de selecédo a eficiéncia é
similar para estas progénies S; de milho superdoce, para indices

multiefeitos e experimentos balanceados.
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