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RESUMO 

 

 

 

Santos, Juliana Saltires, D.Sc., Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy 

Ribeiro. Fevereiro de 2020. Controle genético e seleção de híbridos para 

resistência a múltiplas doenças foliares e características agronômicas em milho-

pipoca. Orientador: Prof. Dr. Antônio Teixeira do Amaral Junior. Coorientador: 

Prof. Dr. Marcelo Vivas. 

 

Apesar da intensificação de estudos, a fim de desenvolver variedades e híbridos 

superiores de milho-pipoca para produtividade e capacidade de expansão ainda é 

necessário superar algumas deficiências que proporcionam perdas na produção 

de grãos na cultura. Entre elas, destacam-se as ocorrências de doenças, com 

proeminência para a helmintosporiose maydis, helmintosporiose comum e 

ferrugem polissora, que apresentam grande potencial de dano à cultura. Neste 

cenário, torna-se evidente a necessidade de realizar estudos que tencionam obter 

informações que possibilitem a identificação de genótipos que apresentem 

resistência genética a essas doenças. Assim sendo, realizou-se o presente 

estudo com o objetivo de estimar os efeitos gênicos e as capacidades 

combinatórias via modelos mistos, bem como as correlações entre as 

características agronômicas e as características relacionadas às principais 

doenças foliares ocorrentes na cultura. Adicionalmente, tencionou-se, via análise 

de componentes principais, discriminar genótipos que reúnam, simultaneamente, 

o maior número de características favoráveis associadas à resistência genética de 
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doenças foliares, ao rendimento de grãos e à capacidade de expansão. Para 

tanto, foram avaliados 64 tratamentos, constituídos por oito genitores (L76, L88, 

L70, L77, L55, L61, P1 e P8) e 56 híbridos simples (F1s e recíprocos), obtidos pelo 

intercruzamento das oito linhagens genitoras em esquema dialélico completo. Os 

ensaios foram implementados em blocos casualizados, com quatro repetições, 

em duas épocas de cultivo (primeira e segunda época). Avaliou-se a: incidência 

de Puccinia polysora (IPP), Bipolaris maydis (IBM) e Exserohilum turcicum (IET); 

severidade de P. polysora (SPP), B. maydis (SBM) e E. turcicum (SET); 

rendimento de grãos (RG) e capacidade de expansão (CE). Os dados das 

avaliações foram submetidos à análise de modelos mistos para estimar os 

componentes de variância da capacidade combinatória e a análise de 

componentes principais para discriminação dos genótipos. Observou-se que o 

componente genético não aditivo, independentemente da época de cultivo, 

apresentou maior importância para resistência a E. turcicum, B. maydis, P. 

Polysora e para as características agronômicas rendimento de grãos e 

capacidade de expansão. Não foi observado efeito recíproco para as 

características avaliadas. As linhagens L61, L70 e L76 e os híbridos L61 x L76, 

L61 x L77 e L76 x P1 foram os mais promissores para serem cultivados nas duas 

épocas de cultivo, com a intenção de reduzir os níveis das doenças e obter 

maiores rendimentos de grãos e capacidade de expansão. Por meio da análise de 

componentes principais, foi possível identificar que as características associadas 

a doenças foliares foram as mais importantes na discriminação de genótipos nas 

duas épocas de cultivo. Estes resultados podem auxiliar na seleção de genótipos 

mais produtivos, uma vez que as intensidades das doenças avaliadas influenciam 

diretamente a produtividade de milho-pipoca. Foi possível também selecionar os 

híbridos P8 x L76 e L70 x P8 para serem utilizados na primeira época de cultivo e 

o híbrido L61 x L77 para utilização na segunda época de cultivo, por se 

destacarem com o maior número de características favoráveis à resistência a 

doenças e elevado potencial para rendimento de grãos e capacidade de 

expansão. 
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ABSTRACT 

 

 

 

Santos, Juliana Saltires, D.Sc., Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy 

Ribeiro. February, 2020. Genetic control and selection of hybrids for resistance to 

multiple leaf diseases and agronomic traits in popcorn. Advisor: Prof. Antonio 

Teixeira do Amaral Junior. Co-Advisor: Prof. Marcelo Vivas. 

 
Despite the intensification of studies, breeding popcorn can still overcome some 

deficiencies that provide great economic savings for the crop. Among these, the 

occurrence of diseases, with emphasis on southern corn leaf blight, northern corn 

leaf blight and polysora rust, which have great potential for damage to the crop, 

are highlighted. Given the above, it becomes evident the need to carry out genetic 

studies in order to obtain information that allows the identification of genotypes 

that have genetic resistance to these diseases. In this context, the present study 

was developed with the objective of estimating gene effects and combining 

abilities via mixed models, as well as the correlations between agronomic traits 

and traits related to the main leaf diseases occurring in the crop. In addition, it was 

intended, via principal component analysis, to discriminate genotypes that 

simultaneously have the greatest number of favorable traits associated with the 

genetic resistance to leaf diseases, grain yield, and popping expansion. For that, 

64 treatments were evaluated, consisting of eight parents (L76, L88, L70, L77, 

L55, L61, P1, and P8) and 56 simple hybrids (F1s and Reciprocal), obtained by 

intercrossing the eight parent lines in a complete diallel scheme. The tests were 
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carried out in randomized blocks, with four replicates, in two growing seasons 

(summer and winter seasons). The following traits were evaluated: incidence of 

Puccinia polysora (PPI), Bipolaris maydis (BMI), and Exserohilum turcicum (ETI); 

severity of P. polysora (PPS), B. maydis (BMS), and E. turcicum (ETS); grain yield 

(GY); and popping expansion (PE). Data were submitted to the analysis of mixed 

models to estimate the components of variance of the combining ability and the 

analysis of main componets for discrimination of the genotypes. All analyzes were 

performed using the R software. It was observed that the non-additive genetic 

component, regardless of the growing season, was of greater importance for 

resistance to E. turcicum, B. maydis, P. Polysora, and for the agronomic tratis 

grain yield and popping expansion. There was no reciprocal effect for the traits 

evaluated. Lines L61, L70, and L76 and hybrids L61 x L76, L61 x L77, and L76 x 

P1 were the most promising to be grown in the two growing seasons, with the 

intention of reducing disease levels and obtaining higher grain yields and popping 

expansion. By the analysis of main components, it was possible to identify that the 

traits associated with leaf diseases were the most important in the discrimination 

of genotypes in the two growing seasons. These results can assist in the selection 

of more productive genotypes since the intensities of the diseases evaluated 

directly influence the productivity of popcorn. It was also possible to select hybrids 

P8 x L76 and L70 x P8 to be used in the summer harvest, and hybrid L61 x L77 for 

use in the winter harvest, as they stand out with the greatest number of favorable 

traits for disease resistance and high potential for grain yield and popping 

expansion.  
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1. INTRODUÇÃO 

 

 

 

O milho-pipoca é considerado uma cultura que possui alto valor econômico, 

principalmente, devido ao elevado consumo pela população e por apresentar grande 

valor comercial do grão. Grande parte da produção de grãos de milho-pipoca 

encontrada no mercado ainda é importada (Filho et al., 2017), sobretudo, dos 

Estados Unidos da América e da Argentina (Freitas Júnior et al., 2009; Carvalho et 

al., 2015). Embora estudos tenham revelado aumento no desenvolvimento de 

cultivares de milho-pipoca no mercado brasileiro (Arnhold et al., 2009; Mendes de 

Paula et al., 2010), ainda existe na cultura, necessecidade  de desenvolver 

genótipos que atendam ao mercado consumidor (Vilela et al., 2008; Rangel et al., 

2011; Guimarães et al., 2018). 

Segundo o Registro Nacional de Cultivares do Ministério da Agricultura, 

Pecuária e Abastecimento (MAPA), até maio de 2019, existiam 112 cultivares 

registradas. Porém, um pouco mais de 75% dos registros pertencem a empresas 

empacotadoras que estabelecem acesso restrito de uso com os produtores 

parceiros (Scapim, 2010). Deste modo, observa-se que a disponibilidade de 

cultivares para agricultores que não possuem vínculo com essas empresas torna-se 

um dos principais problemas no que se refere à comercialização e ao cultivo do 

milho-pipoca no Brasil. 

Na cultura além da indisponibilidade de genótipos já mencionada, outro fator 

que interfere na reduzida produção de grãos é o ataque de patógenos causadores 

de diversas doenças. Segundo Vieira et al. (2009a), a incidência e a severidade de 
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doenças na cultura do milho vêm aumentando de importância. Esse aumento se 

deve, principalmente, em virtude de expansão da fronteira agrícola, da ampliação 

das épocas de plantio, da adoção do sistema de plantio direto sem a rotação de 

culturas, do aumento do uso de sistemas de irrigação e do cultivo de genótipos 

suscetíveis. Esses fatores têm sido responsáveis por interferir na dinâmica 

populacional dos patógenos, o que resulta no crescimento da ocorrência de doenças 

a cada safra (Cota et al., 2015). 

Entre as doenças ocorrentes na cultura, destacam-se a helmintosporiose 

comum [Exserohilum turcicum (Pass.) K.J Leonard e Suggs (1974); teleomorfo 

Setosphaeria turcica (Luttr.) K.J Leonard e Suggs (1974)], a helmintosporiose 

maydis [Bipolaris maydis (Nisik e Myiake) Shoemaker (1959); teleomorfo 

Cochliobolus heterostrophus (Drechsler) Drechsler (1934)]; e a ferrugem polissora 

[Puccinia polysora Underw (1897)]. Tais doenças causam grande prejuízo à cultura, 

com redução da área fotossintetizante, em decorrência da colonização dos 

patógenos em grande parte do tecido foliar, o que resulta na necrose, na 

senescência precoce e, consequentemente, na redução da produtividade de grãos 

(Gonçalves et al., 2012; Faria et al., 2015; Moterle e Santos, 2019). 

Há que se ressaltar que as principais medidas de controle utilizadas no 

manejo das doenças foliares são baseadas no uso de resistência genética de 

híbridos e aplicação de fungicidas (Costa et al., 2012a, 2012b; Adee e Duncan, 

2016; Pate et al., 2017). Contudo, para a adoção dessas medidas, alguns critérios 

devem ser estabelecidos, para que o benefício no controle das doenças seja 

superior ao custo da sua utilização. Segundo Cota et al. (2018), o controle químico é 

uma prática de manejo altamente eficiente, rápida e emergencial, que deve ser 

empregado em situações de elevada incidência da doença. Por outro lado, ao 

considerar a possibilidade de surgimento de populações de patógenos resistentes às 

moléculas fungicidas, em razão do seu uso intensivo, do alto custo de sua utilização 

e dos efeitos negativos desses produtos ao meio ambiente, o emprego de cultivares 

resistentes é a forma de manejo mais viável para o controle das doenças foliares 

(Cota et al., 2018; Mubeen et al., 2017). 

Nos programas de melhoramento genético para resistência a doenças, a 

busca por cultivares que apresentem resistência e/ou tolerância é um processo 

contínuo e necessário. O surgimento de novas raças fisiológicas tem refletido na 

―quebra‖ de resistência das cultivares utilizadas pelos agricultores (Casela, 2005), e, 
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por este fato, um grande esforço vem sendo realizado pelo melhoramento genético 

para a obtenção de novas cultivares que apresentem resistência durável a algumas 

doenças. Com isso, o conhecimento sobre o controle genético de doenças foliares, 

em condições distintas de cultivo, torna-se essencial para o desenvolvimento de 

novas cultivares, permitindo um melhor direcionamento do melhorista quanto ao 

método de melhoramento mais adequado para ser empregado. 

Algumas Instituições que atuam com o melhoramento de plantas já 

avaliaram doenças foliares em milho-pipoca. Entre elas, a Universidade Estadual do 

Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF), que, desde 2012, vem atuando na 

avaliação e busca de estratégias de melhoramento genético com o intuito de 

desenvolver cultivares de milho-pipoca resistentes à helmintosporiose comum, à 

helmintosporiose maydis e à ferrugem polissora. Diferentes trabalhos foram 

realizados com o objetivo de avaliar a resistência dos genótipos presentes no Banco 

de Germoplasma da UENF e de determinar parâmetros importantes a serem 

utilizados na obtenção de cultivares resistentes a essas doenças foliares.  

Ribeiro et al. (2016) avaliaram a resistência à E. turcicum em sete ciclos de 

seleção recorrente da população UENF-14 e observaram que é válida a 

possibilidade de selecionar famílias resistentes, através dos ciclos, sem que haja a 

perda da fonte de resistência durante a seleção. Fontes de resistência a E. turcicum 

(Kurosawa et al., 2017), B. maydis (Kurosawa et al., 2018) e P. polysora (Kurosawa 

et al., 2016) foram identificadas em linhagens endogâmicas presentes no banco de 

germoplasma de milho-pipoca da UENF, o que possibilita utilizar esses genótipos 

para desenvolver cultivares resistentes. Amaral Junior et al. (2019) avaliaram 

linhagens endogâmicas de milho-pipoca e encontraram duas fontes de resistência a 

B. maydis que podem ser utilizadas em ambientes com condições distintas de 

fósforo. Mafra et al. (2018) identificaram efeitos aditivos no controle genético da 

resistência a P. polysora, quando se avaliaram 16 linhagens endogâmicas em 

esquema de dialelo circulante.  

Ainda que os trabalhos desenvolvidos tenham fornecido importantes 

informações para o desenvolvimento de cultivares resistentes, existe a necessidade 

de mais estudos com metodologias que permitam estimar parâmetros úteis na 

seleção de genótipos resistentes a doenças foliares, a fim de aumentar a precisão 

na seleção e indicação de genótipos resistentes a essas doenças. Para tanto, o 

emprego de análises via modelos mistos é uma ferramenta útil a ser utilizada com o 
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intuito de aumentar o sucesso na seleção com a obtenção de ganhos genéticos mais 

expressivos. Segundo Freitas et al. (2013), em plantas anuais, o método tem 

demonstrado grande potencial na realização de análises genéticas, resultando em 

maior acurácia dos resultados. 

Outro aspecto importante considerado na seleção de genótipos é o emprego 

de análise multivariada. Tal análise possibilita selecionar genótipos que reúnam o 

maior número de características favoráveis e, assim, obter ganhos genéticos 

satisfatórios, que visem, atender a demanda de produtores e consumidores. Em 

milho-pipoca, a seleção de genótipos para as principais características está voltada 

para análises univariadas (Galvão et al., 2000; Sawazaki et al., 2000; Vieira et al., 

2009; Scapim et al., 2010; Silva et al., 2013; de Sousa et al., 2016; Kurosawa et al., 

2017), as quais não permitem estimar um efeito baseado na correlação entre as 

características. Dessa forma, torna-se necessária a realização de trabalhos que 

agreguem análises multivariadas para discriminação de genótipos, com o objetivo de 

diminuir a intensidade de doenças e de aumentar a magnitude das características 

agronômicas — rendimento de grãos e capacidade de expansão — em milho-

pipoca. 

Este trabalho teve como objetivo estimar o controle genético via modelos 

mistos, bem como identificar a relação existente entre a resistência genética a 

doenças foliares e as características agronômicas — rendimento de grãos e 

capacidade de expansão —, em distintas épocas de cultivo. Além disso, buscou-se 

selecionar híbridos de milho-pipoca e identificar, a partir da técnica de componentes 

principais, os caracteres que mais influenciam a seleção de híbridos. 
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2. REVISÃO DE LITERATURA 

 

 

  

2.1 Aspectos gerais do milho-pipoca e o mercado no Brasil 

O milho-pipoca é uma planta herbácea anual, monóica, pertencente à família 

Poaceae, subfamília Panicoideae, tribo Maydeae, gênero Zea e espécie Zea mays L. 

everta (2n = 20) (Gaut et al., 2000; Tenaillon et al., 2004). Trata-se de uma cultura 

essencialmente alógama, pois a fecundação é cruzada entre indivíduos em uma 

população (Paterniani e Campos, 2005). 

A origem do milho-pipoca mais aceita refere-se ao teosinto como ancestral 

silvestre do milho (Bennetzen et al., 2001). Entretanto, outras hipóteses têm sido 

sugeridas como, por exemplo, a origem a partir de mutação do milho comum do tipo 

Flint (Kantety et al., 1995). Alguns autores argumentam que essa hipótese é pouco 

provável de ter ocorrido, pois evidências arqueológicas (Brunson,1955; Grobman et 

al., 2012) indicam que o exemplar mais antigo encontrado é o de milho-pipoca 

(Takahashi et al., 1999; Fu et al., 2010). 

 As hipóteses sobre a origem do milho-pipoca apresentam algumas lacunas, 

que necessitam ser preenchidas com mais informações e explicações para serem 

conclusivas. Apesar dessas incertezas, o milho-pipoca teve um grande papel no 

desenvolvimento do milho, sendo sua participação de extrema importância para a 

formação do patrimônio genético atual da espécie Zea mays (Zinsly e Machado, 

1987; Pereira, 2004). 

Em se tratando do milho-pipoca, a principal característica que o difere dos 

outros milhos é que seus grãos, quando aquecido a aproximadamente 180 ºC, são 
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capaz de estourar, formando a pipoca (Freitas Júnior et al., 2009; Scapim et al., 

2010). Esse fenômeno é chamado de capacidade de expansão, o qual consiste na 

relação entre o volume da pipoca e o volume do grão de milho. Essa relação pode 

ser medida em volume/volume (mL/mL) ou volume/gramas (mL/g), sendo a amostra 

em peso mais precisa, devido à comercialização dos grãos ser efetuada por peso, 

enquanto o produto final, avaliado por volume. 

Além disso, quando comparado com o milho comum, a planta apresenta 

porte menor, colmo mais fino, menor número de folhas, maior prolificidade, maior 

tamanho do pendão e grãos menores (Ziegler e Ashman, 1994). Os grãos podem 

ser encontrados com uma grande variação no tamanho (0,5 a 1,0 cm), no formato 

(redondo, chato ou pontiagudo) e na coloração (rosa, creme, vermelha, roxa, preta 

ou azul) (Zinsly e Machado, 1978). Segundo Silva et al. (2016), algumas raças de 

milho-pipoca apresentam endosperma de coloração branca, amarela, laranja e 

marrom.  

Sua importância econômica está atrelada à grande apreciação popular, 

sendo que esse sucesso se deve, em parte, à associação da pipoca ao consumo 

doméstico e a locais de diversão, tais como, cinemas, parques, circos (Popcorn, 

2019). Em decorrência do aumento do consumo no mercado brasileiro, seu cultivo 

tem se expandido para atender à demanda, tornando-se cada vez mais rentável a 

produção do milho-pipoca para os produtores (Moterle et al., 2012). Porém, existem 

algumas limitações para a expansão do cultivo de milho-pipoca no País, como: a 

necessidade de investimento dos produtores em tecnologias apropriadas para o 

manejo da cultura e adoção de parcerias com empresas que facilite a 

comercialização dos grãos (Sawazaki, 2010; Kist et al., 2018). 

No Brasil, a região de maior produção de grãos é o Centro-Oeste, com o 

Estado do Mato Grosso como o maior produtor de milho-pipoca (Kist et al., 2018). 

Segundo Kist et al. (2019), na safra de 2018 a produção de grãos foi de 268.402 mil 

toneladas e 60.017 mil hectares de área plantada, tendo o maior cultivo 

concentrado, no município de Campo Novo do Parecis. Em algumas regiões do 

País, existe uma maior concentração da produção de grãos, principalmente próximo 

às grandes empresas empacotadoras (Sawazaki, 2010). A proximidade entre os 

produtores de milho-pipoca e as empresas empacotadoras ocorre por razões de 

contratos de parceria envolvendo o fornecimento de sementes e a compra parcial ou 

total da produção (Sawazaki, 2010).  
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Existe a necessidade de disponibilizar novas cultivares como forma de 

incentivar o cultivo de milho-pipoca em diferentes regiões do País. Com essa 

perspectiva, os programas de melhoramento para as principais características do 

milho-pipoca vêm atuando, nas últimas décadas, na redução das importações dos 

grãos, a partir do desenvolvimento de novas cultivares adaptadas às diferentes 

regiões do Brasil (Silva et al., 2010; Silva et al., 2013). 

2.2 Principais doenças do milho-pipoca em diferentes safras 

O elevado consumo de milho-pipoca pela população promoveu o aumento 

na produção de grãos. Essa situação levou os produtores a explorarem novas áreas 

agrícolas para o semeio da cultura, além de buscarem diferentes épocas de cultivo. 

Entretanto, no Brasil tem-se observado que, houve um aumento da frequência na 

disseminação e no ataque de patógenos em função da extrema diversidade de 

sistemas de produção imposta a essa cultura, aliada às novas práticas agrícolas 

(Cota et al., 2015), resultando em uma maior severidade das doenças e permitindo a 

ocorrência de outras doenças consideradas secundárias para a cultura. 

É reconhecido que, no geral, a época de semeadura promove alteração no 

ciclo da cultura e modifica aspectos fisiológicos e morfológicos, que podem afetar os 

componentes de produção (Buso et al., 2017). No Brasil, a produção de grãos em 

semeio de segunda safra é reduzida, devido às anormalidades climáticas ocorrentes 

nesse período, principalmente em razão da temperatura, umidade e pela distribuição 

de chuvas (Vaz-de-Melo et al., 2012; Almeida et al., 2017). Além desses, apontam-

se fatores bióticos interferem de forma negativa na cultura, resultando no aumento 

de inóculos de patógeno, principalmente aqueles causados por fungos (Juliatti et al., 

2007b).  

Os riscos de perda na produção de grãos, ocasionados por cultivo na 

primeira safra, correspondente ao período de outubro a março, são menores do que 

o cultivo em segunda safra, período de maio a setembro. Por esse motivo, existe 

uma maior tendência do produtor a optar por cultivo de milho-pipoca na primeira 

safra, período que proporcionará maior produção de grãos e, consequentemente, 

maiores lucros. O cultivo de segunda safra nos últimos 15 anos teve uma crescente 

expansão (Neto, 2019), proporcionando uma importante alternativa de renda para os 

produtores, principalmente por ser realizada fora da época normal de cultivo e por 
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gerar menor custo de produção, em virtude da redução no uso de insumos pra o seu 

cultivo (Associação Brasileira dos Produtores de Sementes, 2002).  

Assim, torna-se comum a ocorrência de diversas doenças na cultura do 

milho-pipoca, em que as épocas de cultivo influenciam na sua intensidade. 

Considerando as perdas ocasionadas na produção de grãos na cultura, as doenças 

que merecem destaque são: o complexo das ferrugens [Puccinia polysora Underw, 

Puccinia sorghi Schw. e Physopellazeae (Mains) Cummins e Ramachar], a mancha-

branca [Phaeosphaeria maydis (P. Henn) Rane, Payak e Renfro], a helmintosporiose 

comum [Exserohilum turcicum – (Luttrell) Leonard et Suggs [teleomorfo Setosphaeria 

sela (Pass.) Leonard e Suggs, Helminthosporium turcicum Pass], a helmintosporiose 

maydis [Bipolaris maydis Drechsl. (teleomorfo Cochliobolus heterostrophus Nisik. e 

Miyake)], a mancha-de-diplodia [Stenocarpella macrospora (Earle) Sutton], a 

antracnose foliar [Colletotrichum graminicola (Ces.) G.W. Wils], a cercosporiose 

[Cercosporazeae-maydis Tehon e E.Y. Daniels], além do enfezamento vermelho e 

pálido e das podridões de colmo e dos grãos ardidos (Cruz et al., 2010).  

Nesse sentido, os principais fatores determinantes para o correto manejo 

dessas doenças foliares em milho-pipoca são a escolha da época de semeadura 

ideal e a adoção do cultivo de genótipos resistentes. 

2.2.1 Helmintosporiose comum 

A helmintosporiose comum, causada pelo fungo E. turcicum, é uma doença 

foliar de importância mundial (Yousuf et al., 2018), ocorrendo amplamente no Brasil 

e nas principais regiões produtoras do mundo (Harlapur et al., 2008; Wang et al., 

2010, 2012), com maior prevalência em áreas úmidas com temperaturas moderadas 

(Pataky et al., 2006). Os sintomas da doença surgem aproximadamente uma 

semana após o início da infecção, caracterizando-se por lesões elípticas de 

coloração marrom-clara. Elas medem de 2,5 a 15 cm de comprimento, apresentando 

bordas bem definidas que se tornam escuras devido à frutificação do fungo. A 

expressão dos sintomas dessa doença pode variar dependendo do genótipo (Filho 

Wordel et al., 2016).  

O patógeno E. turcicum sobrevive no campo em restos culturais de milho-

pipoca. A dispersão de seus esporos é favorecida por respingos de chuva e pela 

ação do vento, o que lhes possibilita alcançar longas distâncias (White, 2000; Levy e 

Pataky, 1992). As condições ambientais favoráveis para o desenvolvimento do fungo 
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são temperaturas entre 18 e 27°C e umidade relativa do ar acima de 90% (Filho 

Wordel et al., 2016). O patógeno apresenta uma ampla gama de hospedeiros — o 

sorgo, o capim-sudão, o capim-maçambará e o teosinto — e alta variabilidade 

patogênica (Muiru et al., 2010). 

A doença apresenta um alto impacto econômico. Os danos causados 

dependem da gravidade e do estágio de desenvolvimento da cultura no momento da 

infecção, ocorrendo principalmente em condições favoráveis ao desenvolvimento do 

fungo (Camera et al., 2019). Se a cultivar não apresentar um nível de resistência 

satisfatório, o dano econômico pode ser ainda mais significativo. As perdas no 

rendimento de grãos aproximam-se de 50%, quando a doença é grave, e se inicia de 

duas a três semanas após o florescimento (Shurtleff, 1980), quando as condições 

ambientais são favoráveis, e as cultivares são suscetíveis (Schipanski, 2011). 

2.2.2 Helmintosporiose maydis 

A helmintosporiose maydis, causada pelo fungo B. maydis, pode ser 

provocada por três diferentes raças (C, O e T). A gravidade e os sintomas da doença 

dependem do genótipo do hospedeiro e da raça do patógeno (Ali et al., 2011a). As 

raças C e T mostram alta patogenicidade da cultivar com os citoplasmas macho 

estéril C e T, respectivamente (Wei et al., 1988). Em 1970, nos Estados Unidos da 

América, a raça T provocou uma grave epidemia em cultivares de milho comum que 

continham o citoplasma T, resultando em prejuízos, naquele ano, superiores a um 

bilhão de dólares (Costa et al., 2014). No Brasil, entretanto, não há registros 

históricos da ocorrência de grandes epidemias (Costa et al., 2018). 

A raça O é mais prevalente em áreas tropicais e subtropicais, e infecta a 

ampla gama de genótipos de milho apesar do tipo de citoplasma (Mubeen et al., 

2017). Os sintomas causados pela raça O ocorrem somente nas folhas e causam 

lesões inicialmente pequenas e ovaladas. Essas lesões tornam-se alongadas 

quando maduras, desenvolvendo-se limitadas pelas nervuras, e apresentam 

coloração palha. Os sintomas causados pela raça T são lesões ovais e levemente 

maiores que aquelas causadas pela raça O, e apresentam uma borda de coloração 

marrom escura. A raça T causa lesões em toda a parte área das plantas, podendo 

provocar, também, podridão nas espigas. Os sintomas causados pela raça C são 

caracterizados por lesões estreitas, alongadas e necróticas (Costa et al., 2014). As 

condições ideais para a esporulação e penetração do fungo consistem na presença 

https://www.sciencedirect.com/topics/agricultural-and-biological-sciences/cultivar
https://www.sciencedirect.com/science/article/pii/S1658077X15000272#b0215
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de água livre na superfície das folhas, temperatura variando entre 22 e 30 ºC e 

elevada umidade relativa do ar (Martinez et al., 2010). 

A doença apresenta potencial para reduzir o rendimento de grãos em até 

70% em genótipos suscetíveis (Ali et al., 2011b; Hussain et al., 2016). Alguns 

trabalhos têm demostrado que essa doença tem ocorrido sistematicamente em 

países como Brasil, Índia, Paquistão, Estados Unidos, entre outros (Casela et al., 

2006; Altaf et al. 2016; Singh et al., 2018), apresentando como principal forma de 

manejo a utilização de genótipos resistentes, rotação de culturas ou aplicação de 

fungicidas (Costa et al., 2014). 

2.2.3 Ferrugem polissora 

Outra doença fúngica foliar de grande ocorrência em milho-pipoca é a 

ferrugem polissora, causada por P. polysora, considerada uma das ferrugens mais 

destrutivas para a cultura. Os sintomas da doença são caracterizados por pústulas 

predominantemente circulares, que medem de 0,2 a 2 mm de diâmetro, tendo 

coloração laranja (em plantas jovens), tornando-se de coloração marrom-escura à 

medida que a planta se aproxima da maturação. Essas pústulas desenvolvem-se em 

toda a parte aérea da planta, mas são distribuídas principalmente na superfície 

abaxial das folhas, podendo ocorrer em todos os estádios de desenvolvimento das 

plantas (Filho Wordel et al., 2016). 

As condições ambientais exercem grande influência sobre o 

desenvolvimento da doença em caráter epidêmico. Sob condições favoráveis à 

reprodução, a dispersão do fungo ocorre rapidamente, podendo causar grandes 

epidemias mesmo a partir de um reduzido inóculo inicial (Costa et al., 2019). O 

patógeno geralmente infecta folhas completamente expandidas da planta, e a 

doença torna-se mais severa à medida que a planta se desenvolve. A dispersão do 

fungo a longas distâncias ocorre através do vento, e a sua sobrevivência no 

ambiente depende da presença de plantas de milho, por tratar-se de um patógeno 

biotrófico (Balmer e Pereira, 1987).  

De acordo com Costa et al. (2012), essa ferrugem pode causar perdas de 

até 65% em lavouras com histórico de incidência da doença e que, sobretudo, 

apresentem umidade mais elevada e temperatura na faixa de 25 a 30 ºC (Casela, 

2002). A utilização da resistência genética é a principal medida de controle (Casela 

et al., 2006; Dudienas et al., 2013). Porém, sua adoção é dificultada pela elevada 
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variabilidade do patógeno, o que resulta no surgimento de novas raças do fungo, 

tornando importante a avaliação da resistência em diferentes regiões e épocas de 

plantio (Casela e Ferreira, 2002). Outros fatores, como o monocultivo em sistema de 

plantio direto, associado à ocorrência de clima favorável à propagação do inóculo, 

têm colaborado para o aumento da ocorrência dessa doença em lavouras brasileiras 

(Pinho et al.,1999; Costa et al., 2012). 

2.3 Análise dialélica para resistência a doenças foliares  

Os métodos que compreendem as análises em dialelo são aplicados para 

obtenção de informações relacionadas com a capacidade combinatória dos 

genótipos utilizados nos cruzamentos, permitindo estimar parâmetros importantes 

para a eleição de genitores, bem como compreender os efeitos genéticos envolvidos 

na expressão das características (Pfann et al., 2009). Nesse mesmo sentido, a 

análise da capacidade de combinação também é empregada para identificar as 

melhores combinações híbridas e explorar a heterose para selecionar os melhores 

cruzamentos para uso direto ou futuro nos programas de melhoramento.  

A performance dos genitores e da progênie pode ser desdobrado em 

componentes associados à capacidade geral de combinação (CGC), que 

compreende o desempenho médio de um genitor em uma série de cruzamentos e 

refere-se aos efeitos aditivos dos alelos, e à capacidade específica de combinação 

(CEC), que indica o desvio da resposta esperado de um dado genótipo, tomando 

como base as capacidades gerais de combinação de seus genitores; que é 

representada por efeitos não aditivos (Hallauer et al., 2010; Cruz et al., 2012; 

Murtadha et al., 2016). 

Entre os métodos de análise de dialelo disponíveis, o proposto por Griffing 

(1956) baseia-se na estimação da capacidade combinatória dos genótipos. Este 

procedimento permite o cruzamento entre ―p‖ possíveis genitores, dando origem a 

um máximo de n2 combinações. Essas combinações podem ser divididas em três 

grupos que podem ser representados: a) as linhas puras; b) os n(n-1)/2 híbridos F1; 

e c) um conjunto de n(n-1)/2 híbridos F1 recíprocos. 

Em milho-pipoca, algumas pesquisas foram dessenvolvidas com o objetivo 

de estudar o controle genético de características associadas à resistência genética 

de doenças. Para resistência à helmintosporiose comum, estudos de capacidade 

combinatória indicam que o efeito genético para a resistência pode ser advindo de 
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efeitos gênicos aditivos (Carson, 1995; Vivek et al., 2010; kaefer et al., 2017) ou, 

predominantemente, de efeitos não aditivos (dominância e/ou epistasia) (Carson, 

2006; Ogliari et al., 2007; Nihei e Ferreira, 2012). Segundo Vieira et al. (2009), os 

dois efeitos simultâneos também podem ter importância no controle genético da 

doença. Para resistência à helmintosporiose maydis (Kumar et al., 2016) e para 

ferrugem polissora (Colombo et al., 2014), os efeitos aditivo e não aditivo também 

são observados, porém uma maior importância dos efeitos aditivos é relatada na 

maioria dos estudos de herança da resistência a essas doenças.  

Diferenças no controle genético de características podem ocorrer em razão 

da população envolvida nos cruzamentos dialélicos (Oliveira et al., 2011) ou em 

razão de variações ambientais (Engelsinget al., 2011; Nihei e Ferreira, 2012). Dessa 

forma, é de suma importância a aplicação das análises dialélica no que se refere ao 

estudo genético com diferentes populações e condições ambientais. 

2.4 Modelos mistos via REML/BLUP   

Os programas de melhoramento genético vêm obtendo sucesso 

principalmente pela capacidade do melhorista de traçar eficientes estratégias para a 

obtenção de genótipos com médias elevadas para as principais características 

inerentes à cultura. Nesse sentido, a utilização de métodos que proporcionam maior 

precisão na estimação de parâmetros relevantes para a identificação de genótipos 

superiores possibilita maior confiabilidade nas análises dos dados (Resende e Dias, 

2000; Ramalho e Araújo, 2011). 

Encontrar métodos que sejam eficientes durante o processo de seleção é 

uma boa alternativa, principalmente, para as características cuja variabilidade 

genética ainda está longe de ser exaurida (Cargnin et al., 2008, 2009). O emprego 

de procedimentos genético-estatísticos mais refinados, como a metodologia de 

modelos mistos, é uma tendência no melhoramento genético de plantas, sobretudo, 

por permitir uma maior acurácia seletiva, solucionando um dos grandes entraves 

para a obtenção de ganhos genéticos mais expressivos no melhoramento aplicado 

(Pimentel et al., 2014). 

A metodologia de modelos mistos, apresentada por Henderson (1975), foi 

inicialmente proposta e utilizada para o melhoramento animal (Piepho et al., 2008). 

Entretanto, vem sendo cada vez mais empregada por melhoristas de espécies 

vegetais, sobretudo, a partir das facilidades computacionais e dos avanços de 
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softwares estatísticos, que auxiliaram na otimização dos procedimentos de análise 

(Bruzi, 2008).  

Os procedimentos de modelos mistos são caracterizados pela presença de 

um ou mais efeitos fixos, além da média geral, e um ou mais efeitos aleatórios, além 

do erro experimental (Fritsche-Neto et al., 2010). A adoção de modelos mistos nos 

programas de melhoramento pode ser atribuída a algumas vantagens que eles 

conferem, tais como: serem aplicados a um conjunto de dados desbalanceados, 

sendo, no entanto, aplicados também a dados balanceados (Resende, 2002); 

apresentarem a estimação e predição não viesada em um único método; 

considerarem os efeitos da seleção e endogamia ao longo das gerações, quando 

conhecidos os parentescos dos indivíduos; predizerem os valores genéticos dos 

indivíduos com base ou não em observações; e reduzirem as variâncias e erros em 

relação a outros métodos (White e Hodge, 1989). 

No entanto, para uma boa eficiência na sua utilização, é necessário ter 

conhecimentos dos valores de variância e covariância dos efeitos aleatórios. Porém, 

estes valores são, na prática, desconhecidos. Assim, na tentativa de sanar essa 

dificuldade, o método Restricted Maximum Likelihood – máxima verossimilhança 

restrita (REML, sigla em inglês) estima, de forma fiel, os componentes da variância 

atribuídos ao Best Linear Unbiased Prediction – melhor predição linear não viesada 

(BLUP, sigla em inglês), que realiza a predição dos valores genéticos (Resende, 

2004). Desta forma, o emprego de modelos mistos do tipo REML/BLUP passa a 

apresentar vantagens, como melhor estimação e predição dos valores genéticos 

aditivos e genotípicos, tanto intra quanto interpopulacionalmente (Resende, 2000), 

proporcionando maior poder de discriminação entre genótipos (Resende, 2002).  

No melhoramento vegetal, a sua utilização vem sendo amplamente difundida 

na estimação dos parâmetros e na predição dos valores genéticos de genótipos, 

permitindo maior precisão na seleção, maior ganho genético e, consequentemente, 

maior eficiência dos programas de melhoramento. Embora a metodologia 

REML/BLUP tenha maior utilização para o melhoramento de plantas perentes e 

florestais, como açaizeiro (Neto et al., 2007), cacaueiro (Resende e Dias, 2000), 

eucalipto (Garcia e Nogueira, 2005) e pinus (Resende et al., 1996), há situações em 

que a eficiência do BLUP tem sido comprovada também em plantas de ciclos 

semiperenes, como cana-de-açúcar (Silva, 2009) e mamoeiro (Vivas et al., 2014a e 

b), e o procedimento vem ganhando aplicação a culturas anuais, como milho 
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(Iemma, 2003), feijão-comum (Bertoldo et al., 2009), arroz (Borges et al., 2010), 

feijão-caupi (Barros et al., 2011), soja (Pinheiro et al., 2013), e milho-pipoca (Arnhold 

et al., 2009; Valente, 2010; Ematné et al., 2012; Freitas et al., 2013).  

A utilização da metodologia REML/BLUP na rotina dos programas de 

melhoramento de milho-pipoca ainda é pouco frequente, e, em se tratando de 

doenças foliares, este fato é inexistente. Para a obtenção de resultados mais 

precisos, que aproveitem ao máximo as informações disponíveis, a estimação do 

controle genético das características via modelos mistos torna-se uma estratégia 

interessante a ser explorada nos programas de melhoramento. Valente (2010) 

utilizou a metodologia de REML/BLUP na estimação do controle genético para 

capacidade de expansão e produção de grãos e avaliou a eficiência do BLUP na 

predição do desempenho de híbridos. Com os resultados da pesquisa, concluiu-se 

que o uso de modelos mistos é uma alternativa eficiente na análise dialélica, 

proporcionando boa acurácia nas estimações dos parâmetros genéticos. 

2.5 Abordagem multivariada na seleção de genótipos 

A busca por genótipos de milho-pipoca de alta qualidade, requer que o 

material genético selecionado reúna, simultaneamente, alto potencial produtivo, 

elevada capacidade de expansão (Vieira et al., 2009; Amaral Junior et al., 2010; 

Silva et al., 2013) e tolerância a doenças (Scapim et al., 2010). Para atender às 

exigências do mercado, os programas de melhoramento genético avaliam um 

grande número de características fenotípicas. Entretanto, encontram grandes 

dificuldades para selecionar genótipos que reúnam o maior número de 

características de interesse. Para tanto, o emprego da estatística multivariada vem 

sendo adotado com o intuito de analisar, simultaneamente, múltiplas características 

de um objeto de investigação, na interpretação do conjunto de dados obtidos, 

levando em consideração as correlações existentes entre as mesmas (Hair et al., 

2009). Assim, mostra-se muito útil para análises experimentais em diversas áreas de 

investigação (Resende, 2007). 

A análise multivariada dispõe de vários métodos e técnicas que ajudam na 

interpretação teórica de um conjunto de dados (Moita Neto, 2004). Quando o 

interesse consiste em utilizar técnicas exploratórias de sintetização da estrutura de 

variabilidade dos dados, os métodos a serem utilizados podem ser os seguintes: 

análise de componentes principais, análise fatorial, análise de correlações 
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canônicas, análise de agrupamento, análise discriminante e análise de 

correspondência. Por sua vez, quando o interesse é realizar apenas inferências 

estatísticas, são utilizados os métodos de estimação de parâmetros, os testes de 

hipóteses, a análise de variância, covariância e a regressão multivariada (Mingoti, 

2007). 

A análise de componente principal (ACP) é uma ferramenta útil para a 

seleção de genótipos quando a intenção for considerar, na análise, várias 

características e as relações existentes entre elas. O método consiste na 

transformação de um conjunto original de variáveis em outro conjunto 

substancialmente menor de variáveis (chamados de componentes principais ou 

CPs) não correlacionadas, que contém a maior parte da informação do conjunto de 

dados original (Hongyu et al., 2015; Leite et al., 2016). Desta forma, os componentes 

principais apresentam o mínimo de perda de informação, preservando ao máximo as 

informações originais. 

A interpretação dos CPs é realizada por valores numéricos denominados 

escores, sendo calculados para cada indivíduo e agrupados de acordo com as suas 

variâncias e o seu comportamento dentro da população. Desta maneira, a técnica 

agrupa os indivíduos de uma população segundo a variação de suas características 

(Barbosa et al., 2013). Os resultados de uma ACP são seguidos pela construção de 

planos, em que os eixos ortogonais são os componentes principais (Vianna et al., 

2013; Dallastra et al., 2014), sendo o primeiro plano, formado pelos 1o e 2o CPs, 

denominado plano principal, vez que detém o máximo de informação (de Araújo e 

Coelho, 2009). Caso a proporção de informação explicada por este plano não seja 

substancialmente capaz de explicar uma maior porcentagem da variação total dos 

dados, é necessário examinar outros planos (denominados planos complementares, 

p.ex., 1ª/3ª, 2ª/3ª, etc.).  

A utilização da técnica de componentes principais para a discriminação de 

genótipos tem sido empregada em diversas culturas. Pedreira et al. (2008) utilizaram 

a técnica para identificar as variáveis proporção de panícula e de colmo, teores de 

proteína bruta e de fibra em detergente ácido e produção de matéria seca como 

características importantes a serem analisadas nos programas de avaliação de 

híbridos de sorgo. Bertini et al. (2010) utilizaram a técnica de componentes 

principais, associada a outros métodos multivariados, para avaliar a divergência 

genética em feijão-caupi, identificando 13 genótipos com características superiores 
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quanto aos caracteres de produção, precocidade e qualidade do grão. Oliveira et al. 

(2018) empregaram a técnica para selecionar genótipos de feijão — Phaseolus 

vulgaris L. —, bem como para verificar a associação entre as variáveis e observaram 

que a técnica permitiu selecionar genótipos, com elevada aptidão para a produção 

de vagem e genótipos que podem ser descartados por não apresentarem bom 

desempenho para as caraterísticas avaliadas. Chandrashekara et al. (2014) 

identificaram grupos de genótipos resistentes e susceptíveis à B. maydis e à E. 

turcicum em milho e observaram a existência de associação negativa entre 

resistência à doença e rendimento de grãos. 
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3. TRABALHOS 
 
 
 
 
 

3.1 MÉRITO GENÉTICO DE LINHAGENS E HÍBRIDOS DE MILHO-PIPOCA A 

MÚLTIPLAS DOENÇAS FOLIARES E ATRIBUTOS AGRONÔMICOS1 

 
 
 
 

RESUMO 
 
 
 
 

A resistência genética a doenças foliares no milho-pipoca permite alcançar maiores 

produtividades com menores custos. Desta forma, o desenvolvimento de genótipos 

resistentes torna-se de grande importância; porém, a realização de uma seleção 

eficiente de genitores e híbridos depende da existência de variabilidade genética e 

do conhecimento do controle genético das características. Assim, objetivou-se, com 

este estudo, quantificar o mérito genético de linhagens e o valor genotípico dos 

híbridos, bem como o efeito recíproco, e inferir sobre o controle genético das 

características incidência e severidade associadas à resistência à Exserohilum 

turcicum, Bipolaris maydis, Puccinia polysora e das características agronômicas, 

rendimento de grãos e capacidade de expansão, bem como avaliar os efeitos das 

inter-relações das características na seleção de genitores e híbridos. Foram 

avaliadas 56 combinações híbridas (F1s e os recíprocos) em duas épocas de cultivo. 

                                                           
1
Parte da tese de doutorado aceita na revista Functional Plant Breeding Journal - FPBJ  
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Utilizou-se o delineamento em blocos ao acaso com quatro repetições. 

Independentemente da época de cultivo, o componente genético não aditivo 

apresentou maior importância para os caracteres avaliados. Não foi observado efeito 

recíproco para as características avaliadas. As linhagens L61, L70 e L76 

destacaram-se nas duas épocas de cultivo para aumentar o nível de resistência a 

múltiplas doenças associadas a elevados ganhos para RG e CE. Os híbridos L61 x 

L76, L61 x L77 e L76 x P1 foram os mais promissores entre os cruzamentos 

testados para serem cultivados nas duas épocas de cultivo, com a intenção de 

reduzir os níveis de múltiplas doenças e obter maiores rendimentos de grãos e 

capacidade de expansão.  

 

Palavras-chave: Zea mays, controle genético, resistência a doenças, seleção de 

genótipos.  

 
 
 
 

GENETIC MERIT OF POPCORN LINES AND HYBRIDS FOR MULTIPLE LEAF 

DISEASES AND AGRONOMIC TRAITS 

 
 
 
 

ABSTRACT 
 
 
 
 

Popcorn lines with genetic resistance to leaf diseases allow the production of higher 

yields at lower costs. Thus, the development of resistant genotypes becomes 

essential, while the selection efficiency of parents and hybrids depends on the 

existence of genetic variability and knowledge about the genetic trait control. The 

objective of this study was, therefore, to determine the genetic merit of lines and the 

genotypic value of hybrids, as well as the reciprocal effect, and to draw conclusions 

on the genetic control of the incidence and severity traits associated with resistance 

to Exserohilum turcicum, Bipolaris maydis, Puccinia polysora and the agronomic 

traits grain yield and popping expansion, as well as to assess the effects of the 

interrelations of the traits on parent and hybrid selection. Fifty-six hybrid 

combinations (F1 and reciprocal crosses) were evaluated in two growing seasons. A 
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randomized block design with four replicates was used. Regardless of the growing 

season, the non-additive genetic component had the greatest influence on the traits 

studied, whereas no reciprocal effect was observed. The performance of lines L61, 

L70, and L76 was exceptionally good in both growing seasons by increasing the level 

of multiple disease resistance associated with high gains in GY and PE. Hybrids L61 

x L76; L61 x L77; and L76 x P1 were the most promising of the crosses tested for 

growing in both seasons, targeting a decrease in the levels of several diseases and 

an increase in grain yields and popping expansion. 

 

Keywords: Zea mays, genetic control, disease resistance, genotype selection.  
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INTRODUÇÃO 

 
 
 
 

O milho-pipoca (Zea mays L.) é um tipo especial de milho muito consumido 

no Brasil, que vem sendo cultivado em maior escala pelos agricultores do País, 

principalmente, por apresentar um maior valor econômico em relação ao milho 

comum (Vieira et al., 2011; Amaral Júnior et al., 2016; Ribeiro et al., 2016). 

Entretanto, esta cultura apresenta grande susceptibilidade a pragas e doenças, 

estando sujeita ao ataque de inúmeros patógenos causadores de doenças foliares, 

que ocasionam reduções significativas no rendimento e na qualidade dos grãos 

(Ribeiro et al., 2016; Kurosawa et al., 2017). 

Entre as doenças foliares que afetam o milho-pipoca, destacam-se as 

helmintosporioses causadas pelos fungos Exserohilum turcicum (Pass.) K.J Leonard 

e Suggs (sinônimo de Helminthosporium turcicum Pass.) e Bipolaris maydis (Nisik.) 

Shoemaker (sinônimo de Helminthosporium maydis Nisik), como as duas principais 

doenças (Ishfaq et al., 2014; Wang et al., 2014; Hurni et al., 2015; Amaral Júnior et 

al., 2016; Kurosawa et al., 2017). Sob condições climáticas favoráveis associadas a 

hospedeiros susceptíveis, são reportadas perdas no rendimento de grãos que 

variam de 27 a 90% para E. turcicum (Ferguson e Carson, 2007; Muiru et al., 2010; 

Wang et al., 2010; Ding et al., 2015) e de aproximadamente 70% para B. maydis 

(Mubeen et al., 2017).  

Outra importante doença é a ferrugem polissora causada por Puccinia 

polysora (Underw.), em que o ataque desse fungo causa uma redução significativa 

na capacidade fotossintética das plantas, podendo ocorrer, para alguns casos, a 

senescência prematura das folhas e, consequentemente, a redução na 

produtividade. Essa doença pode resultar em até 65% de perda na produtividade em 

lavouras de milho, especialmente em áreas com histórico da doença (Costa et al., 

2012; Teixeira et al., 2017).  

Diante deste cenário, para reduzir os problemas de perdas no rendimento, 

uma importante estratégia é o desenvolvimento de cultivares com resistência 

genética às principais doenças (Vieira et al., 2009; Ayiga-Aluba et al., 2015; Ding et 

al., 2015; Chen et al., 2016; Amaral Júnior et al., 2016; Ribeiro et al., 2016; 

Kurosawa et al., 2017). Para tanto, o estudo de capacidades combinatórias de 

genitores utilizados, previamente selecionados, é uma etapa essencial na otimização 
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das estratégias de melhoramento de plantas. Nesse aspecto, os cruzamentos 

dialélicos constituem-se em opções exequíveis para tal finalidade (Hallauer et al., 

2010). 

Estudos de capacidade combinatória indicam que o efeito genético para a 

resistência à E. turcicum pode ser advindo de efeitos gênicos aditivos (Carson, 1995; 

Vivek et al., 2010; kaefer et al., 2017) ou, predominantemente, de efeitos não 

aditivos (dominância e/ou epistasia) (Carson, 2006; Ogliari et al., 2007; Nihei e 

Ferreira, 2012). Segundo Vieira et al. (2009), os dois efeitos ocorrendo 

simultâneamente também podem ter importância no controle genético da doença. 

Para B. maydis (Kumar et al., 2016) e para P. polysora (Colombo et al., 2014), os 

efeitos aditivo e não aditivo também são observados, porém uma maior importância 

dos efeitos aditivos é relatada na maioria dos estudos de herança da resistência a 

essas doenças.  

Diferenças no controle genético de características podem ocorrer em razão 

da população envolvida nos cruzamentos dialélicos (Oliveira et al., 2011) ou em 

razão de variações ambientais. Engelsing et al. (2011) e Nihei e Ferreira (2012), ao 

utilizarem cruzamentos dialélicos para avaliar a capacidade combinatória dos 

genitores, observaram que os componentes da capacidade geral de combinação 

(CGC) e da capacidade específica de combinação (CEC) podem variar de acordo 

com o ambiente. Por causa disso, deve-se notar que há falta de informações 

consistentes para direcionar programas de melhoramento sob condições distintas de 

cultivo para as doenças foliares em milho-pipoca. 

Desta maneira, o objetivo do presente trabalho foi quantificar o valor 

genético aditivo das linhagens e o valor genotípico dos híbridos, bem como o efeito 

recíproco, e inferir sobre o controle genético das características associadas à 

resistência a E. turcicum, B. maydis, P. polysora e as características agronômicas — 

rendimento de grãos e capacidade de expansão — em duas épocas de cultivo; bem 

como avaliar os efeitos das inter-relações das características na seleção de 

genitores e híbridos.  
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MATERIAL E MÉTODOS 

 
 
 
 

Foram selecionadas de acordo com o interesse dessa pesquisa, oito 

linhagens (S7) de milho-pipoca (Tabela 1), á partir de trabalhos desenvolvidos por 

Kurosawa et al. (2016; 2017; 2018). O delineamento genético adotado seguiu o 

esquema de dialelo completo, conforme metodologia proposta por Griffing (1956), 

incluindo os recíprocos, resultando em 56 combinações híbridas.  

 
 
 
Tabela 1. Descrição das linhagens parentais de milho-pipoca utilizadas no dialelo 
completo com os recíprocos para a obtenção de 56 combinações híbridas 
 

Genótipos Variedade  
Originária 

Adaptação 
 Climática 

Instituição de 
Desenvolvimento 

P8 Híbrido IAC-112 Temperado/Tropical UEM 

P1 Híbrido triplo Zelia Temperado/Tropical UEM 

L55 Beija-flor Temperado/Tropical UENF 

L61 BRS-Angela Temperado/Tropical UENF 

L70 BRS-Angela Temperado/Tropical UENF 

L76 Viçosa Temperado/Tropical UENF 

L77 Viçosa Temperado/Tropical UENF 

L88 Viçosa Temperado/Tropical UENF 

UEM = Universidade Estadual de Maringá; UENF = Universidade Estadual do Norte Fluminense 
Darcy Ribeiro. 

 
 
 
Os híbridos dialélicos, juntamente com as linhagens genitoras, foram 

avaliados em experimentos realizados em duas épocas de cultivo: primeira época 

(outubro de 2014 a janeiro de 2015) e segunda época (abril a julho 2015). A 

temperatura (°C) e a umidade relativa do ar (%) — máxima e mínima — em ambas 

as épocas de cultivo foram coletadas diariamente a partir do Banco de Dados 

Meteorológicos do Instituto Nacional de Meteorologia (INMET), referente a cada 

época de cultivo. Por conseguinte, foram confeccionados gráficos no programa 

Microsoft Excel © 2010, os quais constam na Figura 1. O eixo Y principal (à 

esquerda) consiste na variação apresentada pela temperatura (°C), e o eixo Y 

secundário (direita) representa a umidade relativa do ar (%). 
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Figura 1: Temperatura e umidade relativa do ar coletadas a partir da estação de 
Campos dos Goytacazes (OMM: 83698) e processadas pelo Banco de dados 
Meteorológicos do Instituto Nacional de Meteorologia (INMET). Primeira época de 
cultivo (A); Segunda época de cultivo (B). 
 
 
 

Os experimentos foram conduzidos na área experimental da Universidade 

Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF), localizada no Colégio Estadual 

Agrícola Antônio Sarlo, no município de Campos dos Goytacazes, Região Norte do 

estado do Rio de Janeiro, Brasil.  

Adotou-se o delineamento experimental de blocos casualizados com quatro 

repetições. As parcelas experimentais foram constituídas por linhas de 5,00 m com 

25 plantas por fileira e espaçamento de 0,20 x 0,90 m entre plantas e fileiras, 

respectivamente. As parcelas foram adubadas por ocasião da semeadura com 60 kg 

(A) 

(B) 
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ha-1 de K2O; 30 kg ha-1 de N, e 60 kg ha-1 de P2O5; e com 100 kg ha-1 de N. A 

irrigação foi feita por aspersão, e as aplicações de herbicidas e inseticidas foram 

realizadas sempre que necessárias. 

As doenças foliares avaliadas foram as helmintosporioses, causadas pelos 

patógenos B. maydis e E. turcicum, e ferrugem polissora, causada pelo patógeno P. 

polysora, sendo manifestadas por infecção natural dos agentes patogênicos em 

condições de campo. A performance dos genótipos em relação a essas doenças foi 

monitorada pelas estimativas de incidência — proporção de folhas lesionadas, 

considerando todas as folhas da planta, expressa em percentagem — e severidade 

— quantificada pela porcentagem de área foliar com sintomas ao longo da primeira 

folha abaixo da primeira espiga. Para essas avaliações, utilizou-se o seguinte 

procedimento: das 25 plantas que constituíam a parcela experimental, foram 

eliminadas as cinco plantas iniciais e as cinco finais, considerando-se, então, as 15 

plantas centrais como a parcela útil. A primeira planta da parcela útil foi marcada e 

avaliada, sendo que as duas subsequentes foram omitidas, repetindo, assim, o 

procedimento. Dessa maneira, foram avaliadas, em cada parcela, cinco plantas e 

obtida a média de três avaliações, que foram realizadas em intervalo de sete dias 

após o florescimento feminino. 

A avaliação da incidência de B. maydis (IBM), E. turcicum (IET) e P. polysora 

(IPP) foi realizada visualmente com o auxílio da escala de notas da Agroceres 

(1996). Esta escala apresenta intervalo entre 1 e 9, em que nota 1: 0% de 

incidência; nota 2: 0,5% de incidência; nota 3: 10% de incidência; nota 4: 30% de 

incidência; nota 5: 50% de incidência; nota 6: 70% de incidência; nota 7: 80% de 

incidência; nota 8: 90% de incidência; e nota 9: 100% de incidência.  

A severidade foi avaliada visualmente considerando uma escala 

diagramática para cada doença. Assim, a severidade de B. maydis (SBM) foi 

estimada com o auxílio da escala diagramática com valores percentuais 1, 5, 25 e 

50% da área foliar lesionada, de acordo com a metodologia adotada por James 

(1971). Já, para E. turcicum (SET), a severidade foi estimada com o auxílio da 

escala diagramática baseada nos valores percentuais 0,5; 1,6; 5,0; 15; 37; 66; 87; 

96% da área foliar lesionada (Viera et al., 2014). A severidade de Puccinia polysora 

(SPP) foi estimada com o auxílio de escala diagramática baseada em valores 

percentuais entre 5 e 100% da área foliar lesionada, com modificações (Chester, 

1950). 
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Avaliaram-se também as seguintes características agronômicas: rendimento 

de grãos (RG) e capacidade de expansão (CE). O RG foi determinado por meio da 

pesagem dos grãos após a eliminação do sabugo e expresso em kg.ha-1. A CE foi 

determinada por meio da média de duas repetições por tratamento, sendo cada 

repetição representada por 30 g de grãos. Os grãos foram submetidos à expansão 

em fornos micro-ondas, em saco de papel especial para pipocamento, na potência 

de 1.000 W, por dois minutos e vinte segundos. Posteriormente, o volume de pipoca 

resultante da expansão foi quantificado em proveta de 2.000 mL, e o resultado final 

foi ponderado na massa inicial de 30 g de grãos, sendo expresso em mL/g. 

 

Para a análise estatística, o seguinte modelo foi adotado: 

 

             (  )                                                          

 

em que: 

 

   = constante geral;    = efeito fixo das épocas;   (  ) = efeito fixo da interação 

bloco x época;     e     = efeitos aleatórios das capacidades gerais de combinação 

(CGC), envolvendo os genitores i e j, sendo     e      (    
 );     = efeitos 

aleatórios da capacidade específica de combinação (CEC), envolvendo os genitores 

i e j, sendo      (    
 );     e     = efeitos aleatórios da capacidade específica de 

combinação manifestada no cruzamento recíproco (RE), envolvendo os genitores i e 

j, sendo     e      (    
 );       e       = efeitos aleatórios das interações da 

capacidade geral de combinação (CGC) x época, envolvendo as épocas e1 e e2, 

sendo       e        (     
 );       = efeito aleatório da interação da capacidade 

específica de combinação (CEC) x época, envolvendo as épocas e1 e e2, sendo 

       (     
 );       e       = efeitos aleatórios das interações da capacidade 

específica de combinação manifestada no cruzamento recíproco (RE) x época, 

envolvendo as épocas e1 e e2, sendo       e        (     
 )  e       = erro médio 

aleatório associado às observações ijkl, sendo        (    
 ).  

Os componentes de variância foram estimados pelo método REML, por meio 

do algoritmo AI, utilizando o pacote Asreml (Butler, 2009); os testes de hipóteses 

sobre os componentes de variância genética foram realizados pelo teste razão de 
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verossimilhança (LRT), utilizando o pacote Asreml Plus (Brien, 2016). Para estimar o 

mérito genético das linhagens, utilizaram-se os BLUPs da capacidade geral de 

combinação dos genitores (CGC) e, para a estimação do mérito genético dos 

híbridos, foram utilizados os valores genotípicos totais dos híbridos somados à 

média geral da característica em cada época. Dessa maneira, a CGC de um genitor, 

em uma dada época, é expressa por: 

 

                  

 

O valor genotípico do híbrido, para uma dada época (    ), é dado por: 

 

                               

 

 Com o intuito de obter a relação entre as respostas dos genitores e das 

combinações híbridas sob as duas épocas de avaliação, foram estimadas as 

correlações entre as características dentro de cada época. Para isso, utilizaram-se 

os BLUPs da capacidade geral de combinação dos genitores (CGC) e os valores 

genotípicos dos híbridos. Todas as análises genético-estatísticas foram realizadas 

com o auxílio do programa computacional R (R Core Team, 2014). 
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RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 
 
 
 

Componentes de variância 

O componente de variância da CEC apresentou efeito significativo pelo 

Teste de Razão de Verossimilhança (LRT, Likelihood Ratio Test) para a incidência e 

severidade de E. turcicum (IET e SET, respectivamente), incidência de B. maydis 

(IBM), rendimento de grãos (RG) e capacidade de expansão (CE), constatando-se 

uma predominância do componente CEC em relação ao componente CGC para 

essas características (Tabela 2). Esses resultados sugerem que determinadas 

combinações híbridas exibem diferenças em seu desempenho, que não podem ser 

explicadas pelas simples médias dos pais e suas capacidades gerais de 

combinação, considerando-se que os efeitos não aditivos dos genes apresentam 

maior importância no controle dessas características. 

 
 
 

Tabela 2. Análise conjunta das estimativas dos componentes de variância para 
resistência a E. turcicum (IET, SET), B. maydis (IBM, SMB), P. polysora (IPP, 
SPP), rendimento de grãos (RG) e capacidade de expansão (CE) em milho-pipoca 
em duas épocas de cultivo 
 

Parâmetros 
Características 

IET SET IBM SBM IPP SPP RG CE 

CGC 0,00
ns

 2,08
ns

 10,68
*
 0,00

ns
 0,00

ns
 0,00

ns
 0,38

ns
 1,04

ns
 

CEC 68,69
**
 2,71

**
 18,41

**
 0,00

ns
 0,00

ns
 0,04

ns
 1156418,00

**
 4,57

**
 

RE 0,00
ns

 0,00
ns

 0,00
ns

 0,00
ns

 0,00
ns

 0,01
ns

 0,04
ns

 0,00
ns

 

CGC x época 

 

40,66
**
 0,87

**
 3,55

**
 0,09

**
 2,96

**
 1,03

**
 24209,30

*
 1,66

**
 

CEC x época 22,39
ns

 0,82
ns

 2,26
*
 0,18

**
 1,54

*
 1,86

*
 3304,20

ns
 1,65

*
 

RE x época 0,00
ns

 0,01
ns

 0,00
ns

 0,00
ns

 0,00
ns

 0,39
*
 0,06

ns
 0,06

ns
 

Erro 57,92 9,91 2,26 0,13 31,63 16,58 583291,00 13,12 
**
P<0.01, 

*
P<0.05 e 

ns 
não significativo pelo teste LRT (Teste de Razão de Verossimilhança).  

CGC = componente de variância genética do efeito da CGC; CEC = componente de variância 
genética do efeito da CEC; RE = componente da variância genética do efeito recíproco; CGC x 
época = interação do componente da variância genética do efeito da CGC com a época; CEC x 
época = interação do componente da variância genética do efeito da CEC com a época; RE x época  
= interação do componente da variância genética do efeito recíproco com a época; Erro = 
componente variância do resíduo. 
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A respeito do controle genético da resistência a E. turcicum, alguns autores 

relatam que este é predominantemente qualitativo, com ação gênica de efeitos não 

aditivos (Carson, 2006; Ogliari et al., 2007; Nihei e Ferreira, 2012). A ocorrência dos 

componentes de variância com predominância de efeitos não aditivos nos resultados 

encontrados neste estudo sugere a possibilidade de obter novas cultivares a partir 

de cruzamentos explorando de maneira mais eficiente o efeito da complementação 

alélica, visando a melhoria na resistência à E. turcicum. Por outro lado, há estudos 

indicando que vários genes de efeitos aditivos são responsáveis por controlar a 

expressão da resistência à E. turcicum (Carson, 1995; Vivek et al., 2010; Kaefer et 

al., 2017). Entretanto, a resistência quantitativa pode ser encontrada sob a ação de 

efeitos aditivos e não-aditivos (Vieira et al., 2009).  

A característica incidência de B. maydis (IBM) diferiu estatisticamente quanto 

aos componentes genéticos de variância do efeito da CGC e CEC (Tabela 2), 

indicando a existência de variabilidade entre os efeitos da CGC associados a efeitos 

gênicos aditivos, e entre os efeitos da CEC associados aos não aditivos; entretanto, 

há um predomínio da CEC sobre a CGC, demonstrando que os efeitos dos genes 

não aditivos apresentam uma maior importância no controle da resistência dessa 

característica. Carson et al. (2004) observaram, em estudo de mapeamento de QTLs 

(Quantitative Trait Loci), que os efeitos aditivos e não aditivos dos genes participam 

do controle genético da resistência à B. maydis em milho. Entretanto, Kumar et al. 

(2016) afirmam que somente os efeitos aditivos são de grande importância para o 

controle genético da resistência de B. maydis em genótipos de milho tropical. Dessa 

forma, sugere-se considerar tanto os efeitos aditivos quanto os não aditivos na 

expressão da característica; por conseguinte, métodos de melhoramento que 

explorem ambos os efeitos — como seleção recorrente recíproca interpopulacional 

— constituem-se em estratégias oportunas para desenvolver cultivares resistentes à 

B. maydis. 

Com relação a RG, a predominância dos componentes genéticos de 

variância do efeito da CEC para rendimento de grãos indica que as combinações 

híbridas apresentaram melhor desempenho comparado ao desempenho médio das 

linhagens envolvidas. Resultados semelhantes foram reportados por Pereira e 

Amaral Júnior (2001), Rangel et al. (2007), Oliveira et al. (2016), demostrando a 

importância dos efeitos não aditivos para a expressão dessa característica.  
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Para o conjunto de genitores em estudo, o componente genético de 

variância para CE foi predominantemente não aditivo. Esses resultados também 

foram reportados por Oliveira (2016), que observou os efeitos não aditivos com 

maior importância na herança dessa característica e recomendou a exploração de 

híbridos para o aumento significativo na média da expansão da pipoca. Babu et al. 

(2006) e Li et al. (2007) encontraram ação gênica dominante, parcialmente 

dominante e de sobredominâcia em quatro QTLs para capacidade de expansão. 

Todavia, outros autores demonstraram que a ação gênica aditiva é a de maior 

importância para aumentar a capacidade expansão (Pereira e Amaral Júnior, 2001; 

Freitas Junior et al., 2006; Cabral et al., 2015). Uma possível explicação para essa 

diferença é que a estrutura genética da população pode influenciar ações gênicas 

distintas para uma mesma característica.  

Observou-se que o componente genético de variância do efeito recíproco  

RE não apresentou significância para quaisquer das características avaliadas 

(Tabela 2), revelando que não há diferença significativa entre os híbridos e seus 

recíprocos, ou seja, não haverá ganhos com inversão na ordem dos genitores em 

cruzamentos. O componente de variância da interação RE x Época para a 

característica severidade de P. polysora (SPP) foi significativo em P < 0,05; 

entretanto, essas estimativas foram de baixa magnitude, o que parece ser pouco 

expressivas para a resistência dessa doença no conjunto de genitores avaliados. 

Resultados semelhantes foram reportados por Vieira et al. (2012), avaliando 

doenças na cultura do milho sob condições ambientais distintas.  

Verificou-se também que a interação da CGC x época apresentou diferenças 

altamente significativas (p < 0,01) para a maioria das características avaliadas 

(Tabela 2), evidenciando que as variações ambientais ocorridas em ambas as 

épocas de cultivo resultaram em diferenças no desempenho médio dos genitores, 

indicando a existência de genitores específicos para cada época. Dessa maneira, as 

estimativas de contribuição dos efeitos gênicos aditivos deverão ser expressas 

individualmente para cada época de avaliação. De certo modo, esses resultados 

eram esperados, tendo em vista que a intensidade e a severidade das doenças 

variam de acordo com época de cultivo (Kurosawa et al., 2016).  

Tratando-se da interação do CEC x época, notou-se que houve diferenças 

significativas pelo teste de LRT para as variáveis IBM, SBM, IPP, SPP e CE (Tabela 

2), demonstrando que houve uma resposta diferenciada dos genótipos em cada 
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época quanto à capacidade combinatória das linhagens avaliadas e o desempenho 

dos híbridos (Niehi e Ferreira, 2012). Nesta situação, os componentes genéticos de 

CEC também devem ser analisados individualmente para cada ambiente. Outros 

autores também observaram significância da interação dos efeitos de CGC e CEC 

para com ambientes em estudos relacionados à resistência a doenças e à 

produtividade em milho (Paterniani et al., 2000; Carson, 2001; Lopes et al., 2007; 

Guimarães et al., 2009; Vivek et al., 2010; Niehi e Ferreira, 2012; Vieira et al., 2012).  

Mérito genético das linhagens 

A seleção de genitores baseada no mérito genético aditivo possibilita obter 

genótipos que apresentam um potencial genético para serem fenotipicamente 

superiores. Conforme Cruz et al. (2012), valores elevados de CGC, positivos ou 

negativos, indicam que o genitor é muito superior ou inferior aos demais genitores 

utilizados no dialelo.  

Com base nas estimativas do mérito genético aditivo (CGC), que 

correspondem às estimativas preditas de (CGC + CGC x época), somadas à média 

geral da característica, observou-se, na primeira época de cultivo, que, para as 

características incidência e severidade, relacionadas à resistência a E. turcicum, P. 

polysora e B. maydis, as linhagens L61 e L70 destacaram-se por apresentaram as 

menores estimativas de CGC (Tabela 3). Dessa maneira, na primeira época, essas 

linhagens foram os genitores que mais contribuíram com alelos favoráveis para 

aumentar os níveis de resistência a essas doenças em seus cruzamentos dialélicos. 

Em contrapartida, a linhagem L88 exibiu as maiores estimativas de CGC para as 

características relacionadas à resistência de B. maydis e P. polysora. Já, para E. 

turcicum, as linhagens L77 e L55 foram as que menos contribuíram para elevar os 

níveis de resistência dessa doença (Tabela 3). Neste cenário, essas linhagens 

tendem a produzir híbridos com maior susceptibilidade a essas doenças. 
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Tabela 3. Estimativas do mérito genético aditivo (CGC), somadas à média geral da 
característica, na primeira e segunda época de cultivo para as características de 
resistência a E. turcicum (IET, SET), B. maydis (IBM, SBM), P. polysora (IPP, SPP), 
rendimento de grãos (RG) e capacidade de expansão (CE) 
  

Genitores 
1a época 

IET SET IBM SBM IPP SPP RG CE 

L55 15,53 6,78 13,20 0,08 30,62 15,25 3385,90 31,11 

L61 12,58 2,84 8,36 0,07 25,89 12,06 3265,31 31,31 

L70 13,72 3,77 8,81 0,07 25,30 13,14 3240,61 32,58 

L76 14,43 2,70 11,85 0,08 27,49 12,71 3364,63 32,05 

L77 17,09 3,61 14,18 0,09 29,47 14,17 3378,01 32,27 

L88 16,67 3,44 16,45 0,11 31,10 15,27 3406,71 30,45 

P1 13,29 4,39 11,73 0,09 26,98 13,31 3519,61 32,39 

P8 13,25 4,04 13,73 0,07 29,64 14,64 3339,81 33,52 

Genitores 
2a época 

IET SET IBM SBM IPP SPP RG CE 

L55 34,65 7,49 18,06 0,25 0,88 0,06 3390,34 25,84 

L61 30,56 4,81 15,47 0,12 1,09 0,07 3553,74 30,53 

L70 28,98 5,42 16,04 0,17 0,81 0,05 3652,34 28.41 

L76 13,70 2,09 16,52 0,17 0,87 0,05 3553,94 26,98 

L77 14,14 2,42 22,66 0,53 0,65 0,03 3486,24 28,01 

L88 16,68 2,52 25,72 0,54 0,61 0,05 3524,14 26,03 

P1 26,37 5,00 23,50 0,56 0,51 0,05 3295,34 30,46 

P8 21,74 4,11 23,88 1,30 1,00 0,05 3538,84 28,37 

IET= Incidência de E. turcicum; SET= Severidade de E. turcicum; IBM= Incidência de B. maydis; 
SBM= Severidade de B. maydis; IPP= Incidência de P. polysora; SPP= Severidade de P. polysora; 
RG= Rendimento de grãos; CE= Capacidade de expansão. 
 
 
 

Para rendimento de grãos (RG) e capacidade de expansão (CE), não foram 

encontradas linhagens responsáveis por aumentar a média das duas características 

simultaneamente, o que pode ser explicado pelo fato de essas características serem 

correlacionadas negativamente (Daros et al., 2004; Rangel et al., 2011; Freitas et al., 

2013; Cabral et al., 2016). Deste modo, a linhagem P8 apresentou maiores 

estimativas de CGC para CE, incrementando a média dessa característica em seus 

cruzamentos. Para RG, as linhagens P1 e L88 expressaram os maiores valores de 

CGC. 

Na segunda época, as linhagens L76 e L61 foram as que mais 

contribuíram para a redução de E. turcicum e B. maydis, respectivamente. Assim 

como na primeira época, o genitor L61 destaca-se como importante fonte de alelos 

favoráveis para incrementar a resistência a B. maydis. Em relação a P. polysora, as 

linhas P1 e L77 exibiram as menores estimativas de CGC para essa característica, 
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sendo, pois, as mais promissoras (Tabela 3).Em geral, os genitores apresentaram, 

na segunda época, maiores estimativas de CGC para incidência e severidade das 

doenças em relação à primeira época, exceto para ferrugem polissora, que não 

apresentou variabilidade significativa para CGC na segunda época de cultivo 

(Tabela 3).  

De acordo com Engelsing et al. (2011) e Nihei e Ferreira (2012), fatores 

ambientais podem influenciar a expressão de genes envolvidos na resistência, 

possivelmente pelas variações provocadas na latitude, temperatura, umidade 

relativa do ar e adubação. Neste estudo, possivelmente fatores ambientais 

favoreceram uma maior intensidade de B. maydis e E. turcicum na segunda época 

de cultivo, o que propiciaram diferenças na CGC das linhagens entre as épocas. 

Desta maneira, a seleção de genitores na segunda época é mais favorável para 

distinguir os genótipos resistentes. Por sua vez, para a ferrugem polissora, o 

ambiente foi desfavorável para a seleção de genitores. 

Para RG, as linhas L70 e L76 apresentaram as maiores estimativas de CGC 

contribuindo, nessa época, para aumentar o rendimento de grãos de milho-pipoca. 

Já, para CE, as linhagens L61 e P1 apresentaram as mais elevadas estimativas de 

CGC; portanto, são consideradas promissoras para serem utilizadas em programas 

de melhoramento, quando se desejam aumentos na expansão da pipoca (Tabela 3). 

As linhagens L61, L70 e L76 exibiram os melhores valores de CGC para o 

conjunto de variáveis avaliadas nas duas épocas de cultivo, demonstrando que 

esses genótipos são bastante promissores, podendo ser utilizados em programas de 

melhoramento de milho-pipoca como fontes de alelos favoráveis para o 

desenvolvimento de cultivares resistentes a E. turcicum, B. maydis e P. polysora 

associados a ganhos elevados para rendimento de grãos e capacidade de 

expansão. 

Correlação entre as características com os méritos genéticos das linhagens 

A correlação entre características utilizando o mérito genético aditivo (CGC + 

CEC x época) permite verificar a possibilidade de realizar a seleção simultânea de 

características ao selecionar genitores e, assim, obter progressos mais rápidos para 

duas características em relação ao uso de seleção direta. Entretanto, diferenças na 

correlação entre características em milho-pipoca pode ocorrer em função da época 

de cultivo, indicando que determinados ganhos simultâneos entre características 
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ocorrerão em função da adaptação do genótipo em uma determinada época de 

cultivo. Para tanto, foram obtidas estimativas da correlação do mérito genético 

aditivo dos genitores entre características dentro de cada época. As correlações 

foram estimadas apenas nos casos em que os componentes de variância de CGC 

foram estatisticamente maiores que zero (p<0,05). Assim, na primeira época de 

cultivo, não foram obtidas as correlações com IET, SBM, CE e RG, e, na segunda 

época, não foram apresentadas as correlações com IPP, SPP e RG. 

Os resultados da primeira época apontaram correlação significativa apenas 

entre IBM e IPP (r = 0,93; p<0,01); IBM e SPP (r = 0,84; p<0,01); e IPP e SPP (r = 

0,81; p<0,01) (Tabela 4). A alta correlação entre a incidência B. maydis e P. polysora 

na primeira época de cultivo permite obter ganhos simultâneos ao selecionar 

genitores para apenas uma doença. Em programas de melhoramento, a seleção 

simultânea acelera o processo de seleção para mais de uma característica e, 

consequentemente, a obtenção de cultivares resistentes para mais de uma doença.  

 
 
 
Tabela 4. Correlações entre as estimativas do mérito genético aditivo (CGC), para 
primeira época de cultivo (diagonal superior), segunda época de cultivo (diagonal 
inferior), relativas a IET (%), SET (%), IBM (%), SBM (%), IPP (%), SPP (%), RG 
(kg.ha-1) e CE (mL.g-1) 
 

Características IET IBM IPP SPP SET SBM CE RG 

IET   - - - - - - - 

IBM -0,44
ns

   0,93** 0,84** 0,21
ns

 - - - 

IPP - -   0,91** 0,43
ns

 - - - 

SPP - - -   0,61
ns

 - - - 

SET 0,96** -0,35
ns

 - -   - - - 

SBM -0,27
ns

 0,75* - - -0,18ns   - - 

CE 0,26
ns

 -0,13
ns

 - - 0,1
ns

 0,04
ns

   - 

RG - - - - - - -   

P valor: **, *, ns correspondem a: p < 0,01; p < 0,05; não significativo.  
IET= Incidência de E. turcicum; SET= Severidade de E. turcicum; IBM= Incidência de B. maydis; 
SBM= Severidade de B. maydis; IPP= Incidência de P. polysora; SPP= Severidade de P. polysora; 
RG= Rendimento de grãos; CE= Capacidade de expansão. 
 

 
 

Para a segunda época, as correlações significativas ocorreram entre IBM e 

SBM (r = 0,75; p = 0,03); e IET e SET (r = 0,96, p<0,01). Dessa maneira, pode-se 

realizar a seleção dos genitores resistentes para B. maydis e E. turcicum utilizando 

apenas uma característica — incidência ou severidade. Diante disso, e para maior 
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praticidade, recomenda-se utilizar as características relacionadas à incidência como 

variável principal nos experimentos conduzidos no campo, sob condições de 

infecção natural das doenças, conforme propalado por Kurosawa et al. (2018). 

Valor genotípico dos híbridos 

Para as características relacionadas às doenças nas duas épocas de cultivo, 

observa-se que as combinações híbridas com as menores estimativas de      

apresentaram, pelo menos, uma linhagem com baixa estimativa de CGC (Tabelas 4 

e 5). Isso demonstra que o efeito desejável de acumulação alélica dos genitores 

traduziu-se em uma boa complementação gênica nas combinações híbridas. São 

desejáveis que as combinações híbridas com estimativas de CEC mais favoráveis 

envolvam, pelo menos, um dos genitores que tenha apresentado o mais favorável 

efeito de GGC (Cruz et al., 2014). 
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Tabela 5. Estimativas do valor genotípico dos híbridos (    ) somadas à média geral da característica, na primeira e segunda época de 

cultivo para as características de resistência a E. turcicum (IET, SET), B. maydis (IBM, SBM), P. polysora (IPP, SPP),rendimento de grãos 
(RG) e capacidade de expansão (CE) 
 

Genótipo 
IET SET 

 
IBM SBM 

 
IPP SPP 

 
RG 

 
CE 

1
a
 

época 
2

a
 

época 
1

a 

época 
2

a 

época  
1

a
 

época 
2

a 

época 
1

a 

época 
2

a 

época  
1

a 

época 
2

a 

época 
1

a 

época 
2

a 

época  
1

a
 

época 
2

a 
 

época  
1

a 

época 
2

a
 

 época 
L55xL61 14,27 45,36 5,06 8,36 

 
5,61 9,97 0,04 0,02 

 
27,37 1,38 12,27 0,17 

 
3302,29 3474,31 

 
31,70 28,80 

L55xL70 13,30 44,96 5,43 8,59 
 

7,35 10,51 0,04 0,03 
 

27,88 1,14 12,81 0,02 
 

3480,87 3750,99 
 

31,56 25,24 
L55xL76 10,60 18,07 3,30 3,81 

 
11,87 13,1 0,05 0,06 

 
29,81 0,79 14,96 0,04 

 
3841,81 3882,34 

 
32,64 23,59 

L55xL77 15,39 13,84 6,10 3,76 
 

14,64 18,77 0,06 0,25 
 

32,49 0,56 15,87 0,03 
 

3074,09 3057,53 
 

31,18 26,35 
L55xL88 18,47 21,54 5,11 3,63 

 
14,43 20,12 0,33 0,14 

 
33,71 0,69 16,68 0,06 

 
3621,80 3599,89 

 
32,46 26,93 

L55xP1 13,88 45,93 7,21 9,52 
 

8,98 19,41 0,06 0,22 
 

29,00 0,52 13,49 0,04 
 

3196,31 2827,93 
 

29,35 28,11 
L55xP8 13,67 21,55 6,94 6,37 

 
14,41 20,45 0,06 0,50 

 
34,18 1,23 16,35 0,06 

 
2821,10 2920,34 

 
30,15 23,27 

L61xL70 17,81 48,18 3,95 8,31 
 

5,26 11,28 0,04 0,04 
 

23,75 0,90 11,33 0,04 
 

2633,58 3187,01 
 

32,42 30,78 
L61xL76 7,64 14,75 1,30 1,92 

 
6,95 9,12 0,06 0,06 

 
24,81 1,63 10,75 0,06 

 
4204,83 4561,54 

 
32,67 31,91 

L61xL77 5,77 6,72 0,95 0,87 
 

8,14 15,56 0,09 0,07 
 

26,05 1,14 13,79 0,06 
 

3895,82 4175,34 
 

33,65 30,78 
L61xL88 8,06 13,05 0,96 1,60 

 
8,62 17,93 0,04 0,04 

 
28,42 0,68 13,32 0,03 

 
4086,31 4381,94 

 
30,43 28,86 

L61xP1 6,14 25,6 2,29 4,14 
 

4,95 13,38 0,05 0,02 
 

24,28 1,00 12,47 0,13 
 

3792,34 3722,76 
 

33,79 34,54 
L61xP8 7,56 27,97 2,45 5,05 

 
5,81 14,72 0,05 0,09 

 
25,58 1,21 10,73 0,04 

 
3810,01 4141,29 

 
34,21 31,97 

L70xL76 10,82 15,87 3,31 3,25 
 

6,15 9,26 0,06 0,05 
 

23,85 0,90 13,22 0,06 
 

4115,13 4605,04 
 

32,54 26,73 
L70xL77 7,03 5,04 1,39 0,95 

 
6,91 17,02 0,07 0,09 

 
25,71 0,70 14,59 0,04 

 
4386,84 4771,64 

 
33,97 28,64 

L70xL88 10,90 13,35 1,64 2,06 
 

9,81 18,48 0,06 0,12 
 

27,50 0,84 15,09 0,12 
 

4758,33 5167,74 
 

33,67 29,50 
L70xP1 11,77 29,41 4,49 5,90 

 
5,37 17,84 0,06 0,05 

 
22,88 0,63 13,15 0,06 

 
3737,59 3807,34 

 
34,95 31,90 

L70xP8 9,44 23,28 3,35 4,90 
 

8,04 17,51 0,09 0,17 
 

27,02 0,75 12,66 0,01 
 

3865,63 4347,88 
 

34,08 27,36 
L76xL77 12,09 2,33 2,90 0,36 

 
11,28 16,04 0,09 0,06 

 
28,73 0,61 12,79 0,01 

 
4443,05 4600,85 

 
31,28 24,50 

L76xL88 14,59 7,73 2,22 0,62 
 

13,75 21,07 0,10 0,12 
 

30,32 0,65 14,70 0,09 
 

4248,77 4425,11 
 

29,56 24,04 
L76xP1 9,39 9,51 3,62 2,17 

 
9,37 17,70 0,05 0,15 

 
25,13 0,47 11,55 0,02 

 
4215,93 4019,64 

 
33,38 31,22 

L76xP8 7,79 8,41 1,68 1,09 
 

10,82 18,73 0,13 0,26 
 

29,09 1,32 15,90 0,13 
 

3933,59 4183,37 
 

34,47 29,64 
L77xL88 16,41 4,64 2,28 0,01 

 
17,42 27,57 0,10 0,26 

 
32,66 0,41 15,89 0,03 

 
4552,71 4623,61 

 
32,00 26,39 

L77xP1 11,78 12,21 3,51 2,44 
 

11,64 23,59 0,10 0,61 
 

27,80 0,28 13,12 0,01 
 

3405,41 3151,47 
 

34,09 32,12 
L77xP8 12,71 6,55 2,99 1,48 

 
14,20 25,60 0,07 1,34 

 
30,17 1,06 15,42 0,09 

 
4066,81 4232,17 

 
33,63 27,52 

L88xP1 12,96 16,62 2,51 2,67 
 

15,02 30,54 0,20 0,92 
 

29,44 0,31 15,59 0,03 
 

4450,01 4184,32 
 

34,20 31,09 
L88xP8 15,21 12,45 5,01 2,98 

 
18,13 31,62 0,06 1,85 

 
33,26 0,72 18,31 0,05 

 
4097,39 4260,17 

 
32,08 25,25 

P1xP8 13,35 19,31 5,31 5,37   14,91 26,73 0,07 1,03   27,90 0,56 13,85 0,03   3595,02 3423,09   35,04 31,80 

IET= Incidência de E. turcicum; SET= Severidade de E. turcicum; IBM= Incidência de B. maydis; SBM= Severidade de B. maydis; IPP= Incidência de P. polysora; SPP= 
Severidade de P. polysora; RG= Rendimento de grãos; CE= Capacidade de expansão. 
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A capacidade de expansão, produtividade e resistência a doenças são 

consideradas características de maior importância no milho-pipoca (Scapim et al., 

2010) e, por conseguinte, a obtenção de genótipos que agreguem essas 

características, simultaneamente, é de grande importância para o produtor. Neste 

aspecto, na primeira época de cultivo, os híbridos L61 x L70, L70 x L77, L61 x 

L76, L70 x L76, L61 x P1 e L61 x P8 expressaram as menores estimativas de      

no conjunto de doenças avaliadas, destacando-se como híbridos promissores. 

Entretanto, apenas os híbridos L70 x L76, L70 x L77, L61 x P1 e L61 x P8 

expressaram estimativas elevadas      também para RG e CE (Tabela 5).  

Na segunda época de cultivo, não foi possível selecionar muitas 

combinações com ganhos simultâneos para as doenças e características 

agronômicas. Porém, é válida a seleção de alguns híbridos promissores para 

aumentos de rendimentos de grãos, capacidade de expansão e redução da 

incidência e severidade de, pelo menos, uma doença. Nesse aspecto, as 

combinações L61 x L77, L76 x P1 e L77 x P1 destacaram-se por exibirem as 

menores estimativas para E. turcicum, bem como elevadas estimativas positivas 

para RG e CE. De forma análoga, as combinações L61 x L76 e L61 x L70 

destacaram-se por apresentarem elevada estimativa positiva para CE e RG, bem 

como menores estimativas para as características relacionadas à resistência a B. 

maydis. 

Ao considerar as duas épocas de cultivo, os híbridos L61 x L76, L61 x L77 

e L76 x P1 apresentaram baixas estimativas      para o conjunto de doenças 

avaliadas, assim como elevadas estimativas para o rendimento de grãos, sendo 

mais indicados para serem recomendados para cultivos em ambas as épocas 

avaliadas. 

Correlação entre as características com o valor genotípico dos híbridos 

As correlações com o valor genotípico dos híbridos (    ) foram estimadas 

entre as características avaliadas em duas épocas de cultivo, com a intenção de 

observar o grau de associação dessas características para a seleção de híbridos. 

Essas estimativas foram consideradas apenas nos casos em que os 

componentes de variância do valor genotípico foram estatisticamente maiores que 

zero (p<0,05). Assim, na primeira época de cultivo, não foram obtidas as 

correlações com SBM, e, na segunda época, não foram apresentadas as 
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correlações com IPP e SPP. Quanto às estimativas de correlação de rendimento 

de grãos (RG) para com as demais características em ambas as épocas de 

cultivo, é possível observar que houve associação significativa e negativa entre 

IET (r = -0,37; p<0,05) e SET (r = -0,70; p<0,01), na primeira época (acima da 

diagonal), e, na segunda época de cultivo (abaixo da diagonal), para a 

característica SET (r = -0,70; p<0,01) (Tabela 6). Essa relação evidencia que 

quanto maior a intensidade e severidade de E. turcicum, menor será o rendimento 

de grãos na cultura. Correlações negativas entre rendimento de grãos e doenças 

foliares em milho foram reportadas por Santos et al. (2002), Brito et al. (2013) e 

Dudienas et al. (2013).  

 
 
 
Tabela 6. Correlações entre as estimativas do valor genotípico dos híbridos (    ) 

para a primeira época de cultivo (diagonal superior), segunda época de cultivo 
(diagonal inferior), relativos a IET (%), SET (%), IBM (%), SBM (%), IPP (%), SPP 
(%), RG (kg.ha-1) e CE (mL.g-1) 
 

Características IET IBM IPP SPP SET SBM CE RG 

IET   0,52** 0,55** 0,40* 0,64** - -0,41* -0,37* 

IBM -0,41*   0,87 * 0,80** 0,23
ns

 - -0,19
ns

 0,15
ns

 

IPP - -   0,81** 0,37* - -0,46** -0,06
ns

 

SPP - - -   0,20 
ns

 - -0.14
ns

 0.13
ns

 

SET 0,96** -0,32
ns

 - -   - -0,36
ns

 -0,70** 

SBM -0,25
ns

 0,82** - - -0,12
ns

   - - 

CE 0,13
ns

 -0,09
ns

 - - 0,04
ns

 -0,1
ns

   0,25
ns

 

RG -0,59** 0,55
ns

 - - -0,70** -0,07
ns

 -0,05
ns

   

P valor: **, *, ns correspondem a: p < 0,01; p < 0,05; não significativo. IET= Incidência de E. 
turcicum; SET= Severidade de E. turcicum; IBM= Incidência de B. maydis; SBM= Severidade de B. 
maydis; IPP= Incidência de P. polysora; SPP= Severidade de P. polysora; RG= Rendimento de 
grãos; CE= Capacidade de expansão. 
 
 
 

Na primeira época de cultivo, a incidência de B. maydis correlacionou-se 

positivamente e estatisticamente maior que zero (p<0,01) com IET (r = 0,52), IPP 

(r = 0,87) e SPP (r = 0,80). Dessa maneira, podem-se selecionar híbridos 

considerando essas características simultaneamente, proporcionando a obtenção 

de genótipos que contemplem resistências às principais doenças foliares que 

afetam a cultura do milho-pipoca.  

Na segunda época de cultivo, houve alta correlação significativa e positiva 

entre IBM e SMB (r = 0,82; p<0,01); IET e SET (r = 0,96; p<0,01), ou seja, quanto 
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maior a proporção de folhas doentes, maior foi a percentagem de área foliar 

lesionada na folha da primeira espiga para essas características. Segundo 

Amorim (1995) e Bergamin Filho (1996), nas doenças foliares, a severidade 

retrata melhor a quantidade de doença; entretanto, a sua determinação é 

considerada menos fidedigna, devido à maior subjetividade nas estimativas e 

necessidade de treinamento ou uso contínuo de uma escala diagramática (Bordin 

et al., 2018). De forma análoga à correlação da CGC na segunda época entre 

essas características, é possível a recomendação e a utilização apenas da 

incidência de B. maydis e E. turcicum para a discriminação dos híbridos mais 

resistentes, otimizando o tempo de avaliação dessas doenças em campo. 

Entretanto, novas avaliações são necessárias para extrapolar essas informações 

para outro conjunto de genótipos. 
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CONCLUSÕES 

 
 
 
 

1- Os efeitos gênicos não aditivos foram mais importantes para as 

características relacionadas a E. turcicum, B. maydis e P. polysora, capacidade 

de expansão e rendimento de grãos no conjunto de genótipos avaliados.  

2-  Não houve efeito recíproco para as características associadas à 

resistência a doenças e a características agronômicas.  

3- Os genitores L61, L70 e L76 foram os que mais contribuíram nas duas 

épocas de cultivo para aumentar o nível de resistência a E. turcicum, B. maydis e 

P. polysora, associados a ganhos satisfatórios para RG e CE. 

4-  As combinações L61 x L76, L61 x L77 e L76 x P1 são de interesse para 

serem cultivadas nas duas épocas, com a intenção de reduzir os níveis de 

múltiplas doenças e obter maiores rendimentos de grãos. 

5-  A elevada correlação entre as características da mesma doença (B. 

maydis e E. turcicum) na segunda época de cultivo leva a crer que a seleção dos 

genitores e híbridos possa ser realizada com base apenas na incidência da 

doença.   
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3.2 RESISTÊNCIA DE HÍBRIDOS DE MILHO-PIPOCA A MÚLTIPLAS 

DOENÇAS E CORRELAÇÃO ENTRE INTENSIDADE DE DOENÇAS FOLIARES 

E CARACTERÍSTICAS AGRONÔMICAS 

 
 
 
 

RESUMO 
 
 
 
 

A perda de produtividade de grãos e da qualidade da pipoca é cada vez mais 

comum em decorrência da infecção de patógenos causadores de doenças 

foliares. A resistência genética é a principal medida de controle, por ser aplicável 

em grandes áreas e possuir reduzidos custos e impacto ambiental comparado ao 

controle químico. Desse modo, faz-se necessária a seleção de híbridos com 

resistência a múltiplas doenças e superioridade para rendimento de grãos e 

capacidade de expansão. Objetivou-se, no presente estudo, selecionar híbridos 

de milho-pipoca que reúnam resistência a Exserohilum turcicum, Bipolaris maydis 

e Puccinia polysora, bem como detenham altos níveis de capacidade de 

expansão e rendimento de grãos. Além disso, buscou-se identificar quais 

características influenciam mais a seleção dos genótipos avaliados considerando 

duas épocas de cultivo (primeira e segunda época). Foram avaliados 28 híbridos 
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oriundos do cruzamento dialélico completo entre oito linhagens endogâmicas (P8, 

P1, L55, L61, L70, L76, L77 e L88). Para tal, utilizou-se o delineamento em blocos 

casualizados com quatro repetições. As características avaliadas foram: 

incidência de P. polysora (IPP), B. maydis (IBM) e E. turcicum (IET); severidade 

de P. polysora (SPP), B. maydis (SBM) e E. turcicum (SET); rendimento de grãos 

(RG), e capacidade de expansão (CE). Os dados dos experimentos foram 

submetidos à Análise de Componentes Principais (ACP) através do software R. 

Por meio dos resultados, constatou-se que, nas duas épocas, os dois primeiros 

componentes principais explicaram 72,39% e 75,73% da variação total, 

respectivamente. As características avaliadas, IET e IPP, na primeira época de 

cultivo; e IET e SET, na segunda época de cultivo, foram as de maior importância 

na distinção dos híbridos. Foi possível a seleção dos híbridos P8 x L76 e L70 x P8 

para serem utilizados na primeira época; e a do híbrido L77 x L61 para utilização 

na segunda época de cultivo, por se destacarem para o maior quantum de 

características favoráveis à resistência a múltiplas doenças foliares, bem como 

para RG e CE. 

 

Palavras-chave: Zea mays L.; resistência genética; análise multivariada. 

 
 
 
 

POPCORN HYBRID RESISTANCE TO MULTIPLE DISEASES AND 

CORRELATION BETWEEN LEAF DISEASE INTENSITY AND AGRONOMIC 

TRAITS 

 
 
 
 

ABSTRACT 

 
 
 
 

Grain yield and popcorn quality losses have become more and more common as a 

result of attacks by pathogens responsible for leaf diseases. Using resistant 

hybrids is the primary method of control, being applied in large areas and having 

low costs and environmental impact when compared to chemical control. As such, 

there is a need to select hybrids with resistance to multiple diseases and 



50 
 

 

3
5 

superiority for grain yield and popping expansion. In the present study, the 

purpose was to select popcorn hybrids that meet resistance to E. turcicum, B. 

maydis, and P. polysora, and have high levels of popping expansion and grain 

yield. Furthermore, the research focused on identifying which traits most influence 

the selection of genotypes evaluated taking into account two growing seasons 

(summer and winter seasons). Twenty-eight hybrids from the diallel cross among 

eight inbred lines (P8, P1, L55, L61, L70, L76, L77, and L88) were evaluated. For 

this purpose, it was used a randomized block design with four replicates in two 

growing seasons. The traits investigated were the incidence of P. polysora (IPP), 

B. maydis (IBM), and E. turcicum (IET); severity of P. polysora (SPP), B. maydis 

(SBM), and E. turcicum (SET); grain yield (GY); and popping expansion (PE). Data 

from the experiments were submitted to the principal component analysis by 

means of the R software. Results showed that, in the summer and winter harvests, 

the first two principal components accounted for 72.39% and 75.73% of the total 

variation, respectively. Among the traits considered, IET and IPP, in the summer 

harvest, and IET and SET, in the winter harvest, were the most significant in the 

distinction of hybrids. Hybrids P8 x L76 and L70 x P8 were selected for the 

summer harvest and hybrid L77 x L61, for the winter harvest, since they stood out 

for the greater number of traits favorable to resistance to multiple leaf diseases, as 

well as for grain yield and popping expansion. 

 

Keywords: Zea mays L.; genetic resistance; multivariate analysis. 
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INTRODUÇÃO 

 

 

 

 

O milho-pipoca (Zea mays L. var. everta (Sturtev.) L. H. Bailey), 

caracterizado como milho especial, é amplamente difundido no Brasil e apresenta 

elevada importância econômica, decorrente de uma grande demanda e consumo 

do produto. Apesar disso, são escassas as informações oficiais a respeito da sua 

produção e comercialização, notadamente no Brasil. Esse fato está relacionado, 

principalmente, à preferência das empresas empacotadoras por sementes 

importadas (Freitas Júnior et al., 2009; Carvalho et al., 2015) e à falta de 

cultivares adaptadas às diferentes regiões de cultivo brasileira (Moterle et al., 

2012; Carvalho et al., 2013; Gonçalves et al., 2014). Também é reduzido o 

número de cultivares disponíveis pela iniciativa pública. Neste aspecto, de acordo 

com o Registro Nacional de Cultivares (MAPA, 2018), das 112 cultivares 

registradas, apenas 26% são oriundas de instituições públicas e disponíveis para 

livre utilização comercial. 

A busca por novas cultivares em programas de melhoramento de milho-

pipoca encontra um grande desafio, que é obter genótipos que apresentem alto 

potencial agronômico para rendimento de grãos — característica de maior 

interesse do produtor — aliada à elevada capacidade de expansão — 

característica de qualidade de interesse do consumidor (Amaral Junior et al.,2010; 

Silva et al., 2013). Inobstante, a geração de genótipos superiores para resistência 

a doenças assume elevada importância para a cultura, por se tratar de espécie 

mais frágil do que o milho comum (Arnhold, 2008; Vieira et al., 2009; Vieira et al., 

2011; Kurosawa et al., 2017; Kurosawa et al., 2018). 

Não por acaso, se na cultura do milho comum a ocorrência de doenças 

foliares causa prejuízos na qualidade e produção de grãos, em milho-pipoca, tais 

doenças tornam-se ainda mais prejudiciais. Entre as doenças foliares, destacam-

se a helmintosporiose comum [Exserohilum turcicum (Pass.) K.J Leonard e Suggs 

(1974); teleomorfo Setosphaeria turcica (Luttr.) Leonard e Suggs (1974)]; 

helmintosporiose maydis [Bipolaris maydis (Nisik e Myiake) Shoemaker (1959); 

teleomorfo Cochliobolus heterostrophus (Drechsler) Drechsler (1934)]; e a 

ferrugem polissora causada por Puccinia polysora Underw. (1897). As perdas na 

lavoura em decorrência das doenças variam de acordo com o ano e a localização. 
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Muitos fatores influenciam a sua ocorrência, incluindo condições ambientais, 

genótipo do hospedeiro e tempo (fase de crescimento da cultura) da infecção, 

práticas de manejo das diferentes culturas e histórico de doenças anteriores 

(Munkvold e White, 2016). A utilização de controle químico pode diminuir a 

incidência dessas doenças, mas esses métodos não são econômicos e 

ambientalmente viáveis para a produção de grãos. Por outro lado, a exploração 

da resistência genética é uma abordagem que favorece o custo-benefício do 

ponto de vista econômico e ambiental, reduzindo as perdas de rendimento 

causadas por essas doenças. 

Para obter genótipos com alta qualidade da pipoca, elevada produtividade 

e com resistência a doenças, é necessário que o material selecionado reúna, 

simultaneamente, todas essas características, satisfazendo às exigências do 

produtor, das empresas de sementes e do consumidor final. Embora os 

programas de melhoramento genético avaliem um grande número de variáveis 

fenotípicas, ainda existem dificuldades em selecionar genótipos que reúnam o 

maior número de características de interesse. Todavia, a técnica de análise 

multivariada tem sido adotada nos estudos genéticos, permitindo avaliar as 

características considerando maior número de variáveis e suas respectivas 

correlações (Ledo et al., 2003; Hair et al., 2009).  

Algumas técnicas multivariadas, como os Componentes Principais (CPs), 

podem ser utilizadas para selecionar genótipos superiores e simultaneamente 

analisar várias características e as relações entre elas. Entre os objetivos da 

técnica, destaca-se a possibilidade de redução do conjunto de dados, mantendo o 

máximo de informações relevantes quanto possível no menor número de 

componentes (Hongyu et al., 2016). Estudos para seleção de genótipos foram 

realizados com Análise de Componentes Principais (ACP) em diferentes culturas, 

tais como sorgo (Pedreira et al., 2008); feijão-caupi (Bertini et al., 2010); feijão 

comum (Oliveira et al., 2018); milho (Chandrashekara et al., 2014); e soja (Vianna 

et al., 2013; Dallastra et al., 2014; Leite et al., 2018). Neste sentido, o uso desta 

técnica em milho-pipoca permitirá selecionar genótipos superiores para 

resistência a doenças foliares e características agronômicas. Torna-se oportuno 

frisar que, embora destacado potencial, tal abordagem ainda não foi empregada 

em milho-pipoca para o estudo conjunto de resistência a doenças com 
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característica de interesse agronômico e de qualidade da pipoca, o que confere a 

este estudo um caráter inovador. 

Diante disso, o presente trabalho teve como objetivo selecionar híbridos 

de milho-pipoca que reunissem resistência a E. turcicum, B. maydis, e P. 

polysora, bem como superioridade para capacidade de expansão e rendimento de 

grãos. Além disso, pretendeu-se identificar as características de maior 

importância na seleção de híbridos, quando avaliados em duas épocas de cultivo.  

 
 
 
 

MATERIAL E MÉTODOS 

 
 
 
 

Condução do experimento 

Dois experimentos foram implementados no Colégio Estadual Agrícola 

Antônio Sarlo em Campos dos Goytacazes, na Região Norte do estado do Rio de 

Janeiro. O primeiro foi conduzido na primeira época de cultivo, entre outubro de 

2014 e janeiro de 2015; o segundo foi conduzido na segunda época de cultivo, 

entre abril e julho de 2015. Os dados de temperatura (°C) e umidade relativa do ar 

(%), com a máxima e mínima, foram coletados diariamente a partir do Banco de 

Dados Meteorológicos do Instituto Nacional de Meteorologia (INMET), referente a 

cada época de cultivo. Por conseguinte, foram confeccionados gráficos no 

programa Microsoft Excel © 2010, os quais constam na Figura 1. O eixo Y 

principal (à esquerda) consiste na variação apresentada pela temperatura (°C), e 

o eixo Y secundário (à direita) representa a umidade relativa do ar (%).  
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Figura 1: Temperatura e umidade relativa do ar coletadas a partir da estação de 
Campos dos Goytacazes (OMM: 83698) e processadas pelo Banco de Dados 
Meteorológicos do Instituto Nacional de Meteorologia (INMET). Primeira época de 
cultivo (A); Segunda época de cultivo (B). 

 
 

 
O delineamento experimental adotado foi o de blocos casualizados com 

quatro repetições. As parcelas experimentais foram constituídas por linhas de 

5,00 m, com 25 plantas por linha e espaçamento de 0,20 x 0,90 m entre plantas e 

entre linhas, respectivamente. As parcelas foram adubadas por ocasião da 

semeadura com 60 kg ha-1 de K2O; 30 kg ha-1 de N; e 60 kg ha-1 de P2O5, e com 

100 kg ha-1 de N. A irrigação foi feita por aspersão, e as aplicações de herbicidas 

e inseticidas foram realizadas sempre que necessárias. 

 

(A) 

(B) 



55 
 

 

3
5 

 

Material vegetal 

Neste estudo, foram avaliados 28 híbridos simples (Tabela 1), derivados 

de um dialelo completo entre oito linhagens (L55, L61, L70, L76, L77, L88, P1 e 

P8) em sétima geração de autofecundação, originadas do Banco de 

Germoplasma da Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro 

(UENF).  

 
 
 

Tabela 1. Identificação de 28 híbridos simples (F1s) e descrição das linhagens 
genitoras de milho-pipoca utilizadas na composição de dialelo completo 
 

Híbridos Híbridos Identificação Híbridos 

L88 x L76 P8 x L88 L70 x P8 P1 x L61 

P8 x L76 L61 x L88 L77 x P8 L77 x L70 

L61 x L76 L70 x L88 L55 x P8 L55 x L70 

L70 x L76 L77 x L88 P1 x P8 P1 x L70 

L77 x L76 L55 x L88 L70 x L61 L55 x L77 

L55 x L76 P1 x L88 L77 x L61 P1 x L77 

P1 x L76 L61 x P8 L55 x L61 P1 x L55 

Genitores Variedades Originárias Adaptação Climática Instituição de Origem 

L55 Beija-flor Temperado/Tropical UENF 

L61 BRS-Angela Temperado/Tropical UENF 

L70 BRS-Angela Temperado/Tropical UENF 

L76 Viçosa Temperado/Tropical UENF 

L77 Viçosa Temperado/Tropical UENF 

L88 Viçosa Temperado/Tropical UENF 

P1 Híbrido triplo Zelia Temperado/Tropical UEM 

P8 Híbrido IAC-112 Temperado/Tropical UEM 

 
 
 
Caracteristicas avaliadas 

As características avaliadas foram as reações às doenças foliares: 

ferrugem polissora, helmintosporiose comum e helmintosporiose maydis; além 

das características agronômicas: capacidade de expansão e rendimento de grãos. 

Foram realizadas três avaliações das doenças, ocorridas em intervalos de sete 

dias após o florescimento feminino. Nas avaliações das doenças foliares, foram 

consideradas apenas as cinco plantas centrais da parcela, tal como realizado por 
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Santos et al. (2017). A reação dos tratamentos às doenças foliares foi monitorada 

por meio da manifestação dos sintomas pela infecção natural em campo, 

utilizando as estimativas de incidência e severidade dos sintomas.  

A incidência de P. polysora (IPP), B. maydis (IBM) e E. turcicum (IET) 

consistiu na porcentagem de folhas com sintomas em relação às folhas 

assintomáticas, sendo esta avaliação realizada com base na escala de notas 

estabelecida pela Agroceres (1996), com notas que variam de 1 a 9, em que a 

nota 1 indica 0% de incidência; 2 – 0,5% de incidência; 3 – 10% de incidência; 4 – 

30% de incidência; 5 – 50% de incidência; 6 – 70% de incidência; 7 – 80% de 

incidência; 8 – 90% de incidência; e 9 – 100% de incidência foliar. 

A avaliação de severidade das doenças foliares, que determina a área de 

tecido foliar lesionada, foi realizada com o auxílio de escala diagramática. Na 

avaliação da severidade de E. turcicum (SET), utilizou-se a escala diagramática 

proposta por Viera et al. (2014), baseada em porcentagens de 0,5; 1,6; 5,0; 15; 

37; 66; 87; e 96% da área foliar lesionada. A severidade de B. maydis (SBM) foi 

avaliada baseada na escala diagramática com porcentagens de 1; 5; 25; e 50% 

da área foliar lesionada, conforme a metodologia proposta por James (1971). A 

severidade de P. polysora (SPP) foi estimada pela escala diagramática de Cobb, 

com modificações (Chester, 1950), fundamentada em valores percentuais entre 5 

e 100% da área foliar lesionada. 

O rendimento de grãos (RG) foi determinado por meio da pesagem dos 

grãos após a remoção da espiga e expresso em kg.ha-1. A capacidade de 

expansão (CE) foi estabelecida pela média de duas repetições por tratamento, 

cada uma representada por 30 g de grãos. Os grãos foram colocados em forno de 

micro-ondas, em saco de papel especial para pipocamento, com potência de 

1.000 W, e aquecidos durante 2 minutos e 20 segundos. Após a expansão dos 

grãos, o volume de pipoca foi quantificado em um béquer de 2.000 mL, e o 

resultado final foi ajustado em relação ao peso inicial de 30 g, e expresso em mL 

de pipoca/g de grãos. 

Análise estatística 

Os dados obtidos referentes às avaliações de incidência e severidade das 

doenças foliares e das características agronômicas foram submetidos à análise 

de variância com a significância dos efeitos verificada pelo teste F, em 5% de 
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probabilidade (dados não apresentados). Com isso, as análises posteriores foram 

realizadas apenas para as características que apresentaram efeito significativo 

para cada época de cultivo. Desta forma, na primeira época de cultivo, foram 

consideradas as características: IBM, IET, SET, IPP, SPP, RG e CE. Na segunda 

época de cultivo, as características avaliadas foram: IBM, SBM, IET, SET, RG e 

CE. As médias dos híbridos foram agrupadas pelo teste de Scott-Knott em 5% de 

probabilidade. 

Procedeu-se ao diagnóstico de multicolinearidade por meio da análise do 

Número de Condição (NC), que representa a razão entre o maior e o menor 

autovalor da matriz de correlação. Segundo Montgomery e Peck (1981), se NC < 

100, a colinearidade é fraca; se 100<NC<1.000, a colinearidade é de moderada a 

forte; e se NC > 1.000, a colinearidade é severa. Com a constatação de 

colinearidade fraca, realizou-se a análise de componentes principais utilizando 

todas as características significativas. As análises descritas anteriormente foram 

realizadas utilizando o software estatístico GENES (Cruz, 2013).  

Todos os dados foram padronizados e passaram apresentar média = 0 e 

variância = 1. A Análise dos Componentes Principais (ACP) foi realizada sobre 

uma matriz de correlação fenotípica. Para determinar o número de componentes 

principais que explicam a maior parte da variação dos dados, foi utilizado o 

método proposto por Kaiser (1958). O biplot foi obtido com base nos valores dos 

genótipos, utilizando o CP1 no eixo horizontal e o CP2 no eixo vertical. As 

análises foram processadas no software R Core Team (2014). 
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RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 
 
 
 

Análise de componentes principais 

Na primeira época de cultivo, a análise de componentes principais revelou 

que os dois primeiros componentes principais apresentaram autovalores 

superiores a um, explicando, em conjunto, 72,39% da variância acumulada 

contida nas sete variáveis originais (Tabela 2). Na segunda época de cultivo, os 

dois componentes principais foram suficientes para explicar 75,73% da variância 

total acumulada presente nas seis variáveis avaliadas (Tabela 2). 

 
 
 

Tabela 2. Estimativas dos autovalores associados aos componentes principais, 
juntamente com a sua importância relativa e acumulada, para oito características 
de milho-pipoca em duas épocas de cultivo (primeira e segunda épocas), em 
Campos dos Goytacazes, RJ  
 

Componentes 
 

Autovalor (𝜆𝑖) 
 

Variância Explicada (%) 
 

Variância Acumulada (%) 

 1
a 
época 2

a 
época  1

a 
época 2

a 
época  1

a 
época 2

a 
época 

1 

 

3,28 2,72 

 

46,87 45,31 

 

46,87 45,31 

2 

 

1,79 1,83 

 

25,52 30,42 

 

72,39 75,73 

3 

 

0,78 0,92 

 

11,17 15,32 

 

83,56 91,05 

4 

 

0,58 0,36 

 

8,36 6,02 

 

91,92 97,07 

5 

 

0,27 0,14 

 

3,85 2,26 

 

95,77 99,33 

6 

  

0,17 0,04 

 

2,40 0,67 

 

98,17 100,00 

7 

 

0,13 - 

 

1,83 - 

 

100,00 - 

 
 
 

Segundo Cruz et al. (2012), variações totais acima de 80% obtidas nos 

dois ou três primeiros componentes principais possibilitam a análise dos 

genótipos utilizando gráficos de dispersão. Em contrapartida, estudos com análise 

de componentes principais em diferentes culturas apresentaram resultados 

favoráveis com a variação total abaixo da recomendada, de 80%, nos dois 

primeiros componentes (Pedreira et al., 2008; Costa et al., 2013; Oliveira et al., 

2018). 

Para a determinação do número de Componentes Principais (CPs), 

verificou-se que, nas duas épocas de cultivo, somente os dois primeiros CPs 
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gerados a partir desta análise apresentaram autovalores maiores que um. 

Seguindo o critério de Kaiser (1958), são considerados, na ACP, apenas os 

componentes principais que apresentam autovalores maiores que um (𝜆𝑖>1), 

demonstrando que esses seriam os valores estatisticamente significativos. Alguns 

autores relataram que autovalores acima de um geram componentes com 

quantidades significativas de informação das variáveis originais (Bertini et al., 

2010; Dallastra et al., 2014; Leite et al., 2018). Assim, os dois primeiros CPs nas 

duas épocas de cultivo foram considerados adequados para representar 

efetivamente a variância amostral total, sendo estes utilizados para o estudo do 

conjunto de dados (Tabela 2). 

Segundo Hongyu et al. (2015), o poder discriminatório das variáveis em 

cada componente principal é medido por correlação. Desse modo, a 

caracterização das variáveis de maior importância daquelas de menor 

contribuição para a seleção permite a melhor utilização dos recursos no programa 

de melhoramento, possibilitando discriminar genótipos com eficiência. Portanto, 

na primeira época de cultivo, os descritores IET (0,88) e IPP (0,88) apresentaram 

igualmente a maior contribuição para o componente gerado (Figura 2A). 

 Por outro lado, no segundo compontente principal (CP2), destaracaram-

se RG (0,80) e CE (-0,71). Essas características contribuem significativamente 

para a variabilidade dos híbridos, apresentando maior influência em relação à 

variância acumulada. Portanto, nesta época de cultivo, essas variáveis seriam as 

mais responsivas para selecionar híbridos de milho-pipoca. Na segunda época de 

cultivo, a análise de componentes principais permitiu a redução de seis 

descritores para dois componentes principais. No CP1, observa-se que os 

descritores de maior peso foram IET (0,93) e SET (0,92), e, no CP2, os 

descritores de maior contribuição em valor absoluto foram SBM (0,85), IBM (0,74) 

e RG (-0,67) (Figura 2B).  
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Figura 2. Correlações entre os componentes principais e as características: RG = 
rendimento de grãos (kg.ha-1); CE = capacidade de expansão (mL.g-1); IET = 
incidência de E. turcicum (%); SET = severidade de E. turcicum (%); IBM = 
incidência de B. maydis (%); SBM = severidade de B. maydis (%); IPP = 
incidência de P. polysora (%); e SPP = severidade de P. polysora (%), avaliadas 
em duas épocas de cultivo em Campos dos Goytacazes, RJ. Primeira época de 
cultivo (A); Segunda época de cultivo (B);   

(A) 

(B) 
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Por outro lado, no segundo compontente principal (CP2), destaracaram-

se RG (0,80) e CE (-0,71). Essas características contribuem significativamente 

para a variabilidade dos híbridos, apresentando maior influência em relação à 

variância acumulada. Portanto, nesta época de cultivo, essas variáveis seriam as 

mais responsivas para selecionar híbridos de milho-pipoca. Na segunda época de 

cultivo, a análise de componentes principais permitiu a redução de seis 

descritores para dois componentes principais. No CP1, observa-se que os 

descritores de maior peso foram IET (0,93) e SET (0,92), e, no CP2, os 

descritores de maior contribuição em valor absoluto foram SBM (0,85), IBM (0,74) 

e RG (-0,67) (Figura 2B).  

Vale ressaltar que, para o CP1, nas duas épocas de cultivo (Figura 2A e 

B), ficou evidente o contraste da contribuição entre RG (contribuição negativa) e 

as doenças foliares (contribuição positiva). A diferença entre os valores negativos 

e positivos encontrados nas variáveis resulta em respostas distintas nos híbridos, 

ou seja, quando o valor de uma variável contribui para aumentar, o valor da outra 

contribui para diminuir. Desta forma, as doenças avaliadas contribuem de forma a 

reduzir o rendimento de grãos nos cultivos de milho-pipoca em diferentes 

colheitas. Observa-se também uma relação inversa entre RG e CE nas duas 

safras ao considerar os dois componentes principais, o que confirma a correlação 

negativa entre essas características (Carpentieri-Pípolo et al., 2002; Rangel et al., 

2011; Freitas et al., 2013; Cabral et al., 2015). 

Os resultados demonstraram que, nas duas épocas de cultivo, os 

atributos associados à resistência às doenças apresentaram maior relevância 

para discriminação dos híbridos nos dois primeiros componentes principais, 

seguidos por RG e CE. Como já se sabe, e conforme demonstrado pelos 

resultados, embora a seleção de genótipos de milho-pipoca nos programas de 

melhoramento seja baseada principalmente nas características de interesse, 

quais sejam, RG e CE, variáveis associadas a estresses bióticos, tais como as 

doenças foliares, podem influenciar direta ou indiretamente a redução dos valores 

dessas características. Por essa razão, a inclusão de caracteres associados à 

resistência a doenças faz-se necessária no processo seletivo dos genótipos 

superiores.  
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Análise biplot 

Com base na Figura 3A, nota-se que as variáveis relacionadas às 

doenças foliares IET, SET, IBM, IPP e SPP apresentaram, na primeira época de 

cultivo, contribuições similares para o CP1. Isso foi verificado pelas variáveis que 

têm vetor de maior comprimento e que foram mais próximas ao eixo CP1 (Figura 

3B). Essa situação demonstra que as características relacionadas às doenças 

possuem uma correlação positiva entre si e uma correlação negativa para com 

RG, o que também pode ser observado na segunda época de cultivo. Esses 

resultados corroboram os de Chandrashekara et al. (2014), que, avaliando 

helmintosporiose maydis e helmintosporiose turcicum em milho, encontraram 

associações positivas entre as doenças e negativas com rendimento de grãos. 

Evidências sobre perdas na produtividade de grãos decorrentes do aumento de 

ataque dos patógenos E. turcicum (Ferguson e Carson, 2007; Muiru et al., 2010; 

Wang et al., 2010; Ding et al., 2015), B. maydis (Hussain et al., 2016; Mubeen et 

al., 2017) e P. polysora (Costa et al., 2012; Teixeira et al., 2017) são reportadas 

na literatura, reafirmando a relação negativa existente entre as doenças causadas 

por esses patógenos e o rendimento de grãos. 
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Figura 3. Gráfico biplot com dispersão de 28 genótipos de milho-pipoca em função 
dos componentes principais PC1 x PC2, apresentando as projeções de seis 
características em Campos dos Goytacazes, RJ. Primeira época de cultivo (A); 
Segunda época de cultivo (B); RG = rendimento de grãos (kg.ha-1); CE = 
capacidade de expansão (mL.g-1); IET = incidência de E. turcicum (%); SET = 
severidade de E. turcicum (%); IBM = incidência de B. maydis (%); SBM = 
severidade de B. maydis (%); IPP = incidência de P. polysora (%); e SPP = 
severidade de P. polysora (%).  

(B) 

(A) 
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Pela análise das projeções dos vetores na primeira época de cultivo e da 

posição no gráfico, observa-se a existência de correlações altamente positivas 

entre as características IPP, IBM e SPP, tendo em vista que suas projeções estão 

no mesmo quadrante (Figura 3A). Arnhold (2008), ao estudar as correlações 

genotípicas entre doenças foliares em famílias S1 de milho-pipoca, também 

observou correlação positiva entre a severidade de ferrugem (Puccinia sp.) e 

severidade de B. maydis. Diferentes doenças correlacionadas positivamente 

contribuem para a obtenção de maiores ganhos genéticos em resistência em 

milho-pipoca, visto que a seleção proporcionará ganhos para as duas variáveis, 

facilitando, assim, o trabalho dos melhoristas na obtenção de genótipos 

resistentes a B. maydis e P. polysora. Nesta mesma época, essa situação 

também pode ser observada em relação às características IET e SET. No 

entanto, observou-se haver menor correlação entre SET e a ocorrência de IBM ou 

IPP e SPP, o que dificulta utilizar a seleção indireta para selecionar híbridos para 

essas variáveis nesta época de cultivo. 

Na segunda época de cultivo, verificou-se que houve correlação forte 

entre a incidência e severidade para as doenças avaliadas, ou seja, entre IET e 

SET e entre IBM e SBM (Figura 3B). A presença de correlação positiva entre 

essas variáveis demonstra que, na prática, há a possibilidade de avaliar apenas o 

caráter de mais fácil mensuração, pois a seleção estará sendo realizada de forma 

indireta também para a outra variável. De posse dessas informações, podem-se 

concentrar maiores esforços na avaliação de uma única característica, 

descartando a avaliação das outras variáveis que pouco contribuem para a 

distinção dos híbridos.  

Outro ponto observado foi a correlação das características associadas à 

resistência a E. turcicum com a capacidade de expansão, que demonstrou-se 

pequena e positiva nas duas épocas, o que indica que a CE pode ser influenciada 

por meio da escolha de híbridos com maior resistência a E. turcium. Entretanto, 

na segunda época, a correlação foi mais alta, o que indica que esta época foi 

melhor para a maximização do potencial da CE e da resistência à E. turcicum nos 

híbridos avaliados, o que pode ser observado nos resultados obtidos no presente 

trabalho (Figura 5). 

Para facilitar a seleção e a melhor visualização da dispersão dos híbridos, 

foi plotado um gráfico bidimensional formado por CP1 e CP2 com os scores de 
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cada híbrido sobre a porcentagem de incidência e severidade de doenças foliares, 

rendimento de grãos e capacidade de expansão (Figuras 3A e B). Nestes casos, 

os híbridos são influenciados pela proximidade de cada característica ao eixo de 

cada componente principal. Desta forma, quando a seleção for baseada na 

redução das doenças foliares, o interesse é obter híbridos com menores valores 

de scores. Em contrapartida, se a seleção para característica de maior 

importância estiver relacionada com o rendimento de grãos e a capacidade de 

expansão, o ideal é que os híbridos selecionados sejam os de maiores scores. 

Na primeira época de cultivo, pode-se observar que o CP1 foi responsável 

por agregar os híbridos L61 x L76 e P1 x L70, localizados mais à esquerda do 

eixo CP1, por exibir os menores scores para IET e IPP (Figura 3A). Tal fato 

permite afirmar que esses híbridos irão contribuir para a redução dos níveis 

dessas doenças, o que é corroborado ao observar os valores médios desses 

híbridos para essas características (Figura 4). No segundo componente principal 

(CP2), os híbridos L77 x L88 e P1 x L88 destacaram-se por apresentarem 

elevado score, que resultaram na sua posição extrema no eixo superior CP2 

(Figura 2a). A superioridade desses híbridos para RG, principal característica que 

explica a variabilidade dos dados no eixo CP2, também pode ser observada pelo 

teste de média (Figura 4). Entretanto, para as demais características, os híbridos 

não apresentaram médias elevadas (Figura 4).  
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Figura 4. Desempenho médio de 28 híbridos, na primeira época de cultivo, para: 
IET = incidência de E. turcicum (%); SET = severidade de E. turcicum (%); IBM = 
incidência de B. maydis (%); IPP = incidência de P. polysora (%); SPP = 
severidade de P. polysora; RG = rendimento de grãos (kg.ha-1); e CE = 
capacidade de expansão (mL.g-1). 
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Ao observar os dois componentes principais — CP1 e CP2 —, os híbridos 

L88 x L76, P1 x L76, L61 x L88, L70 x L88, L77 x L61 e L77 x L70 destacaram-se 

por apresentar os menores scores para as caracteristicas representadas pelo CP1 

e maiores scores para as características representadas pelo CP2 (Figura 3a). 

Porém, ao considerar as médias para os caracteres avaliados nestes híbridos, 

observa-se que todos os híbridos apontados apresentaram, para capacidade de 

expansão, uma estimativa de média abaixo do recomendável — 30 mL g-1 — para 

comercialização da pipoca (Figura 4). Sendo assim, embora seja uma fonte de 

resistência, os híbridos não são adequados para recomendação comercial. 

Contudo, foi possível destacar os híbridos P8 x L76 e L70 x P8, uma vez que 

estes pares apresentaram scores e médias desejáveis para as características 

relacionadas às doenças foliares, rendimento de grãos e capacidade de 

expansão. 

Na segunda época de cultivo, a análise do Biplot com os componentes 

principais caracterizou os híbridos em duas dimensões distintas relacionadas à 

resistência a helmintosporiose maydis e turcicum (Figura 3B). Em relação ao CP1, 

os híbridos com menores scores foram: P8 x L88, L77 x L88 e L77 x P8, 

localizados à esquerda do eixo CP1, que podem ser distinguidos como 

promissores para resistência a IBM e SBM. Por outro lado, os híbridos L61 x L76 

e L70 x L76, plotados na região abaixo do eixo CP2, constituem-se como os de 

maior interesse para seleção quanto aos menores scores para IET e SET. Todos 

os híbridos de milho-pipoca mencionados constituem-se como de maior 

resistência aos patógenos B. maydis e E. turcium, por apresentarem as menores 

médias para os atributos relacionados à resistência a essas doenças. Contudo, o 

híbrido L77 x L61 destacou-se devido à superioridade dos valores fenotípicos 

para as seis características que compõem os dois eixos principais. A ampla 

dispersão dos genótipos nos dois componentes principais, em ambas as épocas 

de cultivo, demonstrou que há elevada variabilidade nas respostas dos híbridos 

às doenças. Nas duas épocas de cultivo, foi possível identificar tanto grupos de 

híbridos com maior nível de resistência a, pelo menos, uma das doenças foliares 

estudadas, quanto grupos de híbridos com maior nível de resistência a todas 

essas doenças. 
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Na primeira época de cultivo, os híbridos L61 x L76, P1 x L76, L61 x P8, 

L77 x L61, P1 x L61, L77 x L70 e P1 x L70 foram agrupados opostamente à 

incidência e severidade de doenças, indicando maior nível de resistência a 

múltiplas doenças por parte desses genótipos (Figura 5).  

 
 

 

 

  

 
 

Figura 5. Desempenho médio de 28 híbridos, na segunda época de cultivo, para: 
IET = incidência de E. turcicum (%); SET = severidade de E. turcicum (%); IBM = 
incidência de B. maydis (%); SBM = severidade de B. maydis (%); RG = 
rendimento de grãos (kg.ha-1); e CE = capacidade de expansão (mL.g-1). 

 
 
 

Entre os parentais desses híbridos, observa-se maior frequência das 

linhagens L61, L70 e P1. De forma semelhante, na safra de inverno, os híbridos 

L61 x L76, L70 x L76, L77 x L76, L61 x L88, L70 x L88, L77 x L61 e L55 x L77 

foram agrupados opostamente aos caracteres relacionados às doenças. Esses 
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híbridos possuem como genitores mais frequentes as linhagens L61, L70 e L76. 

Essas linhagens já haviam sido apontadas anteriormente no trabalho de 

Kurosawa et al. (2017) como fontes de resistência a, pelo menos, uma ou duas 

dessas doenças foliares. A resistência presente nessas linhagens pode ser 

resultado, provavelmente, da origem do material genético, cuja genealogia 

apresenta um bom desempenho para resistência a algumas doenças foliares 

mencionadas neste estudo (Miranda et al., 2003; Arnhold et al., 2008) ou, da 

forma como foram desenvolvidas, a partir de estratégias como a seleção 

recorrente, utilizada para aumentar o nível de resistência a doenças foliares em 

cultivares de milho suscetíveis (Parteniani e Miranda Filho, 1978; Bleicher e 

Balmer, 1993). 
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CONCLUSÕES 

 
 
 

 
1- As características IET e IPP; IET e SET foram as que mais contribuíram 

para diferenciar os híbridos avaliados na primeira época de cultivo e segunda 

época de cultivo, respectivamente.  

2- Há correlação positiva entre todas as doenças foliares avaliadas durante a 

primeira época de cultivo. Na segunda época de cultivo, uma correlação forte e 

positiva foi observada entre a incidência e severidade de B. maydis e E. turcicum. 

3-  Capacidade de expansão correlaciona-se positivamente com a resistência 

a E. turcium e negativamente com rendimento de grãos. 

4-  Os híbridos P8 x L76 e L70 x P8 destacaram-se por apresentar resistência 

a múltiplas doenças e alta produtividade e capacidade de expansão na primeira 

época de cultivo. Na segunda época de cultivo, o híbrido L77 x L61 apresentou a 

melhor aptidão para o conjunto de variáveis avaliadas. 

5- Na primeira época de cultivo, os híbridos L61 x L76, P1 x L76, L61 x P8, 

L77 x L61, P1 x L61, L77 x L70 e P1 x L70 são de interesse para serem utilizados 

como fonte de resistência a múltiplas doenças. Na segunda época de cultivo, os 

híbridos L61 x L76, L70 x L76, L77 x L76, L61 x L88, L70 x L88, L77 x L61 e L55 x 

L77 destacaram-se como os mais promissores para fonte de resistência a B. 

maydis e E. turcicum. 
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4. RESUMO E CONCLUSÕES 
 
 
 

 

O desenvolvimento de cultivares produtivas que apresentem elevada 

capacidade de expansão e que exibam resistência a doenças destacam-se como 

principais objetivos de um programa para melhoramento de milho-pipoca. Para 

tanto, o estudo de características que influenciam essas variáveis faz-se 

necessário. Desta maneira, foram apresentadas, nesta tese, informações sobre 

atributos associados à resistência genética de doenças foliares, além de 

informações sobre o rendimento de grãos e a capacidade de expansão. 

O objetivo geral foi estimar parâmetros essenciais para determinar a 

melhor estratégia de melhoramento para desenvolver genótipos com resistência 

genética a múltiplas doenças foliares e com boa performance para características 

agronômicas, além de selecionar genótipos para serem cultivados em diferentes 

épocas e que tenham uma boa aceitação pelo mercado consumidor de milho-

pipoca.  

Foram conduzidos dois experimentos, um em cada época de cultivo 

(primeira e segunda épocas), no Colégio Estadual Agrícola Antônio Sarlo em 

Campos dos Goytacazes, na Região Norte do estado do Rio de Janeiro. O 

delineamento experimental foi o de blocos casualizados, com quatro repetições. 

Os tratamentos avaliados foram obtidos do cruzamento entre oito linhagens (L88, 

L77, L76, L70, L55, L61, P8 e P1) em sétima geração de autofecundação (S7), 

seguindo esquema de dialelo completo, incluindo os recíprocos, resultando em 56 

combinações híbridas. As características avaliadas foram: rendimento de grãos, 
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capacidade de expansão, incidência e severidade de B. maydis, E. turcicum e P. 

polysora. 

A tese está subdividida em dois artigos. O primeiro trabalho consistiu em 

estimar o controle genético via modelos mistos de atributos associados à 

resistência genética a doenças foliares e de características agronômicas 

importantes na produção de milho-pipoca. Foram avaliadas 56 combinações 

híbridas (F1s e os recíprocos) com os genitores. As análises foram realizadas 

utilizando modelos mistos, e os componentes de variância foram estimados pelo 

método REML. 

O segundo trabalho consistiu em utilizar a técnica de componentes 

principais para selecionar híbridos de milho-pipoca que reúnam resistência a 

múltiplas doenças e que apresentem superioridade para capacidade de expansão 

e rendimento de grãos. O trabalho tencionou ainda identificar as características 

mais influentes na seleção dos genótipos quando avaliados em duas épocas de 

cultivo. Para tanto, os tratamentos avaliados foram: 28 combinações híbridas 

(F1s). 

As principais conclusões foram: 

 Os resultados encontrados neste estudo permitiram identificar parâmetros 

iniciais e importantes que podem ser utilizados em programas de 

melhoramento de milho-pipoca, sobretudo naqueles que tencionam 

desenvolver genótipos resistentes a doenças foliares. 

 O desenvolvimento de híbridos para redução de doenças foliares e elevado 

rendimento de grãos e capacidade de expansão em milho-pipoca é a 

estratégia mais eficiente para obtenção de sucesso em programas de 

melhoramento, devido aos efeitos gênicos não aditivos serem responsáveis 

pelo controle dessas variáveis.  

 O efeito recíproco testado para as características avaliadas foi não 

significativo, o que permite utilizar apenas os híbridos F1s nas próximas 

análises para essas variáveis. 

 A significância da interação dos componentes de variância da CGC e CEC 

com os ambientes evidenciaram respostas distintas dos genótipos a 

diferentes épocas de cultivo. 

 As linhagens L61, L70 e L76 apresentaram maior concentração de alelos 

favoráveis para o incremento das características associadas à resistência 
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às múltiplas doenças e níveis altos de rendimentos de grãos e capacidade 

de expansão nas duas épocas de cultivo, sendo as mais indicadas para a 

formação de novos híbridos de milho-pipoca. 

 As combinações L61 x L76, L61 x L77 e L76 x P1 proporcionaram maior 

efeito combinatório para resistência a múltiplas doenças e maiores 

rendimentos de grãos simultaneamente, sendo estes híbridos promissores 

para serem cultivados nas duas épocas de cultivo. 

 Foram identificados dois CPs indicados na seleção de genótipos, 

permitindo a identificação de genótipos resistentes a múltiplas doenças e 

com bom desempenho para capacidade de expansão e rendimento de 

grãos. 

 Na primeira época de cultivo, a incidência de P. polysora e E. turcicum foi a 

característica que mais contribuiu para a diferenciação dos híbridos 

avaliados. Na segunda época de cultivo, a incidência e severidade de E. 

turcicum foram as mais importantes. 

 A estratégia de seleção contendo resistência a múltiplas doenças foliares 

permitiu destacar híbridos de milho-pipoca mais produtivos e com bom 

desempenho para capacidade de expansão.  

 Na primeira época de cultivo, os híbridos L61 x L76, P1 x L76, L61 x P8, 

L77 x L61, P1 x L61, L77 x L70 e P1 x L70 são de interesse para serem 

utilizados como fonte de resistência a múltiplas doenças. Na segunda 

época de cultivo, os híbridos L61 x L76, L70 x L76, L77 x L76, L61 x L88, 

L70 x L88, L77 x L61 e L55 x L77 destacaram-se como os mais 

promissores como fonte de resistência a B. maydis e E. turcicum. 
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