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RESUMO

FERRARI, MAURICIO. Biometria e estratégias de selecdo em progénies S; de
milho crioulo. 2017, 109 f. Dissertacdo (Mestrado) — Programa de Pdés-Graduagao
em Agronomia. Universidade Federal de Pelotas, Pelotas/RS.

No melhoramento genético de milho, a selecédo precoce de progénies é uma etapa
minuciosa e demanda critérios rigorosos do melhorista. Neste sentido, a utilizagdo de
técnicas biométricas auxilia na avaliagdo das constituicbes genéticas. Dessa forma, o
objetivo deste trabalho é estimar e identificar associacdes fenotipicas, genéticas e de
ambiente em progénies Si;, assim como estimar a herdabilidade e quantificar a
variancia genética por meio de andlises multivariadas em progénies S; provenientes
de populacgdes crioulas de milho cultivadas na regido Sul do Rio Grande do Sul. O
experimento foi conduzido na area experimental do Centro de GenOmica e
Fitomelhoramento, da Universidade Federal de Pelotas, localizada no Centro
Agropecuério da Palma, no municipio de Capéo do Ledo — RS, sob as coordenadas
geograficas: latitude 31°45’ S, longitude 52°29’ O, com altitude média de 13 metros.
O delineamento experimental utilizado foi de blocos aumentados, com dez grupos de
progénies S;, e duas testemunhas comerciais, os hibridos simples Pioneer 30F53 e
Agroeste 1590, alocados em quatro repeticées. As progénies S; foram obtidas apos
a autofecundacdo de plantas aleatdrias nas populacdes crioulas de milho. Sendo
estas: Amareldo, Argentino Branco, Argentino Amarelo, Branco Roxo indio, Branco
Oito Carreiras, Caiano Rajado, Cateto Branco, Crioldo e Dente de Ouro, e da
variedade de polinizagdo aberta (VPA) BRS Planalto. Em cada progénie S; foram
avaliadas 40 plantas. Os caracteres avaliados foram: Altura de Insercdo da espiga
(AE): Altura de Planta (AP); Diametro do colmo (DC): Comprimento da haste principal
do pendédo (CHP): Numero de ramificacdes primarias do penddo (NRP): Namero de
dias para o florescimento (NDF): Comprimento da espiga (CE): Diametro da Espiga
(DE): Massa da espiga (ME): Profundidade dos grdos (PFG). Realizou-se a andlise
de correlacdo fenotipica, genotipica e de ambiente, de parametros genéticos e
distancia genética. O comprimento da espiga possui correlacéo fenotipica e genética
forte e positiva com a massa da espiga, e pode ser utilizado para selecéo indireta de
progénies S; com maior massa de espiga, independentemente da origem de
formacédo das progénies. Para as demais associacdes, as progénies S; apresentam
correlacdes genéticas e fenotipicas especificas tanto em sentido como em
magnitude, dificultando a definicdo de estratégias abrangentes de selecdo indireta
baseada na correlacdo entre caracteres. As progénies S; Caiano Rajado, Criolao,
Branco Roxo Indio, BRS Planalto, Dente de Ouro, Amareldo e Branco Oito Carreiras
possuem padrdes de herdabilidade semelhantes para os caracteres estudados. Os
caracteres profundidade de grédo e altura de insercdo da espiga expressam as
maiores estimativas de herdabilidade no sentido amplo. As progénies S;
provenientes de populagbes crioulas de milho apresentam variabilidade genética
para os caracteres de importancia agronédmicos estudados.

Palavras-chave: Zea mays L., variancia genética, parametros genéticos, correlacao
genética, distancia genética.
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ABSTRACT

FERRARI, MAURICIO. Biometry and selection strategies in S; progenies of
landrace maize. 2017, 109 f. Dissertation (Master's Degree) — Agronomy Graduation
Program. Federal University of Pelotas, Pelotas/RS.

In maize genetic breeding, early progeny selection is a meticulous step, and it
demands rigorous criteria from the breeder. In this sense, the use of biometric
techniques assists on evaluating genetic constitutions. Therefore, the aim of this work
is to estimate and identify phenotypic, genetic and environmental associations in S1
progenies, as well as to estimate heritability and to quantify the genetic variance
through multivariate analyzes of S1 progenies from landrace maize populations grown
in southern Rio Grande do Sul. The experiment was conducted at the experimental
area of the Center of Genomics and plant breeding of the Federal University of
Pelotas, located in the Palma Agricultural Center, city of Capdo do Ledo-RS, with
geographic coordinates: 31°45’ S latitude, 52°29’ O longitude, and average altitude of
13 meters. The experimental design used was augmented blocks with ten S1 progeny
groups and two commercial controls, the single cross hybrids Pioneer 30F53 and
Agroeste 1590, allocated in four repetitions. The S; progenies were obtained after
self-fertilization of random plants in the landrace maize populations. Being these:
Amareldo, Argentino Branco, Argentino Amarelo, Branco Roxo indio, Branco Oito
Carreiras, Caiano Rajado, Cateto Branco, Crioldo and Dente de Ouro, and the open
pollinated variety (OPV) BRS Planalto. 40 plants were evaluated in each S1 progeny.
The evaluated characters were: Spike Insertion Height (SH); Plant Height (PH); Stem
Diameter (SD), Main Tassel Stem Length (TSL); Number of Primary Ramifications of
the Tassel (NPR); Number of Days for Flowering (NDF); Spike Length (SL); Spike
Diameter (SD); Spike Mass (SM); Grains Depth (GD). The analysis of phenotypic,
genotypic and environmental correlation of genetic parameters and genetic distance
was performed. Spike length presented a strong and positive genetic and phenotypic
correlation with spike mass, and may be used for indirect selection of greater spike
mass S; progenies, regardless the progeny origin. For the other associations, S1
progenies present specific genetic and phenotypic correlations in both sense and
magnitude, making it difficult to define indirect selection strategies based on
correlation between characters. The S; progenies Caiano Rajado, Crioldo, Branco
Roxo indio, BRS Planalto, Dente de Ouro, Amareldo and Branco Oito Carreiras
present similar heritability patterns for the characters in study. The characters grain
depth and spike insertion height express the largest estimates of heritability in the
broad sense. The S; progenies from landrace maize populations present genetic
variability for the agronomic traits studied.

Key words: Zea mays L., genetic variance, genetic parameters, genetic correlation,
genetic distance.
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1. Introducéao Geral

O crescente aumento da populacdo mundial tém gerado inumeras
preocupacdes relacionadas a capacidade de producéo e fornecimento de alimentos,
capaz de suprir a demanda mundial. Neste cenario, o milho (Zea mays L.) destaca-se
entre as espécies agricolas, para garantir a segurancga alimentar, visto que, consiste
na mateéria-prima principal para elaboracédo de racoes, utilizadas para alimentacéo
das cadeias produtivas de aves, suinos e bovinos. Além disto, é utilizado diretamente
para a alimentagdo humana, na forma de farinhas, canjicas e bebidas (DIAS PAES,
2006).

O aumento na produtividade € o objetivo principal de pesquisadores,
melhoristas e produtores, no entanto, trata-se de um carater complexo, constituido
por varios componentes, e influenciado por diversos fatores de origem genética e de
ambiente. Desta forma, um grande numero de pesquisas e estudos tém sido
realizados com o intuido de desenvolver novas técnicas de cultivo e tratos culturais
para aumentar a produtividade. Entretanto, os principais ganhos de produtividade
foram e estdo sendo obtidos através do melhoramento genético das espécies. O
melhoramento genético pode ser definido como a ciéncia, a arte e 0 gerenciamento
dos recursos do aperfeicoamento das plantas visando o beneficio da sociedade
humana (BERNARDO, 2002).

O melhoramento genético do milho iniciou-se com o melhoramento de
populacdes de polinizagcdo aberta, buscando-se aumentar a frequéncia de alelos
favoraveis, através de um processo dindmico de selecdo, conduzido de forma
continua e progressiva (PARTERNIANI; MIRANDA FILHO, 1987). A partir dos
trabalhos conduzidos paralelamente por East (1908) e Shull (1909) se iniciou a
formacao de hibridos de milho, buscando explorar comercialmente na geracdo F; a
heterose/vigor hibrido.

As etapas para a formagédo de hibridos de milho podem ser divididas em:
formacéo de populagbes bases melhoradas para extracao de linhagens, obtencéo de
linhagens, identificacdo de linhagens superiores ou elites que apresentam elevada

capacidade de combinacéo, conducdo dos cruzamentos entre linhagens elites para
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producédo dos hibridos e avaliacado dos hibridos superiores (PATERNIANI; CAMPOS
2005). As populacbes bases devem possuir grande variabilidade genética,
proporcionando ao melhorista a possibilidade de extrair constituicdes genéticas que
contemplem alelos favoraveis para os caracteres desejaveis agronomicamente
(ARAUJO; NASS, 2002). Desta forma, o melhoramento das populacées crioulas de
milho € de grande importancia, em razao de apresentarem alelos que podem vir a ser
Uteis na formacao de novos hibridos.

As linhagens endogamicas sdo produzidas através de ciclos de
autofecundacéo, sendo necessarias acima de sete geracfes de autofecundacao para
obtencdo de uma linhagem com elevada homozigose, tornando essa etapa bastante
trabalhosa e com custos elevados (PATERNIANI; CAMPOS, 2005). Em funcé&o do
maior tempo dispendido e elevado custo para obtencdo das linhagens endogamicas
para uso na producao de hibridos comerciais, os programas de melhoramento tém
procurado alternativas que potencializem o processo. A selecdo precoce de
progénies € uma etapa minuciosa e demanda critérios rigorosos do melhorista. Neste
sentido, a utilizacdo de técnicas biométricas permite a avaliacdo das constituicbes
genéticas, em qualquer ciclo de autofecundacdo, as quais possibilitam elevar a
eficiéncia na selecdo de linhagens elite, importantes para formacao de hibridos com
desempenho superior aos presentes no mercado (HALLAUER et al., 2010).

Entre as técnicas biométricas utilizadas para aumentar a eficiéncia da selecao
de linhagens em geracdes precoces destaca-se a utilizacdo das correlacdes entre
caracteres, a estimacao dos parametros genéticos e a predi¢do da distancia genética
nas progénies de milho. O estudo das correlagdes entre caracteres € de relevante
importancia, pois no melhoramento, busca-se o aprimoramento das constituicoes
genéticas nao para caracteres isolados, mas para um conjunto destes,
simultaneamente (VENCOVSKY, BARRIGA 1992). Desta forma, a investigacédo e
determinacdo das correlagbes entre os caracteres nas progénies podem revelar
ganhos indiretos por selecdo de caracteres que séo correlacionados, principalmente
nos caracteres que possuem baixa herdabilidade e sdo de dificil mensuracédo a
campo (CRUZ; REGAZZI, 1997). Os estudos dos parametros genéticos possibilitam
a tomada de decisbes relacionadas com a escolha do método de condugéo e

selecéo, indicando os caracteres que podem ser selecionados nas etapas inicias ou
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avancadas. Além disto, indicam a importancia que deve ser atribuida a cada carater,
separadamente ou em conjunto no momento da selecédo (SILVEIRA, 2007). Outra
ferramenta importante é a mensuracdo da variabilidade genética presente nas
progénies, visto que proporciona ao melhorista a exploracdo das constituicdes
genéticas com maior acuracia, estas importantes para a formacdo de grupos

heteréticos de linhagens com elevado per se (HALLAUER et al., 2010).



2. CAPITULO |

Correlacédo entre caracteres, herdabilidade e distancia genética para selecdo
precoce de progénies S1 de milho crioulo (Revisdo Bibliografica)
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2.1 Caracterizacao botanica, morfolégica e genética.

O milho é uma espécie vegetal pertencente a familia Poaceae, do género Zea
e espécie Zea mays, sendo taxonomicamente identificado como Zea mays L. ssp.
mays, visto que é da mesma espécie do seu parente silvestre mais proximo o
teosinto (Zea mays subsp. parviglumis (Schrad.) H.H.Iltis) (DOEBLEY et al., 1984;
PATERNIANI; CAMPOS, 2005). O género Zea é constituido ainda por mais quatro
espécies, sendo elas a Zea diploperennis (teosinto diploide e perene), Zea perennis
(teosinto triploide e perene), Zea luxurians (teosinto diploide e anual) e Zea
nicaraguensis (teosinto diploide e anual) (BUCKLER; STEVENS, 2006).

A espécie Zea mays L. ssp. mays é caracterizada atualmente como diploide,
2n=2x=20 cromossomos. No entanto, estudos citogenéticos e moleculares realizados
por Gaut e Doebley (1997); Soltis e Soltis (1999) revelam que inicialmente o milho
era um tetraploide 4n=4x= 20 cromossomos, cujo numero basico de cromossomos
era x=5. Dessa forma, o milho cultivado é um alopolipléide que sofreu um extensivo
rearranjo cromossdmico, alterando-se o nimero de cromossomos basicos para x=10
(AGUIAR-PERECIN, 1987). Estudos realizados por Schnable et al. (2009), revelam
gue os eventos sucedidos com o genoma do milho, ocorreram ha aproximadamente
20 milhdes de anos atras e resultou na expansao drastica no tamanho do genoma da
espécie para 2.3 gigabases. Neste mesmo estudo foram identificados mais de 32.000
genes no genoma do milho.

O milho é caracterizado morfologicamente como uma planta de ciclo anual,
sistema radicular fasciculado com presenca de raizes adventicias, altura de planta
oscilando de 1 a 4 metros, possui colmo cilindrico, ereto, ndo ramificado com folhas
expostas de forma alternada, as folhas sdo completas, com presenca de ligula e
auricula, os limbos foliares sdo longos, largos e planos. Os grdos séao os frutos de
uma semente, caracterizados como cariopse, constituido por 85% de endosperma,
10% de embrido e 5% de pericarpo. Na semente, o embrido esta posicionado em
uma depresséo da face superior do endosperma perto da base do grdo (GOODMAN,;
SMITH, 1987).

Os Orgaos reprodutivos sdo formados em partes diferentes da planta,

caracterizando o milho como uma planta mondica. A inflorescéncia masculina &
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denominada de pendéo, que consiste de um eixo central e geralmente de inUmeras
ramificacOes laterais, posicionado na extremidade apical da planta, favorecendo a
distribuicdo do pdlen pelo vento. O comprimento do pendéo varia de 20 a 60 cm, no
momento que o penddo € emitido, o crescimento da parte area é paralisado. A
liberacdo de pdélen pode durar cerca de oito dias, e cada pendao produz em média de
50 milhdes de grdos de pdlen. A inflorescéncia feminina € designada de espiga,
sendo originada de um pseudocolmo com intenddios mais condensados, onde a flor
é parcialmente envolvida por lema e pélea. As flores sdo pequenas e possuem um
pistiolo funcional com um ovario basal Unico e estigmas longos que expdem-se para
0 polinizacdo. A raquis é formada pelo arranjo polistico das espiguetas altamente
adensadas (PATERNIANI; VIEGAS, 1987).

O milho apresenta forma de reproducdo sexuada do tipo aldgama, com taxa
de fecundacado cruzada superior a 95%. Esse tipo de reproducédo ocorre devido as
plantas serem monoicas, e principalmente devido a deiscéncia e dispersédo do pdlen
ocorrer geralmente 2 a 3 dias antes da emergéncia dos estigmas (HECTOR, 1936).
Este mecanismo pelo qual a liberagcdo do polen antes que o estigma esteja pronto
para recebé-los é denominado de protandria. No entanto, certa percentagem (3 a
8%) de autofecundacdo pode ocorrer, visto que, em algumas situacdes ocorre
incidéncia do periodo de liberacdo de pélen viavel e a receptibilidade dos estigmas
da flor feminina (PATERNIANI; CAMPOS, 2005). O principal mecanismo que
contribui para a polinizacdo € o vento, caracterizando esta espécie como anemofila
(RAMALHO; SILVA, 2004)

2.2 Origem, evolucao e domesticacao do milho

Os estudos arqueoldgicos realizados na década de 70 apontam que o milho
primitivo tem como origem o México. Essa afirmacéo foi possivel, pois descobriram
fosseis de graos de poélen de milho, em perfuracbes no centro da cidade do México
(GOODMAN, 1987). No entanto, héa relatos que mencionam a origem do milho desde
o Paraguai até a Colémbia, na América do Sul.

Anteriormente aos estudos realizados pelo professor da Universidade de

Wisconsin, John Doebley em 1990, as investigacdes sobre a evolu¢cdo do milho para
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a forma cultivada atualmente n&do estavam bem esclarecidas, e apontavam o
Teosinte e/ou o Tripsacum como 0s provaveis parentes selvagens do milho (Wet;
Harlan, 1976; BEADLE, 1980). A partir dos trabalhos realizados por Doebley (1990),
Doebley et al. (1990), Doebley e Stec, (1993), Doebley et al. (1997), Doebley (2004),
Wang et al. (2005) pode-se afirmar que o milho na forma conhecida atualmente é
derivado do Teosinte (Zea mays ssp. parviglumis). Com base nestes estudos
utilizando técnicas de marcadores moleculares QTLs (quantitative trait loci) no
genoma do milho e teosinto, identificaram cinco regides do genoma que exercem
controle sobre as diferencas mais significativas entre o teosinto e o milho, concluindo
gue a evolucdo inicial dos caracteres chaves que distinguem o milho do teosinto séo
controladas por um namero pequeno de locos, no entanto, com grandes efeitos sobre
o fen6tipo do milho.

Os estudos de Doebley et al. (1995); Doebley et al. (1997); Doebley (2004)
identificaram também que, as ramificacdes no colmo do teosinto séo controladas pelo
gene tbl (teosinte branched 1), sendo que a ocorréncia de uma mutacao deste gene
codifica para um fator de transcricdo homdlogo a de genes cycloidea, 0s quais sao
responsaveis pelo carater uni-colmo do milho e o afilhamento no teosinto. A
identificacdo deste fator € considerada a chave para a confirmacédo da hipétese que o
milho teve origem no teosinto.

As evidéncias indicam que o milho foi domesticado entre 8.000 a 10.000 anos
atras, por comunidades indigenas mexicanas e da Guatemala (Astecas e Maias) e
mais tarde por comunidades da América do sul (Incas) (PATERNIANI; CAMPOS,
2005). No entanto, salienta-se que as evidéncias moleculares ndo fornecem suporte
para a validacdo da hipotese de que o milho tenha sido domesticado em varias
regides (DOEBLEY, 1990).

Durante o processo de domesticagao o milho passou por ciclos sucessivos de
selecédo, realizados de maneira empirica e instintiva. O constante processo de
selecdo contribuiu para o desenvolvimento de plantas vigorosas, produtivas,
resistente aos insetos pragas e moléstias, e com maior adaptabilidade as condi¢des
edafocliméaticas (MIRANDA FILHO; VEIGAS, 1987). A sele¢éo de plantas superiores
baseadas nas caracteristicas morfolégicas resultou na planta de milho com as

caracteristicas modernas, desta forma, durante o processo de domesticacao
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aumentou-se o tamanho das espigas, incrementando o numero de fileiras de gréaos e
0 numero de graos por fileiras, em contrapartida reduziu-se o niumero de espigas por
plantas. Outra mudanga importante, ou talvez a principal, foi a reducdo do nimero de
afilhos, tornando a planta com apenas um colmo cilindrico.

Os primeiros eventos de domesticacdo do milho provavelmente envolveram
pequenas alteracbes em genes, estas pequenas alteracdes tiveram efeitos
acentuados sobre a estrutura fenotipica do milho. No entanto, as alteracdes
posteriores na evolugdo do milho moderno envolveram muitos genes (talvez

milhares) com pequenos efeitos (WANG et al., 2005).

2.3 Importancia socioecondémica da cultura.

O milho (Zea mays L.) possui elevada importancia econémica e social, sendo
mundialmente cultivado. A distribuicdo geografica da cultura encontra-se em uma
faixa que varia entre as latitudes 58° norte a 40° Sul, e altitudes que divergem desde
ambientes situados ao nivel do mar, até regiées com altitude superior a 2500 metros.
Além disso, é cultivado em regides com baixos niveis tecnoldgicos até regides que
empregam as mais modernas tecnologias de producdo. A grande heterogeneidade
das condi¢Bes de cultivos e a ampla distribuicdo geografica da cultura faz com que o
milho seja o cereal mais produzido no mundo (FANCELLI; DOURADO NETO, 2000).

A maior parte da producao, cerca de 85% é destinada para a elaboracao de
racoes, producédo de etanol e para a industria de alta tecnologia (confeccéo de filmes
e embalagens biodegradaveis). O milho é considerado a principal matéria-prima para
abastecimento alimenticio das grandes cadeias de producdo de aves, suinos e
bovinos, devido ao seu elevado valor energético. No entanto, apresenta uma boa
gualidade nutricional, sendo fontes de proteinas, gorduras, calcio, ferro, fésforo,
flavonoides, carotenoides, antioxidantes e fonte de fibras (DIAS PAES, 2006).

O consumo de milho para alimentacdo humana é mais acentuado em paises
subdesenvolvidos, onde este cereal possui uma grande importancia social, visto
como um alimento de baixo custo. Nessas regides, o milho é utilizado para suprir as
exigéncias nutricionais, sendo o ingrediente principal na elaboracdo de polentas,

cuscuz, canjicas, paes, mingaus, papas, bolos, massas e bebidas (DIAS PAES,
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2006).

Atualmente, a cultura do milho € uma das principais commodities agricolas
produzidas no mundo, sendo desenvolvida uma complexa cadeia agroindustrial para
este cereal. A area mundial cultivada com milho na safra agricola 2015/2016 foi de
aproximadamente 177 milhdes de hectares, com producdo de 970 milhBes de
toneladas de gréos, obtendo média de produtividade mundial de 5,65 toneladas por
hectare. Os maiores produtores deste cereal sdo os Estados Unidos, China e Brasil,
0S quais em conjunto correspondem a cerca de 67% da producdo mundial (USDA,
2016).

O Brasil destaca-se como o terceiro maior produtor mundial e segundo maior
exportador de milho na safra agricola 2015/2016, com area semeada de 16,2 milhdes
de hectares, alcancando uma producéo de 84,0 milhdées de toneladas e produtividade
meédia de 5,19 toneladas por hectare (USDA, 2016). Comparando-se as safras
agricolas de 2013 a 2016, nota-se que a producéo brasileira de grédos de milho tem
apresentado um comportamento estavel, com pequenas flutuacbes resultantes dos
eventos meteorolégicos.

No Brasil, o milho é a segunda espécie agricola mais cultivada, sendo sua
safra dividida em duas épocas, onde se denomina de primeira safra ou safra principal
e segunda safra ou safrinha. Na primeira safra, destacam-se os estados de Minas
Gerais, Rio Grande do Sul e Parana como os maiores produtores do graos, e na
segunda safra os principais estados produtores sdo Mato Grosso, Mato Grosso do
Sul e Parana. A maior parte da producdo brasileira de milho € proveniente da
segunda safra, a qual corresponde a aproximadamente 62% da producédo anual
(CONAB, 20186).

Na regido Sul o principal estado produtor de milho é o Parana, seguindo pelo
Rio Grande do Sul. O estado do Rio Grande do Sul, na safra 2015/2016 cultivou com
milho uma area de 823 mil hectares, com producéo total de 5,8 milhGes de toneladas,
sendo a produtividade média de 7,16 toneladas por hectare. Dessa forma, evidencia-
se que a média de produtividade de grdos de milho do estado € superior a média
nacional, no entanto, abaixo da produtividade média dos Estados Unidos, a qual é de
10,57 toneladas por hectare (USDA, 2016).
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2.4 Variabilidade genética e populacdes crioulas de milho

A variabilidade genética conceitua-se como qualquer diferenca genética entre
individuos da mesma espécie (FALCONER E MACKAY, 1996). A variabilidade é
utilizada para se referir a divergéncia de diferentes formas génicas existentes nos
varios locos génicos de uma espécie, sendo a mutacdo a fonte primaria da
variabilidade genética, potencializada pela recombinacdo génica (RAMALHO et al.,
2012).

O milho é o cereal que apresenta maior distribuicdo geografica entre as
espécies cultivadas, em decorréncia disto, apresenta também grande variabilidade
genética. Estima-se que existam mais de 100.000 acessos de milho mantidos em
bancos de germoplasma distribuidos pelo mundo (CHANG, 1992). Estes acessos
sdo oriundos de variedades de polinizacdo aberta (crioulas e melhoradas), linhagens
endogamicas e de diferentes tipos de hibridos, contendo na sua constituicdo genética
alelos favoraveis, os quais podem vir a ser incorporados nos programas
melhoramento (MARQUES JUNIOR; PEREIRA, 2001).

No Brasil, o banco ativo de germoplasma de milho esta localizado na Embrapa
Milho e Sorgo, em Sete Lagoas — MG. A colecdo contém aproximadamente 3.660
acessos de milho e sete acessos de parentes proximos do milho (ANDRADE et al.,
2001). Estes acessos sdo oriundos de coletas realizadas em varias regides do pais,
intercdmbios com outros paises e centro de pesquisas e também de produtores de
milho. Segundo Ramalho et al. (2012) a preservacdo e manutencdo da variabilidade
genética é considerada atualmente uma das questdes mais relevantes em relagcédo a
sobrevivéncia da humanidade.

Neste cenario, a identificacdo e exploracdo de novas fontes de variabilidade
sdo fundamentais para obtencdo de novos acessos, as quais apresentem formas
alélicas desejaveis para caracteres como rendimento de graos, resisténcia a
doencas, tolerancia a estresses hidricos, entre outros. Entre as fontes de
variabilidade destacam-se as variedades crioulas de milho, também conhecidas
como variedades locais ou tradicionais, as quais consistem de populagdes cultivadas
por comunidades rurais, povos indigenas e pequenos agricultores familiares
(TEIXEIRA et al., 2005).
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As populacbes crioulas sdo mantidas de uma safra para outra, através da
selecdo de plantas com base em caracteres relacionados a produtividade,
proporcionando assim desempenho satisfatorio nas condigdes de ambientes as quais
sdo cultivadas. Desta forma, estas populacdes sao altamente adaptadas as
condi¢cBes locais onde séo cultivadas e capazes de tolerar variagbes ambientais
(TEIXEIRA et al.,, 2005). Na comparacdo com as cultivares comerciais, as
populacbes crioulas sdo menos produtivas, mas sao importantes por constituirem
fontes de variabilidade genética que podem ser utilizadas em programas de
melhoramento e na busca por genes tolerantes e/ou resistentes aos fatores bioticos e
abidticos (ARAUJO; NASS, 2002).

As vantagens da utilizagcdo de variedades crioulas podem ser observadas,
guando cultivadas em condi¢cdes que se empregam baixas tecnologias de cultivo,
nestes casos variedades crioulas podem apresentar desempenho superior ou
proximo as variedades comerciais (CARPENTIERI-PIPOLO et al., 2010). Outra
vantagem da utilizacéo de populagdes crioulas é a reducdo do custo para compra de
sementes, visto que depois de adquirida a semente uma vez, o préprio produtor pode
produzir sua semente para as proximas safras. De acordo com Abreu et al. (2007) o
uso das variedades crioulas, constitui uma alternativa para a sustentabilidade dos
pequenos agricultores, sendo que o melhoramento destas variedades pode ser feito
nas propriedades pelos préprios agricultores os quais detém maior conhecimento
destas variedades crioulas.

Trabalhos realizados pelo Instituto Agrondmico do Parana, com intuito de
resgatar populacbes crioulas juntamente aos agricultores para a utilizacdo em
programas de melhoramento genético, destacam a necessidade de analises
agrondmicas criteriosas dessas populagdes, visto que podem apresentar genes de
interesse para os atuais programas de melhoramento genético do milho, em funcéo
do elevado poder de adaptacdo do germoplasma do milho crioulo (ARAUJO; NASS,
2002).

Apesar do elevado numero de acessos de milho disponiveis nos bancos de
germoplasma, a utilizacdo destes acessos por parte dos melhoristas brasileiros é
baixa, os quais justificam a pouca utilizacdo destes acessos devido a falta de

informacbes sobre a caracterizacdo e a descricdo adequada das colecdes
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(PATERNIANI et al., 2000). Outro fator importante atrelado a pouca utilizacdo dos
acessos e das populacdes crioulas no melhoramento genético do milho esta no alto
investimento financeiro para obtencdo de linhagens elites oriundas destas
populacbes (ARAUJO; NASS, 2002).

2.5 Melhoramento Genético do Milho

O melhoramento genético de plantas € um processo dindmico, continuo e
progressivo de selecdo e recombinacdo das melhores plantas, com intuito de
aumentar as frequéncias de genes e alelos desejaveis da populacédo a ser melhorada
(ALLARD, 1971). A domesticagdo da cultura do milho iniciou-se empiricamente a
milhares de anos atrds, onde os agricultores selecionam plantas aleatérias com
caracteristicas superiores para compor a proxima geracdo. Esse processo foi o
precursor do melhoramento genético e resultou na evolucdo do milho para a forma
fenotipica cultivada atualmente.

O melhoramento genético pode ser direcionado essencialmente visando duas
alternativas, a primeira obtencdo de populacbes melhoradas e a segunda, a
obtencao de linhagens direcionada a producdo de hibridos (geracdo F; com vigor
hibrido) (PATERNIANI; MIRANDA FILHO, 1987). No melhoramento de populacdes
busca-se aumentar a frequéncia de genes favoraveis, a partir da utilizacdo de
meétodos de selecdo, em relacdo a populacdo original, no entanto, o aumento das
frequéncia dos genes favoraveis ocorre de forma gradativa. A selecédo de plantas de
uma populacdo conduz para o0 estreitamento da base genética, porém uma
percentagem de variabilidade sempre persistira, devido a ndo fixacdo dos genes ou
pela liberacdo da variabilidade genética potencial pela quebra de blocos génicos
através da recombinacdo. Desta forma, a populagdo melhorada é constituida por
uma mistura de genotipos, conferindo assim maior estabilidade fenotipica
(PATERNIANI; MIRANDA FILHO, 1987).

De acordo com Allard (1971); Paterniani e Viégas (1987), o sucesso para
obtencdo de variedades superiores depende de pardmetros como a variabilidade da
populacdo original, tamanho efetivo da populacdo, método de melhoramento

empregado, técnica e precisdo da avaliacdo dos genotipos, influencia do ambiente,
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da interacdo genotipo x ambiente, os efeitos pleiotrépicos, as correlacdes fenotipicas
e genotipicas e da interrelacao entre esses fatores.

O melhoramento genético direcionado para obtencdo de hibridos consiste na
exploracdo comercial da geracdo F; resultante do cruzamento entre linhagens
endogamicas, variedades de polinizacdo aberta, e outras populacbes que sejam
distantes geneticamente (ALLARD, 1971). Este tipo de cruzamentos possibilita
explorar da melhor forma os beneficios das interacdes alélicas e génicas na geragao
hibrida do que em qualquer outro procedimento de melhoramento disponivel
(PATERNIANI, 1974).

2.5.1 O milho hibrido

O milho hibrido é definido como a primeira geracdo proveniente do
cruzamento entre variedades de polinizacdo aberta, linhagens endogamicas ou
outras populacdes geneticamente distantes (ALLARD, 1971). Os primeiros trabalhos
com autofecundacéo e cruzamento em plantas foram conduzidos por Darwin (1877),
e estimularam mais tarde os estudos e pesquisas do pesquisador W. J. Beal (1880),
o qual explorou as hibridacfes entre variedades de polinizacdo aberta, evidenciando
incremento significativo da produtividade da geracdo F;, e sugerindo a hibridacao
como um método para elevar a produtividade das plantas cultivadas comercialmente
(SPRAGUE; HEBERHART, 1977).

Foi em 1908, que o pesquisador Edward Murray East investigou os efeitos da
endogamia e da hibridacdo em milho, e elaborou hipéteses sobre o método das
linhas puras. Em paralelo aos trabalhos conduzidos por East (1908), o pesquisador
George Harrison Shull em 1909 desenvolveu pesquisas que sugeriram o método da
linha pura de melhoramento do milho baseado em linhagens endogamicas, obtidas
por autofecundacédo continuada, e o uso comercial de hibridos simples de milho.
Desta forma, os trabalhos conduzidos paralelamente por East (1908) e Shull (1909)
trouxeram as maiores contribuicdes sobre a depressédo por endogamia e heterose
nos cruzamentos entre linhagens endogamicas.

As bases tedricas elaboradas por East (1908) e Shull (1909) em relacdo a

obtencdo de hibridos de milho, consistia na exploracdo da heterose, resultante do
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cruzamento entre duas linhagens endogamicas. A heterose pela definicdo de Shull
(1948) refere-se “ao incremento do carater (rendimento, vigor, etc) em relacdo a
média dos pais; se ndo ha incremento ndo ha heterose. A reducdo do carater do
vigor deve ser tratada como outro fendmeno”. Ou seja, a heterose consiste no
incremento do desempenho em determinado carater dos individuos hibridos, com
relacdo aos genitores, sendo também chamada de “vigor hibrido”. As principais
hipbteses para explicar a heterose sdo a dominancia (DAVENPORT, 1908),
sobredominancia (EAST, 1936) e epistasia (ALLARD, 1971).

Os hibridos simples de milho desenvolvidos naquela época ndo conquistaram
o mercado de sementes por imediato, visto que as sementes hibridas eram de custo
excessivamente elevados, em razdo da baixa producdo de sementes nas linhagens
endogamicas, as sementes apresentavam endosperma reduzido e pericarpo rugoso,
dificultando o processo de semeadura mecanizada, e o vigor manifestado pelos
hibridos ndo eram compativeis com o maior custo das sementes hibridas, devido ao
baixo grau de heterose manifestado entre as linhagens cruzadas, as quais eram
pertencente ao mesmo grupo heterético (ALLARD, 1971).

Em 1918, Donald F. Jones prop6s a utilizagdo comercial de hibridos duplos de
milho, tornado o milho hibrido viavel economicamente. O procedimento proposto por
Jones consistia no cruzamento de dois hibridos simples, com isso, o hibrido duplo é
resultante de quatro linhagens endogéamicas [(AxB) x (CxD)]. Este procedimento
possibilitou a reducéo do custo de producdo das sementes dos hibridos, visto que o
cruzamento entre dois hibridos simples produziam maior quantidade de semente,
reduzia-se a area ocupada com o0 genitor masculino, na medida em que este
produzia maior quantidade de pdlen e as sementes apresentam tamanho e formato
desejaveis para semeadura mecanizada, além de apresentarem elevado vigor
(JONES, 1918; ALLARD, 1971). A partir de 1922, iniciou-se nos Estados Unidos uma
intensa pesquisa com finalidade de explorar o potencial dos hibridos e incrementar a
produtividade. Neste sentido, foram desenvolvidos e conduzidos meétodos para
obtencdo de linhagens e avaliacdo dos hibridos (HALLAUER; MIRANDA FILHO,
1995).

Os primeiros hibridos comerciais foram langcados por volta de 1930 na regido

conhecida como “Corn Belt” nos Estados Unidos. Com o passar dos anos, o milho
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hibrido foi ganhando espaco e substituindo as variedades de polinizacdo aberta de
forma gradual, em 1939 o milho hibrido ja ocupava cerca de 75% da area semeada
nesta regido. Em 1960, apenas 5% do total da area semeada nos Estados Unidos
utilizavam variedades de polinizacdo aberta (MIRANDA FILHO; VIEGAS, 1987). No
periodo compreendido entre 1930 a 1960, houve um incremento meédio anual na
produtividade de 65 kg ha™ pela utilizacéo de hibridos duplos nos Estados Unidos.
Esse aumento foi ainda mais expressivo, com a utilizagdo de hibridos simples, com
aproximadamente 110 kg hatano™ (HALLAUER; MIRANDA FILHO, 1988; TROYER,
1999).

O primeiro programa de milho hibrido no Brasil foi iniciado em 1932 no
Instituto Agrondmico de Campinas (IAC), onde foram sintetizados hibridos simples,
duplos, triplos, top-crosses, multiplos e intervarietais (KRUG et al., 1943). Entretanto,
em 1939 foi lancado o primeiro hibrido duplo brasileiro, utilizando linhagens
desenvolvidas pela Universidade Federal de Vicosa (PATERNIANI; CAMPOS, 2005).
Outro programa que merece destague na pesquisa de milho foi conduzido na Escola
Superior de Agricultura Luiz de Queiroz, pelo professor E. Paterniani.

Os hibridos de milho sao classificados de acordo com a composicao genética
gue lhe deram origem, desta forma Miranda Filho e Viégas (1987), descreveram 0s
diferentes tipos de hibridos:

Top-Cross: resultante do cruzamento entre hibridos x variedades e variedades
x linhagem.

Hibrido simples (HS): consiste do cruzamento entre duas linhagens
endogamicas. Os hibridos simples apresentam geralmente produtividades superiores
0s demais e sdo caracterizados pela alta uniformidade de plantas e de espigas. No
entanto, tem como desvantagem o elevado custo de producao de sementes, devido a
linhagem genitor feminina evidenciar baixa produtividade, sendo necessaria uma
grande area para obtencéo dos cruzamentos.

Hibrido simples modificado: difere-se do hibrido simples, na medida em que se
utiliza como parental feminino o hibrido obtido pelo cruzamento de duas linhagens de
mesma genealogia (AxA’) e como genitor masculino uma terceira linhagem (B),
resultando no hibrido simples modificado [(AxA’) x B)]. O cruzamento entre duas

linhagens irmas tem como intuito aumentar a produtividade de grdos do genitor
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feminino, pela expressao da heterose, diminuindo assim o custo de producédo das
sementes.

Hibrido triplo: resultante do cruzamento entre um hibrido simples (linhagem A
x linhagem B), utilizado como genitor feminino, e uma terceira linhagem endogamica,
como genitor masculino [(AxB)xC].

Hibrido duplo: resultante do cruzamento entre dois hibridos simples [(A x B) x
(C x D)]. Apresenta maior variabilidade genética que os tipos anteriores, sendo,
portanto, menos vulneravel, além de ter menor uniformidade e custo de producéo de
semente.

Hibrido intervarietal: resultante do cruzamento entre duas variedades.
Geralmente apresenta menor produtividade que os hibridos obtidos através do
cruzamento entre linhagens endogamicas, em contrapartida apresenta a vantagem
da utilizacdo da heterose sem a necessidade da trabalhosa obtencédo de linhagens.

As principais vantagens da utilizacdo de milho hibrido sdo a possibilidade de
associar caracteristicas de distintos genitores, obtencdo de genoétipos superiores num
prazo relativamente curto, utilizacdo das interagcbes génicas na geracdo hibrida,
producdo de gendtipos uniformes, menor interacdo dos hibridos x ambientes
(PATERNIANI, 1974).

2.5.2 Obtencéo de linhagem endogéamicas

Em um programa de melhoramento visando a obtencédo de hibridos de milho,
as etapas envolvidas sdo a selecdo de populacdes base, o melhoramento das
populacdes, a obtencdo de linhagens, avaliacdo da capacidade de combinacédo e o
teste intensivo dos hibridos obtidos entre o cruzamento das linhagens elite
(PATERNIANI; CAMPOS, 2005). A escolha das populagcdes (pool génico) que
formardo o germoplasma ativo do programa € um processo de elevada importancia,
visto que, sdo nestas populacdes que estdo concentrados os alelos favoraveis para
0s caracteres de interesse, possibilitando a obtencdo de linhagens superiores
(HALLAUER et al. 2010). Segundo Allard (1971) para aumentar a probabilidade de
obtencédo de hibridos superiores é necesséario aumentar a probabilidade de gendtipos

superiores na populacéo base, e este aumento € consequéncia direta do aumento



30

das frequéncias dos alelos favoraveis na populacéo.

Na grande maioria dos programas de melhoramento, as populacbes base
utilizadas atualmente para a extracdo de linhagem séo oriundas de hibridos simples
comerciais, devido associarem a elevada proporcado de alelos favoraveis ja fixados e
a boa produtividade do hibrido (AMORIM; SOUZA, 2005). No entanto, este processo
tem como consequéncia o estreitamento da base genética das linhagens. Desta
forma, a exploragéao de populacgdes crioulas como populagdes base para obtencao de
linhagem apresentam-se com um elevado potencial, visto que, as frequéncias
alélicas presente nestas populacdes ainda ndo foram exploradas. Segundo Falconer
e Mackay (1996), a heterose se manifestara significativamente quando as
populacbes apresentarem base genética ampla, aliada a condicdo do carater
avaliado apresentar alto nivel de dominancia direcional.

O sucesso de um programa de melhoramento esta na obtencédo de linhagens
superiores e na capacidade destas linhagens transferirem as caracteristicas
desejaveis para os hibridos (SOUZA JUNIOR, 2001). A obtencdo e avaliacido das
linhagens € uma das etapas do programa de melhoramento mais trabalhosa e
onerosa, juntamente com o teste das combinac¢des das linhagens (MIRANDA FILHO;
VIEGAS, 1987). Durante o processo de obtencéo das linhagens, deve-se considerar
a depressao endogamica ou endogamia das linhagens. A endogamia é decorrente do
acasalamento entre individuos relacionados por ascendéncia, sendo o primeiro efeito
resultante deste sistema de acasalamento a mudanca nas frequéncias genotipicas
da populacéo, decorrente do aumento na frequéncia dos gendtipos homozigéticos
em detrimento das frequéncias dos gendtipos heterozig6ticos, sendo com isto,
evidenciados os efeitos dos alelos recessivos deletérios, e reducdo do vigor
(FALCONER, 1981).

A autofecundacdo é a forma mais drastica de obtencdo da endogamia e a
técnica mais comumente utilizada para a obtencdo das linhagens. O predominio dos
locos em homozigose nas linhagens é alcancado com aproximadamente sete ciclos
sucessivos de autofecundacao, os quais correspondem a aproximadamente 99,20%
dos locos em homozigose (PATERNIANI; CAMPQOS, 2005). A técnica de
autofecundacgéo consiste na selecdo de plantas de com caracteres desejaveis na

populacdo base, protecdo da estrutura reprodutiva feminina, antes da exteriorizacéo
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dos estigmas com um saco plastico, coleta do pdlen da mesma planta com auxilio de
um pacote de papel, e a realizacdo da polinizacdo da inflorescéncia feminina com o
polen coletado na mesma planta (KRUG; VIEGAS, 1962). De acordo com Miranda
Filho e Viégas (1987), a autofecundacdo conduz a homozigose das linhagens, no
entanto, apenas conduzird ao melhoramento se algum processo de selecdo for
aplicado concomitantemente, selecionando-se linhagens promissoras para
caracteres agrondmicos desejaveis e favoraveis ao melhoramento.

Os principais métodos para obtenc¢éo de linhagem endogamicas sdo o método
padrdo e método genealégico (MIRANDA FILHO; VIEGAS 1987; HALLAUER et al.,
2010). A selecdo e avaliacdo de linhagens realizadas em geracfes precoces de
endogamia aumentam a eficiéncia do processo, pois reduz o nimero de linhagens
antes de atingir a homozigose completa, e com isso a quantidade de recursos e
esforcos envolvidos nas atividades de autofecundacdo. Dessa forma, a avaliacdo e
caracterizacdo das linhagens em geracdes precoces sdo fundamentais para o
sucesso do programa. Segundo Cabrera et al. (2005) a selecdo das linhagens é
efetiva ja a partir das primeiras geracbes de autofecundacdo S, ou Sz, porém
tratando-se de caracteres de herdabilidade baixa, a selecdo nas geracfes iniciais
deve ser branda para evitar perda de familias com bom potencial.

A pré-selecao e avaliacdo de linhagens em geracbes precoces podem ser
realizadas através do emprego de varios métodos, entre 0s quais se destaca o
método top cross o qual fornece estimativas da capacidade de combinagcdo das
linhagens (CRUZ; CARNEIRO, 2006; CHAVES E MIRANDA FILHO, 1997). Este
método foi proposto por Davis (1927) e complementado por Jenkins (1935) e
Sprague (1946), e consiste em cruzar as linhagens com um testador comum, para
obtencao de informac@es preliminares da capacidade geral de combinacdo (CGC) e
capacidade especifica de combinagdo (CEC). A eficiéncia deste método est4d na
escolha adequada do testador. Desta forma, a base genética do testador é crucial
para obter estimativas confiaveis da capacidade de combinagdo (HALLAUER;
MIRANDA FILHO, 1988). Em linhagens com maior grau de endogamia (geracdes Se
e S;), os métodos mais eficientes para estimar a capacidade de combinacdo, sédo os
métodos de dialelo completo, parciais e circulantes. Estes métodos possibilitam

estimar parametros genéticos cruciais para a selecdo de genitores para hibridacéo,
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como a identificacdo das acdes génicas do controle dos caracteres e identificacao
das melhores combinacdes entre as linhagens (VENCOVSKY, 1987; BERNINI;
PATERNIANI, 2012).

As linhagens endogéamicas promissora selecionadas devem possuir um
conjunto de caracteristicas, tais como, sementes com alto vigor e alta qualidade
fisioldgica, as linhagens utilizadas como genitores masculinos devem apresentar
producdo elevada de pdlen viavel e possuir um longo intervalo de liberacdo do
mesmo, além de possuir complementariedade génica com o genitor feminino,
resultando em vigor hibrido (POEHLMAN; SLEPER, 1995).

2.6 Parametros genéticos em milho

A obtencao de estimativa de parametros genéticos e fenotipicos tem grande
importancia em programas de melhoramento genético, pois possibilitam a tomada de
decisdes relacionadas com a escolha do método apropriado, os caracteres que
devem ser selecionados em etapas inicias e avancadas do melhoramento e também
ao peso que se deve atribuir a cada carater, separadamente ou em conjunto no
momento da selecao (SILVEIRA, 2007).

As propriedades béasicas de uma populacdo sao expressas em termos de
frequéncias alélicas e frequéncias genotipicas. Para obter as propriedades genéticas
de uma populacao ou conjunto de progénies deve-se decompor o valor fenotipico em
suas partes componentes, atribuidas aos diferentes fatores casuais. Com isso,
permite predizer o efeito da selecdo e planejar os procedimentos de melhoramento,
ja que estes tém suas origens nos quadrados médios da analise de variancia, de
dados experimentais e suas esperancas matematicas (VENCOVSKY & BARRIGA,
1992).

A utilizacdo das variancias no estudo dos caracteres quantitativos permite
obter estimativas dos parametros genéticos, identificando a natureza das acbes
génicas envolvidas no controle dos caracteres guantitativos e avaliar a eficiéncia de
diferentes estratégias de selecdo para obtencdo de ganhos genéticos e manutencéo
de uma base genética adequada. Entre os parametros de maior importancia,

destacam-se as variancias genéticas aditivas e nao aditivas, as herdabilidades e as
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correlacdes (Cruz et al., 2014).
2.6.1 Herdabilidade

A herdabilidade refere-se a proporcéao relativa das influéncias genéticas e
ambientais na manifestacéo fenotipica dos caracteres e indica o grau de facilidade ou
dificuldade para melhorar determinados caracteres (Resende, 2002). Dessa forma, a
herdabilidade é considerada um dos parametros genéticos mais relevantes para o
trabalho dos melhoristas (RAMALHO et al., 2012).

A herdabilidade no sentido amplo (H?) é definida como a razéo da variancia

genaotipica (as) pela variancia fenotipica (o?), de modo que H?=—2. No sentido

ala,

amplo, se considera toda a variancia genética, seja ela de origem aditiva, de
dominancia e epistatica (FALCONER; MACKAY, 1996; RAMALHO et al., 2012).

A herdabilidade no sentido restrito (h?) é considerada a raz&o entre a variancia

genética aditiva (o) pela variancia fenotipica (o), de modo que h? ::—"g. Desta
f

forma, a herdabilidade no sentido restrito considera apenas a variancia genética

aditiva, sendo assim mais util no melhoramento que a herdabilidade no sentido

amplo, visto que, quantifica a importancia relativa da proporgéo da variancia genética

aditiva, a qual pode ser mantida de uma geracdo para a outra (FALCONER,;

MACKAY, 1996; RAMALHO et al., 2012).

O coeficiente de herdabilidade, tanto no sentido restrito como no sentido
amplo, pode variar de zero a um. Desta forma, coeficientes de herdabilidade igual a
um, indicam que as diferencas fenotipicas entre os individuos sdo causadas
unicamente por diferencas genéticas entre os mesmos. Em contrapartida,
coeficientes iguais ou préximos a zero, indicam que a variabilidade do carater nao
tem origem genética, ou seja, é decorrente do efeito do ambiente, ndo existindo

correlacdo entre valor genético e valor fenotipico (ALLARD, 1971).
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2.7 Correlacéo entre caracteres

O melhoramento genético busca agrupar em um mesmo gendtipo ou
populacdo o maximo de caracteristicas desejaveis, para isso a selecdo deve
considerar varios caracteres simultaneamente (RAMALHO et al., 2012). A
investigacdo das correlagcdes entre caracteres € de suma importancia para o
melhoramento genético, visto que o aprimoramento de determinada populagcédo ou
gendtipo € direcionado para um conjunto de caracteres conjuntamente. Com isto, a
estimacdo das correlagbes entre os caracteres permite estabelecer estratégias
adequadas de selecdo (VENCOVSKY, 1987). De acordo com Falconer (1981), as
correlacdes entre caracteres sdo importantes para o melhoramento genético por trés
causas principais, a primeira em conexdao com as causas genéticas, por meio da
acao pleiotropica dos genes, em conexdo com as mudancas efetuadas pela selecéo
e pela conexdo com a selecdo natural (FALCONER, 1981).

O estudo de correlagbes entre caracteres em milho envolve diversos tipos de
constituicdes genéticas, como linhagens, hibridos e progénie de populacdes. No caso
especifico de linhagens, o sentido e a magnitude das correlacdes devem interferir no
critério de selecdo entre as linhagens (HALLAEUR; MIRANDA FILHO, 1995). A
existéncia de correlacdo entre os caracteres é fundamental para o melhorista, pois as
alteracdes aplicadas sobre um carater especifico pode causar modificagcbes em outro
caracter. Com isso, essas associacdes quantificam a possibilidade de ganhos
indiretos por selecdo, onde caracteres de baixa herdabilidade tém a selecdo mais
eficiente quando realizada sobre caracteres que estdo correlacionados a ele, e que
apresentam maior herdabilidade e facilidade de mensuragdo (CRUZ; REGAZZI,
1997).

A correlacdo consiste na medida de associagao linear entre dois caracteres,
sendo o grau em que estes variam juntos (STEEL; TORRIE, 1980). A correlacdo
estimada por meio do coeficiente de correlacdo quantifica o grau de associacéo
genético e nao-genético entres dois caracteres (HALLAUER; MIRANDA FILHO,
1988). Em relacédo ao coeficiente de correlagdo, Cruz e Regazzi (1997) descrevem
gue o coeficiente € admensional, podendo variar de -1 a +1, onde coeficiente igual a

zero nao implica em falta de relacéo entre dois caracteres, apenas reflete a auséncia
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de relacéo linear entre os caracteres, a correlagcdo sera nula se os caracteres séao
duas variaveis aleatérias independentes, neste caso a covariancia.

A interpretagéo das correlagdes entre caracteres deve considerar a magnitude
e o sinal, sendo que a magnitude indica a existéncia de relacdo linear entre os
caracteres estudados e o sinal indica se ambos os caracteres séo influenciados
conjuntamente de forma positiva ou na medida em que se incrementa um caracter ou
outro é influenciado negativamente, reduzindo sua expressédo (CRUZ, 2012).

A correlagdo entre caracteres pode ser considerada como um indicativo a
selecao indireta, a qual consiste na selecédo aplicada a outro carater, que nao seja o
carater principal que se deseja melhorar, sendo esse carater denominado de carater
secundéario. Falconer (1981) apontou uma série de condi¢Bes para obter-se eficiéncia
na selecdo indireta pela correlacdo, entre elas: a herdabilidade do carater
selecionado ser maior que a do carater que se pretende melhorar; a correlacao
genética entre os dois seja alta; alterando-se a intensidade de selecédo do caréter, ou
seja, a intensidade de selecdo aplicada no carater secundario ser superior a
intensidade aplicada no carater de interesse. Entretanto, este mesmo autor, afirma
gue a selecéo indireta apenas sera mais eficiente que a selecéo direta em casos que
dizem respeito a dificuldades técnicas, ao se aplicar a selecao direta no carater de
interesse a ser melhorado. Essas dificuldades técnicas estédo relacionadas a precisao
na mensuracao do caracter, a ocorréncia do carater desejado em apenas um sexo,

enquanto o carater secundario puder ser mensurado em ambos 0s sexos.

2.7.1 Correlacdes Fenotipicas

O fendtipo de um individuo é determinado por sua constituicdo genética
(gendtipo) e pelo efeito do ambiente, sendo o Fendtipo (F) = Gendtipo (G) +
Ambiente (A). Diante disto, o fendtipo € resultado da acdo conjunta dos efeitos
genotipicos e do ambiente em que a planta estd exposta. A associacdo entre dois
caracteres gue pode ser diretamente mensurada, em um grupo de individuos é a
denominada de correlagdo fenotipica. Dessa forma, esta correlacdo é baseada a
partir da mensurac¢do do fenoétipo, sendo influenciada por duas causas, a primeira

causa genética e a segunda causa do ambiente (FALCONER, 1981).
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As inferéncias das associacbes fenotipicas entre dois caracteres sao
importantes, pois permitem avaliar a viabilidade do emprego de selecéo indireta, no
entanto, sua utilizacdo de forma equivocada pode induzir a conclusdes erroneas,
reduzindo sua aplicabilidade pratica (CARVALHO et al., 2004). Neste contexto, se 0
carater principal possui baixa herdabilidade a correlacdo fenotipica € determinada
principalmente pela correlacdo de ambiente. Em contrapartida, se o carater
apresenta alta herdabilidade a correlagdo fenotipica é decorrente da correlagédo
genética (FALCONER, 1981).

2.7.2 Correlacbes Genéticas

A correlac@o genética procura explicar por meio de mecanismos geneéticos, a
variacdo conjunta de dois caracteres, sendo assim, determinada inteiramente pelo
gendtipo, visto que os efeitos atribuidos ao ambiente sdo desconsiderados
(RAMALHO et al., 2012). Esta correlagdo é a mais importante para o melhoramento,
principalmente em situagcdes que envolvam caracteres de heranca complexa,
controladas por varios genes e com alta participacdo do ambiente (Falconer, 1981).

As causas da correlacdo genética sado atribuidas principalmente ao
pleiotropismo, que consiste em um Unico gene ser responsavel por mais de uma
caracteristica, isto €, a propriedade do gene em afetar duas ou mais caracteristicas
simultaneamente (FALCONER, 1981). Segundo esse mesmo autor, o grau de
correlacdo oriundo do pleiotropismo expressa a quantidade pela qual dois caracteres
sdo influenciados pelo mesmo gene, porém, as correlagdes podem ser positivas ou
negativas. Positivas quando um gene afeta a expressao de dois genes, aumentando
assim os dois caracteres, e negativas quando a medida que se aumenta um carater
se reduz o outro carater.

A segunda causa da correlacédo genética é em funcao das ligacbes génicas,
porém essa causa € eventual e transitoria, e ocorre quando 0s genes que tém efeito
nos caracteres estdo no mesmo cromossomo e muito proximos (RAMALHO et al.,
2012). As ligagbes génicas possuem efeito sobre a frequéncia das diversas
combinacdes génicas, ou seja, sem a presenca de ligagdo génica os genes sdo

independentemente distribuidos e tém todas as combinacfes possiveis de ocorrer de
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igual forma, na medida em que ocorre a ligacdo génica, altera-se a equilibrio da
distribuicdo, e consequentemente a perda da igualdade, resultando no aumento de
combinacdes parecidas com genitores em determinados individuos e reduc@o ou
deficiéncia de recombina¢cbes (ALLARD, 1971). A ligagdo génica consiste em uma
forca conservadora que mantem juntas as combinacdes génicas preexistentes.
Dessa forma, tende a considerar e conservar juntas as combinacdes favoraveis
existentes o que causa a correlacdo genética entre os caracteres que apresentam a

ligacdo génica.

2.7.3 Correlacbes de Ambiente

O ambiente exerce grande efeito sobre a expressao do fenétipo, dessa forma,
os fatores ambientais afetam os caracteres por meio de diferentes estimulos e
mecanismos fisioldgicos (FALCONER, 1989). O ambiente torna-se uma causa de
correlacdo entre dois caracteres quando estes sao influenciados pelas mesmas
variagdes nas condi¢des do ambiente. No entanto, a correlagéo de ambiente consiste
nos desvios de ambiente e também dos desvios genéticos ndo aditivos, em situacées
gue se trabalha com a variancia genética aditiva (FALCONER, 1981). Correlacfes de
ambiente negativas indicam que o ambiente favorece um carater em detrimento do
outro, e valores positivos indicam que os dois caracteres sao beneficiados ou
prejudicados pelas mesmas causas de variacfes de ambiente (CRUZ; REGAZZI,
1997).

As correlacbes genéticas e de ambiente podem apresentar magnitudes,
sentido e direcdo diferente, nestas circunstancias as causas de variacdo genética e
de ambiente afetam os caracteres por meio de diferentes mecanismos fisiolégicos
(FALCONER, 1981).

2.7.4 Estimativas dos coeficientes de correlacao
A estimativa dos coeficientes de correlacdo fenotipica, genotipica e de

ambiente entre dois caracteres, € obtida com a realizacdo de analises individuais,

segundo o modelo estatistico apropriado e a analise da soma dos valores dos
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caracteres X e Y, obtendo as covariancias associadas a cada fonte de variacdo. Os
componentes de covariancia podem ser estimados atraveés da esperanca matematica
do produto médio das fontes de variagdo, que podem ser obtidas de forma
semelhante as esperancas dos respectivos quadrados meédios da andlise de
variancia (CRUZ et al., 2004).

Os produtos médios tém sido calculados utilizando-se as estimativas dos
guadrados médios obtidos na andlise de variancia, pela soma de X e Y, fornecidos
por: Z=X+Y.

As estimativas de variancias fenotipicas, genotipicas e de ambiente podem ser

obtidas conforme metodologia de Vencovsky e Barriga (1992); Ramalho et al. (2012):

2
Of(X)= QMT(X) /r

o1y =QMT, /1
5900 = (QMT, ~QMR,,,) /T
oot =(QMTy, —QMRy, )/ T

G§(X) =QMR

2
Oa(y) = QMR(Y)

2 2
(o2 ‘A . , . O ‘A . ;.

de forma que: ° "= variancia fenotipica de X; "™ = variancia fenotipica de Y;

2 2 2
O ‘a . L - O ‘A . L - O ‘n .

909 = variancia genética de X; 2% =variancia genética de Y; < > = variancia

2
. . O-a(Y) _ A . .

de ambiente de X; e = variancia de ambiente de Y.

As estimativas de covariancias fenotipicas, genéticas e de ambiente podem

ser obtidas da seguinte forma:
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QMT(XY) o QMT(X) _ QMT(Y)
2

g(Xy) — (Covf(XY) _COVa(XY))

Cov _ QMR(XY) _QMR(X) _QMR(Y)
a(Xxy) 2

onde: Cov;,, = covariancia fenotipica de XY; Cov,,,, = covariancia genética de XY;

Cov

Cov, vy = covariancia de ambiente de XY.

Obtidas as variancias e covariancia fenotipicas, genéticas e de ambiente,

pode-se estimar as correlacdes fenotipicas, genéticas e de ambiente, conforme:

Ve xvy = > >
\/Gf(x)'gf(Y)
g(Xy) — 2 2
\/Gg(xr%(v)
COVa(XY)
ra

(XY) — > >
\/Ga(X)'Ga(Y)

sendo: r;,, = correlagdo fenotipica de XY; r, ., = correlagdo genotipica de XY; e
Faxvy = correlacdo de ambiente de XY.

Conforme observado, a correlacdo fenotipica ndo € obtida através da soma
algébrica das correlacdes genéticas e ambientais (RAMALHO et al., 2012).

A significancia do coeficiente de correlacao fenotipica, genética e de ambiente
pode ser testada pela estatistica t, conforme Steel e Torrie (1980), verificando-se a
hipotese do coeficiente de correlacdo ser igual a zero (Ho:P = 0), dada por:
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r
t=—=+n-2

V1-r?
em que t esti associado a n-2 graus de liberdade e em um nivel de significancia a
desta forma, se |r| =2 r (a, n-2), rejeita-se Ho: P = 0, caso contrario ndo se rejeita a
hipotese de nulidade, sendo o coeficiente de correlacdo significativo (CRUZ;
REGAZZI, 1997).

2.8 Distancia genética e métodos multivariados

A distancia genética esta relacionada ao grau de distanciamento entre
genotipos, linhagens e populagbes quanto ao conjunto de caracteres que sao
comuns em ambos (OLIBONI et al., 2012). A distancia genética evidenciada entre
gendtipos € resultante da variabilidade genética existente entre eles, sendo as
diferencas atribuidas a alteracdes encontradas nas constituicbes genéticas dos
individuos. Em programas de melhoramento genético de milho, o conhecimento da
distancia genética entre linhagens é fundamental, pois a obtencdo desta informacgéo
permite melhorar a eficiéncia da selecdo de linhagens para o desenvolvimento da
préxima geracdo e na formacdo de hibridos (AMORIN, 2005). Dessa forma, o
conhecimento da distancia permite predizer em geracdes precoces de endogamia,
possiveis constituicbes genéticas promissoras que se distanciam das ja existentes no
programa de melhoramento.

O estudo da distancia genética entre linhagens candidatas para genitores &
uma ferramenta adicional para a producdo de novos hibridos, além disso,
proporciona maior possibilidade de atuacdo na formacdo de grupos heteréticos
(HALLAUER et al., 2010). Estudos vém comprovando que o cruzamento entre
linhagens distantes geneticamente resultam em hibridos superiores, mostrando-se
assim positivamente correlacionadas a heterose. De acordo com Falconer (1989), em
qgualquer grau de dominancia superior a zero, a heterose manifestada em um
individuo decorre da frequéncia alélica entre seus genitores, havendo correlacéo

positiva entre distancia genética e heterose. No entanto, existem divergéncias para
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estes estudos, segundo Moll et al. (1965) e Paterniani e Lonnquist (1963), deve
existir um grau 6timo de distancia entre 0os genitores, para a maxima expressao da
heterose, visto que populagbes com ampla distancia genética foram cruzadas e
pouca ou nenhuma heterose foi evidenciada. Desta forma, para exploracdo da
maxima heterose a distancia genética deve ocorrer dentro de uma faixa ideal, pois
genitores muito distantes geneticamente podem apresentar caracteres nao
desejaveis agronomicamente. Com isso, tende a ser mais promissor selecionar para
cruzamento, dois gendtipos que apresentem bom desempenho e bases genéticas
diferentes, do que selecionar os genitores mais distantes geneticamente (GHADERI
et al., 1984).

Para Miranda Filho et al. (1988), a distancia genética avaliada com base na
dissimilaridade genética entre os individuos constitui um meétodo de natureza
preditiva, o que permite a constatacdo prévia dos cruzamentos com maior
probabilidade de sucesso, otimizem-se a heterose, e evitando a avaliacdo dos
cruzamentos indesejaveis. Os métodos preventivos de estimativa da distancia
genética baseiam-se em diferengcas morfoldgicas, fisioldgicas e moleculares entre as
constituicdes genéticas dos individuos (CARVALHO et al., 2003).

As analises multivariadas contribuem neste sentido, pois possuem como
objetivo avaliar um conjunto de variaveis aleatorias relacionadas entre si, onde cada
uma possui 0 mesmo grau de importancia (HAIR et al., 2005). A analise multivariada
fornece coeficientes de distancia genética entre as linhagens, proporcionando grande
contribuicdo ao melhoramento genético (CHIORATO, 2004). A utilizacdo de técnicas
multivariadas para estimar a distancia genética tem se tornado uma pratica rotineira
entre os melhoristas de plantas. A associacdo de técnicas multivariadas constitui
uma forma eficiente de estimar a distancia genética, as quais envolvem técnicas
analiticas como métodos de agrupamento, componentes principais e variaveis
canbnicas (CRUZ et al., 2004).

2.8.1 Andlise de agrupamento, medidas de dissimilaridade e componentes principais

Andlises de agrupamento € a denominacdo atribuida para um conjunto de

técnicas multivariadas, que apresentam como finalidade agrupar individuos com base
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nos caracteres que eles possuem (HAIR et al., 2005). O processo de agrupamento
pode ser resumido em duas etapas principais, sendo a primeira relacionada a
estimativa de uma medida de similaridade ou dissimilaridade entre as linhagens e a
segunda, o emprego de um método de agrupamento para formar os grupos. As
estimativas de dissimilaridade atendem aos objetivos dos melhoristas por
guantificarem e informarem o grau de semelhanca ou de diferencas apresentadas
entre dois individuos (CRUZ; CARNEIRO, 2006). Para obtencdo da matriz de
similaridade ou dissimilaridade, em caracteres quantitativos pode-se utilizar a
distancia generalizada de Mahalanobis, distancia ponderada pelo quadrado médio do
residuo, distancia Euclidiana, distancia Euclidiana média, quadrado da distancia
Euclidiana, distancia de Cole-Rodgers e distancia de Gower. No entanto, as mais
usuais no melhoramento séo a distancia Euclidiana média e a distancia generalizada
de Mahalanobis (CRUZ et al., 2004).

A distancia Euclidiana na sua originalidade € uma medida do comprimento de
um segmento de reta desenhado entre dois objetos (HAIR et al., 2005), desta forma,
pode ser utilizada no melhoramento para determinar a distancia de um carater entre
dois individuos. Devido se tratar de distancia (comprimento) € necessario considerar
a escala de mensuracdo dos caracteres, a qual tem efeitos sobre o valor obtido,
sendo preciso realizar a padronizagéo dos valores, a fim de contornar este obstaculo
(CRUZ; CARNEIRO, 2006).

A distancia generalizada de Mahalanobis considera as estimativas das
variancias e covariancias residuais que existem entre os caracteres mensurados,
desta forma, a estimacdo necessita de repeti¢cdes, conduzidas sob um delineamento
experimental (CRUZ et al., 2004). Deve considerar ainda para o célculo da distancia
generalizada de Mahalanobis a existéncia de distribuicdo normal multidimensional e
homogeneidade da matriz de covariancias residuais (CRUZ; CARNEIRO, 2006). A
escolha do meétodo mais adequado para estimacdo das distancias genéticas €
determinada pela precisao desejada pelo melhorista, pela facilidade da anélise e pela
forma como os dados foram obtidos (CRUZ et al., 2004).

As técnicas multivariadas de analise de agrupamento possuem como
pressuposto a formagdo de grupos homogéneos, reunindo as progénies em um

determinado numero de grupos, de modo que exista maior homogeneidade dentro de
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cada grupo e gue a heterogeneidade manifeste-se entre os grupos (CRUZ et al.,
2004). Desta forma, os métodos de agrupamento ou de projecdes de distancia em
graficos n-dimensionais, permitem estruturar e resumir as matrizes de distancia de
forma a facilitar a formacgéo dos grupos e a interpretacéo dos resultados. Os métodos
se diferenciam pelo tipo de resultado a ser fornecido e pelas diferentes formas de
definir a proximidade entre um individuo e um grupo ja formado ou entre dois grupos
quaisquer. Dentre os métodos de agrupamentos mais utilizados no melhoramento
genético de plantas destacam-se os métodos hierarquicos e os de otimizagédo
(CRUZ; CARNEIRO, 2006).

Os métodos hierarquicos envolvem a constru¢cdo de uma hierarquia de uma
estrutura do tipo arvore, desta forma, o agrupamento ocorre por um processo que se
repete em varios niveis, até estabelecer o dendrograma ou o diagrama de arvore.
Estes métodos podem ser divididos basicamente em métodos aglomerativos e
divisivos (HAIR et al., 2005). As principais diferencas entre os métodos aglomerativos
e divisivos estdo na forma como o agrupamento serd procedido, nos métodos
aglomerativos, 0 agrupamento inicia-se com a comparacao de cada individuos em
um grupo separado, com isso, 0S grupos mais parecidos sdo combinados para
constituir um novo agrupamento, sendo este procedimento repedido até que todos os
individuos estejam combinados em um Unico agrupamento, em contrapartida, 0s
métodos divisos, iniciam com um grupo contando todos os individuos, a partir disto,
inicia-se a separacao dos subgrupos (HAIR et al., 2005; CRUZ et al., 2012).

Os principais métodos de agrupamento hierarquico descritos por Cruz e
Regazzi (1997) sdo o método do vizinho mais préximo, o método do vizinho mais
distante, o método UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using Arithmetic
Averages), o método do centroide, o método da WPGMC e o método da variancia
minima de Ward. Atualmente, os estudos e pesquisas relacionadas a distancia
genética no melhoramento de plantas, tem priorizado a utilizagdo do método de
UPGMA, pois este considera as meédias aritméticas das medidas de dissimilaridade,
evitando a caracterizacdo da dissimilaridade por valores extremos entre os individuos
considerados, além disso, origina as maiores estimativas do coeficiente de
correlacdo cofenética, o qual esta associado as menores distorcdes quanto a
representacéo das dissimilaridades entre os individuos (CRUZ; CARNEIRO, 2006).
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Os métodos de otimizac&do consistem na formacao de grupos pela adequacao
de algum critério de agrupamento, dessa forma, a finalidade é alcancar uma
separacao dos individuos que otimize alguma medida predefinida. No melhoramento
genético de milho, o método de otimizacdo mais utilizado pelos pesquisadores € o
Tocher (CRUZ; CARNEIRO, 2006). Este método utiliza um critério de agrupamento
gue apresenta como particularidade a obtencdo de distancia meédia intragrupo
sempre menor que a distancia média intergrupo (RAO, 1952). O agrupamento inicia-
se com a identificagcdo do par de individuos mais similares, formando o primeiro
grupo, em seguida, avalia-se a possibilidade de inclusdo ou rejeicdo do proximo
individuo no grupo, sendo que a inclusédo de individuos aumenta a média da distancia
dentro do grupo e reduz a possibilidade de inclusdo de novos individuos. Devido a
este pressuposto, os primeiros grupos formados sao constituidos por maior nimero
de individuos, e os ultimos apresentam apenas um individuo (CRUZ; CARNEIRO,
2006).

O método dos componentes principais tem por objetivo avaliar a similaridade
dos genitores por meio de uma dispersdo gréfica, considerando dois eixos
cartesianos (CRUZ; REGAZZI, 1997). A metodologia dos componentes principais foi
originalmente descrita por Pearson (1901) e mais tarde aplicada por Hotelling (1936)
em varias areas da ciéncia. Esta analise consiste em transformar um conjunto
original de variaveis, em outro conjunto de dimensdes equivalentes, no qual é
atribuido um conjunto de propriedades e restricdes. Cada componente é uma
combinacdo linear das variaveis originais, e sdo independentes entre si e estimados
com o propdsito de reter, em ordem de estimacdo, 0 maximo da informacéao, ou seja,
0 maximo da variacdo contida nos dados (CRUZ et al., 2004).

No melhoramento genético a utilizacdo dos componentes principais permite a
realizacdo de inferéncias sobre as distancias genéticas, pois possibilita agrupar um
conjunto de variaveis originais em poucos componentes. Além de possibilitar o
estudo das distancias genéticas de um grupo de linhagens. Esta técnica possibilita a
avaliacdo da importancia de cada carater mensurado sobre a variacao total entre os
genatipos avaliados (CRUZ; CARNEIRO, 2006).
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3. CAPITULO II

Correlagfes fenotipicas, genéticas e de ambiente em progénies S; de milho

crioulo



3.1 Introducéao

O milho (Zea mays L.) é pertencente a familia das Poaceae, e destaca-se
entre os cereais mais cultivados mundialmente em razao de sua grande importancia
econdmica e social. O Brasil € o terceiro maior produtor mundial estando atras dos
Estados Unidos e da China, com uma producdo de aproximadamente 84,0 milhdes
de toneladas na safra agricola 2015/2016 (USDA, 2016). Na regido Sul, o Paran& é o
principal estado produtor, seguido pelo Rio Grande do Sul. Na ultima safra, o Rio
Grande do Sul cultivou uma area de 823 mil hectares, com producéo total de 5,8
milhdes de toneladas e produtividade média de 7,16 toneladas por hectare (CONAB,
2016).

O melhoramento genético busca aumentar a produtividade das espécies
cultivadas com o intuito de incrementar a disponibilidade de fontes alimenticias a
crescente populacdo mundial (ALLARD, 1971). O sucesso de um programa de
melhoramento esta condicionado a existéncia de variabilidade genética, que
possibilita ao melhorista realizar selecdo e obter constituicbes genéticas superiores
(CRUZ, 2012). Neste sentido, as populacdes ou variedades crioulas de milho séo
importantes para as pesquisas de melhoramento genético da cultura, pois sao fontes
potenciais de Vvariabilidade genética. Estas populacbes s&o cultivadas em
comunidades, povos indigenas e por agricultores familiares, onde apresentam
desempenho satisfatério nas condicbes de ambientes em que sao cultivadas
(TEIXEIRA et al., 2005), e se destacam por contemplarem propriedades genéticas
ainda nado exploradas e serem possiveis fontes de alelos favoraveis para resisténcia
a doencas, estresse hidrico e rendimento de graos (PATERNIANI et al., 2000;
ARAUJO; NASS, 2002).

O estudo das associacdes entre caracteres é de fundamental importancia nos
trabalhos de melhoramento genético, pois com base nestas associacdes € possivel
obter um indicativo de como atuar na selecéo indireta de individuos. Desta forma, as
associagbes quantificam a possibilidade de ganhos por selecdo em caracteres
correlacionados, onde caracteres de baixa herdabilidade e dificil mensuracdo podem
ser selecionados com maior eficiéncia quando a selecdo é baseada em caracteres de

maior herdabilidade e que apresentam altas magnitudes de correlagcdo (CRUZ;
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REGAZZI, 1997). De acordo com Paterniani e Campos (2005) aumenta-se a
eficiéncia da selecdo de um carater, em tais circunstancias quando se considera a
correlacdo entre caracteres.

A associacdo entre dois caracteres obtida pela mensuracdo direta €
denominada de correlacdo fenotipica (FALCONER, 1981) e mede o grau de
associacao genético e ndo-genético entre dois ou mais caracteres (HALLAUER et al.,
2010). Para fins de inferéncias mais precisas sobre a correlacdo entre caracteres, €
necessario distinguir as causas genéticas e as causas decorrentes do ambiente, visto
gue a correlacdo fenotipica tem pouco valor pratico, podendo induzir a erros na
selecdo (FALCONER; MACKAY, 1996). A correlagdo genética € causada
principalmente pela pleiotropia e pela ligacado génica. O pleiotropismo relaciona-se a
capacidade de um gene controlar simultaneamente dois ou mais caracteres, e a
ligacdo génica compete a uma causa transitéria, onde genes localizados em um
mesmo cromossomo sao transferidos em conjunto, em funcéo da distancia em que
0Ss mesmo se encontram. A correlacdo ambiental refere-se a dois caracteres
influenciados pelas mesmas condi¢cées ambientais (FALCONER, 1981; GONZALEZ
et al., 1994; CHURATA; AYALA-OSUMA, 1996).

Estudos das estimativas de correlacdo fenotipica, genéticas e de ambiente
envolvendo caracteres morfolégicos e de rendimento de grdos em milho séo
abundantes na literatura, podendo-se mencionar os trabalhos de Churata e Ayala-
Osuma, (1996), Carpentieri-Pipolo et al. (2002); Carvalho et al. (2001), Cargnellutti et
al. (2010), Barros et al. (2010), Mahesh et al. (2013) e Nardino et al. (2016).
Entretanto, estudos sobre as estimativas de correlacdo genética, fenotipica e de
ambiente em linhagens precoces (S;) de milho, ainda sdo escassos. Desta forma, o
estudo das correlacdes entre caracteres em linhagens precoces sdo relevantes, pois
possibilitam ao melhorista obter progressos mais rapidos, do que somente pela
selecéo direta do carater desejado.

O presente estudo tem como objetivo estimar e identificar associacfes
fenotipicas, genéticas e de ambiente em progénies S; de milho provenientes de

populacdes crioulas de milho, da regido Sul do Rio Grande do Sul.



56

3.2 Material e Métodos

O experimento foi conduzido na &rea experimental do Centro de Gendmica e
Fitomelhoramento, da Universidade Federal de Pelotas, localizada no Centro
Agropecuario da Palma, no municipio de Capéo do Ledo — RS, sob as coordenadas
geograficas: latitude 31°45’ S, longitude 52°29’ O, com altitude média de 13 metros.
O solo é classificado como Argissolo Vermelho Amarelo Distrofico, de textura
argilosa e relevo ondulado (SANTOS et al., 2006). O clima, segundo a classificacao
de Kdppen, € do tipo Cfa, com precipitagdo pluviométrica média anual de 1,280 mm
(ALVARES et al., 2013).

O delineamento experimental utilizado foi de blocos aumentados, com dez
grupos de progénies S;, e duas testemunhas comerciais, os hibridos simples Pioneer
30F53 e Agroeste 1590, alocados em quatro repeticbes. As progénies S; foram
obtidas apos a autofecundacdo de plantas aleatérias nas populacdes crioulas de
milho. Sendo estas: Amarelédo, Argentino Branco, Argentino Amarelo, Branco Roxo
indio, Branco Oito Carreiras, Caiano Rajado, Cateto Branco, Crioldo e Dente de
Ouro, e da variedade de polinizacdo aberta (VPA) BRS Planalto. Em cada progénie
S, foram avaliadas 40 plantas.

A semeadura foi realizada no dia 05/12/2014, sendo utilizado espagamento de
0,70 metros entre linhas e densidade populacional ajustada através de desbaste
manual para 60 mil plantas por hectare. A adubacdo de base foi realizada no
momento da abertura dos sulcos, com auxilio do conjunto trator-semeadora em
sistema de semeadura direta, sendo incorporados 300 kg da formulagdo N-P-K (05-
20-20). O manejo e os tratos culturais subsequentes foram realizados de forma
preventiva de acordo com as recomendacdes técnicas da cultura (RTAM, 2013).

Os caracteres avaliados foram: altura de inser¢cao da espiga (AE), mensurado
em centimetros (cm); altura de planta (AP), mensurado em centimetros; diametro do
colmo (DC), mensurado em milimetros (mm); comprimento da haste principal do
penddo (CHP), mensurado em centimetros; numero de ramificagcbes do pendao
(NRP), em unidades (un.); numero de dias para o florescimento (NDF), em unidades;
Comprimento da espiga (CE), mensurado em centimetros; diametro da espiga (DE),

mensurado em milimetros; massa da espiga (ME), mensurado em gramas (Q); e
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profundidade dos graos (PFG), mensurado em milimetros.

Os dados obtidos para cada carater, em todas as populacbes foram
submetidos a analise de variancia conjunta e individual, incluindo a variavel Z, que
consiste na soma dos dois caracteres X e Y, sendo necessaria para estimar o
produto médio entre os caracteres X e Y, tanto para as progénies, como para 0 erro
experimental. As estimativas de variancias e covariancias dos componentes das
esperancas matematicas foram obtidas através dos quadrados médios e produtos
médios da andlise de variancia e covariancia.

Os componentes de covariancia para cada par de caracteres (X e Y) foram

obtidos pelos produtos médios da fonte de variacdo da progénie (Pro) e residuo (R),
através de PM,,=[(QM,, - QM, - QM,)/2], que equivale ConY:[(cX+y-cx-cy)/2] e 0s

estimadores: 6%, = [(PMPro - PMR)/r), 6%=[(QMProy — QMR)/r) e 6%,=[(QMProy, —
QMRy))/r) obtidos por meio dos Quadrados Médios da progénie (Pro) e residuo (R)
para os caracteres X e Y.

As estimativas das correlagdes fenotipicas (rf), genotipicas (rg) € de ambiente

(ry) foram calculadas pelo método proposto por Cruz e Regazzi (1997).

Covf(m

Mixvy = > >
Ot x)O1(v)

. _ Covyxy)

g(XY) 2 2

Tyx)Fq()

. Cova(xy)

a(xy) — > >
\[O'a(x)-aa(vy

, em que: Coviy,, Cov,,, € Cov,,, correspondem respectivamente, as

covariancias fenotipicas, genotipicas e de ambiente entre os caracteres X e Y; e

Oixyr Oax)© Omx)Correspondem as varidncias fenotipicas, genotipicas e de
ambiente do carater X, e afm, ajme aﬁm correspondem as variancias fenotipicas,

genotipicas e de ambiente do carater Y.
A significancia dos coeficientes de correlacdo fenotipica, genotipica e de
ambiente foram testadas pelo teste t, a 0,05 e 0,01 de significancia, obtidos da

formula (. _r ;= (STEEL; TORRIE, 1980). Classificou-se os coeficientes de
1-r?



58

correlacdo de acordo com a magnitude, seguindo o modelo proposto por Carvalho et
al. (2004), sendo r = 0,00 = nula; der=0,00 ar =0,30 =fraca; r=0,30ar =0,60 =
média; r = 0,60 a r = 0,90 = forte; r = 0,90 ar = 1 = fortissima; e r = 1 = perfeita.

3.2 Resultados e Discussao

A andlise de correlagdo fenotipica, genética e de ambiente realizada para os
caracteres morfolégicos e de rendimento de grdos em progénies S; oriundas de
populacdes crioulas de milho, revelou um total de 45 pares de correlacdes
fenotipicas, genéticas e de ambiente, sendo que em 29 correlacfes fenotipicas, 39
correlagbes genéticas e 41 correlacdes de ambiente foram detectados efeitos
significativos pelo teste t (Tabela 3.1). As correlacdes genéticas, na sua maioria
apresentaram magnitudes superiores as correlacdes fenotipicas e inferiores as
correlacbes de ambiente. A superioridade das correlacbes de ambiente esta
relacionada ao efeito das condi¢des edafoclimaticas e parte é decorrente dos desvios
genéticos ndo aditivos, visto que na geracao S;, h4 uma grande propor¢do de locos
em heterozigose, prevalecendo os efeitos de dominancia e epistasia, desta forma,
inflacionando as correlacbes de ambiente (FALCONER, 1981). No entanto, as
correlacbes genéticas sdo mais relevantes que as correlacdes fenotipicas e de
ambiente, principalmente quando os caracteres envolvidos possuem heranca
complexa, controlados por varios genes, e com elevado efeito do ambiente
(VENCOVSKY; BARRIGA 1992).

O carater altura de insercao da espiga revelou correlagdo fenotipica e genética
forte e positiva com altura de planta para a maioria das progénies S; das populacgdes,
exceto para a correlacdo genética da populacdo Argentino Branco. De maneira geral,
a medida que se aumenta a altura da planta incrementa-se a altura da insercao de
espiga, estes resultados corroboram com Andrade e Miranda Filho (2008) e Barros et
al. (2010) os quais evidenciaram correlagbes fenotipicas e genéticas fortes e
positivas entre estes caracteres. A auséncia de correlacdo genética nas progénies da
populacdo Argentino Branco possibilita a exploracao de linhagens com menor altura
de planta, sem reduzir demasiadamente a altura de insercdo da espiga. Esta

7 7

caracteristica € almejada pelos melhoristas, pois a tendéncia ¢ a producdo de
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hibridos que possuam baixa estatura, com uma altura de insercdo em torno de 90 a
110 centimetros (PATERNIANI; CAMPOS, 2005).

Os pares de correlagéo entre os caracteres comprimento da espiga e massa
da espiga, e diametro da espiga e profundidade de gréos revelaram correlagoes
genéticas e fenotipicas fortes e positivas para todas as progénies S; estudadas
(Tabela 3.1, Tabela 3.2, Tabela 3.3, Tabela 3.4, Tabela 3.5 e Tabela 3.6). Liao et al.
(2014) indicaram que dentre os caracteres de maior importancia pesquisados, a
massa de espiga se destaca por contribuir positivamente para o rendimento de
graos. A identificacdo de caracteres que apresentem correlacdes estaveis com a
massa da espiga é de grande importancia para o melhoramento e obtencédo de
linhagens superiores, visto que a producao de um hibrido simples € dependente do
desempenho das linhagens, ou seja, a capacidade da linhagem em contribuir com
alelos para formacao do hibrido (VENCOVSKY, 1987). A consisténcia destes pares
de correlacfes permite inferir que estes caracteres estdo associados geneticamente,
possibilitando a utilizagcdo da selecédo indireta para obtencdo de maior massa de
espiga quando se seleciona espigas de maior comprimento, e aumento na
profundidade dos grédos selecionando espigas com maior didmetro. Para He et al.
(2014) a altura de insercdo da espiga e o diametro da espiga sdo caracteres
fundamentais a serem considerados durante a selecéo de linhagens, com intuito de
explorar genétipos com maior rendimento de graos.

O comprimento da espiga é determinado principalmente pelo nimero de graos
por fileira da espiga, sendo que espigas maiores apresentam maior niumero de graos
e consequentemente maior massa da espiga. Estes resultados corroboram com os
estudos de Munawar et al. (2013) e Nardino et al. (2016) os quais revelaram a
existéncia de efeito positivo do comprimento da espiga com a massa da espiga e
consequentemente com o rendimento de grdos. O carater diametro da espiga é
constituido pela profundidade de gréos e pelo diametro do sabugo, no melhoramento
de linhagens, como na obtencé&o de hibridos tende-se reduzir a didametro do sabuco e
aumentar o comprimento dos graos, desta forma, a profundidade de graos
representa a parcela mais importante na constituicdo do didmetro da espiga. Lopes
et al. (2007) estudando as associa¢des fenotipicas em espigas de milho relacionadas

aos tipos de hibridos observou correlacdo de 0,63 entre os caracteres diametro da
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espiga e comprimento dos graos.

As correlacbes fenotipicas e genéticas apresentaram-se significativas, no
entanto com sinais contrarios nas associacdes entre os caracteres altura de insercédo
da espiga e diametro do colmo (r=0,144 e ry = -0,364), altura de planta e diametro do
colmo (rs = 0,220 e rg = -0,409), comprimento da haste principal do pendéo e namero
de dias para o florescimento (rf = 0,123 e r; = -0,413), comprimento da espiga e
comprimento da haste principal do pendéo (rs= 0,120 e rq = -0,127), altura de planta e
massa da espiga ( r; = 0,159 e ry = -0,503) na analise conjunta das dez progénies
(Tabela 3.1). Nestas circunstancias onde os coeficientes de correlacédo fenotipico e
genético ndo apresentam o mesmo sinal, atribui-se este inconveniente aos erros de
amostragem (CRUZ et al.,, 2004) ou devido a grande heterogeneidade entres as
progénies, visto que nas andlises individuais por progénies ndo foram observadas
nenhuma situacdo deste sentido (Tabela 3.2, Tabela 3.3, Tabela 3.4, Tabela 3.5 e
Tabela 3.6).

Magnitudes de correlagbes superiores a +1 e inferiores a -1 foram
evidenciadas nas correlagbes genéticas entre os caracteres diametro de colmo e
comprimento do pendéo (ry = 1,465), diametro do colmo e diametro da espiga (rg =
1,389), diametro do colmo e massa da espiga (ry = -2,758) e diametro da espiga e
massa da espiga (ry = 1,428) (Tabela 3.1), comprimento da espiga e massa da
espiga (ry = 1,086) (Tabela 3.2), altura de planta e massa da espiga (ry = -1,455), e
comprimento da espiga e massa da espiga (ry = 1,425) (Tabela 3.3), comprimento da
haste principal do penddo e ndmero de dias para o florescimento (ry = -1,983), e
comprimento da espiga e massa da espiga (rqy = 1,012) (Tabela 3.5) e comprimento
da espiga e massa da espiga (rg = 1,036) (tabela 3.6). A ocorréncia de correlagdes
genéticas fora da unidade se deve principalmente a valores superestimados e
problemas de amostragem dos dados. Segundo Moro et al. (1992) e Cavassim e
Borém (1998), estas estimativas quando proximas do intervalo podem ser
consideradas como verdadeiras associa¢cdes entre os caracteres e magnitudes mais
distantes da unidade podem ser empregadas com finalidade de orientar outros
trabalhos de correlacdo em programas de melhoramento.

As correlacfes genéticas e de ambiente entre os caracteres altura de insercao

da espiga e altura de planta (ry = 0,702; r, = 0,842), altura de inser¢do da espiga e
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profundidade dos gréos (rg = 0,091; ry = 0,730), numero de ramificagdes do pendéo e

comprimento do pendéo (rqy = 0,090; r, = 0,369), altura de planta e profundidade de

gréos (rg = 0,171, ry = 0,8899), comprimento da espiga e profundidade de gréos (rq

0,157; ry = 0,219), e massa da espiga e profundidade de gréos (ry = 0,639; ra
0,920), evidenciaram mesmo sentido (Tabela 3.1). Os resultados esperados em
estudos de correlacdo indicam que a correlacdo genética e correlacdo de ambiente
geralmente possuem o mesmo sentido (GONZALEZ et al., 1994; CHURATA; AYALA-
OSUNA, 1996; MARCHIORO et al., 2003;). As demais associa¢cfes entre caracteres
revelaram sentido contrario em relacdo a correlacdo genética e de ambiente
significativas, quando isto ocorre, ha um indicativo de que as causas da variacao
genética e ambiental influenciam os caracteres por meio de diferentes mecanismos
fisiologicos (FALCONER, 1981; CRUZ, 2012).

Nas correlacdes de ambiente (Tabela 3.1), constatou-se magnitudes fortes e
positivas entre o carater altura de insercdo da espiga e altura de planta (r,=0,842),
diametro do colmo (r,=0,871), massa da espiga (r,=0,749) e profundidade de gréos
(ro=0,730); entre o caréater altura de planta e diametro do colmo (r,=0,817), massa da
espiga (r,=0,962), profundidade de grdos (r,=0,899); entre o carater diametro do
colmo e massa da espiga (r,=0,642) e profundidade de grdos (r,=0,685); entre o
carater comprimento da haste principal do penddo e numero de dias para o
florescimento (r,=0,785) e comprimento da espiga (r,=0,616), entre o carater nimero
de ramificacbes do penddo e comprimento da espiga (r,=0,957); entre o carater
numero de dias para o florescimento e comprimento da espiga (r,=0,644); entre o
carater massa da espiga e profundidade de gréos (r,=0,920). Correlacdes de
ambiente com magnitudes médias e negativas foram evidenciadas entre o carater
altura de insercao da espiga e comprimento da haste principal do pendéo (r,=-0,423)
e diametro da espiga (r,= -0,304), entre o carater altura de planta e comprimento da
haste do pendéo (r,= -0,387), entre o carater numero de dias para o florescimento e
diametro da espiga (ra= -0,3540). Correlacbes de ambiente negativas indicam que o
ambiente favorece um carater em detrimento do outro, e valores positivos indicam
gue os dois caracteres sao beneficiados ou prejudicados pelas mesmas causas de
variagcoes de ambiente (CRUZ; REGAZZI, 1994).

Nas progénies S; da populacdo Amareldo a associacdo entre os dez



62

caracteres morfolégicos e de rendimento de grdos revelou 45 associacfes
fenotipicas e genéticas, sendo que 13 correlacdes fenotipicas e 20 correlacbes
genéticas foram significativas (Tabela 3.2). Para as progénies da populagédo
Argentino Amarelo foram evidenciadas 16 correlacdes fenotipicas e 23 correlacdes
genéticas com efeitos significativos (Tabela 3.2). As correlacbes fenotipicas e
genéticas das progénies da populacdo Argentino Branco revelaram 14 correlacdes
fenotipicas e 24 correlacdes genéticas significativas (Tabela 3.3). Nas progénies da
populacdo Branco Oito Carreiras foram evidenciadas 19 correla¢des fenotipicas e 26
correlacbes genéticas com efeitos significativos (Tabela 3.3). As correlacbes
fenotipica e genética para as progénies da populacdo Branco Roxo indio revelaram
que 23 correlacdes fenotipicas e 26 correlagdes genéticas foram significativas
(Tabela 3.4). Para as progénies da populacéo Caiano Rajado foram evidenciadas 17
correlacdes fenotipicas e 23 correlacdes genéticas com efeitos significativos (Tabela
3.4). Nas progénies da populacdo Cateto Branco foram evidenciadas 26 correlacdes
fenotipicas e 26 correlacbes genéticas com efeitos significativos (Tabela 3.5). As
correlacdes fenotipicas e genéticas das progénies da populagdo Criolao revelaram
14 correlacdes fenotipicas e 21 correlacdes genéticas significativas (Tabela 3.5). Nas
progénies da populacdo Dente de Ouro foram evidenciadas 13 correlacdes
fenotipicas e 19 correlacdes genéticas com efeitos significativos (Tabela 3.6). Para
as progénies da variedade de polinizacdo aberta BRS Planalto foram evidenciadas
11 correlacdes fenotipicas e 15 correlacdes genéticas com efeitos significativos
(Tabela 3.6).

Os resultados evidenciados na tabela 3.2, tabela 3.3, tabela 3.4, tabela 3.5 e
tabela 3.6 demonstram que a grande maioria dos pares de correlacdo néo
mantiveram seus efeitos significativos constantes para todas as progénies S; das
populacbes. Foram evidenciadas correlagBes pontuais em determinadas progénies
ou para um grupo de progénies. Estes resultados revelam a necessidade de
exploracéo diferencial das progénies, sendo preciso assim, considerar as correlacdes
de cada progénie a fim de evitar erros de sele¢do, quando esta for baseada na
selecéo indireta por meio das correlacdes entre caracteres. Para Falconer (1981) em
populacbes com baixa intensidade de selecéo artificial, as carateristicas genéticas de

um carater sdo determinadas inicialmente pela relagdo entre uma caracteristica
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meétrica e o poder adaptativo, dessa forma, as associacfes entre 0s caracteres
podem assumir parametros especificos conforme a necessidade adaptativa que cada
populacéo foi submetida.

As correlagfes fenotipicas e genéticas entre o carater altura de insercdo da
espiga e os caracteres morfolégicos diametro do colmo, comprimento da haste
principal do pendéo e niumero de ramificacdes do penddo apresentam magnitudes e
sentido inconsistente nas progénies S;, com isto, ha grande dificuldade por parte do
melhorista em empregar uma estratégia de selecdo indireta baseada nas
correlacdes, que possam ser extrapoladas em todas as progénies. No entanto, tem-
se a possibilidade de explorar as progénies das populacées de maneira diferencial,
obtendo constituicbes genéticas que expressem alelos favoraveis para formacéo de
linhagens elite. De forma generalizada, ao explorar as progénies observa-se maior
tendéncia de associacfes fenotipicas e genéticas positivas entre altura de insercao
da espiga e comprimento da haste principal do pendédo. Estes resultados corroboram
com Andrade e Miranda Filho (2008), que evidenciaram correlacBes genéticas
positivas entre os caracteres altura de insercéo da espiga e comprimento do pendéo
e sao contrarios aos encontrados por Coimbra et al. 2001 onde foram obtidas
correlacdes negativas entre altura de insercado da espiga e numero de ramificacbes
do pendao.

O caréter altura de insercdo da espiga revelou correlagdes fenotipicas e
genéticas de magnitudes médias e negativas com o numero de dias para o
florescimento nas progénies das populagbes Amareldo (rs = -0,283; ry = -0,318),
Branco Oito Carreiras (rs = -0,505; ry = -0,554), Branco Roxo indio (rf = -0,352; ry = -
0,416), Caiano Rajado (rs = -0,268; ry = -0,299), Dente de Ouro (r; = -0,367; rg = -
0,425) e BRS Planalto (r; = -0,360; ry = -0,405). Para estas progénies o aumento no
numero de dias para o florescimento tende a reduzir a altura de insercédo de espiga.
No entanto, nas progénies das populagdes Argentino Branco e Cateto Branco a
correlagéo genética entre estes caracteres revelou-se positiva (rg = 0,546; rg = 0,272),
sendo que o maior numero de dias para o florescimento tende a aumentar a altura de
insercdo da espiga, visto que a planta permanece por um maior periodo realizando
fotossintese e com isso, tende a produzir maior quantidade de fotoassimilados e/ou

energia para o seu desenvolvimento. Este resultado encontra-se de acordo com
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Barros et al. (2010) que obtiveram correlacao fenotipica e genética de 0,320 e 0,590,
respectivamente, entre os caracteres altura de insercdo da espiga e dias para o
florescimento.

Para altura de insercdo da espiga as estimativas de correlagcédo fenotipica e
genética foram significativas e positivas com o carater comprimento da espiga nas
progénies Argentino Branco (r; = 0,296; rq = 0,376), Branco Oito Carreiras (rs = 0,264;
ry = 0,311), Crioléo (rs = 0,333; ry = 0,371) e Dente de Ouro (rf = 0,611; ry = 0,672), e
fortes e negativas nas progénies Branco Roxo indio (1t = -0,623; ry = -0,647) e Caiano
Rajado (rs = -0,517; ry = -0,536). Estudos realizados por Coimbra et al. (2001)
encontraram valores de correlacdes fenotipicas e genéticas negativas entres o
carater altura da espiga e comprimento da espiga.

As progénies S; das populagdes Argentino Branco, Branco Roxo indio, Caiano
Rajado e Cateto Branco revelaram correlacfes genéticas de magnitudes médias e
negativas entre altura de insercédo de espiga e massa da espiga. Correlacdo genética
forte e positiva entre esses caracteres foi observada apenas nas progénies da
populacdo Dente de Ouro. Tendéncias similares foram evidenciadas para a
associacao entre o caracter altura de planta e massa da espiga, no entanto, as
progénies Branco Oito Carreiras e Dente de Ouro revelaram correlacdes de
magnitudes médias e positivas. Estudos realizados por Churata e Ayala-Osuna
(1996) e Coimbra et al. (2001) revelam correlacdes genéticas e fenotipicas de alta
magnitude e de mesmo sentido entre altura de insercdo da espiga e massa de graos
das espigas.

O carater altura de planta revelou correlagdes fenotipicas e genéticas
negativas de magnitude média a forte com nimero de dias para o florescimento nas
progénies Argentino Branco, Branco Oito Carreiras e Dente de Ouro. As estimativas
obtidas indicam que os locos que estdo envolvidos no controle destes caracteres
podem estar ligados ou ter acéo pleiotropica (FALCONER, 1981).

O carater altura de planta revelou correlacdes fenotipicas e genéticas
significativas com o carater comprimento da haste principal do pendao, para a
maioria das progénies, com excecdo das progénies Amareldo e Branco Roxo indio.
As correlagbes observadas foram positivas com magnitudes variando de média a

forte. Desta forma, plantas com maior estatura apresentam maior comprimento da
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haste principal do pendéo, além disto, a comprimento do pendao contribui de forma
significativa no incremento da altura de planta. Estes resultados corroboram com
Andrade e Miranda Filho (2008) que encontraram estimativas de correlagbes
fenotipicas e genéticas positivas entre os caracteres altura de planta e comprimento
do pendao.

As correlacfes fenotipicas e genéticas entre o carater altura de planta e os
caracteres de rendimento de graos, diametro da espiga e profundidade de gréos
revelaram efeitos positivos de magnitude média a forte nas progénies Argentino
Amarelo (rf = 0,451; ry = 0,573 e rr = 0,309; rq = 0,299), Branco Roxo indio (r; = 0,468;
ry = 0,545 e rs = 0,314; rq = 0,316), Caiano Rajado (r; = 0,382; ry = 0,431 e r; = 0,274,
ry = 0,269) e Crioldo (rs = 0,422; ry = 0,517 e r; = 0,438; ry = 0,488). Desta forma, nas
linhagens da progénie S; Caiano Rajado plantas com maior estatura tendem a
incrementar o comprimento e diametro da espiga e proporcionar grdos de maior
comprimento. No entanto, as estimativas de correlacdo genética entre altura de
planta e comprimento da espiga revelaram magnitudes medianas e negativas nas
progénies Argentino Branco (rg = -0,316) e Caiano Rajado (rg = -0,532) e magnitudes
positivas nas progénies Branco Oito Carreiras (ry = 0,456) e Dente de Ouro (rg =
0,642). Estudos realizados por Andrade e Miranda Filho (2008) na populacdo
ESALQ-PB1, evidenciaram correlagbes genéticas e fenotipicas negativas (rg = -
0,267; r; = -0,112) entre altura de planta e diametro da espiga.

O carater diametro do colmo evidenciou correlacdes fenotipicas e genéticas
negativas de magnitudes médias com o carater nimero de dias para o florescimento
nas progénies Amareldo, Argentino Amarelo, Branco Oito Carreiras, Branco Roxo
indio, Crioldo e BRS Plantalto. Com isto, plantas com maior didmetro de colmo
tendem a apresentar ciclo vegetativo menor, visto que sdo mais eficientes em
acumular reservas nestas estruturas durante um menor periodo de tempo. O
acumulo de reservas no colmo esta relacionado com o maior crescimento desta
estrutura.

As correlagfes fenotipicas e genéticas entre o carater diametro do colmo e os
caracteres comprimento da haste principal do pend&do, numero de ramificagbes do
pendéo e didametro da espiga revelaram tendéncia de associa¢des positivas para as

progénies Amareldo, Argentino Branco, Caiano Rajado e Cateto Branco. Nas
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progénies Argentino Amarelo e Branco Roxo indio as correlagbes apresentaram
efeitos contrarios, evidenciando-se correlacdes negativas entre diametro do colmo e
namero de ramificacdes do penddo e comprimento da haste principal do pendao,
respectivamente.

Em relacdo ao carater comprimento da haste principal do pendéo
evidenciaram-se correlacdes fenotipicas e genéticas positivas e magnitude mediana
com o carater numero de ramificagbes do pend&o, nas progénies Argentino Amarelo
(rr = 0,420; ry = 0,440), Crioldo (r; = 0,307; rg = 0,302), e Dente de Ouro (r; = 0,379; rq
= 0,385). Correlacbes de mesmo sentido e magnitude foram observadas na
associacao entre o comprimento da haste principal do penddo e profundidade de
graos, no entanto, somente nas progénies Crioldo (rr = 0,459; ry = 0,516), e BRS
Planalto. (r; = 0,430; ry = 0,480). Na progénie S; proveniente da populagédo Crioldo
plantas com maior comprimento de penddo estdo associadas a maior niumero de
ramificacbes, diametro da espiga, massa da espiga e profundidade de graos, e
menor nimero de dias para o florescimento (Tabela 3.5).

Resultados semelhantes foram observados na progénie Branco Roxo indio,
porém a correlacdo fenotipica e genética foram positivas entre o comprimento da
haste principal e o namero de dias para o florescimento (r; = 0,715; ry = 0,709).
Correlactes fenotipicas e genéticas entre estes caracteres foram positivas também
nas progénies Amareldo (rr = 0,372; ry = 0,300), Argentino Amarelo (rs = 0,366; ry =
0,267), Dente de Ouro (rf = 0,273) e BRS Planalto (s = 0,382; ry = 0,311). Em
contrapartida, na progénie Cateto Branco, as correlacbes genéticas revelam que o
comprimento da haste principal do pendédo associa-se de forma negativa com o0s
caracteres numero de dias para o florescimento, comprimento da espiga e massa da
espiga. Dessa forma, a selecdo de plantas nesta progénie com maior tamanho de
penddo, aumenta a precocidade e reduz os caracteres de rendimento de graos.
Correlacdes negativas entre o tamanho do pendéao e os componentes de rendimento
séo evidenciados por Geraldi (1977) e por Nardino et al. (2016) estudando hibridos
simples de milho. A progénie Argentino Branco também revelou correlacbes
fenotipicas e genéticas negativas entre os caracteres comprimento da haste principal
do pendéo e massa da espiga (Tabela 3.3).

As progénies Amareldao, Argentino Branco e Cateto Branco revelaram
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correlacdes genéticas negativas com magnitudes meédias entre o carater numero de
ramificacbes do pendao e numero de dias para o florescimento. Em contrapartida, as
progénies Argentino Amarelo e Branco Oito Carreiras evidenciaram correlacdes
fenotipicas e genéticas positivas entres estes caracteres. Correlacdes fenotipicas e
genéticas positivas com magnitude mediana foram observadas entre o nimero de
ramificacdo do pend&o e os caracteres comprimento da espiga (rs = 0,323; rqy = 0,271)
e massa da espiga (r; = 0,343; ry = 0,350) na progénie Crioldo. Nas demais progénies
qgue revelaram efeitos significativos para as correlagdes genéticas e fenotipicas entre
o carater numero de ramificacdo do penddo e os caracteres diametro da espiga,
comprimento da espiga, massa da espiga e profundidade de grdos evidenciou-se
estimativas negativas e magnitudes médias a fortes. Desta forma, para a maioria das
progénies S; o numero elevado de ramificagcbes est4d associado a redugdo nos
caracteres de rendimento de graos, visto que, as reservas energéticas da plantas sao
gastas para o crescimento da estrutura de reproducdo masculina, e ndo sao
direcionadas para as estruturas femininas, nas quais se concentram 0os componentes
primério do rendimento de grdos (MUNARO et al., 2011).

O caréater numero de dias para o florescimento revelou correlacdes genéticas
negativas com magnitudes fracas a fortes com os caracteres massa da espiga e
profundidade de gréos nas progénies Amarelédo (rqy = -0,275; rg = -0,289), Argentino
Branco (ry = -0,959; rqy = -0,556), Branco oito Carreiras (rg = -0,992; ry = -0,465) e
Dente de Ouro (rg = -0,482; ry = -0,294). Correlagbes genéticas negativas também
foram evidenciadas entre o carater e o comprimento de espiga nas progénies
Argentino Amarelo (rg = -0,449), Branco Oito Carreiras (ry = -0,512) e BRS Planalto
(rg = -0,283). Desta forma, a redugéo do periodo vegetativo para estas progénies
resulta no incremento da massa da espiga e na profundidade dos grédos, sendo
fontes de alelos de interesse quando se busca linhagens precoces para a formacao
de hibridos. Entretanto, nas progénies Caiano Rajado, Cateto Branco e Crioldo o
carater numero de dias para o florescimento revelou correlagbes fenotipicas e
genéticas positivas e de média magnitude com os caracteres comprimento da espiga
e massa de espiga.

As correlacdes genéticas entre os caracteres diametro da espiga e massa da

espiga se revelaram positivas com magnitudes médias a forte nas progénies das
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populacdes Amarelédo (rg = 0,764), Argentino Amarelo (ry = 0,846), Argentino Branco
(rg = 0,671), Branco Roxo indio (r; = 0,368), Caiano Rajado (r; = 0,614), Cateto
Branco (ry = 0,325) e BRS Planalto (r; = 0,391). Estimativas de correlagbes
fenotipicas positivas entre estes caracteres foram evidenciados em estudos
realizados por Lopes et al. (2007). O incremento no diametro da espiga proporciona
aumento da massa da espiga em progénies S; provenientes de populacdes crioulas
de milho.

O carater profundidade de gréos evidenciou correlagbes fenotipicas e

genéticas positivas de magnitude mediada com o carater massa de espiga nas

progénies Amareldo (r; = 0,344; ry = 0,376), Argentino Amarelo (r; = 0,550; rq
0,638), Branco Roxo Indio (rf = 0,326; ry = 0,331), Caiano Rajado (r; = 0,451; ry =
0,501) e somente correlagdo genética com a progénie Branco Oito Carreiras (rg = -
0,237).

3.4 Conclusao

As progénies S; provenientes de diferentes populacdes crioulas de milho
apresentam correlacdes genéticas e fenotipicas especificas tanto em sentido como
em magnitude, que dificultam a definicdo de estratégias abrangentes de selecdo
indireta baseada na correlagéo entre caracteres.

O comprimento da espiga possui correlacdo fenotipica e genética forte e
positiva com a massa da espiga, e pode ser utilizado para selecdo indireta de
progénies S; com maior massa de espiga, independentemente da origem de
formacgéo das progénies.

Correlacdes fenotipicas e genotipicas positivas e de magnitudes médias foram
identificadas entre o didmetro de espiga e a profundidade de grdos, sendo estas
similares para ambas a progénies.

O carater altura de planta revela associacédo fenotipica e genética forte e
positiva com o carater altura de espiga, no entanto, este carater ndo se correlacionou
de forma constante com os caracteres de rendimento de graos.

As correlagdes de ambiente possuem efeitos significativos sobre a expresséo

dos fenotipos das progénies S; produzidas na regiao Sul do Rio Grande Do Sul.
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Tabela 3.1 Correlagbes fenotipicas (rs), genéticas (rg) e de ambiente (ra), entre dez caracteres morfologicos e de
rendimento de graos, resultante na analise conjunta de 10 progénies S; de dez populacbes de milho

crioulos.
AE AP DC CHP NRP NDF DE CE ME PFG
It -
AE g -
fra -
o 0.716% -
AP ry 0.702% -
ra 0.842* -
o 0.144*  0.220%
DC ry -0.364** -0.409* -
ra. 0.871*  0.817** -
. 0.120%  0.403*  0.023 -
CHP ry 0.322%  0.832**  1.465** -
ra -0.423* -0.387** -0.562** -
o 0.042 0.062 0.066 0.199* -
NRP ry 0.082 -0.012  0.850**  0.090* -
r. -0.115*  0.266**  -0.360** 0.369** -
rr -0.183* -0.205** -0.269** 0.123**  0.049 -
NDF ry -0.294* -0.412* -0.892* -0.413** -0.230** -
. 0.138*  0.247* -0.029  0.785*  0.528** -
r 0.083*  0.223* 0.103*  0.061 -0.037  -0.172*
DE ry 0.215** 0.337* 1.389** 0.353** -0.431** -0.034 -
. -0.304* 0.004 -0.445*  -0.276** 0.597**  -0.354** -
r  0.102*  0.136** -0.036  0.120* -0.021  0.060 0.117* -
CE r, 0.162%* 0.158* 0.604* -0.127** -0.380** -0.198** -0.045 -
. -0.207*  0.057 -0.533*  0.616**  0.957**  0.644**  0.469** -
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rr - 0.075 0.159**  -0.001 0.116** 0.011 0.018 0.359**  0.764** -
ME rg -0.294** -0.503** -2.758** 0.491**  -0.523** -0.700** 1.024**  1.428** -

ra 0.749**  0.962** 0.642** -0.104* 0.468*  0.524**  -0.049 0.304** -

rr - 0.117**  0.205**  0.083* 0.095* -0.004 -0.079 0.553**  0.151** 0.426** -
PFG ry 0.091* 0.171**  0.000 0.148**  -0.036 -0.160** 0.767**  0.157**  0.639**

ra 0.730**  0.899**  0.685** -0.110* 0.346**  0.500**  -0.149** 0.219** 0.920** -

** significativo a 1% pelo teste t. * significativo a 5% pelo teste t. Para todos os caracteres o valor do nimero de observacgdes (n) foi de 400. o)
AE: altura de insercéo da espiga; AP: altura de planta; DC: Diametro do colmo; CHP: comprimento da haste principal do pendéo; NRP: nimero
de ramificagcdes do pendéo; NDF: nimero de dias para o florescimento; DE: didametro da espiga; CE: comprimento da espiga; ME: massa da
espiga; e PFG: profundidade dos graos.




75

Tabela 3.2 Correlag6es fenotipicas (rf) e genéticas (rg) entre dez caracteres morfologicos e de rendimento de gréos,

em progénies S; provenientes da populacdo de milho crioulo Argentino Amarelo (diagonal superior) e

Amarelao (diagonal inferior).

Argentino Amarelo

AE AP DC CHP NRP NDF DE CE ME PFG

AE It - 0.692** 0.122 0.161 0.026 -0.070 0.263 0.218 0.199 0.301*
g - 0.686** 0.038 0.223 0.032 -0.091  0.372** 0.255 0.149 0.295*

AP rr - 0.499** - 0.236 0.468** 0.102 0.066 0.451** 0.092 0.129 0.309*
rg 0.471** - 0.165 0.583** 0.094 0.048 0.573* 0.097 -0.004  0.299*

DC rr 0.443*  (0.355* - 0.088 -0.344*  -0.278* 0.054 0.075 0.102 0.120
rg 0.405** 0.261 - 0.326* -0.376** -0.368* 0.317* 0.259 -0.206 0.103
CHP rr -0.101 0.113 -0.131 - 0.420**  0.366* 0.260 -0.149 -0.051  -0.127
rg -0.061 0.239 -0.010 - 0.440**  0.267* 0.463* -0.309* -0.031 -0.138
NRP rr 0.330* 0.020 0.504**  -0.092 - 0.446**  -0.122 -0.189 -0.056 -0.151
rg 0379* -0.024 0.677** -0.204 - 0.449**  -0.253  -0.297* -0.156 -0.163
NDF rr-0.283* -0.211 -0.376** 0.372** -0.427** - -0.093  -0.273* -0.255 -0.058
rg -0.318* -0.278* -0.436** 0.300* -0.562** - -0.006  -0.449** -0.552** -0.085

DE rr  -0.081 0.228 0.085 0.107 -0.011 -0.210 - 0.235 0.516** 0.639**
rg -0.050 0.307* 0.274* 0.273* -0.197 -0.186 - 0.173 0.846** 0.805**

CE It 0.135 0.063 -0.076 0.086 0.019 0.008 0.109 - 0.858**  (0.353*
g 0.162 0.065 -0.003 -0.014 -0.110 -0.064 0.028 - 1.086** 0.375*

ME rr -0.025 0.134 -0.048 0.027 -0.156 -0.096  0.458**  0.772** - 0.550**
rq -0.178 -0.147 -0.318* 0.090 -0.375** -0.275* 0.764** 0.966** - 0.638**
PEG rr -0.234 -0.016 0.161 -0.048 0.194 -0.258  0.493** 0.105 0.344* -
rg -0.257 -0.053 0.149 -0.050 0.198 -0.289*  0.626** 0.105 0.376** -

Amareldo

** significativo a 1% pelo teste t. * significativo a 5% pelo teste t. Para todos os caracteres o valor do nimero de observacgdes (n) foi de 40.

[€3)

AE: altura de insercdo da espiga; AP: altura de planta; DC: Diametro do colmo; CHP: comprimento da haste principal do pendao; NRP: nimero
de ramificac6es do pendao; NDF: numero de dias para o florescimento; DE: didmetro da espiga; CE: comprimento da espiga; ME: massa da

espiga; e PFG: profundidade dos gréos.



76

Tabela 3.3 Correlagbes fenotipicas (rf) e genéticas (rg) entre dez caracteres morfologicos e de rendimento de gréos,
em progénies S; provenientes da populacdo de milho crioulo Branco Oito Carreiras (diagonal superior) e

Argentino Branco (diagonal inferior).

Branco Oito Carreiras

AE AP DC CHP NRP NDF DE CE ME PFG

AE T - 0.884** 0.165 0.218 -0.352* -0.505**  0.187 0.264* 0.282* 0.231
Iy - 0.887** 0.074 0.318* -0.381* -0.554** 0.248 0.311* 0.245 0.219

Ap " 0.277* - 0.180 0.334* -0.335* -0.579**  0.099 0.414**  0.386** 0.230
rq 0.176 - 0.084 0.465* -0.406** -0.649**  0.114 0.456**  0.320* 0.212

DC rr -0.300* -0.080 - 0.022 0.008 -0.330*  -0.298* 0.029 0.290* 0.113
rg -0.664** -0.452** - 0.251 0.111  -0.408** -0.254 0.178 0.058 0.084
CHP rr 0.269*  0.391** 0.047 - -0.027 0.009 -0.050 0.277* 0.106 -0.024
rg 0.440** 0.652** 0.367** - -0.131 -0.142 0.018 0.198 0.254 -0.020

NRP rr - 0.091 0.102 0.239 0.040 - 0.416** -0.365* -0.496** -0.198 -0.340*

g 0.129 0.061 0.487**  -0.065 - 0.403** -0.573** -0.749** -0.540** -0.389**

NDE 0.455* -0.410** -0.157 0.172 -0.286* - -0.150 -0.376** -0.516** -0.422**

rg 0.546** -0.632** -0.227 -0.089  -0.554** - -0.119 -0.512** -0.992** -0.465**

pE -0.215 -0.077 -0.034 -0.227 0.136 -0.310* - -0.025 -0.171 0.376**

g -0.200 -0.100 0.154 -0.210 0.007 -0.295* - -0.126 -0.257 0.433**

CE rr 0.296* -0.248 -0.079 -0.113  -0.283* 0.143 0.162 - 0.575** 0.076
g 0.376* -0.316* 0.078 -0.321* -0.552**  0.003 0.087 - 0.787** 0.072

Mg 0.041 -0.247 0.124  -0.2873* -0.223 -0.138 0.262 0.740** - 0.258
rg -0.395** -1.455** -0.608** -0.584** -0.931** -0.959** 0.671** 1.425** - 0.267*
PEG rr -0.101 0.037 0.125 -0.201 0.247  -0.428** 0.623** -0.075 0.123 -

rg -0.141 -0.015 0.093 -0.233 0.257  -0.556** 0.732**  -0.094 0.050 -

Argentino Branco

** significativo a 1% pelo teste t. * significativo a 5% pelo teste t. Para todos os caracteres o valor do nimero de observacdes (n) foi de 40. @

AE: altura de insercdo da espiga; AP: altura de planta; DC: Diametro do colmo; CHP: comprimento da haste principal do pendao; NRP: nimero
de ramificac6es do pendao; NDF: numero de dias para o florescimento; DE: didametro da espiga; CE: comprimento da espiga; ME: massa da
espiga; e PFG: profundidade dos gréos.
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Tabela 3.4 Correlagbes fenotipicas (ry) e genéticas (rg) entre dez caracteres morfologicos e de rendimento de gréos,
em progénies S; provenientes da populacédo de milho crioulo Caiano Rajado (diagonal superior) e Branco

Roxo indio (diagonal inferior).

Caiano Rajado

AE AP DC CHP NRP NDF DE CE ME PFG

AE It - 0.746*  0.271* 0.010 0.163  -0.268* 0.393** -0.517** -0.209 0.207
Iy - 0.744** 0.213 0.060 0.180 -0.299* 0.456** -0.536** -0.361* 0.202

AP rr 0.608** - 0.405**  0.319* 0.253 -0.205 0.382** -0.485** -0.123 0.274*
rq 0.598** - 0.338*  0.447**  0.252 -0.254  0.431** -0.532** -0.360* 0.269*

DC rr 0.326* 0.229 - 0.128 0.163 0.010 0.341* -0.222 -0.096 0.082
rq 0.281* 0.071 - 0.381**  0.274* 0.020 0.560**  -0.180 -0.430** 0.066
CHP rr -0.476**  0.066 -0.441** - 0.116 -0.110 0.024 -0.193 -0.057 0.152
rq -0.485**  0.129 -0.434** - 0.080 -0.278* 0.088 -0.317* -0.040 0.177
NRP rr - 0.377* 0.165 0.040 0.033 - 0.023 -0.147 -0.053 0.021 0.178
rg 0.426** 0.149 0.161 -0.015 - -0.026 -0.231 -0.131 -0.063 0.179
NDE -0.352* -0.016  -0.409** 0.715**  0.097 - -0.011  0.499**  0.332* 0.087
g -0.416** -0.068 -0.555** 0.709**  0.009 - 0.035 0.486**  0.302* 0.080

DE rr 0.380**  0.468** 0.114 -0.106 0.213 0.025 - -0.025 0.465** 0.610**
rq 0.448** 0.545**  0.289* -0.081 0.146 0.105 - -0.078 0.614** 0.661**

CE rr -0.623**  -0.222 -0.312*  0.517**  0.090 0.301* -0.027 - 0.714*  -0.039
rq -0.647** -0.253 -0.295*  0.509**  -0.005 0.262 -0.083 - 0.835**  -0.045

ME rr -0.325* -0.094 -0.300*  0.267* 0.123 0.162 0.303*  0.652** - 0.451**
rq -0430** -0.275* -0.612** 0.325* 0.060 0.083 0.368**  0.701** - 0.501**
PEG rr - 0.367**  0.314* 0.144 -0.153 0.160 -0.264*  0.287* 0.016 0.326* -

rq 0.366* 0.316* 0.147 -0.160 0.164 -0.311* 0.315* 0.013 0.331* -

Branco Roxo indio

** significativo a 1% pelo teste t. * significativo a 5% pelo teste t. Para todos os caracteres o valor do nimero de observacdes (n) foi de 40.
AE: altura de insercdo da espiga; AP: altura de planta; DC: Diametro do colmo; CHP: comprimento da haste principal do pendao; NRP: nimero
de ramificac6es do pendao; NDF: niumero de dias para o florescimento; DE: didmetro da espiga; CE: comprimento da espiga; ME: massa da
espiga; e PFG: profundidade dos gréos.
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Tabela 3.5 Correlag6es fenotipicas (rf) e genéticas (rg) entre dez caracteres morfologicos e de rendimento de gréos,

em progénies S; provenientes da populacédo de milho crioulo Crioldo (diagonal superior) e Cateto Branco

(diagonal inferior).

Criolao

AE AP DC CHP NRP NDF DE CE ME PFG

AE It - 0.567** 0.144 -0.131 0.165 0.038 0.087 0.333* 0.132 -0.001
g - 0.542** 0.040 -0.096 0.188 0.026 0.147 0.371* 0.008 -0.014

AP rr 0.695** - 0.088 0.449*  0.131 0.063 0.422** 0.216 0.331*  0.438**
rg 0.699** - -0.073 0.613**  0.115 0.026 0.517** 0.235 0.140 0.448**

DC rr -0.106 0.135 - -0.185 -0.162  -0.276* 0.185 -0.063 0.015 0.202
rg -0.324* -0.134 - -0.081 -0.131  -0.347*  0.381** 0.005 -0.294* 0.206
CHP rr 0.319* 0.466**  0.324* - 0.307*  -0.259 0.195 0.024 0.239 0.459**
rg 0.449**  0.719**  0.987** - 0.302* -0.520** 0.323* -0.052 0.399**  0.516**
NRP re  -0.304* -0.158 0.379** 0.248 - 0.032 0.080 0.323* 0.343* 0.047
rg -0.330* -0.235 0.777** 0.215 - -0.045 -0.006 0.271* 0.350* 0.042
NDF rr 0.127 0.129 0.026 -0.217 0.079 - -0.230 0.349* 0.307*  -0.440**
rg 0.272* 0.122 0.173 -1.983**  -0.345* - -0.196 0.318* 0.224  -0.513**

DE rr -0.123 0.103 0.115 0.055 0.052 -0.149 - 0.001 0.145 0.557**
rg -0.118 0.144 0.626** 0.254 -0.157 0.220 - -0.067 0.244 0.643**

CE rr -0.083 0.038 -0.211 -0.354*  -0.140 0.496** -0.279* - 0.578*  -0.106
rg -0.076 0.035 -0.107  -0.633** -0.337* 0.770** -0.558** - 0.724**  -0.114

ME rr - -0.249 0.017 -0.100 -0.319*  0.079  0.379* 0.146 0.729** - 0.046
rg -0.511** -0.378* -0.925** -0.489** -0.098 0.110 0.325*  1.012** - 0.007
PEG rr 0.185 0.105 -0.299* -0.023 -0.281* 0.166 0.540** 0.007 0.055 -
rq 0.176 0.078 -0.511** -0.021 -0.326* 0.312* 0.730*  -0.001 -0.017 -

Cateto Branco

** significativo a 1% pelo teste t. * significativo a 5% pelo teste t. Para todos os caracteres o valor do nimero de observacédes (n) foi de 40. ™
AE: altura de insercéo da espiga; AP: altura de planta; DC: Diametro do colmo; CHP: comprimento da haste principal do pendédo; NRP: nimero
de ramificagcdes do pendéo; NDF: nimero de dias para o florescimento; DE: didametro da espiga; CE: comprimento da espiga; ME: massa da

espiga; e PFG: profundidade dos gréos.
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Tabela 3.6 Correlag6es fenotipicas (ry) e genéticas (rg) entre dez caracteres morfologicos e de rendimento de gréos,
em progénies S; provenientes da variedade de polinizacdo aberta BRS Planalto (diagonal superior) e da

populacdo de milho crioulo Dente de Ouro (diagonal inferior).

BRS Planalto

AE AP DC CHP NRP NDF DE CE ME PFG

AE It - 0.676**  -0.037 0.082 0.120 -0.360* -0.185 0.148 0.137 -0.035
g - 0.671** -0.163 0.130 0.146 -0.405**  -0.183 0.166 0.069 -0.049

AP re 0.845** - 0.155 0.327* -0.026 -0.074 -0.066 -0.052 -0.082 0.119
rg 0.845* - 0.010  0.440* -0.072 -0.117 -0.082 -0.061 -0.319* 0.099

DC rr  0.166 0.204 - -0.098 0.074 -0.337* -0.037 0.207 0.125 -0.174
rg 0.089 0.139 - 0.046 0.215 -0.430**  0.125 0.346* -0.110 -0.254
CHP rr  0.300* 0.453*  0.207 - 0.074 0.382** 0.017 -0.276* -0.222  0.430**
rq 0.346* 0.508** 0.359* - 0.010 0.311* 0.095 -0.381**  -0.262  0.480**
NRP rr  0.000 0.044 -0.038  0.379* - -0.032 -0.055 0.167 0.036 -0.214
rg 0.010 0.024 0.055  0.385** - -0.136 -0.233 0.080 -0.099 -0.252
NDF rr -0.367** -0.328* 0.172 0.273* 0.207 - 0.029 -0.200 -0.137 0.361*
rg -0.425** -0.392** 0.231 0.205 0.139 - 0.118 -0.283*  -0.313* 0.372**

DE rr -0.005 -0.137 -0.160 -0.243 -0.246 -0.130 - -0.080 0.267* 0.352*
rg 0.030 -0.162 -0.059 -0.245 -0.472*  -0.072 - -0.161 0.391**  0.417*

CE rr 0.611** 0.600** 0.059 0.249 0.084 -0.085 -0.247 - 0.812**  -0.104
rg 0.672* 0.642** 0.184 0.211 -0.053 -0.197  -0.391** - 0.955**  -0.112

ME rr 0.633* 0.536** 0.049 0.112 -0.080 -0.188 0.074 0.803** - 0.193
rq 0.724** 0550 -0.270* 0.183 -0.308* -0.482** 0.138 1.036** - 0.178
PEG rr 0.068 0.060 0.113 -0.153 0.037 -0.243 0.632**  -0.177 0.147 -

rq 0.053 0.040 0.086 -0.157 0.022 -0.294*  0.744**  -0.196 0.105 -

Dente de Ouro

** significativo a 1% pelo teste t. * significativo a 5% pelo teste t. Para todos os caracteres o valor do nimero de observacdes (n) foi de 40. @

AE: altura de insercdo da espiga; AP: altura de planta; DC: Diametro do colmo; CHP: comprimento da haste principal do pendao; NRP: nimero
de ramificac6es do pendao; NDF: numero de dias para o florescimento; DE: diametro da espiga; CE: comprimento da espiga; ME: massa da
espiga; e PFG: profundidade dos gréos.



4. CAPITULO Il

Estimativas de herdabilidade e distancia genética de progénies S; derivadas de
populacdes crioulas de milho



4.1 Introducao

O milho (Zea mays L.) é uma espécie caracterizada como diploide 2n=2x=20
cromossomos, mondica, sistema de reproducdo aldbgama e de ciclo anual
(PATERNIANI; VIEGAS, 1987). Esta espécie tem sido cultivada em uma ampla
extensdo geografica, que abrange uma faixa entre as latitudes 58° Norte a 40° Sul,
desta forma, manifesta elevada adaptacdo as mais variadas condi¢ées
edafoclimaticas e sistemas de producdo (FANCELLI; DOURADO NETO, 2000). Seu
amplo cultivo e a boa qualidade nutricional do milho faz com que seja o cereal mais
produzido em nivel mundial. Grande parte da sua producao é destinada a fabricacéo
de racOes, producdo de etanol e utilizacdo na industria de alta tecnologia. No
entanto, uma parte significativa € destinada ao consumo humano, na forma direta e
indireta, sendo o ingrediente principal na elaboracdo de polentas, cuscuz, canjicas,
paes, mingaus, papas, bolos, massas e bebidas (DIAS PAES, 2006).

Na safra agricola 2015/2016 foram cultivados mundialmente 177 milhdes de
hectares, com producdo de 970 milh6es de toneladas de grdos, e média de
produtividade de 5,65 toneladas por hectares (USDA, 2016). No Brasil, o milho
destaca-se como a segunda espécie agricola mais cultivada, tornando-se uma
importante commodity agricola, que movimenta o comércio exterior e gera recursos
econbmicos ao pais. Na Ultima safra agricola foram produzidas 84 milhdes de
toneladas, sendo o Mato Grosso, Mato Grosso do Sul, Paran& e o Rio Grande do Sul
0s estados que mais contribuiram para este montante (CONAB, 2016).

O aumento na produtividade de gréos, tolerdncias a estresses bioticos e
abidticos e melhoria na composi¢ao nutricional dos graos sao os objetivos classicos
almejados pelos programas de melhoramento da cultura do milho (PATERNIANI;
VIEGAS, 1987; HALLAUER et al., 2010). Os programas de melhoramento genético
desta cultura sdo fundamentados na exploracdo comercial de hibridos, os quais
caracterizam pela grande complexidade de processos e etapas para sua obtencao,
0S quais requerem abundante mao-de-obra e recursos financeiros. A etapa de
formacado das populagbes base e a obtencado de linhagens endogamicas melhoradas
sao fundamentais para o sucesso do programa de melhoramento, pois consistem na

selecéo e obtencdo de constituicdes genéticas desejaveis agronomicamente, e que
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contenham os alelos de interesse aos melhoristas (PATERNIANI; CAMPOS, 2005).
Desta forma, buscam-se popula¢des que apresentam elevada variabilidade genética,
gue sejam distantes geneticamente e reunam alelos favoraveis para os caracteres de
interesse agrondmico, sendo estes herdaveis, possibilitando assim a formacéo de
grupos heteréticos. Uma alternativa promissora para os melhoristas é a exploracao
das populagdes crioulas de milho, visto que estas populacdes apresentam grande
variabilidade genética, contemplam genes de tolerancia e/ou resisténcia aos fatores
bidticos e abibticos e ndo passaram por ciclos intensos de selecdo (ARAUJO; NASS,
2002).

A variabilidade genética presente nas populacdes e progénies refere-se a
divergéncia de diferentes formas génicas existentes nos varios locos génicos da
espécie, sendo a mutacdo a fonte primaria da variabilidade genética, potencializada
pela recombinacdo génica (RAMALHO et al., 2012). Desta forma, com base na
distancia genética é possivel quantificar a variabilidade genética presente em uma
populacdo ou em grupo de progénie, pois a distancia genética estd associada ao
grau de distanciamento entre genoétipos, para um conjunto de caracteres comuns em
ambos os individuos. Em programas de melhoramento genético de milho, o
conhecimento da distancia genética entre progénies é fundamental, pois a obtencéo
desta informacg&o permite melhorar a eficiéncia da selecdo de linhagens para o
desenvolvimento da proxima geracao e a formacgéo de hibridos (AMORIN, 2005).

As andlises multivariadas contribuem neste sentido com os melhoristas, pois
possibilitam avaliar um conjunto de caracteres aleatorios relacionados entre si,
atribuindo o mesmo grau de importancia, resultando nos coeficientes de distancia
genética entre os gendtipos (CRUZ et al, 2012). A associacdo de técnicas
multivariadas constitui uma forma eficiente de estimar a distancia genética, as quais
envolvem técnicas analiticas como medidas de dissimilaridade, métodos de
agrupamento, componentes principais e variaveis candnicas (CRUZ et al., 2004). A
utilizacdo de técnicas multivariadas para estimar a distancia genética tem-se tornado
uma pratica rotineira entre os melhoristas de plantas como evidenciado nos trabalhos
realizados por Costa Pinto et al. (2001), Moro et al. (2007), Paterniani et al. (2008) e
Lamkey e Lorenz (2014).

Para embasar as estratégias de selecdo e maximizar o sucesso dos
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programas de melhoramento, os melhoristas necessitam conhecer as estimativas
dos parametros genéticos dos caracteres quantitativos, como a herdabilidade das
progénies e linhagens endogamicas (ALLARD, 1971; HALLAUER et al. 2010). A
herdabilidade é um dos paréametros genéticos que mais contribuem na tomada de
decisdo para selecdo dos melhoristas, pois se trata da propor¢cdo da variancia
genética presente na variacdo fenotipica total, ou seja, esta associada com as
semelhancas entre individuos no decorrer das geragdes (FALCONER, 1981;
RAMALHO et al., 2012). Além disto, a herdabilidade tem como fungdo expressar de
forma preditiva o valor fenotipico, sendo este um indicativo para o valor genético
(FALCONER,1981). O estudo dos parametros genéticos em milho tem sido relatado
nos trabalhos conduzidos por Churata e Ayala-Osuna (1996), Paterniani et al. (2004);
Carvalho et al. 2005, Hallaeur et al. (2010), Rovaris et al. (2011) e Ribeiro et al.
(2016).

Nos programas de melhoramento genético de milho a selecdo em progénies
S; tém sido utilizadas para obtencdo de populacées melhoradas, tendo em vista, que
a endogamia aumenta a variancia genética entre as progénies (STEOLA et al.,
2006). Desta forma, o presente estudo tem como objetivo estimar a herdabilidade no
sentido amplo de progénies S; e quantificar a variancia genética por meio de analises
multivariadas em progénies S; provenientes de populacdes crioulas de milho
cultivadas na regiao Sul, do Rio Grande do Sul.

4.2 Material e Métodos

O estudo foi realizado na area experimental do Centro de Genbdmica e
Fitomelhoramento, localizada no Centro Agropecuario da Palma, no municipio de
Capéo do Ledo — RS e pertencente a Universidade Federal de Pelotas, sob as
coordenadas geograficas: latitude 31°45” S, longitude 52°29’ O, com altitude média
de 13 metros, na safra agricola 2015/2016. O clima, segundo a classificacdo de
Kdppen, é do tipo Cfa, com precipitacdo pluviométrica média anual de 1,280 mm
(ALVARES et al., 2013). O solo é classificado como Argissolo Vermelho Amarelo
Distrofico, de textura argilosa e revelo ondulado (SANTOS et al., 2006).

O experimento foi conduzido em delineamento experimental de blocos
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aumentados, com dez grupos de progénies Si, e duas testemunhas comerciais, 0S
hibridos simples Pioneer 30F53 e Agroeste 1590, alocados em quatro repeticdes. As
progénies S; foram obtidas apdés a autofecundacdo de plantas aleatérias nas
populacdes crioulas de milho Amareldao, Argentino Branco, Argentino Amarelo,
Branco Roxo indio, Branco Oito Carreiras, Caiano Rajado, Cateto Branco, Crioldo e
Dente de Ouro, e da variedade de polinizacdo aberta BRS Planalto, oriundas da
associagao de pequenos produtores rurais de Cangucu — RS. Em cada progénie S;
foram avaliadas 40 plantas.

O experimento foi semeado no dia 05/12/2014, sendo utilizado espacamento
de 0,70 metros entre linhas e densidade populacional foi ajustada através de
desbaste manual para 60 mil plantas por hectare. A adubacao de base foi realizada
no momento da abertura dos sulcos, com auxilio do conjunto trator-semeadora em
sistema de semeadura direta, sendo incorporados 300 kg da formulacdo N-P-K 05-
20-20. O manejo e os tratos culturais subsequentes foram realizados de forma
preventiva de acordo com as recomendacdes técnicas da cultura (RTAM, 2013).

Os caracteres mensurados foram: Altura de inser¢do da espiga (AE),
mensurado a partir do nivel do solo até o né de insercdo da espiga, resultados
expressos em metros; Altura de planta (AP), mensurado a partir do nivel do solo até
a ultima folha completamente expandida, resultados expressos em metros; Diametro
do colmo (DC); mensurado no segundo entre nés acima do nivel do solo, resultados
expressos em milimetros; Comprimento da haste principal do pendao (CHP), obtido
pela medida entre o ultimo né do colmo até o apice da haste principal do pendéo,
dado em cm; Numero de ramificacdes do pendédo (NRP), obtido pela contagem do
namero de ramificacdes totais do pendao, dado em unidades; Numero de dias para o
florescimento (NDF), mensurado com base no intervalo entre a emergéncia das
plantulas e a data do florescimento pleno, resultados expressos em dias; Diametro da
espiga (DE), medido no terco médio da espiga, resultados expressos em milimetros;
Comprimento da espiga (CE), medida da extremidade basal até a extremidade apical
da espiga, resultados expressos em cm; Massa da espiga (ME), massa de cada
espiga sem a presenca de palha, resultados expressos em gramas; Profundidade
dos graos (PFG), mensurado através da medida do comprimento dos graos,

resultados expressos em milimetros.
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Os dados foram submetidos a andlise de variancia conjunta pelo teste F a
p<0,05 de probabilidade a fim de revelar diferencas significativas entres as
progénies. Em seguida realizaram-se as analises de variancia individual para cada
progénie S;, com intuito de obter os componentes de variancia para cada progénie
separadamente, sendo estes estimados através da esperanca matematica do
produto médio das fontes de variacdo, que sao obtidas de forma semelhante as
esperancas dos respectivos quadrados médios da andlise de variancia para cada
carater (CRUZ et al., 2004). Os componentes de variancia fenotipicas e genotipicas
foram obtidos conforme metodologia de Vencovsky e Barriga (1992); Cruz e Carneiro
(2006); Ramalho et al. (2012):
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de forma que: or(xy = variancia fenotipica de X; 909 = variancia genética do

carater X; QMPR = quadrado médio da progénie; QMR = quadrado médio do
residuo; r = nimero de repeticdes.

A herdabilidade no sentido amplo (H?) foi obtida pela raz&o entre a variancia
genética e a variancia fenotipica, conforme expressdo de Vencovsky e Barriga
(1992); Ramalho et al. (2012):
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onde: o1 (x) = variancia fenotipica do carater X; © 9 = variancia genética do carater

X.

Os padrdes de herdabilidade das progénies foram obtidos com a utilizacdo da
distancia Euclidiana Média, e o agrupamento hierarquico UPGMA (Unweighted Pair-
Group Method using Arithmetic Averages), conforme Cruz e Carneiro (2006).

Baseando-se nas estimativas das variancias genéticas para cada carater em
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cada progénie S;, estimou-se a distancia genética das progénies, utilizando-se a

medida da distancia Euclidiana média, obtida pela matriz dnv=\/12(xij—xi-,~-)2,
n=

com os dados padronizados, conforme proposto por Cruz et al. (2004). Para
confeccdo do dendrograma da distancia Euclidiana média utilizou-se o agrupamento
pelo método UPGMA. Para o ponto de corte dos dendrograma (PC) utilizou-se a
meédia, mais um desvio padrdo. Foram realizados também os métodos multivariados
de agrupamentos de Tocher, citado por Rao (1952), e dispersao gréafica através dos
componentes principais (CRUZ et al., 2004).

Para obter a importancia relativa dos caracteres utilizou-se a matriz das
distancias oriundas das variancias genética entre as progénies S, e utilizou-se a
metodologia proposta por Singh (1981). As analises foram realizadas com auxilio do
programa computacional Genes (CRUZ, 2013).

4.3 Resultados e Discussao

A analise de variancia conjunta pelo teste F a p<0,05 de probabilidade revelou
diferencas significativas entre as progénies S; provenientes de populacdes de milho
crioulo para todos os caracteres estudados. Desta forma, pode-se inferir que existe
variabilidade genética entre as progénies para os caracteres mensurados, condicdo
determinante para um programa de melhoramento. Estudos conduzidos por Carvalho
et al. (2003), Steola et al. (2006) revelaram a importancia da variabilidade genética
no desenvolvimento de novos ciclos de selecdo em meios irmaos de milho.

Nas condi¢Oes do estudo evidenciou-se de modo geral que todas as progénies
S; revelaram baixas estimativas de herdabilidade para o conjunto de caracteres
mensurados (Tabela 4.1). Estes resultados possivelmente estdo associados a
elevada participacéo da variagdo de ambiente na expressao dos caracteres, ou seja,
a maior parte da variacdo fenotipica evidenciada nas progénies € decorrente dos
efeitos do ambiente. Segundo Borém e Miranda (2009) as estimativas de
herdabilidade sao influenciadas pelo método utilizado para estimar o valor da

herdabilidade, a variabilidade na populacdo, o nivel de endogamia da populagéo, o
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tamanho da amostra avaliada, o niamero e tipo de ambientes considerados, a
unidade experimental considerada e a precisdo na conducdo do experimento e da
coleta de dados. Além disso, Hallauer et al. (2010) demonstra que populagcbes de
polinizacdo aberta apresentam estimativas de herdabilidade menores, em
comparacado com variedades sintéticas e progénies provenientes de hibridos. De
forma geral, caracteres com menor herdabilidade estdo intimamente associados com
a adaptacdo reprodutiva, enquanto 0S caracteres que possuem maiores
herdabilidade sdo menos importantes na determinagédo do valor seletivo natural
(FALCONER,1981).

As estimativas da herdabilidade permitem aos melhoristas estimarem o
progresso esperado com a selecdo, bem como auxiliam na escolha do método mais
adequado para melhorar um grupo de progénies (LAMKEY; HALLAUER, 1987). Para
o carater altura de insercéo da espiga evidenciou-se herdabilidade média de 23,51%,
sendo que a maior herdabilidade foi obtida para a progénie Argentino Amarelo
(25,61%) e menor na progénie Argentino Branco (18,51%) (Tabela 4.1). Resultados
semelhantes foram observados para o carater altura de planta, onde a progénie S;
Argentino Amarelo apresentou a maior herdabilidade (24,36%) e a progénie
Argentino Amarelo a menor herdabilidade (18,03%). A média de herdabilidade para
estes carater foi de 22,09%, sendo que as progénies Branco Oito Carreiras, Caiano
Rajado, Dente de Ouro e BRS Planalto revelaram herdabilidade acima da média. Os
resultados encontrados corroboram com os estudos realizados por Faluba et al.
(2010) avaliando o potencial genético da populacdo de milho UFV 7, o qual
evidenciou estimativas de herdabilidade de 18,39% para o carater altura de planta e
24,01% para o carater altura da espiga, na média de trés ambientes.

Segundo Carvalho et al. (2003) os valores da herdabilidade devem ser
computados com base no tipo da unidade de selecdo, a qual é usada para estimar o
ganho esperado. A progénie Amareldo apresentou a maior herdabilidade para o
carater diametro do colmo (20,31%), as demais progénies revelaram herdabilidade
para este caracteres inferior a 20%, sendo a menor herdabilidade evidenciada na
progénie Cateto Branco (11,81%) (Tabela 4.1). Explorando 35 experimentos de
milho, Hallauer et al. (2010) obtiveram uma média de herdabilidade para o carater

diametro da planta de 36,1%.
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A herdabilidade segundo Gomes et al. (2004) € o melhor parametro para se
fazer qualquer inferéncia sobre o sucesso do melhoramento em um dado carater. As
estimativas de herdabilidade para os caracteres relacionados ao pendéo sao
escassas na literatura, no entanto, estes caracteres sdo de suma importancia para o
melhorista, e o conhecimento das estimativas sdo imprescindiveis. Desta forma, as
estimativas de herdabilidade do carater comprimento da haste principal do pendao
variaram de 16,86% a 22,88%, nas progénies Cateto Branco e Dente de Ouro,
respectivamente (Tabela 4.1). A herdabilidade média para este carater foi de 19,65%.
O carater numero de ramificacbes do penddo revelou herdabilidade média de
21,52%, sendo a maior estimativa evidenciada na progénie Argentino amarelo
(23,93%) e a menor estimativa na progénie Argentino Branco (19,61%).

O carater numero de dias para o florescimento apresentou herdabilidade
meédia de 19,12%, variando de 3,74% na progénie Cateto Branco a 22,63% na
progénie Branco Oito Carreiras (Tabela 4.1). Com isto, observa-se que apenas as
progénies Cateto Branco e Argentino Branco revelaram herdabilidade inferior a
média. Estudos realizados por Hallauer et al. (2010) evidenciaram uma média de
57,90% de herdabilidade para o carater numero de dias para o florescimento,
analisando a média de 48 experimentos. Nota-se que as estimativas obtidas neste
experimento ficaram muito a baixo da média relatado por estes autores. Segundo
Falconer (1981), diferentes determinagdes da herdabilidade de um mesmo carater
demonstram uma consideravel faixa de variacdo, sendo isto atribuido a amostragens
e diferencas reais entre populacdes ou condicdes sob as quais elas foram estudadas.

As estimativas de herdabilidade para o carater diametro da espiga revelaram
valores de 14,33% na progénie Cateto Branco a 21,65% na progénie Caiano Rajado.
A herdabilidade média observada para o carater foi de 18,64%, desta forma, as
progénies Amareldo, Argentino Branco e Cateto Branco tiveram valores inferiores a
média (Tabela 4.1). Segundo estudos de Hallauer et al. (2010) a herdabilidade média
para este carater ¢ de 36,10%, sendo assim, superior ao constatado para as
progénies em estudo.

Para o carater comprimento da espiga evidenciou-se pequena amplitude entre
as estimativas de herdabilidade das progénies, ficando os valores compreendidos no
intervalo de 20,26% a 23,60%, e com média de 22,39% (Tabela 4.1). Trabalhos



89

conduzidos por Hallauer et al. (2010) investigando 52 experimentos, identificou uma
herdabilidade para este carater de 66,20%, com isso, nota-se que as estimativas
reveladas neste estudos s&o inferiores a encontradas por estes autores. Em
populacbes pequenas ou em amostragens reduzidas a tendéncia esperada é estas
apresentarem herdabilidade inferiores do que em comparacdo com populacdes
grandes (FALCONER, 1981).

A progénie Branco Roxo Indio apresentaram a maior estimativa de
herdabilidade para o carater massa da espiga (20,96%), em contrapartida a menor
estimativa de herdabilidade foi evidenciada na progénie Argentino Branco (4,27%), a
gual afastou-se consideravelmente da médias das progénies (14,52%) (Tabela 4.1).
Estudos conduzidos por Steola et al. (2006), em progénies So.; de milho derivadas de
um hibrido simples evidenciou herdabilidade no sentido amplo de 70,82% a 71,30%
para o carater produtividade de espigas despalhadas em funcdo da densidade de
semeadura. Pinto et al. (2000), avaliando progénies S; das populacdes BR-105 e
BR-106, observou herdabilidade média de 73,3% para a primeira populacdo e de
61,2% para a segunda. No entanto, Carvalho et al. (2003) ao estimar os parametros
genéticos na populacdo de milho CPATC-3 encontrou coeficientes de herdabilidade
gue oscilaram de 40,02% a 48,59% para o carater peso da espiga.

De acordo com Marques Sanchez e Hallauer (1970) uma das maneiras de se
avaliar as propriedades intrinsecas de uma populacdo ou progénie € através da
adequada estimativa de seus parametros genéticos, o que deve ser realizado de
acordo com as facilidades disponiveis e com a variabilidade existente nas diferentes
populacbes. O carater profundidade de grdos revelou herdabilidade média de
24,70%, sendo que, com excecdo da progénie Argentino Amarelo, a qual apresentou
a maior herdabilidade (29,70%) e a progénie Argentino Branco que evidenciou a
menor herdabilidade (18,98%), as demais progénies expressaram estimativas de
herdabilidade muito préximas da média.

De maneira abrangente, as maiores estimativas de herdabilidade foram
evidenciadas nas progénies Argentino Amarelo, Caiano Rajado, Crioldo e Branco
Roxo Iindio, desta forma, essas progénies podem ser consideradas como
potencialmente promissoras para serem exploradas em um programa de

melhoramento. Em contrapartida, as progénies Argentino Branco e Cateto Branco
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manifestaram as menores estimativas de herdabilidade para o conjunto de caracteres
avaliados, mesmo assim, devem ser mantidas no programa pois apresentam
caracteres agrondémicos desejaveis. Segundo Falconer (1981) maiores variacdes nas
condicbes de ambiente reduzem a herdabilidade, e maiores uniformidade desta
condicdo aumenta a herdabilidade.

Para o melhoramento € interessante a obtencdo de grande variabilidade
genética para a imposicdo de processos seletivos que efetivamente resultem em
ganhos significativos (BERNARDO, 2002). Desta forma, a determinagéo de padroes
de herdabilidade possibilita aos melhorista, inferir de forma precisa sobre a selecdo e
conducdo das progénies e linhagens nas proximas geracdes. Observou-se nas
progénies Caiano Rajado (CARA), Crioldo (CRIO), Branco Roxo indio (BRRI), BRS
Planalto (BPLA), Dente de Ouro (DEOU), Amareldao (AMRA) e Branco Oito Carreiras
(BROC) padrdes de herdabilidade semelhantes para o conjunto de caracteres
avaliados (Figura 4.1). Em contrapartida as progénies Argentino Amarelo (ARAM),
Argentino Branco (ARBR) e Cateto Branco (CABR) apresentam padrbes de
herdabilidade especifico, visto que constituiram grupos isolados. Para a progénie
Argentino Amarelo pode-se justificar a formacédo de um grupo isolado, devido a esta
progénie evidenciar as maiores estimativas de herdabilidade para o conjunto de
caracteres estudados. No entanto, nas progénies Argentino Branco e Cateto Branco
a selecdo dos caracteres peso da espiga e numero de dias para o florescimento,
respectivamente, deve ser ponderada de forma criteriosa, pois possivelmente foram
0s caracteres que influenciaram para a separacao destas progénies. Falconer (1981)
ressalta que todos os componentes genéticos sdo influenciados pelas frequéncias
génicas e podem, dessa forma, diferir de uma populacdo para outra.

As analises de distancia genética estdo relacionadas com a capacidade
especifica de combinacdo entre os progenitores e evidenciam a importancia de
interacbes nado aditivas, caracterizadas pela complementaridade em relacdo a
frequéncia dos alelos nos locos com alguma dominédncia entre 0s genitores
(SPRAGUE; TATUM, 1942). Além disso, a distancia genética entre os genitores é
indicativo da expressao heterdtica nas progénies (FALCONER, 1981). Desta forma, a
distancia da variacdo genética de progénies S; derivadas de populacbes de milho

crioulo estimada pela distancia Euclidiana média e agrupada pelo método de
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UPGMA, revelou a formacdo de cinco grupos, sendo o Grupo |, formado pelas
progénies Amareldo (AMAR) e Branco Oito Carreiras (BROC), o grupo Il constituido
pelas progénies Argentino Branco (ARBR) e Cateto Branco (CABR), o grupo Il foi
composto apenas pela progénie Amareldo (ARMA) (Figura 2). O grupo IV também foi
constituido de apenas progénie, sendo esta a Dente de Ouro (DEOU). O grupo V
contemplou o maior numero de progénies, sendo formado pelas progénies Crioldo
(CRIO), BRS Planalto (BPLAN), Caiano Rajado (CARA) e Branco Roxo Indio (BRRI)
(Figura 4.2).

Para uma interpretacdo satisfatéria da variabilidade encontrada entre os
genaotipos ou progénies foi necessario que os trés primeiros componentes principais
permitam estimativas minimas de 70% da variacdo total contida no conjunto de
caracteres (CRUZ et al., 2004). Foram necessarios trés componentes principais para
explicar 69,00%, desta forma, foi necessario representar em trés dimensdes (3D) a
dispersdo grafica para expor a variacdo genética existente entre as progénies Sy,
sendo possivel explicar de forma satisfatéria a variabilidade manifestada entre estas
progénies.

Os componentes principais proporcionaram a formacao visual de cinco grupos
de progénies. O grupo | foi composto pelas progénies Amareldo, Crioldo e BRS
Planalto, o grupo Il foi constituido pelas progénies Argentino Branco e Cateto Branco
(Figura 4.3). O grupo Il foi formado somente pela progénie Branco Oito Carreiras. O
grupo IV contemplou as progénies Argentino Amarelo e Dente de Ouro e o grupo V
foi composto pelas progénies Caiano Rajado e Branco Roxo indio. A identificacéo da
distancia entre as variancias genéticas das progénies S; possibilitam ao melhorista
prever as estratégias de selecdo que podem ser aplicadas em fungéo de cada grupo.
Além disto, quanto maior a variabilidade existente dentro das progénies maior a
possibilidade de extrair constituicbes genéticas promissoras e empregar selecdes
para os caracteres de interesse.

A identificacdo dos grupos, realizada pelo método de agrupamento proposto
por Tocher a partir das distancias Euclidiana média, possibilitou formar cinco grupos
distintos (Tabela 4.2), onde o primeiro grupo foi constituido pelas progénies Argentino
Branco, Branco Roxo indio e Branco Oito Carreiras. O grupo dois foi composto pelas

progénies Argentino Amarelo, Crioldo e Cateto Branco. O terceiro grupo foi formado
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pelas progénies Dente de Ouro e BRS Planalto. O quarto grupo contemplou apenas
a progénie Amareldao. O quinto grupo foi constituido pela progénie Caiano Rajado
(Tabela 2). Com isto, é possivel apontar que a progénie Caiano Rajado possuli
variacdo genética que se distingue das demais, sendo esta variagdo genética
composta dos efeitos aditivos e ndo aditivos.

Os grupos formados pelos trés métodos multivariados de agrupamento
utilizando as variancias genéticas apresentaram resultados especificos, ndo havendo
resultados concordantes entres os métodos. No entanto, as evidéncias experimentais
comprovam que as analises multivariadas sao eficientes para discriminar o0s
individuos, geneticamente, permitindo agrupa-los de tal forma que exista
homogeneidade dentro do grupo e heterogeneidade entre grupos, mesmo havendo
particularidades na formacdo dos grupos em funcdo do algoritmo ou da equacao
matematica empregada por cada método para obtencdo da formacdo dos grupos
(HAIR et al., 2005).

A contribuicdo relativa de Singh (1981) revelou que o comprimento da espiga
(13,10%), profundidade de gréos (11,58%), altura de planta (11,39%), comprimento
da haste principal do pendao (10,00%) e diametro da espiga (10,00%) foram os
caracteres que mais contribuiram para explicar as diferenciacdes expressas pela
variacao genética presente nas progénies S; testadas (Tabela 4.3). A importancia da
contribuicdo relativa de Singh estd na possibilidade de descartar os caracteres que
menos contribuiram para explicar a variancia genética, reduzindo tempo e custo nas
avaliacdes (CRUZ et al. 2004). No entanto, como todos os caracteres avaliados sao
importantes e de interesse na busca por progénies promissoras pelo melhorista e
nao foram evidenciados caracteres com baixa contribuicdo, ndo se recomenda a

exclusao de carater neste estudo.

4.4 Conclusao

Os caracteres profundidade de gréao e altura de insergao da espiga expressam
as maiores estimativas de herdabilidade no sentido amplo.
A progénie S; Argentino Amarelo proporciona as maiores estimativas de

herdabilidade no sentido amplo para o conjunto de caracteres avaliados.
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As progénies S; Caiano Rajado, Crioldo, Branco Roxo indio, BRS Planalto,
Dente de Ouro, Amareldo e Branco Oito Carreiras possuem padrdes de
herdabilidade semelhantes para os caracteres estudados, e possibilitam utilizar uma
estratégia de sele¢do similar nas préximas geracoes.

As progénies S; provenientes de populacdes crioulas de milho apresentam

variabilidade genética para os caracteres de importancia agronémicas estudados.
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Tabela 4.1. Estimativas de herdabilidade no sentido amplo (H?) de progénies S; para os caracteres altura de insercdo
da espiga (AE), altura de planta (AP), diametro do colmo (DC), comprimento da haste principal do pendao
(CHP), nimero de ramificacdes do penddo (NRP), numero de dias para o florescimento (NDF), diametro
da espiga (DE), comprimento da espiga (CE), massa da espiga (ME) e profundidade de grdos (PFG), em

dez progénies S; provenientes de populacdes crioulas de milho.

AE AP DC CHP NRP NDF DE CE ME PFG
Amarelao 23.65 21.12 20.31 18.66 21.34 22.42 16.18 22.50 15.07 24.79
Argentino Amarelo 25.61 24.36 17.01 20.43 23.94 21.22 19.39 22.09 18.95 29.70
Argentino Branco 18.52 18.03 14.56 16.92 19.62 16.61 17.04 20.27 4.27 18.98

Branco Oito Carreira  23.79 23.43 17.61 18.29 21.13 22.64 19.96 21.44 11.32 24.66
Branco Roxo indio 23.98 21.68 16.30 22.26 21.40 19.99 21.25 23.32 20.96 24.90

Caiano Rajado 23.97 22.72 17.18 19.33 23.12 22.36 21.65 23.29 17.23 24.88
Cateto Branco 24.19 21.54 11.81 16.86 20.76 3.74 14.33 21.61 11.86 24.75
Criolédo 23.36 21.62 18.97 20.17 22.82 19.83 19.16 23.36 14.14 24.88
Dente de Ouro 24.00 23.94 18.09 22.89 20.53 20.72 18.81 22.46 14.17 24.68
BRS Plantalto 24.07 22.47 17.04 20.65 20.48 21.66 18.67 23.60 17.30 24.80
H? Média @ 23.51 22.09 16.89 19.65 21.51 19.12 18.65 22.39 14.52 24.70

"' H? Média = Herdabilidade média no sentido amplo.
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Figura 4.1. Dendrograma do padrao de herdabilidade no sentido amplo estabelecido pela analise de agrupamento pelo
método hierarquico de UPGMA, com base na distancia euclidiana média, para dez progénies S;
provenientes de populacées crioulas de milho (AMRL: Amareldo; ARAM: Argentino Amarelo; ARBR:
Argentino Branco; BROC: Branco Oito Carreiras; BRRI: Branco Roxo indio; CARA: Caiano Rajado; CABR:
Cateto Branco; CRIO: Crioldo; DEOU: Dente de Ouro; BPLA: BRS Planalto). O ponto de corte (PC)
consiste da média da distancia, mais um desvio padréo.
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Figura 4.2. Dendograma do padrédo de dissimilararidade das estimativas de variancias genéticas, estabelecido pelo
método das ligac6es médias (UPGMA), para dez progénies S; provenientes de populacfes crioulas de
milho (AMRL: Amareldo; ARAM: Argentino Amarelo; ARBR: Argentino Branco; BROC: Branco Oito
Carreiras; BRRI: Branco Roxo indio; CARA: Caiano Rajado; CABR: Cateto Branco; CRIO: Crioldo; DEOU:
Dente de Ouro; BPLA: BRS Planalto). O ponto de corte (PC) consiste da média da distancia, mais um

desvio padréo.
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Figura 4.3. Disperséo gréafica dos escores das estimativas de variancias genéticas
obtidos pela analise dos componentes principais em dez progénies S;
provenientes de populagdes crioulas de milho, sendo 1: Amareldo; 2:
Argentino Amarelo; 3: Argentino Branco; 4: Branco Oito Carreiras; 5:

Branco Roxo indio; 6: Caiano Rajado; 7: Cateto Branco; 8: Crioldo; 9:
Dente de Ouro; 10: BRS Planalto.
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Tabela 4.2. Grupos de progénies S; de populacdes crioulas de milho, estabelecidos
pelo método de Tocher, com base na dissimilaridade das variancias

genéticas expressa pela distancia Euclidiana média.

Grupo Progénies S;

I Argentino Branco; Branco Roxo indio; Branco Oito Carreiras
Il Argentino Amarelo; Criolao; Cateto Branco

i Dente de Ouro; BRS Planalto

\Y Amarelédo

V Caiano Rajado
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Tabela 4.3. Contribuicdo relativa das estimativas das variancias genéticas de dez
caracteres agrondmicas estimado em dez progénies S; derivadas de

populacdes crioulas de milho, por meio da metodologia de Singh (1981).

Carater Agronémico Contribuicdo Relativa (%)
AEY 9,48
AP 11,39
DC 7,21
CHP 10,01
NRP 9,89
NDF 9,88
DE 10,00
CE 13,10
ME 7,44
PFG 11,57

@ AE: altura de insercéo da espiga; AP: altura de planta; DC: Diametro do colmo;
CHP: comprimento da haste do penddo; NRP: niumero de ramificagbes do pendao;
NDF: numero de dias para o florescimento; DE: diametro da espiga; CE:

comprimento da espiga; PE: massa da espiga; e PFG: profundidade dos gréos.
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5. Discussao Geral

O melhoramento genético tem grande importdncia para o cenario agricola
mundial, pois tem como principais fungdes incrementar o potencial de rendimento e a
composicdo nutricional dos grdos. Desta forma, o objetivo do melhoramento é a
obtencado de constituicdes genéticas superiores, as ja existentes no mercado, sendo
estas adaptadas as condic¢oes especificas dos ambientes de cultivo. O melhoramento
genético de plantas é um processo dinamico, continuo e progressivo de
recombinacédo e selecdo das melhores plantas, com objetivo de elevar as frequéncias
de genes e alelos desejaveis da populacdo a ser melhorada (ALLARD, 1971). Um
dos grandes feitos do melhoramento de plantas foi a producdo de milho hibrido,
iniciada com os trabalhos de East (1908), Shull (1909) e Jones (1918), no inicio do
século XX.

O milho hibrido consiste na exploracdo comercial da geracéo F1, resultante do
cruzamento entre linhagens endogamicas, onde se busca explorar a heterose,
(ALLARD, 1971; PATERNIANI, 1974). O sucesso dos programas de melhoramento
genético de milho dependem: da variabilidade da populacéo original;, tamanho efetivo
da populacéo; método de melhoramento empregado; técnica e precisdo da avaliacdo
dos gendtipos; influéncia do ambiente; da interacdo gendtipo x ambiente; dos efeitos
pleiotropicos; das correlacfes fenotipicas e genotipicas; e da interrelacdo entre esses
fatores (ALLARD, 1971; PATERNIANI; VIEGAS, 1987).

Os estudos de correlacdo entre caracteres, parametros genéticos e distancia
genética sdo amplamente utilizados pelos programas de melhoramento genético,
com o intuito de aumentar a eficiéncia do processo de selecdo, visto que
proporcionam a obtencdo de parametros, os quais possibilitam ao melhorista inferir
de forma precisa sobre os efeitos genéticos e de ambiente.

Os resultados do trabalho (Capitulo 1) relacionado as analises de correlacéo
entre caracteres demonstram que conforme a origem da populacéo, as correlagbes
em diferentes populagbes ndo se mantém constantes, indicando a ocorréncia de
variacdo de ligacdo e pleiotropia no controle dos caracteres. Dessa forma, €&
dificultada a obtencédo de estratégias de selegcdo comuns para todas as populagdes, e

sendo necessario avaliar o comportamento especifico de cada populacdo a fim de
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tornar a selecdo indireta mais eficiente na selecdo de progénies promissoras em
geracOes precoces. Os Unicos caracteres que mantiveram correlacdes genéticas e
fenotipicas significativas e de mesmo sentido em todas as populacbes foram o
comprimento da espiga e a massa da espiga, com isso, a selecdo de espigas com
maior comprimento tende a incrementar a massa da espiga, sendo este carater de
elevada importancia para determinar o per se da linhagem.

O capitulo Ill apresenta resultados dos parametros genéticos e da distancia
genética, obtida pela variancia das progénies S; de populagfes crioulas de milho
oriundas da regidao Sul do Rio Grande do Sul. As estimativas de herdabilidade no
sentido amplo sdo relevantes aos programas de melhoramento, pois a medida que
0s caracteres apresentam coeficientes de herdabilidade altos, a selegdo nas
geracgOes iniciais de autofecundacdo é eficaz. Em contrapartida, coeficientes de
herdabilidade baixos, indicam que a selecéo deve ser praticada apenas nas geracoes
mais avancadas, pois o0 aumento da homozigose em consequéncia da
autofecundagédo proporciona incremento na herdabilidade no sentido restrito
(FALCONER; MACKAY, 1996). Os coeficientes de herdabilidade inferiores aos
encontrados nos estudos de Hallauer et al. (2010) podem ser justificados por
Ramalho et al. (2012), pois segundo este autor, existe uma grande faixa de variacédo
nas estimativas da herdabilidade de um mesmo caréater, sendo isto parcialmente
atribuido a amostragem, as diferencas populacionais e as diferencas ambientais.
Dessa forma, os experimentos com a finalidade de obtencdo de estimativas de
herdabilidade devem ser conduzidos em ambiente semelhante no qual, as
estimativas seréo aplicadas.

A obtencédo de padrbes de herdabilidade e a quantificacdo das distancias
genéticas de progénies S; de provenientes de populagdo crioulas de milho, pela
implicacdo de técnicas multivariadas, revelam que o grupo de progénies estudadas
possui elevada variabilidade genética, sendo possiveis de serem exploradas
comercialmente para obtencdo de linhagens promissoras, as quais podem ser
incluidas em programas de melhoramento, como fonte de alelos favoraveis aos
caracteres de interesse do melhorista.

As informacodes obtidas com este estudo auxiliam no melhor entendimento das

relacbes entre caracteres, dos parametros genéticos e da distancia genética de
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progénies precoces oriundas de populacfes crioulas de milho, dando suporte para
definicbes de estratégias de selecdo que aumentem a eficiéncia nos programas de

melhoramento genético de milho.
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