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RESUMO

CARVALHO, IVAN RICARDO. Melhoramento genético e biometria aplicada a
produtividade e biofortificacao de graos do milho.2018.160f. Tese de Doutorado
- Programa de Pés-Graduacdo em Agronomia — Fitomelhoramento. Universidade
Federal de Pelotas, Pelotas/RS.

O melhoramento genético do milho € dindmico e requer do melhorista uma
compreensao multidisciplinar, capacidade de planejamento e execugcdo de
atividades voltadas ao ambito agronébmico, cruzamentos, sele¢oes, aplicabilidade de
modelos biométricos, obtencado de gendtipos produtivos egraos biofortificados. Os
objetivos do presente trabalho foram: 1) Estimar os componentes de variancia e
parametros genéticos (REML), as correlagbes lineares fenotipicas, genéticas, de
ambiente e candnicas para os caracteres de interesse agronémico em milho; 2)
Identificar as associacbes lineares, de causa e efeito entre os caracteres e a
estabilidade pelo método de Annicchiarico da proteina bruta dos graos do milho
cultivado em quatro diferentes ambientes; 3) Determinar as associagoes lineares, as
estimativas dos parametros genéticos e a heterose de compostos bioativos e
micronutrientes em hibridos intervarietais de milho; 4) Estimar a heterose, os
componentes de variancia e parametros genéticos mais relevantes, utilizar uma
abordagem multivariada para definir perfis de herdabilidade com sentido restrito para
os componentes do rendimento e nutricionais em progénies de meios-irmaos de
milho;5) Estimar os componentes de variancia e parametros geneéticos
(REML/BLUP) de um dialelo intervarietal, selecionar e predizer os melhores
gendtipos para os componentes de rendimento do milho. As principais conclusdes
obtidas foram: 1) evidenciou-se a maior contribuicdo da variagdo genética na
interacao gendtipos x ambientes e herdabilidade com sentido amplo para o diametro
da espiga, numero de fileiras de graos da espiga e didmetro do sabugo; 2) o
aumento da altura de planta, massa de mil graos e do rendimento de graos reduz o
teor de proteina bruta no grao do milho; 3) a espessura e a coloracao das sementes,
fendis totais, radical antioxidante ABTS e zinco s&o incrementados através dos
efeitos da heterose intervarietal; 4) a herdabilidade com sentido restrito entre e
dentro das progénies sdo superiores para o teor de manganés, glicina, prolina e
triptofano nos graos do milho; 5) os genitores paternos e a fracdo genética aditiva

sé@o determinantes ao indice relativo para o volume do grédo, entretanto, a massa de
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cem graos e o rendimento de graos sao determinados pela capacidade especifica de

combinacao intervarietal.

Palavras-chave:Zea mays L.; produtividade e qualidade de graos; linhagens
endogamicas; parametros genéticos; interagdo gendtipos x ambientes; cruzamentos

dialélicos e intervarietais.
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ABSTRACT

CARVALHO, IVAN RICARDO. Genetic breeding and biometry applied to yield
and biofortification of maize grains. 2018.160f. Doctoral Thesis — Post-Graduate
Program in Agronomy. Federal University of Pelotas, Pelotas/RS.

The genetic breeding of maize is dynamic and requires a multidisciplinary
comprehension from the breeder, ability to plan and execute agronomic activities,
crosses, selections, applicability of biometric models, obtaining of productive
genotypes and biofortified grains. The objectives of the present work were: 1) To
estimate the variance components and genetic parameters (REML), the linear
phenotypic, genetic, environmental and canonical correlations for the traits of
agronomic interest in maize; 2) To identify the linear, cause and effect associations
between traits, and the stability by Annicchiarico’s method of the crude protein of
maize grains cultivated in four different environments; 3) To determine the linear
associations, to estimate genetic parameters and heterosis of bioactive compounds
and micronutrients in maize intervarietal hybrids; 4) To estimate heterosis,
components of variance and the most relevant genetic parameters, to use a
multivariate approach to define narrow sense heritability profiles for yield and
nutritional components in maize half-sibling progenies; 5) To estimate the variance
components and genetic parameters (REML/BLUP) of an intervarietal diallel, to
select and predict the best genotypes for maize yield components. The main
conclusions were: 1) the greatest contribution of genetic variation in the genotypes x
environments interaction and broad sense heritability was verified for spike diameter,
number of rows in the ear, and cob diameter; 2) the increase of plant height, mass of
a thousand grains and grain yield reduces crude protein content in maize grain; 3)
the thickness and color of the seeds, total phenols, antioxidant radical by ABTS and
zinc content are increased through the effects of intervarietal heterosis; 4) the narrow
sense heritability among and within the progenies are superior for manganese,
glycine, proline and tryptophan content in maize grains; 5) male genitors and the
additive genetic fraction are determinant to the grain volume relative index, however,
the mass of one hundred grains and grain yield are determined by the intervarietal

specific combining ability.
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1 INTRODUGAO GERAL

O milho é considerado uma das culturas mais importantes no cenario
agricola mundial, isto é decorrente da ampla aptidao de utilizacbes que esta
graminea apresenta, sendo imprescindivel para a alimentagdo animal principalmente
para a produgcdo de silagem (SENGER et al., 2005; VON PINHO et al., 2007;
CARVALHO et al., 2016a), elaboracao de ragdes e concentrados (ROSTAGNO,
2011), onde 70% da producéo de gréos a nivel mundial € destinada a alimentagéo
animal (PAES, 2006). Em contrapartida, este cereal revela fundamental importancia
para a alimentacdo humana in natura, sendo matéria prima para a obtencdo de
amidos, farinhas, canjicas, paes, bebidas e mingaus (PAES, 2006; CARDOSO et al.,
2010; RIOS et al.,, 2009; CARVALHO et al., 2016b). Esta aptiddao é justificada
principalmente devido aos grdos do milho possuir em torno de 62,4% de amido,
8,2% de proteina bruta, 3,6% de lipidios e 1,2% de material mineral (ROSTAGNO,
2011).

No contexto mundial, as estimativas para a safra agricola 2015/2016
revelaram que os maiores produtores de milho foram os Estados Unidos, China e o
Brasil (USDA, 2016). A Companhia Nacional de Abastecimento afirma que a
producgdo brasileira obteve incremento de 25,2% entre as safras agricolas 2015/2016
e 2016/2017, sendo responsavel por uma producao de 88,9 milhdes de toneladas de
graos considerando as duas safras da cultura, em que a primeira safra foi
encarregada por 33% e a segunda com 67% do total de grdos produzidos em
2016/2017. A regiao Centro-Oeste expressa superioridade na produgéao de milho, no
entanto28,7% do milho produzido no Brasil é oriundo dos estados da Regidao Sul
(CONAB, 2017).

Ao considerar a importancia agricola, econémica e social do milho muitos
sdo os esforgos direcionados pelos programas de melhoramento genético para
incrementar a produtividade de grdaos (LIMA; BELLAVER, 1999), e obter genétipos
que respondam eficientemente a melhoria das técnicas de manejo disponiveis
(RIBEIRO et al.,, 2016). No entanto, alguns nichos do mercado consumidor
preconizam e ou necessitam de um maior valor nutricional agregado aos graos
produzidos. Diante disto, € pertinente a necessidade de obter gendtipos
nutricionalmente superiores, pois o consumo do milho com elevada qualidade
podera minimizar a caréncia alimentar, nutricional e ainda prevenir algumas doencas

(COSTA; BOREM, 2013), melhorar a conformacdo da dieta de populacdes
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subnutridas que utilizam o milho como base da alimentacao diaria, conforme alguns
pesquisadores ressaltam estes casos em populagées do nordeste brasileiro
(OLIVEIRA JUNIOR et al., 2011), México e Africa (PAES, 2006).

Neste contexto, os objetivos deste trabalho foram; 1) Estimar os
componentes de variancia e parametros genéticos (REML), as correlagdes lineares
fenotipicas, genéticas, de ambiente e canlnicas para os caracteres de interesse
agronémico em milho; 2) Identificar as associagdes lineares, de causa e efeito entre
os caracteres e a estabilidade pelo método de Annicchiarico da proteina bruta dos
grdaos do milho cultivado em quatro diferentes ambientes; 3) Determinar as
associagbes lineares, as estimativas dos parametros genéticos e a heterose de
compostos bioativos e micronutrientes em hibridos intervarietais de milho; 4) Estimar
a heterose, os componentes de variancia e parametros genéticos mais relevantes,
utilizar uma abordagem multivariada para definir perfis de herdabilidade com sentido
restrito para os componentes do rendimento e nutricionais em progénies de meios-
irmaos de milho; 5) Estimar os componentes de variancia e parametros genéticos
(REML/BLUP) de um dialelo intervarietal, selecionar e predizer os melhores

genotipos para os componentes de rendimento do milho.

1.1 A cultura do milho

1.1.1 Origem e variabilidade genética

O milho (Zea mays L.) é originario da América Central especificamente do
México, estudos arqueoldgicos no vale do Tehucan relatam que os primeiros cultivos
deste cereal ocorreram por volta de 7000 a.C (BERTOLINI et al., 2005). Algumas
teorias foram desenvolvidas com intuito de elucidar o surgimento desta espécie,
sendo estas baseadas em estudos moleculares e distdncias genéticas, onde
revelaram que o milho € descendente da espécie Zea mays spp. parviglumis
(DOEBLEY; STEC, 1993), conhecido popularmente como Teosinto e oriundo do Sul
da Guatemala, apresenta similaridades citogenéticas com algumas diferenciacoes
alélicas. O milho € caracterizado como uma espécie dipldide com genoma base
composto por dez (2n=2x=20) cromossomos (DOEBLEY, 1990; PARTERNIANI;
CAMPOS, 1999). A espécie foi beneficiada por um longo periodo de domestificagao

realizado por povos pré-colombianos, conjuntamente a grande capacidade
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adaptativa possibilitou a espécie espalhar-se rapidamente pelo continente
americano, propiciando ampliar sua variabilidade genética (TEIXEIRA, 2008).

O grande periodo de domesticacao proporcionou a espécie incrementar sua
variabilidade genética e possibilitar o surgimento de novas constituicées alélicas, os
varios ciclos de cultivo, as sele¢des involuntarias e ou direcionadas, resultaram no
aumento da frequéncia de alelos favoraveis para as caracteristicas agronémicas
(GARBUGLIO et al., 2009). A expresséao fenotipica destes caracteres € determinada
pela constituicdo genética e os efeitos do ambiente em que este gendtipo esta
inserido (ALLARD, 1971), desta maneira, as diferenciagdes nas populagbées de milho
podem ser embasadas nos periodos de maturagao, caracteristicas morfoldgicas da
planta, da espiga e dos gréos, atributos fisiol6gicos, genéticos, citoldgicos e pela
finalidade de utilizagdo (HARLAN, 1992).

A variabilidade genética apresenta-se imprescindivel para o melhoramento do
milho, sendo fonte de alelos e genes determinantes para maximizar os caracteres de
interesse agronémico, da mesma forma, minimizar os efeitos de estresses abiodticos
e bidticos que possam acometer o crescimento e o desenvolvimento do milho (LIMA
et al.,, 2000). Como fontes de germoplasma para o melhoramento podem ser
utilizadas populacées landraces (crioulas), populacbes adaptadas, populacdes
exoticas e hibridos comerciais, estando estes prontamente disponiveis para extrair
linhagens e obter hibridos futuramente, bem como, variedades de polinizagao aberta
(VPAs) melhoradas(BARETTA et al., 2016a).

Progressos genéticos em um programa de melhoramento de milho podem ser
alcancados através da busca por populagdes com maior frequéncia de locos em
heterozigose para os caracteres de interesse, vindo a incrementar a probabilidade
de obter linhagens promissoras (LIMA et al., 2000). Pesquisas demonstram
potencialidade em utilizar /andraces e variedades de polinizacdo aberta como
germoplasma para o melhoramento do milho visando a duragéo do ciclo (NARDINO
et al.,, 2016a), componentes do rendimento de graos (BARETTA et al., 2016a),
compostos bioativos e micronutrientes nas sementes do milho (CARVALHO et al.,
2016b).

1.1.2 Descricao botanica
O milho atualmente cultivado é caracterizado como uma graminea

pertencente ao reino Plantae, divisdo Magnoliphyta, classe Liliopsida, ordem Poales,
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familia Poaceae, subfamilia Panicoideae, tribo Maydeae, género Zea e espécie Zea
mays L. (PATERNIANI, 1978; PATERNIANI; CAMPQOS, 1999; CASTRO et al.,1999).
Estudos reconhecem a existéncia de cinco espécies pertencentes ao género Zea,
tais como, Zea diploperennis, Zea perennis, Zea luxurians, Zea nicaraguensis e Zea
mays L., no entanto, a espécie Zea mays L. apresenta as subespécies Zea mays L.
ssp. huehuetenangensis, Zea mays L. ssp. mexicana, Zea. mays L. ssp.
parviglumise e o milho cultivado Zea mays L. ssp. mays (BUCKLER; STEVENS,
2006).

1.1.3 Caracteristicas morfoldgicas e fisioldgicas

O milho apresenta ciclo anual com plantas de hébito de crescimento ereto,a
estatura varia de 1,0 a 4,0 metros de altura. Seu sistema radicular pode explorar até
3,0 metros de profundidade, as raizes sado seminais (primarias) e laterais
(adventicias). Seu caule é cilindrico formado por nés rigidos e entren6s, denominado
de colmo com interior denso. As folhas sdo dispostas no colmo alternadamente,
apresentam nervuras paralelinérveas com uma nervura rigida no centro, o limbo
foliar pode ser longo, largo e plano com presenca de pélos e ligula (PATERNIANI,
1978).

Esta espécie tem carater mondico e polinizagdo cruzada, as inflorescéncias
sao separadas espacial e temporalmente, a inflorescéncia masculina localiza-se no
apice da planta e denomina-se de panicula (penddao) com ou sem ramificagoes,
nesta estrutura estdo presentes varios pares de espiguetas, cada espigueta
apresenta duas flores e trés estames, onde se aderem as anteras responsaveis pela
formacao, retencéo e liberagdo do pdlen. A inflorescéncia feminina é formada por
uma raquis rigida (sabugo) que acomoda muitos pares de espiguetas, estas sao
compostas por um pistilo e ovario basal. O milho apresenta comportamento
protandrico e o polen é liberado de 2 a 3 dias antes da viabilidade dos estigmas na
inflorescéncia feminina, em condic¢ées ideais o pdlen tém viabilidade de até 24 horas
apos ser liberado pelas anteras, sua dispersdo ocorre através do vento (anemofila) e
pode durar de 2 a 14 dias (PATERNIANI, 1978).

O fruto € denominado de cariopse e constituido pelo endosperma (85%),
embrido (10%) e pericarpo (5%) (PATERNIANI, 1978). Os graos do milho possuem
em torno de 62,4% de amido, 8,2% de proteina bruta, 3,6% de lipidios e 1,2% de
material mineral (ROSTAGNO, 2011). Pesquisas definem que na proteina do milho é
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possivel identificar 7,8% de alanina, 3,6% de arginina, 2,9% de glicina, 10,0% de
prolina, 4,2% de serina, 3,1% de treonina, 0,31% de triptofano e 1,9% de metionina
(BOREM; RIOS, 2011).

Fisiologicamente o milho apresenta metabolismo C, como estratégia de
fixacdo do carbono (COz) nos processos fotossintéticos, isso culmina na
necessidade das plantas em evidenciar elevada area foliar e serem altamente
eficientes na interceptacdo da radiacdo fotossinteticamente ativa (MAGALHAES et
al., 2002). O milho responde ao acumulo de graus dias para determinar as
transigdes dos estadios fenoldgicos vegetativos e reprodutivos, além de, influenciar
diretamente na duracao do ciclo (NARDINO et al., 2016a). Apresenta-se altamente
dependente de agua para seus processos fisiolégicos e o resfriamento de seus
tecidos, onde sua necessidade hidrica é de aproximadamente 650 mm durante todo
o ciclo (BERGAMACHI et al., 2001; CARVALHO et al., 2013).

1.1.4 O melhoramento genético

As pesquisas envolvendo o melhoramento genético do milho foram
imprescindiveis para o progresso da cultura, tanto no ambito agricola como
econémico. Os primeiros estudos com milho hibrido foram realizados por Beal
(1880) com intuito de incrementar o rendimento de gréos através da hibridagao entre
variedades de polinizacdo aberta, desta forma, verificou que hibridos intervarietais
apresentavam superioridade aos seus genitores. Posteriormente Shull (1909)
desenvolveu pesquisas visando os caracteres quantitativos com interesse particular
ao numero de espigas, este pesquisador postulava que o melhoramento nao deveria
obter a melhor linhagem, mas buscar a combinacdo hibrida superior entre as
linhagens disponiveis. Este pesquisador desenvolveu um esquema para a obtencao
de milho hibrido utilizado até os dias de hoje, onde se obtém linhagens puras
através de inumeras autofecundagbes sucessivas até a homozigose, entdo, se
realizam todos os cruzamentos possiveis, os Fis obtidos eram avaliados
proporcionando a selegcdo das melhores combinagbes de linhagens. Os estudos
preliminares de East (1908) visavam identificar os efeitos da depressao endogamica
em funcao das autofecundagdes e da hibridagdo em milho, este pesquisador julgava
que o método de obtencado de linhagens puras era correto, contudo, ndo era viavel
comercialmente (PATERNIANI, 1978).
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Wallace em 1919 foi o primeiro melhorista de uma instituicdo privada a obter
linhagens endogamicas de milho, mas foi Jones (1918) que sugeriu obter hibridos
duplos oriundos do cruzamento de dois hibridos simples envolvendo quatro
linhagens endogamicas em sua base genética, sua percepcao melhorou a
viabilidade econdmica da producdo de sementes em escala comercial. Estes
trabalhos de forma conjunta possibilitaram introduzir o milho hibrido na regidao do
Corn Belt nos Estados Unidos da América, onde os primeiros hibridos comerciais
surgiram em 1930, minimizando gradualmente a utilizacdo de variedades de
polinizacdo aberta. Em 1939, nesta regido 75% da é&rea ja era semeada com
hibridos, no entanto, em 1960 menos de 5% da area agricola era semeada com
variedades de polinizagcdo aberta. No Brasil o milho hibrido foi introduzido em 1943
atraves de pesquisas do Instituto Agronémico de Campinas (PATERNIANI, 1978).

1.1.5 Obtencao de linhagens endogamicas

Muitos séo os tipos de hibridos possiveis de serem obtidos em programas de
melhoramento genético de milho, no entanto, uma fracdo importante € atribuida
aqueles hibridos derivados da combinagdo de linhagens endogamicas. Portanto, a
obtencao destas linhagens torna-se uma pratica imprescindivel e deve ser baseada
nos interesses especificos do melhorista responsavel. Primeiramente buscam-se
identificar e selecionar fontes de variabilidade genética com potencial para extrair
linhagens promissoras, os programas de melhoramento se iniciam pela escolha de
populacées com alelos favoraveis aos caracteres de interesse, este germoplasma
pode ser oriundo de populagcdes crioulas (/landraces) ou populacdes obtidas da
autofecundacado de hibridos comerciais, onde reinam genes favoraveis ja fixados
que possibilitam uma maior eficiéncia ao programa de melhoramento (AMORIM;
SOUZA, 2005).

Ap6s a escolha de quais serdo as populagdes utilizadas para extrair
linhagens, o melhorista deve revelar qual ide6tipo agronémico sera priorizado para
proceder a selecdo de plantas (individuos) em cada populagdo, sendo possivel
proceder a autofecundagao (HALLAUER et al., 1988). As caracteristicas priorizadas
séo direcionadas ao ciclo, arquitetura foliar, colmo, dimensdes do pendao e espiga,
tolerancia a incidéncia de insetos-praga e doencas (PATERNIANI, 1978). Hallauer et
al. (1988), define que os melhores ganhos genéticos no melhoramento do milho sao
obtidos quando se utilizam populagées com maior variabilidade genética, assim
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incrementa-se a probabilidade de reunir alelos favoraveis na linhagem selecionada.
Desta forma, procede-se a autofecundacdo da planta selecionada (So) através da
protecao da espiga principal antes da exteriorizacdo dos estigmas, para isto utiliza-
se um saco de papel impermeavel ou plastico (PATERNIANI, 1978; HALLAUER et
al., 1988).

Depois da exteriorizacdo da inflorescéncia masculina (pendao) e o inicio da
liberacdo do podlen, realiza-se a protecado desta estrutura com um saco de papel
impermeavel com intuito de coletar o maximo de podlen possivel. Ao identificar que
os estigmas foram exteriorizados o polen coletado deve ser direcionado sobre os
estigmas receptiveis, permanecendo a espiga protegida até o momento da colheita
(PATERNIANI, 1978). Assim, tém-se o primeiro ciclo de autofecundacao (Si), estes
procedimentos sao realizados até que a linhagem se torne totalmente endogéamica e
homozigota. O melhorista nas condicdbes de campo acompanha a expressao
fenotipica dos caracteres de interesse, ao identificar a homogeneidade das plantas
da linhagem observada considera-se uma linhagem pura. Hallauer et al. (1988),
define as proporcdes teodricas da homozigose obtida devido as geragdes de
autofecundacao e requeridas para obter linhagens endogamicas de milho, sendo a
geracdao Sp: 0,0% de homozigose, Si: 50,0% de homozigose, S,: 75,0% de
homozigose, S3: 87,5% de homozigose, S4: 93,8% de homozigose, Ss: 96,9% de

homozigose, Se: 98,4% de homozigose e S7: 99,9% de homozigose.

1.1.6 Obtencao de hibridos

Desde os trabalhos pioneiros de Beal (1880), Shull (1908-1910), East (1908)
e Jones (1918), considera-se que os desempenhos das combinagdes hibridas
obtidas podem ser superiores aos seus respectivos genitores, sejam eles,
variedades de polinizagdo aberta ou linhagens endogéamicas. Diante disto, a escolha
eficiente da populacdo de melhoramento, a selegdo de linhagens promissoras, 0s
beneficios da endogamia na obtencédo de linhagens puras e os efeitos heteroticos
obtidos devido a hibridagdo de genitores alelicamente distintos, viabilizam o ganho
genético no melhoramento do milho. Desta maneira, ao empregar diferentes
estratégias de hibridacdo é possivel sintetizar diversos tipos de hibridos, que se
diferenciam quanto a base genética, potencial produtivo, uniformidade genética e
fenotipica, adaptabilidade e exigéncia do ambiente (PATERNIANI, 1978; HALLAUER
et al., 1988).
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As técnicas de melhoramento genético de milho apresentadas a seguir
possibilitam sintetizar os seguintes tipos de hibridos (VIEGAS; MIRANDA FILHO,
1978; NARDINO et al., 2016a).

Hibrido Top Cross - sdo baseados no cruzamento entre as linhagens
endogamicas e um genitor comum de base genética ampla. Este tipo de hibrido n&o
revela apreco comercial, mas €é amplamente utilizado em programas de
melhoramento para a avaliagdo de linhagens.

Hibrido Simples - elaborado através do cruzamento de duas linhagens
endogamicas, geralmente apresenta-se mais produtivo e uniforme quando
comparados aos demais tipos de hibridos.

Hibrido Simples Modificado - onde um genitor feminino (hibrido) é oriundo de
duas progénies da mesma linhagem endogamica (A x A’), sendo cruzado com outra
linhagem endogamica (B). A principal vantagem deste tipo de hibrido € possibilitar o
maior vigor do genitor feminino por meio do incremento da produtividade de
sementes.

Hibrido Triplo - obtido por meio do cruzamento de um hibrido simples com
uma terceira linhagem endogamica.

Hibrido Duplo - elaborado pelo cruzamento de dois hibridos simples
envolvendo quatro linhagens endogamicas.

Hibrido Muiltiplo ou Composto - reinem de seis, oito ou até mais linhagens
endogamicas, revela pouca abrangéncia comercial, em contrapartida, mantém uma
maior variabilidade genética com melhor escape em condi¢des adversas do
ambiente de cultivo.

Hibrido Intervarietal - sdo baseados no cruzamento de variedades de
polinizacdo aberta (VPAs), sendo possivel explorar os efeitos da heterose
intervarietal, revelam ampla base genética e maior valor adaptativo ao ambiente,
podem ser obtidos facilmente e utilizados em escala comercial.

Um programa de melhoramento de milho inicia-se com a definicdo de seus
objetivos, escolha das populagbes, obtencdo das linhagens endogamicas,
cruzamentos norteados por delineamentos genéticos que possibilitem revelar quais
sé@o as melhores combinagdes hibridas, posteriormente realizam-se ensaios de VCU
(Valor de Cultivo e Uso) para comparar os melhores hibridos em diferentes
ambientes e safras agricolas (VIEGAS; MIRANDA FILHO, 1978). Diante da dinamica

envolvida no melhoramento do milho muitas sdo as técnicas e estratégias utilizadas
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para obter inferéncias confiaveis, que auxiliam na selecdo das melhores linhagens
endogamicas, hibridos e caracteres de importancia. Portanto, utilizam-se modelos
biométricos que possibilitem inferir e predizer parametros imprescindiveis a selecao,

conducao e obtencao de gendtipos superiores através do melhoramento genético.

1.1.7 Componentes de variancia e parametros genéticos

O melhoramento genético baseia suas estratégias de conducgao e selecao em
mensuracdes fenotipicas dos caracteres de importancia, no entanto, o valor
fenotipico é decorrente de efeitos genéticos aditivos, ndo aditivos e da acao do
ambiente. A maioria dos caracteres de interesse agronémico sdo quantitativos e
apresentam distribuicdo continua, determinados por um maior nimero de genes,
com baixa herdabilidade e altamente influenciados pelo ambiente (FALCONER,
1981). Os caracteres que revelam distribuicdo continua e maior numero de classes
fenotipicas s&o influenciados diretamente pelas caracteristicas do gendtipo,
ambiente e pela interacdo destes fatores, contudo, as magnitudes fenotipicas
expressas sao oriundas de efeitos herdaveis e ndao herdaveis (MATHER; JINKS,
1984).

A natureza herdavel de um carater é determinada pela variancia genética
aditiva presente naquela geracao. Este componente de variancia é baseado no grau
de semelhancga entre os genitores e a progénie, corresponde ao efeito médio destes
alelos que influenciam a frequéncia génica e possibilitam respostas eficazes através
da selecdo (FALCONER, 1981). Define-se que os componentes de variancia sao
variancias associadas aos efeitos aleatorios, ou seja, fatores de tratamento de um
modelo matematico (BARBIN, 1993). Pesquisas revelam que ganhos genéticos no
melhoramento de populagdes de milho foram obtidos baseando as sele¢cées na
variancia genética aditiva (PACHECO et al., 1998). Estudos em genética quantitativa
utilizaram a variancia genética aditiva para obter gendtipos intervarietais superiores,
através da selecdo recorrente reciproca (JUNIOR et al.,, 1993). O componente
genético aditivo foi imprescindivel para identificar a natureza herdavel das
dimensbes, compostos bioativos e micronutrientes das sementes do milho
(CARVALHO et al., 2016b).

Os efeitos ndo herdaveis expressos para um carater estao relacionados aos
desvios dos genes em dominancia (interacdo alélica) e a epistasia (interacao
génica), sendo influenciados por poucos locos ou através da interacao destes locos
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(aditivos ou em dominancia), e pelos efeitos do ambiente (FALCONER, 1981). A
dominancia e a epistasia podem resultar na baixa relacao da linhagem endogamica
com o hibrido obtido, estes fenémenos bioldégicos podem causar erros no processo
de selecao dos genotipos superiores, onde as maiores evidéncias sao atribuidas a
epistasia por ser mais complexa, contribuir para a heranga dos caracteres e na
dinamica de populagdes (HALLAUER et al., 1988). Estudos identificaram diferentes
contribuicdes dos efeitos aditivos, de dominancia e epistaticos na expressao da
resisténcia a mancha foliar de feosféria em milho (PEGORARQO et al., 2002).

A estimativa dos parametros genéticos € imprescindivel para o melhoramento
do milho, onde a herdabilidade representa a propor¢do genética herdavel atribuida
ao efeito médio dos genes em funcdo da variagdo total do carater, revela a
semelhanga entre as progénies e a capacidade preditiva para a proxima geragao,
em condigbes praticas mensura-se o fendtipo, mas o interesse do melhorista é
direcionado ao valor genético (FALCONER, 1981; MATHER; JINKS, 1984). Estudos
definem que a herdabilidade caracteriza-se como o grau de correspondéncia entre o
gendtipo da progénie e o valor de melhoramento de um carater, para os caracteres
quantitativos sua magnitude é baixa devido as acdes de dominancia, epistasia e os
efeitos do ambiente (HALLAUER et al., 1988).

O sentido da herdabilidade é determinado através da varidncia genética
utilizada nas estimativas (HALLAUER et al., 1988). Desta maneira, a herdabilidade
com sentido amplo (H2) é oriunda da razdo entre a variancia genética total (efeitos
aditivos, de dominancia e epistéticos) e a variancia fenotipica do carater (MATHER,;
JINKS, 1984). A herdabilidade com sentido restrito (h2) é definida pela razdo entre a
variancia genética aditiva e a variancia fenotipica do carater (FALCONER, 1981).
Para o melhoramento genético do milho Hallauer et al. (1988), classificaram a
herdabilidade como sendo alta (2 >70), média ou intermediaria (30< h2 <70) e baixa
(h2 <30).

o A herdabilidade com sentido amplo (H2) pode ser obtida pela seguinte
equacao (RAMALHO et al., 2012).

.. 02G

H=F

Sendo: 0%G = variancia genética e o*F = variancia fenotipica.
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o A herdabilidade com sentido restrito (h2) pode ser obtida pela seguinte
equacao (RAMALHO et al., 2012).
ﬁz=ﬂ
o2F

Sendo: o2A= variancia genética aditiva e o®F= variancia fenotipica.

Pesquisas realizadas por Nardino et al. (2016b), revelaram herdabilidade com
sentido amplo para o comprimento da espiga (H2:0,70), massa da espiga (H2:0,65),
massa de grdos da espiga (H2:0,62), massa do sabugo (H2: 0,70) e rendimento de
grdos (H2:0,23), da mesma forma, Soares et al. (2011) e Baretta et al. (2016b),
estimaram este parametro para a massa de cem grdos (H2:0,60 e 0,87),
respectivamente. Carvalho et al. (2016b), obteve a herdabilidade com sentido
restrito para a massa de cem graos (h2:0,06), comprimento da semente (h2: 0,11),
largura da semente (h2: 0,19), teor de sédio nas sementes (h2: 0,34), sélidos solveis
(h2: 0,25), flavonoides totais (h2: 0,08), carotenoides totais (h2: 0,48), potencial
antioxidante pelo radical DPPH (h2: 0,26) e ABTS (h2: 0,07), Palomino et al. (2000),
obteve h2: 0,25 para o rendimento de gréos.

1.1.8 Heterose

Caracteriza-se por ser um fendmeno bioldgico muito explorado pelo
melhoramento genético do milho. Estudos de East (1936) e Shull (1912), definiram
como sendo o aumento do vigor hibrido da progénie em relacdo aos seus
respectivos genitores. A heterose pode ser obtida através do cruzamento de
genitores geneticamente mais distantes ou basear-se em padrbes heter6ticos, que
compreendem genitores com caracteristicas pré-estabelecidas que ao serem
cruzados incrementam o carater (HALLAUER et al.,, 1988). O vigor hibrido ou
heterose pode ser decorrente do cruzamento de linhagens endogamicas, onde as
progénies obtidas aumentam o carater que foi reduzido pelos efeitos da endogamia
(FALCONER, 1981).
o A heterose (H%) pode ser obtida pela seguinte equacédo (RAMALHO et al.,

2012).
) G1+G2
—<F1( 2 )>x100

(G1+G2)
2

H (%)=
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Sendo que: H% = percentual de heterose, F1 = magnitude do carater na
progénie, G717 = magnitude do carater no genitor materno e G2 = magnitude do
carater no genitor paterno.

A base genética da heterose é sustentada por teorias que consideram o nivel
de dominancia, o acumulo de alelos favoraveis em dominéncia parcial e a resposta
multipla de alelos em um loco (EAST, 1936; SHULL, 1912). Estudos apontam a
contribuicdo das interagdes alélicas e a sobredominancia (HULL, 1945), influéncia
do numero de genes, da frequéncia génica e do nivel de dominancia (BRUCE,
1910), pode ser baseada pelo acumulo de genes favoraveis em dominancia
localizados em diferentes locos (JONES, 1945).

Desta maneira, a importancia dos efeitos da heterose foram enfatizados em
pesquisas que utilizaram linhagens endogamicas para a obtencao de hibridos com
énfase nos principais componentes do rendimento de graos do milho (PATERNIANI
et al., 2008; NARDINO et al., 2016b), para a obtencdo de combina¢des hibridas com
resisténcia a Puccinia polysora (DA SILVA et al., 2001), da mesma forma, utilizou-se
a heterose intervarietal para incrementar as dimensdes, os compostos bioativos e os
micronutrientes em sementes de milho (CARVALHO et al., 2016b), bem como, a

qualidade fisiolégica das sementes produzidas (REIS et al., 2011).

1.1.9 Analise dialélica
As inferéncias biométricas obtidas através da analise dialélica séao
decorrentes do uso de delineamentos genéticos que possibilitam extrair
informagdes cruciais ao melhorista. Os cruzamentos dialélicos visam recombinar a
variabilidade genética disponivel no programa de melhoramento e obter progénies
com constituicdo génica de ambos os genitores, que podem ser superiores ou
inferiores aos seus respectivos genitores (HALLAUER et al., 1988). Os genitores
com potencial de integrar um esquema de cruzamentos em dialelo devem diferir
quanto aos seus alelos em determinado loco, desta maneira, modificacées
genotipicas e fenotipicas poderado ser obtidas na progénie (MATHER; JINKS, 1984).
A abordagem dialélica é amplamente utilizada em programas de
melhoramento de milho, pois proporcionam inferir sobre os cruzamentos reciprocos,
revelam quais foram os genitores maternos ou paternos mais indicados,
pormenorizam se ha presenca de heranca ou efeito materno para o carater de

interesse, possibilitam compreender a agdo génica envolvida, revelam qual a melhor
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linhagem ou variedade a ser utilizada como genitor, além de explorar os efeitos da
heterose e da capacidade de combinacdo (HALLAUER et al., 1988; FALCONER,
1981; NARDINO et al., 2016b).

A capacidade combinatéria é atribuida a variacdo causada pelo efeito do
cruzamento e pode ser explicada através da capacidade geral de combinagéo
(CGC), que consiste no desempenho médio dos genitores e seu desvio em relagao a
média geral, sendo definida pela varidncia genética aditiva. No entanto, a
capacidade especifica de combinacdo (CEC) caracteriza-se por ser o desvio do
cruzamento em relagdo ao esperado pelos seus genitores (CGC), sendo baseada
nos efeitos genéticos ndo aditivos de dominancia, sobredominancia e epistasia
(VENCOVSKY, 1978; FALCONER, 1981; HALLAUER et al., 1988). Desta maneira,
deseja-se que pelo menos um dos genitores envolvidos na CEC apresente uma alta
CGC (BORDALLO et al., 2005). A capacidade combinatéria em milho é influenciada
pelas caracteristicas do genitor, ambiente de cultivo, interacbes génicas e alélicas
(NARDINO et al., 2016b). A CEC para um carater quantitativo € dependente dos
desvios de dominancia, dos efeitos epistaticos, da heterozigose e da presenca de
alelos favoraveis (HALLAUER; MIRANDA FILHO, 1995).

1.1.10 Interacao genotipos x ambientes

A variacdo fenotipica é composta por efeitos genéticos aditivos e nao
aditivos (), agbes do ambiente de cultivo (a) e pela interacdo de gendtipos x
ambientes (G x ), desta maneira, para identificar e quantificar os efeitos da interacdo
G x A é imprescindivel a presenga de no minimo dois gendtipos cultivados em dois
ambientes (MATHER; JINKS, 1984; CRUZ et al., 2014). O melhoramento genético
do milho geralmente prioriza os caracteres controlados por um maior nimero de
genes, sendo caracterizados como quantitativos de distribuicdo continua
(HALLAUER; MIRANDA FILHO, 1988). Desta forma, maiores sao as influéncias da
interagcdo G x A no ambito econémico e agricola, onde estes caracteres expressam
respostas aleatérias e oriundas da sensibilidade do genétipo as variagdes abioticas
e bidticas do ambiente de cultivo (LYNCH; WALSH, 1998).

A interagdo G x A influencia diretamente o melhoramento genético através
das estratégias de conducéo e selecao das progénies (NUNES et al., 2002), dificulta
a mensuracao e a precisdo nas inferéncias obtidas (ALLIPRANDINI et al., 1994),
pode aumentar os custos financeiros e a demanda de tempo para obter ganhos
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genéticos para os caracteres almejados na selecao (PEREIRA et al., 2016),
pesquisas evidenciam que a base genética esta intimamente relacionada com a
resposta do gendtipo a interacdo G x A, sendo os hibridos simples os mais
responsivos a estas modificagdes (COSTA et al., 2011), com isso, os maiores efeitos
sdo revelados em ensaios de competicdo e avaliacdo de hibridos de milho
(RIBEIRO; ALMEIDA, 2011).

Ao identificar a presenca da interacdo G x A para um determinado carater
torna-se necessario compreender a natureza deste fenbmeno, onde as
manifestacbes fenotipicas obtidas podem ser oriundas da interacdo
simples,caracterizada quando os genotipos nédo alteram suas tendéncias dentro de
um conjunto de ambientes, as diferenciacées obtidas sdo apenas na magnitude do
carater, em contrapartida, a interagdo complexa € decorrente da baixa contribuigdo
da fragdo genética na expressao fenotipica do genétipo entre os ambientes testados,
sendo as variagées do ambiente mais pronunciais onde modificam a tendéncia e a
magnitude do carater. Pesquisas definem que a interacdo simples revela elevada
correlacao genotipica entre os ambientes testados (PUPIN et al., 2015), no entanto,
quando ha menores contribuicbes da fragcdo genética ao fenétipo cultivado em
diferentes ambientes, resulta na interacdo complexa com menor estabilidade
fenotipica para o carater (ROSADO et al., 2012).

O melhoramento de plantas visa reunir em um genotipo os alelos necessarios
para a expressao fenotipica ideal, desta maneira, as estratégias de melhoramento
séo baseadas em um ide6tipo agrondmico e nas necessidades peculiares do ambito
agricola (PATERNIANI, 1978). Segundo Eberhart e Russel (1966), um gendtipo ideal
deve evidenciar elevada média do carater de interesse, estabilidade fenotipica,
tolerancia a ambientes desfavoraveis, e responder a melhoria do ambiente de cultivo
(CRUZ et al., 2012).Pesquisas de Lynch e Walsh (1998), definiram a plasticidade
fenotipica como sendo as modificagcdes do fenédtipo devido aos efeitos do ambiente
em que a planta esta inserida, em contrapartida, a estabilidade fenotipica refere-se a
tendéncia quantitativa evidenciada constantemente na expressdo fenotipica nos
diferentes ambientes. Cruz et al. (2012), determinaram que a estabilidade fenotipica
se baseia na capacidade do gendtipo demonstrar comportamento previsivel devido
ao estimulo do ambiente, no entanto, a adaptabilidade aborda a capacidade dos
gendtipos em aproveitar vantajosamente o estimulo do ambiente onde sao

cultivados.
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Neste contexto, a interacdo G x A pode ser um entrave ao melhoramento
genético, sendo necessario compreender conceitos e utilizar metodologias
biométricas para recomendar quais ambientes sdo considerados favoraveis ou
desfavoraveis, da mesma forma, indicar quais sao os melhores genétipos. Com base
nestas necessidades o emprego do método de Annicchiarico (1992), proporciona
revelar a estabilidade dos genétipos em relacdo a média do carater para cada
ambiente testado, onde os resultados sdo fundamentados na estimativa de um
indice de confiangca para cada gendétipo, que permite inferir quais destes gendtipos
foram superiores e quais ambientes apresentam-se favoraveis ou desfavoraveis ao
carater de interesse (CRUZ et al., 2014). Pesquisas ressaltam a importancia do
método de Annicchiarico para definir quais ambientes foram considerados favoraveis
ou desfavoraveis para a produtividade de grédos do milho (CARGNELUTTI FILHO et
al., 2007; CARGNELUTTI FILHO et al., 2009), em contrapartida, pesquisas de
Carvalho et al. (2016a), utilizaram esta técnica para definir quais foram os melhores
hibridos simples e ambientes de cultivo para o percentual de proteina bruta nos

graos do milho.

1.1.11 Associacoes entre caracteres

Muitos dos caracteres de interesse ao melhoramento genético apresentam-
se associados, com intuito de revelar estas inter-relacées aplicam-se metodologias
biométricas para estimar coeficientes de correlagao fenotipicos (rg), genéticos (rg) e
de ambiente (ra) (LYNCH; WALSH, 1998). A correlagao linear evidencia a tendéncia
de associacao entre dois caracteres, e a interpretacdo de sua magnitude e sentido
deve ser cautelosa, no entanto, compreender estas associagcbes possibilita ao
melhorista revelar quais correlagdes sado decorrentes dos efeitos genéticos
(pleiotropia e ligagbes génicas), da mesma forma quais destas podem modificar a
dindmica de selegdo em programas de melhoramento, bem como, compreender se 0
ambiente pode agir sobre o valor adaptativo do carater (FALCONER, 1981).

As causas genéticas estao atreladas a pleiotropia onde um determinando
gene afeta simultaneamente dois ou mais caracteres (FALCONER, 1981), contudo,
as ligagbes génicas sao decorrentes de genes fisicamente proximos que podem
segregar conjuntamente, sendo um fendmeno transitorio e instavel (CHURATA et
al., 1996). No entanto, a correlacdo de ambiente tem por finalidade indicar o sentido
dos efeitos do ambiente na associacdo linear para ambos o0s caracteres
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(FALCONER, 1987). Quando os sentidos dos coeficientes genéticos e de ambiente
sdo opostos, torna-se um indicativo que as variacbes genéticas e de ambiente
influenciam distintamente o carater (FALCONER, 1987). Pesquisas evidenciam que
o coeficiente de correlagao fenotipico (re) quando inferior ao genético (rg) indica que
a manifestacéo fenotipica € controlada de forma superior por efeitos genotipicos, e
sua interpretacao pode ser usada nas estratégias de selecado por apresentar maior
confiabilidade e eficiéncia (DE GONZALES et al., 1994).

o A correlacao fenotipica (re) pode ser obtida pela seguinte equagdo (CRUZ et
al., 2012; RAMALHO et al., 2012).

COV,,
V0 Py
Sendo que:rr = coeficiente de correlagcao fenotipico, COVxy = covariancia
fenotipica entre os caracteres x e y, 0°F(x) = variancia fenotipica do carater x, a°F
= variancia fenotipica do carater y.
o A correlacado genética (rg) pode ser obtida pela seguinte equacdo (CRUZ et
al., 2012; RAMALHO et al., 2012).

COVG(xy)
% P
Sendo que: rg= coeficiente de correlagdo genotipico, COVG (xy) = covariancia
genotipica entre os caracteres x e y,0°G ) = variancia genotipica do carater x, 6°G
= variancia genotipica do carater y.
o A correlagdo de ambiente (ra) pode ser obtida pela seguinte equacado (CRUZ
et al., 2012; RAMALHO et al., 2012).

COVA(xy)
"0 P

Sendo que: rs = coeficiente de correlacdo de ambiente, COV A(xy) =
covariancia de ambiente entre os caracteres x e y, %A= varidncia de ambiente
para o cardter x, 0°A )= variancia de ambiente para o carater .

As correlagdes lineares apresentam-se imprescindiveis ao melhoramento,
pois possibilitam compreender a magnitude e o sentido das associa¢des fenotipicas
e genotipicas dos caracteres morfolégicos, dimensbes do pendao e componentes do
rendimento do milho (NARDINO et al., 2016b). Inter-relagdes fenotipicas foram
realizadas para as dimensdes da espiga e dos graos em hibridos simples, duplos e
triplos de milho (LOPES et al., 2007). Pesquisas realizadas em cinco ambientes de



37

cultivo na Regiao Sul do Brasil utilizaram 27 hibridos de milho, onde caracterizaram
a importancia dos coeficientes de correlacao fenotipicos, genotipicos e de ambiente
para obter respostas eficientes na selecao indireta para incrementar o nimero de
graos por espiga (NARDINO et al., 2016c). Estudos com familias de meios-irmaos
derivados de um hibrido composto de milho comprovaram a eficiéncia das
associagdes entre caracteres, ao reunir as inferéncias da correlacao linear
fenotipica, genotipica e de ambiente juntamente a andlise de trilha (CHURATA,;
AYALA-OSUMA, 1996).

A analise de trilha ou Path analysis foi descrita por Wright (1921) e utilizada
em (1923), onde proporcionou uma melhor compreensdo das associagdes entre os
caracteres por desdobrar as correlagcdes simples (LI, 1975). Esta metodologia
permitiu quantificar a magnitude e a direcdo das associagbes entre caracteres
complexos, revelando a importancia dos efeitos diretos e indiretos sobre o carater
dependente (CRUZ et al., 2012). Esta andlise permite determinar as inter-relagcées
de causa e efeito para os caracteres estudados, em melhoramento genético é
comumente utilizada para determinar a importancia de caracteres primarios e
secundérios da cultura, onde norteia a selecdo indireta de genoétipos promissores
através de caracteres de interesse agronémico (CRUZ et al., 2012). Para Nogueira
et al. (2012), a compreensdo das associacées entre o0s caracteres torna-se
imprescindivel ao melhoramento genético pois auxilia no direcionamento de qual
estratégia de selecao deve ser abordada.

Este método apresenta particularidades e seu coeficiente revela sentido
positivo ou negativo, sendo este um coeficiente padronizado que permite relacionar
caracteres aferidos em diferentes unidades fisicas e ndo expressa notagcées em
seus resultados (CRUZ et al., 2012). Em programas de melhoramento genético é
necessario identificar quais caracteres revelam alta correlagdo com o carater
principal e o efeito direto deve ter sentido favoravel a sele¢cdo, em contrapartida,
sentidos opostos entre a correlagdo total e os efeitos diretos indicam auséncia de
associacao de causa e efeito (CRUZ et al., 2004). Estudos revelam que a selegcéao
indireta se apresenta viavel e pode ser praticada para os caracteres de dificil
mensuragao, baixa herdabilidade e altamente influenciados pelo ambiente de cultivo
(CRUZ et al., 2004; NARDINO et al., 2016c).

Asassociacdes permitem ao melhorista compreender a importancia de cada

carater na expressao fenotipica dos demais caracteres, pois quando a selecéao
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indireta ndo € embasada nos efeitos dos demais caracteres pode acarretar em
modificagdes nas caracteristicas ndo desejaveis (SANTOS et al., 2000). Ramalho et
al. (1993), determinou que a correlacao e as inter-relacdes entre os caracteres foram
importantes ao melhoramento de plantas, por determinarem o efeito da selegao
procedida em determinado carater e os efeitos desta sobre os demais caracteres da
cultura.

Outra abordagem biométrica imprescindivel ao melhoramento é o uso das
correlagdes canbnicas, que se baseiam na estimativa da maxima correlagao entre os
grupos de caracteres (CRUZ et al., 2012). Esta analise minimiza os problemas
referentes a presenca de apenas um carater dependente, pois ndo distingue quais
caracteres sdo dependentes ou independentes, proporciona revelar a maxima
correlagdo entre os grupos (MORRISON, 1978). Cruz et al. (2012), revela que este
método permite analisar as inter-relacbes de grupos com numero variado de
caracteres, onde as associagbes sao explicaveis de maneira simples através de
poucas correlacdes (CRUZ et al., 2004).

As associagdes entre grupos sao possiveis através da presenca de no
minimo dois caracteres de importancia (CRUZ et al.,, 2012). Onde o numero de
correlagdes candnicas € igual ao numero de caracteres que formam o menor grupo,
e a magnitude destas correlagbes sdo inversamente proporcionais a ordem que
foram estimadas (CRUZ et al., 2004). Cruz et al. (2012), revelam que o problema
estatistico esta vinculado a maxima estimativa da correlacao linear entre os grupos,
que determinam um coeficiente de ponderacdo em cada correlagdo linear dos
caracteres. A estimativa destes coeficientes para os caracteres de interesse ao
melhoramento genético facilita a identificacdo de gendtipos promissores, sendo
possivel utilizar seus resultados para a selegéo indireta (CARVALHO et al., 2015).
Segundo Carvalho et al. (2004), a compreensao das relagées entre os caracteres
permite incrementar a eficiéncia da selegéo, o que reflete diretamente no sucesso do
programa de melhoramento genético. Santos e Vencovsky (1986), revelaram que as
correlagoes identificam as associagdes entre os caracteres, onde a selegdo de um
determinado carater pode influenciar os demais caracteres. A correlacdo candnica
apresenta-se benéfica ao melhoramento genético e proporciona compreender as
associacdes entre os grupos de caracteres de interesse agronémico (COIMBRA et
al., 2000).
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1.1.12 Maxima verossimilhanca restrita e o melhor preditor linear nao viesado
(RELM/BLUP)

O principio da verossimilhanga foi desenvolvido por Fischer em 1922, onde
assume que o modelo € verdadeiro e somente os valores dos parametros
necessitam ser determinados. Desta forma, a funcdo da verossimilhanca fornece
uma medida exata da incerteza e resume toda a informacao que os dados fornecem
para um parametro desconhecido, suas estimativas sdo relativas e ndo absolutas,
para grandes amostras os métodos convencionais aproximam-se dos resultados
obtidos pela verossimilhanga, sendo um método exato que independe do tamanho
amostral ou da distribuicAo que os dados assumem (RESENDE et al., 2014). A
verossimilhanga € um modelo que considera conjuntamente os efeitos fixos e
aleatorios sendo denominados de modelo misto, desta maneira, as inferéncias
realizadas para os efeitos fixos sdo definidas como estimativas, em contrapartida,
para os efeitos aleatérios o termo correto € predicdo (LYNCH; WALSH, 1998).
Efeitos aleatérios sdo atribuidos aos fatores de variacdo referentes a amostra
representativa da populacao, em contrapartida, efeitos fixos sao atribuidos a aqueles
fatores de variacdo delimitados e restritos a aos niveis pré-estabelecidos (BARBIN,
1993).

A maxima verossimilhanca (ML) é baseada na obtencdo do ponto da
maxima funcdo, sendo definida como a funcdo de densidade de probabilidade
conjunta para todas as observagdes experimentais, no entanto, como desvantagem
este modelo ndo considera a perda dos graus de liberdade devido a estimativa dos
efeitos fixos, o que culmina em estimadores viesados (RESENDE et al., 2014).
Buscam-se obter estimadores consistentes, eficientes, que atendam a distribuicao
normal, seguindo os pressupostos de nao tendenciosidade, imparcialidade, ndo ser
viesado e que o estimador esteja centrado no proprio parametro. Este estimador
deve apresentar consisténcia com propriedade assintética, e seu valor ndo deve se
alterar devido ao aumento do tamanho amostral, deve ser eficiente e revelar
precisdo com variancia minima (CECON et al., 2012).

Diante da necessidade de minimizar algumas imperfeicées atribuidas ao
método da maxima verossimilhanca (ML), estudos de Patterson e Thompson
(1971), desenvolveram a maxima verossimilhanca restrita (REML) que permitiu
eliminar o viés intrinseco da maxima verossimilhanca, em contrapartida, manteve as

demais propriedades dos estimadores ndo viesados e componentes positivos. A
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abordagem REML permite decompor a variancia total obtida em um determinado
ensaio experimental em componentes de variancia, sendo estes néo influenciados
pelos efeitos fixos do modelo e ponderados pelos graus de liberdade, isso
proporcionou obter estimadores nao viciados e fidedignos (RESENDE et al., 2014).
O REML revela uma maior dificuldade matematica, mas possibilita obter os
componentes de variancia em situagbes onde ndo ha normalidade e dados
balanceados, permitindo que estas estimativas ndo sejam negativas (LYNCH;
WALSH, 1998).

A compreensao do valor genético de um determinado gendétipo é crucial ao
melhoramento, onde a predi¢cdo destes valores tornou-se possivel a partir de 1963
através dos estudos de Henderson, que compilou em um s6 modelo o método dos
minimos quadrados de Yates (1931), os indices de selecéo de Lush e Wright (1931)
e as inferéncias obtidas pelo melhor preditor linear, denominando-se o novo modelo
de melhor preditor linear ndo viesado (Best Linear Unbiased Prediction - BLUP).
Estas técnicas computacionais iterativas estdo comumente associadas as
metodologias dos modelos mistos (REML) para obtencdo dos componentes de
variancia e parametros genéticos (CRUZ et al., 2014; RESENDE et al., 2014).
Utiliza-se a maxima verossimilhanca restrita (REML) conjugada ao melhor preditor
linear ndo viesado (BLUP), onde se assume que 0os componentes de variancia sao
conhecidos e os efeitos genéticos sao considerados aleatérios (CRUZ et al., 2014).
A metodologia REML/BLUP maximiza a relacao entre a predicao do valor genético
com o verdadeiro valor genético, onde se busca minimizar o erro de predicdo
(RESENDE et al., 2014).

Pesquisas utilizando as metodologias dos modelos mistos (RELM/BLUP)
foram empregadas na selecdo de progénies de irmaos-completos em milho pipoca
(FREITAS et al., 2014), na predicéo do uso eficiente do fésforo em hibridos de milho
obtidos em um esquema de dialelo parcial (DO VALE et al., 2013), utilizado na
estimativa dos componentes de variancia e parametros genéticos de caracteres
voltados ao rendimento de graos do milho (DE SOUZA et al., 2015), na predi¢do do
valor genético de hibridos simples, duplos e variedades de polinizacdo aberta
(BARETTA et al., 2016b), aplicados na selegdo dos melhores hibridos de milho
cultivados em diferentes ambientes da Regido Sul do Brasil (NARDINO et al.,
2016d).
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Componentes de variancia, associacoes lineares e candnicas em milho

Resumo

O incremento constantemente dos niveis produtivos do milho se tornaria possivel
através do aumento da area semeada, uso das melhores tecnologias de manejo e
gendtipos mais produtivos, assim o objetivo deste trabalho foi estimar os
componentes de variancia e parametros genéticos (REML), as correlagdes lineares
fenotipicas, genéticas, de ambiente e canlnicas para os caracteres de interesse
agronébmico em milho. Os experimentos foram conduzidos na safra agricola
2013/2014 em quatro regides agricolas do Rio Grande do Sul. O delineamento
utilizado foi o de blocos casualizados organizado em esquema fatorial, sendo 79
hibridos simples de milho x quatro ambientes de cultivo, dispostos em trés
repeticoes. Empregaram-se as estimativas dos componentes de variancia e
parametros genéticos (REML) através do método MHPRVG, obtendo-se a variancia
genotipica (02G), variancia da interacdo genétipos x ambientes (02/NT), variancia
residual (02E), variancia fenotipica individual (02F), herdabilidade com sentido amplo
para os efeitos genotipicos totais (H2g), herdabilidade da média do genétipo (H2mg),
acuracia para a selecao de gendétipos (fgg), coeficiente de determinacao dos efeitos
da interacdo genétipos x ambientes(C3INT), correlacdo genotipica entre o
desempenho dos ambientes (Fgloc), coeficiente de variagdo genotipico (CVg),
coeficiente de variagao residual (CVe) e a média geral. Efetuou-se a correlagéo
linear fenotipica, genética, de ambiente e a correlagdo canbnica. Os componentes
de variancia e parametros genéticos (REML) obtém maior contribuicdo da variagéo
genética na interacdo gendtipos x ambientes, e herdabilidade com sentido amplo
para o diametro da espiga, numero de fileiras de graos da espiga e diametro do
sabugo.Tendéncia linear fenotipica, genética e de ambiente positiva foi apresentada
entre a prolificidade com o didmetro da espiga, e a massa de graos por espiga com
o rendimento de graos. Trés pares candnicos foram significativos com dependéncia
intergrupos, sendo o rendimento de graos favorecido pela altura da planta, altura da
insercé@o da espiga, prolificidade, didametro e numero de gréos por fileira da espiga.
Palavras-chave: Zea maysL.; biometria, melhoramento genético de plantas, inter-

relacoes.
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Components of variance, linear and canonical association in maize

Abstract

The constant increase of maize production levels would be possible by increasing the
area sown, using the best management techniques and more productive genotypes.
Therefore, the objective of this work was to estimate the components of variance and
genetic parameters (REML), linear phenotypic, genetic, environmental and canonical
correlation of agronomic traits in maize. The experiments were conducted in the
2013/2014 agricultural year, in four growing regions of Rio Grande do Sul. The
randomized block design was arranged in a factorial scheme, being 79 single cross
hybrids x four growing environments, arranged in three replicates. Estimates of
variance components and genetic parameters (REML) were accessed through the
MHPRVG method, obtaining the genotypic variance (02G), variance of the genotypes
X environments interaction (02INT), residual variance (o02E), individual phenotypic
variance (02F), broad senseheritability for total genotypic effects (H2mg), heritability
of genotypes means (H2mg), accuracy for genotype selection (fgg), coefficient of
determination of the effects of genotypes x environments interaction (C2INT),
genotypic correlation between environment performance (fgloc), coefficient of
genotypic variation (CVg), coefficient of residual variation (CVe) and overall mean.
The linear phenotypic, genetic, environment and canonical correlation were
performed. The components of variance and genetic parameters (REML) present
greater contribution of the genetic variation for genotypes x environments interaction,
and broad sense heritability for spike diameter, number of row of grains, and cob
diameter. Positive linear tendencies were presented for phenotypic, genetic and
environment between prolificity and spike diameter, and mass of grains per spike and
grain yield. Three canonical pairs were significant with intergroup dependence, with
grain yield being favored by plant height, spike insertion height, prolificity, diameter
and number of grains per row in the spike.

Keywords: Zea mays L; biometrics; genetic breeding of plants; interrelationships.
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2.1 Introducao

O milho (Zea maysL.) apresenta-se como um dos principais cereais cultivados
no Brasil, com montante de producdao de 82,3 milhdes de toneladas de graos e
produtividade média de 5,4 toneladas por hectare referentes a safra 2015/2016
(CONAB, 2016). A importancia do milho é conferida por sua vasta utilizagcao, sendo
matéria prima para alguns alimentos da dieta humana, como também, para suprir as
necessidades alimentares de diversas cadeias produtivas (GARCIA et al., 2006).
Neste contexto, € necessario incrementar constantemente os niveis produtivos do
milho, o que se tornaria possivel através do aumento da area semeada, uso das
melhores tecnologias de manejo e gendtipos mais produtivos (CARVALHO et al.,
2014).

O rendimento de gréaos é influenciado conjuntamente por fatores abibticos e
bidticos, caracteristicas intrinsecas do genétipo, ambiente de cultivoe pela interacao
genotipos x ambientesgxa) (COSTA et al., 2010). O melhoramento do milho enfrenta
algumas interferéncias da interacdo G x A, tais como, a dificuldade de indicar os
melhores gendtipos, estabilidade e adaptabilidade fenotipica, a natureza da
interacdo sendo simples ou complexa, e a resposta diferencial dos caracteres que
determinam o potencial produtivo da cultura (RIBEIRO; ALMEIDA, 2011). Diante
disso, algumas pesquisas apontam que a massa de graos, as dimensdes da espiga,
o numero de graos por planta (LOPES et al., 2007), a estatura da planta (DE SOUZA
et al., 2014), a prolificidade (DE CARVALHO et al., 2001), o nimero de graos por
fileira da espiga (BALBINOT JR et al., 2005) foram determinantes para incrementar o
rendimento de graos do milho.

Torna-se crucial compreender e quantificar a variagdo genética envolvida na
manifestacao fenotipica, e a fragdo dos efeitos da interagcdo G x A provenientes dos
efeitos genéticos, desta maneira, a obtencdo dos componentes de variancia e os
parametros genéticos para os caracteres de importancia agronémica permitem
revelar informagbes importantes ao melhorista, que futuramente servirdo como
amparo na decisdo de qual estratégia de selegdo pode ser procedida. Diante da
busca por resultados mais fidedignos é viavel aplicar metodologias baseadas em
modelos mistos, levando em consideragdo a Maxima Verossimilhanga Restrita
(REML) que possibilita estimar de forma mais acurada os componentes de variancia
e parametros genéticos (RESENDE et al., 1996).
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A correlacdo linear evidencia a tendéncia de associagdo entre dois
caracteres, e a interpretacdo de sua magnitude e sentido deve ser cautelosa, o
coeficiente fenotipico é decorrente de efeitos genéticos e de ambiente, onde as
causas genéticas estdo atreladas a pleiotropia que consiste em um determinado
gene que afeta simultaneamente dois ou mais caracteres (FALCONER, 1987), e as
ligagbes génicas assumem natureza instavel (CHURATA et al., 1996). A correlacao
de ambiente tem por finalidade indicar o sentido dos efeitos do ambiente na
associacao linear para ambos os caracteres (FALCONER, 1987). No entanto, devido
ao grande numero de caracteres mensurados, e a dificuldade na interpretacédo
correta de suas inter-relagbes, busca-se empregar andlises que demonstrem quais
grupos de caracteres sao determinantes aos principais componentes do rendimento,
neste contexto, as correlagbes canbnicas apresentam-se importantes ao
melhoramento genético (CRUZ et al., 2012).

Devido as poucas informagdes reunindo a estimativa de componentes de
variancia e parametros genéticos por modelos mistos, correlacées lineares e
canbnicas em hibridos simples de milho cultivados em distintos ambientes no Rio
Grande do Sul, este trabalho teve o objetivo de estimar os componentes de variancia
e parametros genéticos (REML), as correlagdes lineares fenotipicas, genéticas, de

ambiente e candnicas para os caracteres de interesse agrondmico em milho.

2.2 Material e Métodos

Os experimentos foram conduzidos na safra agricola 2013/2014 em quatro
regides agricolas do Rio Grande do Sul. O clima para todos os ambientes é
caracterizado por Képpen como Cfa subtropical (MORENO, 1961). As informacdes
referentes aos ambientes de cultivo estdo contidas na Tabela 1.

O delineamento utilizado foi o de blocos casualizados organizado em
esquema fatorial, sendo 79 hibridos simples de milho x quatro ambientes de cultivo,
dispostos em trés repeticdes.

Os experimentos foram embasados no sistema de semeadura direta,
realizada na segunda quinzena de setembro de 2013, a adubacao de base utilizada
foi de 400 kg ha de NPK na formulag&o (10-20-20), por cobertura aplicou-se 135 kg
ha™ de nitrogénio na forma amidica nos estadios V4 e Vg (FANCELLI; DOURADO
NETO, 2000). A densidade populacional empregada foi de 80000 plantas por
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hectare. A unidade experimental foi composta por quatro linhas espagadas por 0,5
metros e cinco metros de comprimento. O controle de plantas daninhas e insetos-
praga foram realizados de maneira preventiva com intuito de minimizar os efeitos
bidticos nos resultados dos experimentos.

Os caracteres de interesse foram mensurados na area util de cada unidade
experimental a qual foi composta por duas linhas centrais, onde se descartou 0,5
metros de cada extremidade. Os caracteres aferidos seguiram a metodologia
proposta por Carvalho et al. (2014)e De Souza et al. (2015a), sendo estes: altura da
planta (AP), resultados em centimetros (cm); altura de inser¢cdo da espiga (AE),
resultados em cm; prolificidade (PRO), resultados em unidades; didmetro da espiga
(DE), resultados em milimetros (mm); comprimento da espiga (CE), resultados em
cm; numero de fileiras de grédos da espiga (NF), resultados em unidades; numero de
graos por fileira da espiga (NGF), resultados em unidades; diametro do sabugo (DS),
resultados em mm; massa do sabugo (MS), resultados em gramas (g); massa da
espiga (ME), resultados em g; massa de graos da espiga (MGE), resultados em g;
massa de mil graos (MMG), resultados em g; rendimento de graos (RG), resultados
em kg ha™.

Os dados obtidos foram submetidos a andlise de varidncia a 5% de
probabilidade, com intuito de verificar as pressuposicdes, realizou-se o teste de
normalidade por Shapiro Wilk (1965) e homogeneidade das variancias(STEEL et al.,
1997). Posteriormente, efetuaram-se as estimativas dos componentes de variancia e
parametros genéticos (REML) através do método MHPRVG, utilizando o modelo 54
(RESENDE, 2007), seguiu-se o modelo estatistico:y = Xr + Zg + Wi+ e onde: y: é
o vetor de dados, r:sdo os efeitos das repeticoes (fixos), g:sdo os efeitos genotipicos
(aleatérios), i:sdo os efeitos da interacdo gendtipos x ambientes (aleatérios), e:sdo
os residuos (aleatérios). Estimou-se, a variancia genotipica (02G), variancia da
interacdo gendtipos x ambientes (o2INT), variancia residual (02E), variancia
fenotipica individual (02F), herdabilidade com sentido amplo para os efeitos
genotipicos totais (H2g), herdabilidade da média do genétipo (H?mg), acuracia para a
selecdo dos gendtipos (fgg), coeficiente de determinacao dos efeitos da interagéo
genodtipos x ambientes(C?INT), correlagdo genotipica entre o desempenho dos
ambientes (Fgloc), coeficiente de variagdo genotipico (CVg), coeficiente de variagédo
residual (CVe) e a média geral.

Realizou-se a andlise conjunta dos dados onde todos os caracteres foram
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submetidos a correlacao linear fenotipica, e a significancia foi obtida pelo teste ta 1
e 5% de probabilidade (STEEL et al.,, 1997), da mesma forma, determinou-se as
correlacdes genéticas e de ambiente com a significancia embasada no método de
bootstrap através de 10 mil simulagbes, totalizando (N) 948 observagdes.
Posteriormente, a matriz fenotipica foi submetida ao diagnéstico de
multicolinearidade através do numero de condigdes (NC) da matriz (CRUZ;
CARNEIRO, 2003). Subdividiu-se em caracteres primarios do rendimento (grupo I)
sendo estes: ME, MGE, MMG e RG, e caracteres secundarios (grupo Il) que
compreenderam: AP, AE, PRO, DE, CE, NF, NGF, DS e a MS. Procedeu-se a
analise de correlagdo canénica, onde a significancia entre os grupos de caracteres
foi obtida pelo teste do qui-quadrado (CRUZ; REGAZZI, 1997). As analises
estatisticas foram realizadas através do software GENES (CRUZ, 2013).

2.3 Resultados e Discussao

Os componentes de variancia e parametros genéticos (REML) foram
estimados para os 79 hibridos simples de milho cultivados em quatro ambientes do
Rio Grande do Sul (Tabela 2). A magnitude fenotipica do carater esta intimamente
relacionada aos efeitos atribuidos ao ambiente, e uma fracdo & decorrente da
variacao genética presente. Desta forma, ao estabelecer uma relagdo entre a
variancia fenotipica individual (02%) e a variancia genotipica (0%g), € possivel
evidenciar que o didmetro da espiga (DE), numero de fileiras de grdos da espiga
(NF), didametro do sabugo (DS), massa do sabugo (MS) e massa de mil graos (MMG)
foram determinados por 31,2%, 32,2%, 45,0%, 27,9% e 20,9% devido aos efeitos
genéticos, respectivamente. Em contrapartida, a prolificidade (PRO) e a massa da
espiga (ME) apresentam maiores influéncias do ambiente em suas proporgcdes
fenotipicas. Estudos envolvendo 25 hibridos de milho cultivados em seis ambientes
revelaram que a massa de graos da espiga (4,2%) e o numero de ramificagdes do
pendao (30,9%) foram os caracteres mais influenciados pelos efeitos genéticos (DE
SOUZA et al., 2015b).

As maiores contribuicdes relativas da variacao genotipica (02%g) a variancia da
interagdo gendtipos x ambientes (o3n7) foram verificadas para o DE (78,6%), NF
(92,9%), e DS (91,0%), no entanto, a variancia fenotipica individual (o2) contribuiu
de forma superior aos caracteres AE (78,1%), ME (77,4%), MGE (92,6%) e ao RG
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(66,0%).A herdabilidade revela a fragdo da variancia genética existente na variancia
fenotipica, e pode indicar confiabilidade e precisdo experimental para o fendtipo
(RAMALHO et al., 2012). Diante disso, a herdabilidade com sentido amplo para os
efeitos genotipicos totais sem a interferéncia da interacao gendtipos x ambientes
(H2,) evidenciou maiores magnitudes aos caracteres DE (0,31), NF (0,32), DS (0,45),
MS (0,27) e MMG (0,24), da mesma forma, a herdabilidade com sentido amplo da
média do gendtipo (H2,y) foi considerada alta para os caracteres DE (0,81), NF
(0,84) e DS (0,89).

Maiores acuracias proporcionam elevada precisdo experimental, eficacia nas
estratégias de selegdo e ganhos genéticos aos caracteres (DA COSTA et al., 2000).
Altas acuracias (0,70<fyg) foram obtidas para os caracteres AP, DE, CE, NF, NGF,
DS, MS e MMG, moderadas (0,50<fy3<0,65) para AE, ME e RG, e baixas
(0,10<fg3<0,40) para PRO e MGE segundo Resende e Duarte (2007). O coeficiente
de determinacdo dos efeitos da interacdo gendtipos x ambientes (C?yr) indica a
participacao dos efeitos da interagao na variagao total do carater, onde a AP e AE
apresentaram as maiores intensidades com 0,30 e 0,36, respectivamente.

A correlacao genotipica entre o desempenho dos ambientes (fgi,c) apresenta-
se elevada (0,70<fgic) para os caracteres DE (0,78), NF (0,92) e DS (0,90) e
revelam a maior participacao da interacao caracterizada como simples (PUPIN et al.,
2015). Coeficientes baixos (fgi,c<0,50) foram expressos para a AP (0,30), AE (0,21),
PRO (0,18), ME (0,22), MGE (0,07) e RG (0,33), para estes caracteres a baixa
correlagdo genotipica entre os ambientes indicam maiores efeitos da interacao com
natureza complexa, e resulta em menor estabilidade fenotipica dos genétipos
(ROSADO et al., 2012).

O coeficiente de variacdo genotipico(CVg) apresentou maiores magnitudes
aos caracteres MS (14,54%) e MMG (8,11%) e indica maior variabilidade genética
dos hibridos simples de milho para estes caracteres. Para a AP (4,16%), PRO
(3,69%), DE (4,05%) e a MGE (3,49%) revelou-se as menores contribuicbes da
variagdo genética ao desempenho fenotipico. O coeficiente de variagdo residual
(CVe) apresenta-se superior para o RG (29,25%), devido este carater ser
influenciado por 9,53% pela interagdo gendtipos x ambientes (023n7) € 14,44% devido
aos efeitos residuais (0%).

A média geral do rendimento de graos (RG) para os hibridos simples de milho

cultivados nas quatro regides produtoras do Rio Grande do Sul foi de 8449,61kg ha™
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de graos, os resultados médios obtidos apresentam-se 47,00% superiores a média
brasileira (4478,00kg ha"), 15,42% acima da média (7146,00kg ha') da Regido Sul,
e 34,38% superior as produtividades obtidas no Rio Grande do Sul (5544,00 kg ha™)
para a safra 2013/2014 (CONAB, 2015).

Realizou-se as estimativas das correlagdes lineares para os caracteres AP,
AE, PRO, DE, CE, NF, NGF, ME, MGE, MMG, RG, DS, e MS mensurados em 79
hibridos simples de milho cultivados em quatro ambientes (N=948) do Rio Grande do
Sul (Tabela 3). Sendo 78 associagbes lineares realizadas, onde 56 correlagdes
fenotipicas (rf) foram significativas pelo teste t, 9correlagdes genotipicas (rg) € 70
correlagcoes de ambiente (ra) foram significativas pelo método de bootstrap a 5% de
probabilidade, onde os coeficientes de correlagéo linear seguiram a classificagcao
proposta por Carvalho et al. (2004). De maneira geral, as associa¢cées genotipicas
significativas apresentam coeficientes superiores aos fenotipicos, estudos
determinam que estas tendéncias sejam decorrentes da maior contribuicdo da
fragcdo genética a expressao fenotipica do carater com menores efeitos do ambiente
(CHURATA et al., 1996).

As associagoes lineares apresentaram-se significativas para PRO x DE
(r=0,35; rz=0,59; ra=0,10) e MGE x RG (r=0,70; rs=0,75; ra=0,32), os resultados
apontam que ha tendéncia genética positiva dos hibridos de milho em incrementar o
namero de espigas por planta e conjuntamente o didmetro da espiga, da mesma
forma, espigas com maior massa de graos estdo associadas a genétipos mais
produtivos. Para ambas as associagdes lineares a influéncia do ambiente foi similar,
com efeitos positivos ao incremento dos caracteres. O coeficiente de correlagao
fenotipico (re) quando inferior ao genético (rg) indica que a manifestagao fenotipica é
controlada de forma superior por efeitos genotipicos, e sua interpretagdo pode ser
usada nas estratégias de selegdo por apresentar maior confiabilidade e eficiéncia
(DE GONZALES et al., 1994).

Tendéncias fenotipicas e genotipicas foram negativas para o DE x NGF (r—=-
0,22; rg=-0,40; rs=0,41) e NGF x DS (r=-0,44; rg=-0,58; rs=0,15), no entanto, os
efeitos de ambiente apresentaram-se positivos. Espigas com menor diametro
tendem a reduzir geneticamente o numero de grédos contidos em cada fileira da
espiga, e consequentemente obtém sabugos com menor didmetro. Para ambas as
associacbes, os efeitos de ambiente influenciaram com mesmo sentido estes

caracteres, desta forma, quando os sentidos dos coeficientes genéticos e de
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ambiente sdo opostos, torna-se indicativo que a variagdo genética e ambiental
determinou distintamente o carater (FALCONER, 1987).

Associagdes genéticas negativas foram observadas para o CE x DS (rg=-0,26;
ra=0,31) e NGF x MS (rg=-0,40; rs=0,48), contudo, efeitos do ambiente foram
evidenciados positivamente. Tendéncias apontam que as espigas com dimensdes
longitudinais superiores reduzem o didmetro do sabugo, esta associacao foi
comprovada devido a relagdo inversa expressa através do numero de graos por
fileira da espiga e a massa do sabugo. O rendimento de grdos apresenta-se
dependente de um conjunto de caracteres agronémicos, neste contexto, foi possivel
evidenciar que a PRO x RG (rg=0,65; ra=-0,16) revelou correlacado genética alta e
positiva, no entanto, os efeitos de ambiente apresentaram associagdes negativas,
pois quando as caracteristicas genéticas influenciam beneficamente esta
associacao, o ambiente de cultivo tende a penalizar seus efeitos.

O carater altura da planta (AP) revelou tendéncias fenotipicas e de ambiente
positivas com AE (r=0,80; rs=0,61), DE (r=0,42; ra=0,23), ME (r=0,42; r,=0,28),
MGE (r=0,42; rp=0,24), MMG (r=0,39; ra=0,29), RG (r=0,37; ra=0,17), DS (r=0,23;
ra=0,07) e MS (r=0,32; r,=0,26). As associagdes lineares demonstram que plantas
com maior estatura incrementam a altura de insercao da espiga, e podem modificar
a disposicao das espigas e o ponto de equilibrio da planta, conjuntamente
modificam-se as dimensées e a massa da espiga tornando-se positivo ao
rendimento de graos, no entanto, pode resultar em acamamento e quebra de colmos
nas condigdes de campo. Pesquisas definem que a altura da planta em milho
apresenta-se dependente da area e arquitetura foliar, eficiéncia fotossintética,
balango hormonal (DE SOUZA et al., 2015), altamente influenciada pela interacao
genodtipos x ambientes, nivel tecnolégico do gendtipo utilizado, e disponibilidade
hidrica (CARVALHO et al., 2014).

A prolificidade (PRO) demonstrou associagédo fenotipica baixa e positiva com
a ME (r=0,23; rs=0,10), DS (r=0,25; rsa=0,07) e MS (r=0,25; r,=0,08), contudo,
efeitos de ambiente apresentaram magnitudes baixas e positivas para todas as
associacoes. Os resultados obtidos indicam que o incremento do nimero de espigas
por planta beneficiou 0 aumento da massa da espiga, no entanto, isso pode ser
decorrente das maiores dimensbes e da massa do sabugo, sendo esta uma
estrutura dispendiosa que se caracteriza como um dreno de assimilados para a

planta.
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O diametro da espiga (DE) apresentou correlagao fenotipica e de ambiente
positiva com o NF (r=0,55; ra=0,40), ME (r=0,71; ra=0,68), MGE (r=0,64; r,=0,64),
MMG (r=0,61; ra=0,52), RG (r=0,57; r4=0,24), DS (r~=0,76; ra=0,55) e MS (r~=0,59;
ra=0,59). Conjuntamente, o comprimento da espiga (CE) esteve associado como
NGF (r=0,46; rs=0,64), ME (r=0,46; rs=0,66), MGE (r=0,49; rs=0,64), MMG
(r=0,33; r4=0,41) e o RG (r=0,28; ra=0,21). O diametro e o comprimento da espiga
apresentam tendéncias similares, que resultaram em espigas com dimensdes e
massa superior. No entanto, a magnitude e a massa de graos também foram
incrementadas, e consequentemente o rendimento de grédos.Os efeitos de ambiente
foram positivos para todas estas associagdes, evidenciando que fenotipicamente
estes caracteres sao inerentes aos efeitos do ambiente.O comprimento e o diametro
da espiga sdo determinantes para a massa de mil graos e a massa de graos da
espiga, sendo estes caracteres indicados para proceder a selecao indireta e obter
gendtipos de milho mais produtivos (LOPES et al., 2007).

O numero de fileiras de graos da espiga (NF) associa-se negativamente ao
NGF (r=-0,27).Em contrapartida, tendéncias positivas fenotipicas e de ambiente
foram obtidos com a ME (r=0,26; rs=0,24), MGE (r=0,26; rs=0,21), DS (r=0,46;
ra=0,37) e MS (r=0,24; ra=0,22). O numero de graos por fileira da espiga (NGF)
revelou tendéncia fenotipica e de ambiente positiva com a MGE (r=0,28; rs=0,61),
em contrapartida,o coeficiente fenotipico foi baixo e negativo com a MMG (r=-0,26;
ra=0,21) juntamente aos efeitos de ambiente positivos para esta associacdo. As
tendéncias indicam que genotipos com maior numero de fileiras de grédos na espiga
podem reduzir 0 numero de graos por fileira e a massa individual destes graos, no
entanto, incrementam a massa de gréos da espiga. O niumero de graos da espiga,
as dimensdes e a massa do grao, juntamente com a prolificidade apresentaram-se
imprescindiveis para elevar o potencial produtivo do milho, contudo, s&o caracteres
muito influenciados pelos efeitos do ambiente (AGRAMA, 1996).

A massa da espiga (ME) revelou tendéncia fenotipica elevada e positiva com
a MGE (r=0,91; rs=0,84), MMG (r=0,70; ra=0,56) e o RG (r~=0,63; ra=0,31),
observa-se que para todas as associacbes houve uma fracdo consideravel de
efeitos de ambiente positivos que influenciaram as relagoes similarmente. Espigas
de massa superior resultam no aumento da massa de graos por espiga, sendo
benéfico ao rendimento do milho. As associacées obtidas nestas condigdes

corroboram com as pesquisas desenvolvidas com linhagens de milho, onde se
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verificou que a massa de mil graos e a massa total da espiga apresentou efeito
direto sobre a produtividade de graos e podem ser utilizadas como estratégia de
selecao eficiente em um programa de melhoramento (DE SOUZA et al., 2014).

O diagnéstico de multicolinearidade foi realizado e obteve-se um numero de
condicdo de 78,09 sendo este caracterizado como fraco, ndo havendo problemas
com a matriz. As correlagbes canbnicas foram realizadas entre os caracteres
primarios do rendimento (grupo I) correspondentes a ME, MGE, MMG e RG, e os
caracteres secundarios (grupo Il) tais como a AP, AE, PRO, DE, CE, NF, NGF, DS e
a MS. Diante dos resultados obtidos trés pares candnicos foram significativos
(p<0,01) pelo teste do qui-quadrado (Tabela 4).

O primeiro par candnico revelou correlagdo de r=0,83 entre os grupos, desta
forma, um coeficiente de correlagcdo intergrupo quando elevado evidencia alta
dependéncia entre os grupos de caracteres (CARVALHO et al., 2015). As inter-
relagcdes candnicas definem que o incremento da massa da espiga e a massa de
graos da espiga (grupo ), foram favorecidos pela altura da planta, altura de insergao
da espiga, prolificidade, diametro e o comprimento da espiga, numero de fileiras e
graos por fileira da espiga, diametro e massa do sabugo (grupo ).

Os gendtipos de milho com plantas de maior estatura podem evidenciar
habilidade competitiva superior, isso possibilita interceptar mais eficientemente a
energia fotossinteticamente ativa, devido a estas plantas possuirem mais area foliar,
desta forma, podem suprir a necessidade de assimilados para formar e manter mais
espigas por planta, e ainda fazer com que estas tenham maiores dimensdes. Estas
associacoes foram comprovadas em pesquisas realizadas com hibridos de milho
cultivados em seis ambientes, onde a massa de grdaos da espiga e o rendimento de
graos foram incrementados por plantas de maior estatura e area foliar (DE SOUZA
et al., 2015b).

O segundo par candnico revelou correlagdo de r=0,75 intergrupos, estando
estes associados. Desta forma, a menor massa de mil gréos (grupo ) foi obtida em
espigas com maior comprimento, numero de fileiras e de gréos por fileira, no
entanto, em plantas menos prolificas e sabugos de menor didametro. As tendéncias
canbnicas sao justificaveis quando as espigas revelam maiores dimensdes e foram
adequadamente fertilizadas, diante disso, o nUmero de graos por espiga aumenta,
modifica a disposicdo dos grdos na espiga, e reduz o espaco disponivel para a

expansao de cada grao, portanto, a planta com menor numero de espigas podera
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direcionar seus assimilados para menos drenos formando mais graos por espiga,
porém, grdaos mais leves. O potencial produtivo do milho é dinamicamente
dependente da arquitetura e area foliar, taxa fotossintética, polinizacao e fertilizagao
eficiente dos 6vulos, numero de graos formados por espiga, acumulo e expansao de
carboidratos no endosperma e tamanho dos grdos (MAGALHAES; DURAES, 2006).

O terceiro par canbnico apresentou correlagao de r=0,58 intergrupos, onde a
énfase é atribuida ao rendimento de graos (grupo 1), sendo este desfavorecido pelo
aumento do didmetro e da massa do sabugo, entretanto, é determinado pela altura
da planta, altura de inser¢do da espiga, prolificidade, didmetro da espiga e numero
de graos por fileira da espiga (grupo IlI). Nas condicbes em que o estudo foi
realizado, um potencial produtivo superior foi obtido em genétipos com maior
estatura, prolificos, e didmetro da espiga inversamente proporcional as dimensdes
do sabugo, proporcionando o aumento da profundidade dos graos. Pesquisas
utilizando a andlise de trilha com o rendimento de grdos como dependente
evidenciam que este carater foi determinado pela massa de grdaos e dimensdes da
espiga (LOPES et al., 2007), prolificidade (DE CARVALHO et al., 2001), e altura de
insercao da espiga (DE SOUZA et al., 2014).

Diante dos resultados obtidos foi possivel identificar a contribuicdo dos
componentes de variancia (REML) para evidenciar a fracdo genética responsavel
pela manifestacdo do fendtipo, e ainda obter parametros genéticos ponderados
pelos efeitos da interacdo gendtipos x ambientes, conjuntamente elencar quais
associagoes lineares fenotipicas, genéticas e de ambiente foram pronunciaveis entre
os caracteres de interesse, e as inter-relagdes candnicas que foram estabelecidas
para os caracteres primarios do rendimento (grupo |) e secundarios (grupo Il), isto
podera auxiliar as futuras estratégias de selecdo em um programa de melhoramento
genético do milho, com intuito de obter gendtipos superiores em produtividade de
graos.

2.4 Conclusoes

Os componentes de variancia e parametros genéticos (REML) obtém maior
contribuicdo da variagdo genética na interagdo gendtipos x ambientes e
herdabilidade com sentido amplo para o didametro da espiga, numero de fileiras de

graos da espiga e diametro do sabugo.
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Tendéncia linear fenotipica, genética e de ambiente positiva foi apresentada
entre a prolificidade como didmetro da espiga, e a massa de graos por espiga com o
rendimento de graos.

Trés pares canbnicos foram significativos com dependéncia intergrupos,
sendo o rendimento de graos favorecido pela altura da planta, altura de inser¢ao da
espiga, prolificidade, diametro e nUmero de graos por fileira da espiga.
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Tabela 1.Caracterizacao dos ambientes de cultivo, coordenadas geograficas,
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altitude (m) e classificagao do solo.

Ambientes de cultivo Coordenadas geograficas Altitude Classificagao do solo*
Campos Borges — RS 28°55’36"S/53°01°40”0 513 m Latossolo vermelho escuro
Fortaleza dos Valos - RS 28°47°507S/53213'22"0 406 m Latossolo vermelho escuro
Santa Rosa — RS 27°52’167S/54°28°'55"0 268 m Latossolo vermelho distroférrico
Tenente Portela — RS 27°23'3175/53°46'50”0 420 m Hatossolo vermelho alumino ferrico

tipico

*classificagdo do tipo de solo segundo Embrapa (2006).
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Tabela 2. Estimativas dos componentes de varidncia e parametros genéticos
(REML) para os 79 hibridos simples de milho cultivados em quatro ambientes do Rio
Grande do Sul.

Componentes de variancia Caracteres”

REML' AP AE PRO DE CE NF NGF
0% 61,14 30,94 0,00 3,25 0,42 0,61 2,68
O2nT 133,74 110,47 0,00 0,90 0,23 0,05 2,06
0% 245,47 160,94 0,06 6,24 2,58 1,21 15,32
0% 440,36 302,36 0,06 10,41 3,24 1,89 20,07
2, 0,13 0,10 0,01 0,31 0,12 0,32 0,13
Az, 0,53 0,42 0,17 0,81 0,60 0,84 0,60
fgg 0,72 0,65 0,41 0,90 0,77 091 0,77
Canr 0,30 0,36 0,08 0,08 0,07 0,02 0,10
FQloc 0,31 0,21 0,18 0,78 0,63 0,92 0,56

CVga 4,16 5,57 3,69 4,05 3,87 5,15 5,09

CVe, 8,35 12,71 24,74 5,61 9,59 7,22 12,16

Meédia geral 187,57 99,75 1,00 44,48 16,75 15,28 32,18
Componentes de variancia Caracteres®

REML' DS MS ME MGE MMG RG
0% 2,80 8,79 63,96 172,81 466,08 350326,76
02Nt 0,28 6,81 218,61  2149,20 423,97 680995,52
0% 3,13 1590 782,95 5752,16 1051,22  6109989,32
0% 6,22 31,51 1065,52 8074,18 1941,28  7141311,61
2, 0,45 0,27 0,06 0,02 0,24 0,04
Az, 0,89 0,74 0,34 0,14 0,70 0,34
Iele] 0,94 0,86 0,58 0,38 0,84 0,58
C3nr 0,04 0,21 0,20 0,26 0,21 0,09
Gioc 0,90 0,56 0,22 0,07 0,52 0,33

CVg %) 6,53 14,54 5,51 3,49 8,11 7,00

CVe) 6,90 19,56 19,30 20,13 12,18 29,25

Média geral 25,64 20,38 144,93 376,58 266,07 8449,61

To25 variancia genotipica; o2y varidncia da interacdo genoétipos x ambientes;o%: variancia
residual;o?-: variancia fenotipica individual;l-"lzg: herdabilidade com sentido amplo para os efeitos
genotipicos totais;H2mg: herdabilidade da média do genétipo;fgg: acuracia para a selecido de
genotipos;C3r, coeficiente de determinagdo dos efeitos da interagdo genétipos x ambientes;fgloc:
correlagdo genotipica entre o desempenho dos ambientes;CVg«,: coeficiente de variagao
9enot|'pico;CVe(%): coeficiente de variacéo residual;Média geral: média geral do experimento.

altura da planta (AP); altura de inser¢do da espiga (AE); prolificidade (PRO); didmetro da espiga
(DE); comprimento da espiga (CE); nimero de fileiras de graos da espiga (NF); niUmero de graos por
fileira da espiga (NGF); didmetro do sabugo (DS); massa do sabugo (MS); massa da espiga (ME);
massa de graos da espiga (MGE); massa de mil graos (MMG) e rendimento de graos (RG).
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Tabela 3.Estimativas das correlagdes fenotipicas (rr), genéticas (rg)e de ambiente

(ra) para os 79 hibridos simples de milho cultivados em quatro

ambientes do Rio

Grande do Sul.
AP AE PRO DE CE NF NGF ME MGE MMG RG DS MS
re 0,80** 0,16 0,42 0,16 0,14 0,08 0,42** 0,42** 0,39** 0,37* 0,23 0,32**
AP’ ra 0,87 0,29 0,47 0,17 0,18 0,06 0,50 0,55 0,42 0,50 0,27 0,34
7 0,61"" 0,03 0,23*"  0,13"" 0,01 0,12 0,28 0,24" 0,29" 0,17" 0,07* 0,26
re 0,18 0,44* 0,21 0,13 0,08 0,52** 0,52** 0,48** 0,43* 0,26 0,38*
AE rg 0,27 0,49 0,21 0,16 0,03 0,63 0,68 0,52 0,58 0,29 0,40
ra 0,12 0,277 0,21 0,04 0,20 0,33 0,30 0,34 0,20 0,13"* 0,33"
re 0,35** -0,11 0,23 -0,06 0,23 0,19 0,21 0,17 0,25* 0,25%
PRO rg 0,59* -0,31 0,41 -0,19 0,42 0,35 0,35 0,65 0,42 0,43
7 0,10"" 0,06 0,02 0,06" 0,10"" 0,09"" 0,07 -0,16" 0,07"" 0,08
re -0,06 0,55** -0,22* 0,71** 0,64 0,61 0,57 0,76** 0,59**
DE re -0,20 0,58 -0,40* 0,77 0,72 0,63 0,76 0,79 0,59
ra 0,45 0,40 041" 068" 064" 052" 0,24" 0,55 0,59™
re -0,20 0,46 0,46** 0,49 0,33** 0,28 -0,15 0,20
CE ra -0,30 0,38 0,34 0,40 0,31 0,34 -0,26"* 0,08
7 0,13 064" 066" 064" 041" 021" 0,31"" 0,64
re -0,27* 0,26 0,26 -0,03 0,18 0,46** 0,24
NF re -0,36 0,29 0,31 -0,04 0,24 0,47 0,24
ra 0,06 0,24 021" 0,00 0,09 0,37 0,22
re 0,18 0,28* -0,26* 0,08 -0,44** -0,20
NGF rg -0,07* 0,06 -0,41 -0,01 -0,58* -0,40"
ra 0,65 0,62 0,21*" 0,23" 0,15 0,48
re 0,91** 0,70 0,63** 0,51* 0,65
ME re 0,98 0,79 0,90 0,59 0,66
ra 0,84 0,556 0,31" 0,40 0,77
re 0,62** 0,70** 0,36** 0,46**
MGE rg 0.73 0,75 0.42 0.43
ra 0.53"" 0.32"" 0.38"" 0.67"*
re 0,57* 0,45** 0,58*
MMG rg 0,75 0,47 0,58
ra 0,28"" 0,33"" 0,58"
re 0,23* 0,23*
RG re 0,30 0,24
a 0,13** 0,24
e 0,75*
DS ra 0,79™
A 0,48
e
MS Ic

A

**significativo a 1% e *significativo a 5% de probabilidade pelo teste t.
“*significativo a 1% e “significativo a 5% pelo método de bootstrap com 10000 simulagbes.
'altura da planta (AP); altura de insercdo da espiga (AE); prolificidade (PRO); diametro da espiga
(DE); comprimento da espiga (CE); numero de fileiras de graos da espiga (NF); niumero de graos por
fileira da espiga (NGF); didmetro do sabugo (DS); massa do sabugo (MS); massa da espiga (ME);
massa de graos da espiga (MGE); massa de mil graos (MMG) e rendimento de graos (RG).
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Tabela 4.Cargas canbnicas para os caracteres primarios do rendimento (grupo I) e
caracteres secundarios (grupo Il) nas correlagdes candnicas (r) entre grupos, para
os 79 hibridos simples de milho cultivados em quatro ambientes do Rio Grande do
Sul.

Grupo |
Caracteres Pares candbnicos
1° 20 3°
ME’ 0,95 0,18 0,23
MGE 0,90 0,37 -0,12
MMG 0,74 -0,56 0,06
RG 0,70 -0,13 -0,67
Grupo |l
AP? 0,53 -0,03 -0,15
AE 0,65 -0,02 -0,11
PRO 0,10 -0,38 -0,38
DE 0,79 0,03 -0,16
CE 0,55 0,30 0,02
NF 0,30 0,45 -0,06
NGF 0,13 0,79 -0,16
DS 0,60 -0,10 0,23
MS 0,78 -0,06 0,45
R 0,83 0,75 0,58
<0,01 <0,01 <0,01

p: probabilidade.

' (grupo |) massa da espiga (ME); massa de grdos da espiga (MGE); massa de mil graos (MMG) e
rendimento de graos (RG).

2 (grupo II) altura da planta (AP); altura de inser¢do da espiga (AE); prolificidade (PRO); diametro da
espiga (DE); comprimento da espiga (CE); numero de fileiras de graos da espiga (NF); nUmero de
graos por fileira da espiga (NGF); diametro do sabugo (DS) e massa do sabugo (MS).
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3 CAPITULO I
Analise de trilha e método Annicchiarico aplicados em funcao da proteina em
graos de milho
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Analise de trilha e método Annicchiarico aplicados em funcao da proteina em
graos de milho

Resumo

Alguns nichos do mercado consumidor preconizam incrementar o valor nutricional
dos graos produzidos, sendo necessario obter e identificar genétipos com maior
fracao proteica em seus graos. Desta forma, o objetivo deste trabalho foi identificar
as associacoes lineares, de causa e efeito entre os caracteres e a estabilidade pelo
método de Annicchiarico da proteina bruta dos grédos do milho cultivado em quatro
diferentes ambientes. O experimento foi conduzido na safra agricola de 2013/2014
em Campos Borges — RS, Fortaleza dos Valos — RS, Santa Rosa — RS e Tenente
Portela — RS. O delineamento experimental utilizado foi o de blocos casualizados
organizado em esquema fatorial, sendo quatro ambientes de cultivo x 15 gendtipos
de milho hibrido simples, dispostos em trés repeticdes. O aumento da altura da
planta, massa de mil grédos e do rendimento de grdos reduz o teor de proteina bruta
nos graos do milho. Os ambientes de Santa Rosa - RS e Tenente Portela — RS séo
considerados ambientes favoraveis para a proteina bruta. O método de
Annicchiarico aponta que de maneira geral o percentual de proteina bruta nos graos
nao se apresenta estavel e previsivel nos quatro ambientes testados. Os genétipos

G7 e G8 destacaram-se como estaveis para este carater nos quatro ambientes.

Palavras-chave: Zea mays L; inter-relacGes; estabilidade fenotipica; qualidade

nutricional; biometria.

Path analysis and Annicchiarico method applied in function of protein in maize

grains

Abstract

Some consumer market niches preconize the increment in the nutritional value of the
grains. Therefore, it is necessary to obtain and identify genotypes of higher protein
fraction in their grains. Thus, the objective of this work was to identify the linear,
cause and effect associations between traits, and stability by the Annicchiarico’s
method of crude protein in maize grains cultivated in four different environments. The

experiment was conducted in the agricultural year of 2013/2014, in Campos Borges -
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RS, Fortaleza dos Valos-RS, Santa Rosa-RS and Tenente Portela- RS. The
experimental design wasrandomized blocks, with four growing environments x 15
single cross maize hybrids, arranged in three replicates. The increase in plant height,
mass of a thousand grains and grain yield reduces the crude protein content of maize
grains. The environments of Santa Rosa-RS and Tenente Portela-RS are considered
favorable environments for crude protein. The Annicchiarico’s method indicates that,
in general, the percentage of crude protein in the grains is not stable and predictable
for the four growing environments tested. The genotypes G7 and G8 stood out as

stable for this trait in the four environments.

Keywords: Zea mays L; interrelationships, phenotype stability; nutritional quality;

biometrics.

3.1 Introducao

O milho (Zea mays L.) é utilizado para diferentes finalidades, entre elas a
alimentagdo humana e animal, até mesmo produtos industrializados. Em torno de
70% da producado mundial é direcionada para a nutricdo animal (PAES, 2006). Os
graos do milho possuem 62,48% de amido, porcao proteica de 8,26%, lipidios e
material mineral em torno de 3,61% e 1,27%, respectivamente (ROSTAGNO, 2011).
Dentre os constituintes do grao, o conteudo proteico exerce grande influéncia para a
nutricdo animal, pois as proteinas sao constituidas de aminoacidos, sendo estes
vitais ao crescimento e desenvolvimento das estruturas corporais, como 0s
musculos, sistema nervoso e imunolégico dos animais (TOLEDO et al., 2004).

A proteina bruta dos grdos assume controle genético complexo, sendo
decorrente da expressdao de varios genes, o que culmina em maior efeito do
ambiente de cultivo (REYES MORENO; PAREDELOPES, 1993). Pesquisas
determinam que o conteudo proteico € altamente influenciado pelos efeitos do
ambiente de cultivo, tais como, a disponibilidade hidrica, temperatura do ar,
condicoes edafoclimaticas e disponibilidade de nutrientes principalmente do
nitrogénio (BURATTO et al., 2009).

Na atualidade, o melhoramento genético do milho em muitos casos evidencia
o incremento quantitativo da produtividade de graos (LIMA; BELLAVER, 1999). No

entanto, alguns nichos do mercado consumidor preconizam o maior valor nutricional
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dos graos produzidos, diante disso, torna-se necessario a obtencdo de gendtipos
nutricionalmente superiores no ambito proteico. Portanto, programas de
melhoramento genético que visam obter gendétipos com maior proporcdo de
proteinas em seus graos, evidenciam a necessidade de compreender quais sao 0s
caracteres determinantes para o incremento da proteina bruta, e preconizados na
selecdo indireta.

Com a finalidade de auxiliar na escolha de quais caracteres possibilitam a
selecao indireta, a andlise de correlacao linearé utilizada para definir a tendéncia de
associagobes lineares entre os pares de caracteres. No entanto, sua interpretagéao
direta pode acarretar em erros nas interpretagdes, sendo crucial o desdobramento
das relacoes lineares em associagbes de causa e efeito através da andlise de trilha
(WIGHT, 1921), a qual possibilita determinar os efeitos diretos e indiretos dos
caracteres explicativos sobre o carater dependente (CRUZ et al., 2014).

Diante da importéncia da proteina bruta e as necessidades em revelar os
efeitos do ambiente de cultivo sobre este carater, o emprego do método de
Annicchiarico proporciona revelar a estabilidade dos genétipos em relagdo a média
do carater para cada ambiente testado. Desta maneira, os resultados sao
fundamentados na estimativa de um indice de confianca para cada gendtipo, que
permite inferir quais destes gendtipos sao superiores e quais ambientes apresentam-
se favoraveis ou desfavoraveis ao carater de interesse (CRUZ et al., 2014).

Devido a caréncia de pesquisas que abordem qualitativamente os graos do
milho e as inter-relagées dos caracteres com a proteina bruta, juntamente com a
estabilidade deste carater pelo método de Annicchiarico frente as variacées do
ambiente de cultivo, este trabalho teve por objetivo identificar as associagdes
lineares, de causa e efeito entre os caracteres e a estabilidade pelo método de
Annicchiarico da proteina bruta dos grdaos do milho cultivado em quatro diferentes

ambientes.

3.2 Material e Métodos

O experimento foi conduzido na safra agricola de 2013/2014 em quatro
ambientes de cultivo no estado do Rio Grande do Sul, sendo estes: Campos Borges
- RS localizado nas coordenadas 28°55'36”S e 53°01°40”0, com altitude de 513

metros em um Latossolo vermelho-escuro; Fortaleza dos Valos - RS localizado nas
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coordenadas 28°47°50”S e 53°13°'22”0, com altitude de 406metros em um Latossolo
vermelho-escuro; Santa Rosa - RS localizado nas coordenadas 27°52’16”S e
54°28°'55”0, com altitude de 268 metros em um Latossolo vermelho distroférrico;
Tenente Portela - RS localizado nas coordenadas 27°23’31”S e 53°46'50”0, com
altitude de 420metros em um Latossolo vermelho alumino férrico tipico (EMBRAPA,
2006). O clima para todos os ambientes é caracterizado por Képpen como Cfa
subtropical (MORENO, 1961).

O delineamento experimental utilizado foi o de blocos casualizados
organizado em esquema fatorial, sendo quatro ambientes de cultivo x 15 gendtipos
de milho hibrido simples, dispostos em trés repeticbes. Os gendtipos utilizados
foram: G1, G2, G3, G4,G5, G6, G7, G8, G9, G10, G11, G12, G13, G14 e G15.

As unidades experimentais foram compostas por quatro linhas com cinco
metros de comprimento, espacadas por 0,5 metros, totalizando 10 m?. Para todos os
ambientesbaseou-se no sistema de semeadura direta, com densidade populacional
de 80 mil plantas por hectare. Utilizou-se adubagdo de base com 400 kg ha 'de NPK
na formulagdo (10-20-20), em cobertura utilizou-se 135 kg ha' de nitrogénio na
forma amidica, aplicados nos estadios vegetativos V4 e Vg (FANCELLI; DOURADO
NETO, 2000). O manejo de plantas daninhas, insetos-praga e doencas foram
realizados de maneira preventiva, com intuito de reduzir as interferéncias nos
resultados do experimento.

Os caracteres de interesse foram mensurados na area util de cada unidade
experimental, sendo esta composta por duas linhas centrais onde se desprezou 0,5
metros de cada extremidade, os caracteres mensurados foram: didametro da espiga
(DESP), resultados em mm; comprimento da espiga (CESP), resultados em cm;
massa da espiga (MESP), resultados em g; altura de inser¢cdo da espiga (AESP),
resultados em m; numero de fileiras de grdos da espiga (NFIL), resultados em
unidades; altura da planta (APL), resultados em m; numero de graos por fileira da
espiga (NGF), resultados em unidades; prolificidade (PRO), resultados em unidades;
massa de mil grdos (MMG), resultados em g; rendimento de grdos (REND),
resultados em kg ha™', seguindo a metodologia proposta por Carvalho et al. (2014);
percentual de proteina bruta (PTN): mensurado através da metodologia proposta por
Nogueira e Souza (2005).

Os dados obtidos foram submetidos a analise de variancia individual para

cada ambiente de cultivo com intuito de verificar as pressuposicdes, realizou-se o



74

diagnoéstico da normalidade(SHAPIRO WILK, 1965) e homogeneidade das
variancias(STEEL et al., 1997). Posteriormente realizou-se uma andlise conjunta
para identificar a presencga de interacao entre os ambientes de cultivo x genétipos de
milho hibrido simples a 5% de probabilidade.

Apos realizou-se a correlagéo linear de Pearson com intuito de evidenciar a
tendéncia linear de associagao entre os caracteres (CARVALHO et al., 2004). Com a
matriz de correlagdo linear fenotipica procedeu-se o0 diagnéstico de
multicolinearidade por meio do niumero de condi¢cdées (NC) da matriz (CRUZ et al.,
2012). O diagndstico preliminar revelou colinearidade moderada a forte (NC= 100 <
a < 1000). Realizou-se a analise de trilha fenotipica para o desmembramento das
inter-relacoes de causa e efeito fixando o carater percentual de proteina bruta como
dependente e os demais caracteres como explicativos (CRUZ et al.,, 2014). O
método de Annicchiarico (1992) foi aplicado para o carater percentual de proteina
bruta e seguiu a metodologia proposta por Cruz et al. (2014). As andlises foram
realizadas através do software estatistico GENES (CRUZ, 2013).

3.3 Resultados e Discussao

A andlise de variancia conjunta revelou significancia a 5% de probabilidade
para a interacdo ambientes de cultivo x genétipos de milho para os caracteres,
percentual de proteina bruta (PTN), didametro da espiga (DESP), altura de insercao
da espiga (AESP) e rendimento de grdos (REND). Auséncia de interacao foi
evidenciada para os caracteres comprimento da espiga (CESP), massa da espiga
(MESP), numero de fileiras de graos da espiga (NFIL), numero de graos por fileira da
espiga (NGF), altura da planta (APL), prolificidade (PRO) e massa de mil graos
(MMG) (Tabela 5).

Em relacdo aos coeficientes de variagcdo obtidos para os caracteres
mensurados no experimento, observou-se amplitude de 0,82 a 24,64%. Conforme a
classificagdo de Pimentel Gomes (2000), os coeficientes de variagdo (CV) podem
ser considerados baixos (CV <10%) com alta precisdo, médios (10 a 20%) sendo de
boa precisdo, altos (20 a 30%) que revelam baixa precisdo e muito altos (CV >30%)
que refletem uma baixa precisdo. Desta maneira, os coeficientes de variagcao obtidos
neste estudo evidenciam resultados fidedignos e adequada precisdo experimental.

Com relacdo a analise de correlacao linear55 associacdes foram obtidas,
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destas, 33 pares apresentaram-se significativas a 5% de probabilidade pelo teste t
(Tabela 6),para as inferéncias sobre as magnitudes das correlacbes adotou-se a
classificagdo de Carvalho et al. (2004). Para o carater percentual de proteina bruta
(PTN) houve tendéncia baixa e positiva (r=0,18) com a PRO,intermediaria e negativa
(r=-0,36) com a MMG. Isto indica que plantas mais prolificas tendem a obter gréaos
de menor massa, em contrapartida, incrementam a propor¢cao proteica dos graos.
Sendo justificado através do processo de sintese de carboidratos amildceos e
proteinas no endosperma, pois graos com maiores dimensdes tendem a acumular
maior propor¢cado amilacea que proteica, este acumulo de carboidratos amilaceos nos
graos ocorre em funcdo do conteudo de agucares armazenados até 46 dias apds a
antese, em contrapartida, o acumulo proteicoocorre 40 dias apds a antese
(MAGALHAES; SOUZA, 2011).

O diametro da espiga (DESP) evidencia tendéncias intermediérias a altas e
positivas com CESP (r=0,61), MESP (r=0,74), AESP (r=0,42), NFIL (r=0,37), APL
(r=0,67), NGF (r=0,74), REND (r=0,55), baixas e positivas (r=0,26) com a MMG.
Desta maneira, gendtipos de milho com plantas de maior estatura e espigas com
maiores dimensdes, tendem a incrementar o0 numero de fileiras e graos por espiga,
influenciando a massa de graos e o rendimento da cultura. Durante o periodo
vegetativo o milho armazena seus assimilados no colmo (DOEBLEY, 2004), ao
iniciar o periodo reprodutivo direciona estes assimilados as estruturas reprodutivas,
desta maneira, a eficiéncia fotossintética, o acumulo de assimilados, a capacidade
de remobilizagdo e o direcionamento destes até a espiga influenciam diretamente o
enchimento e as dimensdes dos graos, essa dinamica apresenta-se intrinseca a
cada genotipo, e altamente influenciavel pelo ambiente de cultivo (KARAM et al.,
2010). O comprimento da espiga (CESP) revelou tendéncia alta e positiva com a
MESP (r=0,73) e NGF (r=0,72), intermediaria e positiva com AESP (r=0,43), APL
(r=0,52), MMG (r=0,43) e REND (r=0,37). Desta forma, espigas com maior extensao
longitudinalpossuem maior numero de graos, espigas com maior massa, massa de
graos por espiga, que incrementam o rendimento de graos.

A massa da espiga (MESP) revela alta associacao positiva com o NGF
(r=0,78), MMG (r=0,64) e REND (r=0,64), intermediaria e positiva com APL (r=0,45),
fraca e positiva com AESP (r=0,29). Onde evidencia-se que espigas com maior
massa tendem a incrementar o nimero de graos por fileira e a massa de mil graos,

estes caracteres associados conjuntamente propiciam aumentos do rendimento de
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graos. Bortolini et al. (2001), destacam o numero de espigas por planta, nimero de
graos por espiga e a massa de graos como sendo 0s caracteres responsaveis pelo
rendimento do milho.

A altura de insercdo da espiga (AESP) apresentou tendéncia alta e positiva
com APL (r=0,64), intermediaria e positiva com NGF (r=0,34) e baixa e positiva com
a PRO (r=0,21). Plantas com maior altura de insercao da espiga tendem a possuir
maior estatura, e espigas com maior numero de graos por fileiras e plantas prolificas.
Santos et al. (2002), ao avaliar o desempenho agronémico de hibridos de milho
evidenciou alta correlagdo positiva entre a estatura das plantas e a inser¢cao da
espiga.

O numero de fileiras da espiga (NFIL) revela tendéncia baixa e positiva com a
APL (r=0,15), baixa e negativa com a MMG (r=-0,30). Desta maneira, espigas com
maior numero de fileiras sdo decorrentes de plantas mais altas e graos com menor
massa. A altura da planta (APL) apresenta tendéncia alta e positiva com o NGF
(r=0,63), intermediaria e positiva com o REND (r=0,44), baixa e positiva com a PRO
(r=0,17). Estas associacoes lineares indicam que plantas mais altas incrementam as
dimensdes das espigas e o rendimento de graos. Pesquisas de Revolti et al. (2014),
evidenciam alta correlagao positiva entre a altura da planta e o rendimento de graos
do milhoindependente do manejo nitrogenado utilizado. Segundo Kleinpaul et al.
(2014), hibridos de milho com ciclo precoce apresentam correlacdo positiva entre a
altura da planta, indice de espigas e o rendimento de graos. O numero de graos por
fileira da espiga (NGF) apresenta tendéncia intermedidria e positiva com o REND
(r=0,59) e baixa e positiva com a MMG (r=0,23). Desta maneira, espigas menores
tendem a incrementar a massa dos graos e o rendimento de graos.

A prolificidade (PRO) relevou tendéncia baixa e negativa (r=-0,25) com a
MMG, o que indica que plantas mais prolificas tendem a desenvolver grédos de
menor massa, estes resultados sdo decorrentes das alteragdes na relagao fonte-
dreno. As plantas ao desenvolverem mais espigas por planta sdo amparadas por
uma ordem de sua formacgao e desenvolvimento dos graos, desta maneira, a espiga
superior forma maior nimero de graos e mais assimilados sdo necessarios para
compor suas estruturas. Entretanto, quando ha restricdes fotossintéticas e baixa
producd@o de assimilados a espiga secundaria tende a reduzir o nUmero e a massa
dos graos (MAGALHAES et al., 2002).

A massa de mil graos (MMG) evidenciou tendéncia intermediaria e positiva
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com o REND. Desta forma, genétipos de milho com maior massa dos graos
incrementam o rendimento de graos, os resultados obtidos corroboram com Ribeiro
(2012). As relagbes entre os componentes do rendimento e as caracteristicas
morfolégicas do milho evidenciam que a massa do grao é diretamente responsavel
por incrementar o rendimento de graos (LOPES et al., 2007; SOUZA et al., 2014; DE
SOUZA et al., 2015).

As associagdes fenotipicas de causa e efeito foram empregadas para os
quatro ambientes de cultivo € os 15 hibridos simples de milho conjuntamente, onde
fixou-se o percentual de proteina bruta (PTN) como carater dependente e os
caracteres NFIL, NGF, APL, PRO, MMG e REND foram considerados como
explicativos (Tabela 7). Em programas de melhoramento genético de milho que
visam o incremento da qualidade nutricional € fundamental o conhecimento do
percentual de proteina bruta, no entanto, a determinagdo deste carater torna-se
dispendioso em tempo e recursos financeiros. Neste sentido, uma alternativa valida
€ 0 uso da selecdo indireta para selecionar genoétipos com maior percentual de
proteina bruta nos graos, para isto € necessario compreender quais caracteres
devem ser considerados para nortear a estratégia de selecao, sendo estes de facil
mensuracao, alta herdabilidade e grande efeito ao carater de interesse (HARTWIG
et al., 2007).

O carater numero de fileiras de graos por espiga (NFIL) revelou efeito direto
intermediario e positivo a PTN. A correlacao total apresenta-se (r=0,60) alta e
positiva e comprova os efeitos diretos do NFIL com PTN, havendo uma relagéo de
causa e efeito.O numero de graos por fileira da espiga (NGF) revelou efeitos diretos
de média magnitude com a PTN (r=0,52), o que indica que plantas com maior NGF
apresentam maior conteudo proteico, entretanto, as correlagées lineares apontam
sinal contrario, indicando que o NGF é influenciado por outros fatores fisiologicos e
sua utilizacdo deve ser cautelosa (FALCONER, 1987). A altura da planta (APL)
expressou efeitos diretos intermediarios e negativos aopercentual de proteina bruta
(PTN). Indiretamente foram observados efeitos baixos e positivos com o NGF,
baixos a intermediarios, mas negativos com MMG e REND. Os resultados indicam
que gendtipos com menor estaturadesenvolvem espigas com  maior
comprimento,menor massa e rendimento de graos, entretanto, incrementam a fracao
proteica dosgraos. Os efeitos totais se apresentam (r=-0,80) fortes e negativos

comprovando os efeitos diretos obtidos entre a APL e a PTN.
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A prolificidade (PRO) revelou efeitos diretos negativos sobre a PTN, onde a
correlacao total (r=0,39) apresentou-se intermediaria e negativa devido aos efeitos
negativos indiretos obtidos. A massa de mil graos (MMG) revelou efeito direto alto e
negativo com o percentual de proteina bruta (PTN). Para Magalhaes et al. (2002), no
processo de desenvolvimento dos grdos o acumulo de reservas ocorre
principalmente no endosperma, no qual os carboidratos amilaceos sdo os principais
constituintes, secundariamente ocorre o incremento do conteudo proteico, mesmo
que o acumulo de carboidratos amilaceos e proteina estejam relacionados, o tempo
de acumulo dos carboidratos amilaceos €& superior ao acumulo proteico. A
correlacao total apresenta-se (r=-0,94) alta e negativa, onde comprova a relagao de
causa e efeito para os caracteres MMG e PTN.

O rendimento de gréos (REND) expressou efeito direto intermediario e
negativo ao percentual de proteina bruta (PTN). Alves et al. (2015), indicou que o
incremento de produtividade de grdaos em milho acarreta em redugdo dos niveis
proteicos e de aminoacidos nos graos. A correlacao total apresenta-se (r=-0,38)
intermediaria e negativa, e permite comprovar os efeitos diretos do REND com a
PTN. O coeficiente de determinagdo (R® apresentou-se alto 0,98 e indica que os
resultados obtidos foram adequadamente explicados pelo modelo proposto,os
efeitos residuais apresentaram-se baixos (0,10) e refletem em confiabilidade das
associacdes obtidas.

Com relagdo a analise de estabilidade fenotipica empregou-se o método de
Annicchiarico com a finalidade de identificar entre os 15 gendtipos de milho e os
quatro ambientes de cultivo (Tabela 8), quais destes demonstraram efeitos
diferenciais para o percentual de proteina bruta nos gréos, e a possibilidade de
expressar quais ambientes de cultivo sdo favoraveis ou desfavoraveis para este
carater. O acumulo de proteina bruta e lipidios nos grdaos do milho caracterizam-se
como caracteres quantitativos (SONG et al., 1999), e possivelmente sdo controlados
por varios genes e fortemente influenciados pela acdo do ambiente.

Os ambientes Santa Rosa - RS e Tenente Portela - RS apresentaram-se
favoraveis ao carater percentual de proteina bruta nos grdos (PTN), em
contrapartida, Campos Borges - RS e Fortaleza dos Valos - RS caracterizaram-se
como desfavoraveis. Sao considerados ambientes favoraveis para a proteina bruta
nos graos do milho aqueles que reunem as melhores condi¢cdes para a expressao

deste carater, condigdes nutricionais adequadas principalmente de nitrogénio
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(FERREIRA et al., 2001). Segundo Duarte et al. (2005), o incremento de nitrogénio
em 14,2% resulta em acréscimo de 19,1% de proteina bruta nos graos do milho.

As condicbes climaticas exercem grande influéncia sobre os processos
fisiologicos do milho, a altitude do ambiente modifica a temperatura do
ar,intensidade da radiagdo solar,taxa fotossintética, crescimento e desenvolvimento
das plantas, eficiéncia do aproveitamento da agua, taxas respiratérias, absorcao,
assimilacdo e translocacgdo de nutrientes pelas estruturas da planta (MAGALHAES;
SOUZA, 2011). Pesquisas evidenciam que a disponibilidade hidrica no periodo
reprodutivo € determinante para a sintese de aminoacidos e proteina total nos graos
do milho (MAGALHAES et al., 2002).

Os hibridos simples de milho quando cultivados em ambientes desfavoraveis
para a proteina bruta nos graos, revelaram que os gendtipos G8 (7,97%), G7
(7,51%), G5 (7,54%), G2 (6,78%), G15 (6,09%), G10 (6,17%) e G1 (5,86%)
incrementam este carater. Em ambientes favoraveis os genétipos G15 (9,51%), G4
(8,69%), G4 (8,68%), G8 (8,13%), G5 (8,00%) e G11 (7,82%) incrementam a
proteina bruta nos graos.

Os genotipos G7 e G8 apresentaram estabilidade para o carater proteina
bruta nos graos tanto em ambientes desfavoraveis como favoraveis, e obtiveram
magnitudes de 8,10 e 8,05%, respectivamente. Estes genoétipos apresentaram-se
previsiveis para a resposta deste carater e podem ser indicados como genétipos
estaveis e menos influenciaveis pelas variacdes impostas pelo ambiente de cultivo.A
interpretacdo conjunta das associagdes lineares, causa e efeito,e método de
Annicchiarico permitem revelar as inter-relacdes entre os caracteres e definir quais
destes apresentam-se determinantes ao percentual de proteina bruta nos graos do
milho,quais ambientes sédo favoraveis ou desfavoraveis e quais genétipos sao

estaveis e previsiveis para este carater.

3.4 Conclusoes

O aumento da altura da planta, massa de mil grdos e do rendimento de graos
reduz o percentual de proteina bruta nos graos do milho.

Os ambientes de Santa Rosa - RS e Tenente Portela - RS sé@o considerados
ambientes favoraveis para a proteina bruta.

O método de Annicchiarico aponta que de maneira geral o percentual de

proteina bruta nos graos nao se apresenta estavel e previsivel nos quatro ambientes
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testados.
Os gendtipos G7 e G8 destacaram-se como estaveis para este carater nos

quatro ambientes.
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Tabela 5. Resumo da analise de variancia para os 15 genoétipos de milho hibrido em quatro ambientes de cultivo.
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GL PTN' DESP CESP MESP NFIL NGF AESP APL PRO MMG REND
Ambientes (A) 3 6959* 60530" 100,48~ 87072,26* 9,57 1600,08* 5466,48 52916,37* 0,60* 87174,52*  269672458,8"
Genotipos (G) 14 12,79*  20,61* 6,37* 1416,83 10,10* 25,99* 595,89* 783,32* 0,11 5133,39* 21161069,3*
AxG 42 10,53" 9,20* 2,80 1146,99 1,92 14,25 294,60* 306,03 0,06 1133,20 12216451,8”
Blocos 2 0,70 22,85* 1,69 1207,45 0,40 11,13 917,26* 810,06 0,06 4050,20* 820,7
Residuo - 0,41 5,79 2,58 835,54 1,56 13,78 152,24 276,22 0,07 972,14 209688
CV (%) - 0,82 5,23 9,78 19,43 7,89 12,06 12,15 8,80 24,64 11,29 5,40

TPTN: Percentual de proteina bruta; DESP: didametro da espiga; CESP: comprimento da espiga; MESP: massa da espiga; NFIL: nimero de fileiras de gréos
da espiga; NGF: nimero de graos por fileira da espiga; AESP: altura de inser¢do da espiga; APL: altura da planta; PRO: prolificidade; MMG: massa de mil
graos eREND: rendimento de graos.

* Significativo a 5% de probabilidade.
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Tabela 6. Estimativas da correlacdo linear de Pearson para 11 caracteres de

interesse agrondmico mensurados em 15 hibridos simples de milho e quatro

ambientes de cultivo.

PTN DESP CESP MESP AESP NFIL APL NGF PRO MMG REND
PTN' - 0,09 0,01 -0,13 0,07 0,13 0,14 0,08 0,18 -0,36* -0,04
DESP - 0,61 0,74* 042 037 0,67* 0,74* 0,12 0,26* 055"
CESP - 0,73* 043 0,01 052 0,72* 0,02 0,43 037"
MESP - 0,29* 0,12 045 0,78 -0,07 0,64* 0,64*
AESP - 0,06 064" 034* 0,21* 0,06 0,12
NFIL - 0,15* 0,11 0,15 -0,30* -0,01
APL - 0,63* 0,17 -0,01 0,44*
NGF - 0,02 023 059"
PRO - -0,25* -0,14
MMG - 0,43*
REND -

*coeficientes de correlacao linear de Pearson (n=180) significativo a 5% de probabilidade pelo teste t.
'PTN: percentual de proteina bruta; DESP: diametro da espiga, em mm; CESP: comprimento de
espiga, em cm; MESP: massa da espiga, em g; AESP: altura de insercao da espiga, em cm; NFIL:
numero de fileiras por espiga; NGF: numero de graos por fileira; APL: altura de planta, em cm; PRO:
prolificidade; MMG: massa de mil grédos, em g; REND: rendimento de graos, em kg ha™.
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Tabela 7. Estimativas dos efeitos diretos e indiretos fenotipicos em seis caracteres
de interesse agrondmico sobre o percentual de proteina bruta (PTN), oriundos de 15

genotipos de milho hibrido e quatro ambientes de cultivo.

Caracteres explicativos

Efeitos
NFIL NGF APL PRO MMG REND
Direto"" 0,47 0,52 -0,41 -0,58 -0,61 -0,35
Ind. via NFIL - -0,17 0,02 0,37 -0,53 -0,08
Ind. via NGF -0,19 - 0,13 0,21 -0,04 0,49
Ind. via APL -0,01 -0,11 - -0,02 -0,08 -0,40
Ind. via PRO -0,48 -0,24 -0,03 - 0,44 0,08
Ind. via MMG 0,69 0,05 -0,11 0,46 - -0,07
Ind. via REND 0,06 -0,33 -0,34 0,04 -0,04 -
Total (r) 0,60 -0,20 -0,81 0,39 -0,94 -0,38
Coeficiente de determinagéo 0,99
Valor de K usado na analise 0,15
Efeito da variavel residual 0,11
Determinante da matriz 0,06

TPTN: percentual de proteina bruta; DESP: didametro da espiga, em mm; CESP: comprimento de
espiga, em cm; MESP: massa da espiga, em g; AESP: altura de insercao da espiga, em cm; NFIL:
numero de fileiras por espiga; NGF: numero de gréos por fileira; APL: altura da planta, em cm; PRO:
prolificidade; MMG: massa de mil graos, em g; REND: rendimento de graos, em kg ha™.
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Tabela 8. Estimativas dos indices de confianca (li) pelo método de Annicchiarico
com decomposicao em (li) Geral, (li) Favoravel, (li) Desfavoravel e indice ambiental,
para o carater percentual de proteina bruta (PTN) referentes a 15 gendtipos de milho

equatro ambientes de cultivo.

Ambientes de Cultivo Média da PTN Indice Ambiental Classificagao*
Campos Borges-RS 6,33 -0,17 D
Fortaleza dos Valos-RS 4,80 -1,70 D
Santa Rosa-RS 7,47 0,97 F
Tenente Portela-RS 7,39 0,89 F

Geral Desfavoravel Favoravel
Gendtipos Média (li) Média (i) Média (1)

G1 552 86,87 586 104,27 517 69,46

G2 6,40 101,81 6,78 122,69 6,01 80,93

G3 6,26 98,25 5,31 99,66 7,20 96,85

G4 592 85,24 3,16 53,68 8,68 116,81

G5 7,77 122,72 7,54 137,70 8,00 107,75

G6 6,23 91,72 4,65 78,14 7,82 105,29

G7 8,10 128,61 7,51 140,31 8,69 116,91

G8 8,05 127,01 7,97 144,65 8,13 109,36

G9 594 87,81 4,76 79,69 7,13 95,92

G10 6,97 109,17 6,17 113,78 7,77 104,56

G11 528 75,96 2,68 45,80 7,89 106,12

Gi12 6,33 96,98 5,24 94,09 7,42 99,87

G13 6,18 91,27 5,15 85,51 7,21 97,03

G14 4,74 74,65 4,63 84,07 4,86 65,23

G15 7,80 121,93 6,09 115,94 9,561 127,91

*Alfa: 0,95; D: Desfavoravel; F: Favoravel.



87

4 CAPITULO lli
Estimativa de parametros genéticos em compostos bioativos e micronutrientes
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Estimativa de parametros genéticos em compostos bioativos e micronutrientes

de hibridos intervarietais de milho

Resumo

O incremento dos compostos bioativos e micronutrientes nos graos do milho pode
ser baseado na variabilidade genética, e pela recombinacdo de gendtipos
superiores. Desta forma, este trabalho teve por objetivo determinar as associagées
lineares, as estimativas dos parametros genéticos e a heterose de compostos
bioativos e micronutrientes em hibridos intervarietais de milho. O experimento foi
realizado em 2015 no Centro de Gendmica e Fitomelhoramento — UFPel, utilizando
o delineamento experimental de blocos casualizados com 11 tratamentos dispostos
em trés repeticoes. Os tratamentos foram compostos por seis variedades de
polinizagdo aberta (VPAs) de milho: Dente de Ouro Roxo (Ps), BRS Missdes (Po),
Caiano Rajado (P3), AL 25 (P4), Bico de Ouro (Ps), Argentino Branco (Pg), e cinco
hibridos intervarietais oriundos dos cruzamentos, P> x Py, Psx Py, Psx Py, Psx Py e
Ps x Py. Associacoes lineares altas e positivas sdo expressas entre a largura e a
massa de cem sementes, entre os radicais antioxidantes DPPH e ABTS, e através
do manganés e o zinco. Os parametros genéticos determinam que a relagao
progénies e o pai-médio sdo superiores para 0 comprimento, largura e acidez da
semente, fendis totais e o cobre. A herdabilidade com sentido amplo expressa maior
magnitude para os caracteres acidez das sementes, radical antioxidante DPPH e
para o cobre. A herdabilidade com sentido restrito € superior para os caracteres
comprimento, largura e a acidez das sementes, carotenoides e o conteudo de sddio.
Os caracteres espessura e coloragdo das sementes, fendis totais, radical
antioxidante ABTS e zinco sdo incrementados através dos efeitos da heterose

intervarietal.

Palavras-chave: Zea mays L; enriquecimento nutricional dos cereais; variabilidade
genética; melhoramento de plantas.

Estimation of genetic parameters in bioactive and micronutrient compounds of

intervarietal maize hybrids

Abstract
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The increment of bioactive compounds and micronutrients in maize grains can be
based on the genetic variability, and by the recombination of superior genotypes. In
this sense, the objective of this work was to determine linear associations, estimates
of genetic parameters and heterosis of bioactive compounds and micronutrients in
maize intervarietal hybrids. The experiment was carried out in 2015 at the Center of
Genomics and Plant Breeding - UFPel, using the experimental design of randomized
blocks with 11 treatments arranged in three replicates. The treatments were
composed by six maize open pollinated varieties (OPVs): Dente de Ouro Roxo (P;),
BRS Missées (P»), Caiano Rajado (P3), AL 25 (P4), Bico de Ouro (Ps), Argentino
Branco (Ps) and five intervarietal hybrids from the crosses, P> x Py, P3 x Py, P4 x Py,
Psx Py and Pg x P+. High and positive linear associations are expressed between the
width and the mass of one hundred seeds, between the antioxidant radicals DPPH
and ABTS, and through manganese and zinc. The genetic parameters determine that
the relation between progenies and average-genitor is superior for seed length, seed
width and acidity, total phenols and copper content. Broad sense heritability
expresses greater magnitude for the trait seed acid, antioxidant radical by DPPH,
and copper content. The narrow sense heritability is superior for the traits seed
length, width and acidity, carotenoids and sodium content. The traits seed thickness
and seed color, total phenols, antioxidant radical by ABTS and zinc content are

increased through the effects of intervarietal heterosis.

Keywords: Zea mays L; enriched cereal nutritionally; genentic variability; plant
breeding

4.1 Introducao

O milho (Zea mays L.) caracteriza-se como uma graminea da familia poacea,
com notdria importancia agricola, social e econémica. No Brasil, seu cultivo abrange
as mais variadas regides produtoras, onde a énfase é atribuida ao incremento da
produtividade por unidade de &rea. Este cereal apresenta uma gama de aptiddes,
que compreendem desde a alimentagdo animal, humana, podendo ser consumido
innatura ou como matéria-prima na elaboragdo de amidos, farinhas, canjicas, paes,
bebidas e mingaus. Desta forma, em muitas regides da Africa, México e do Brasil o

milho é fonte energética e mineral acessivel e de baixo custo a populacao (PAES,
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2006). Atualmente, os programas de melhoramento genético do milho preconizam a
obtencao de gendtipos superiores, € que respondam eficientemente as técnicas de
manejo disponiveis (RIBEIRO et al., 2016).

Neste contexto, para minimizar os efeitos da caréncia alimentar e nutricional,
assim como prevenir as doencgas cardiovasculares e crbénico-degenerativas nao-
transmissiveis como o cancer, em populagcdes de baixa renda (COSTA et al., 2013),
uma alternativa eficiente e vidvel economicamente é direcionar os programas de
melhoramento genético para a obtencao de gendtipos de milho enriquecidos por
compostos bioativos e minerais. Os compostos bioativos (fendis, carotenoides e
flavonoides) s&o derivados do metabolismo secundario das plantas (SILVA et al.,
2010), conferem ao alimento a capacidade antioxidante que minimiza os efeitos
negativos de espécies reativas de oxigénio e nitrogénio (COSTA et al.,, 2013),
reduzindo os radicais livres danosos ao organismo humano (SIKORA et al., 2008).

Para a obtencdo de gendtipos superiores em compostos bioativos e
micronutrientes, se faz necessario a busca por maior variabilidade genética para os
caracteres de interesse (CARDOSO et al., 2009), desta maneira, a utilizacdo de
variedades de polinizagdo aberta (VPAs) apresenta-se viavel para sanar as
necessidades do melhoramento da cultura. Em contrapartida, é possivel que a
obtencao de hibridos intervarietais possam contribuir de maneira substancial para o
aumento destes compostos. Diante da caréncia de informacbes referentes aos
parametros genéticos destes caracteres, este trabalho teve por objetivo determinar
as associagdes lineares, as estimativas dos parametros genéticos e a heterose de

compostos bioativos e micronutrientes em hibridos intervarietais de milho.

4.2 Material e Métodos

O experimento foi realizado em 2015 no Centro de Genbmica e
Fitomelhoramento da Universidade Federal de Pelotas (UFPel). As sementes foram
obtidas na safra agricola 2014/2015 no Centro Agropecuario da Palma em Capéao do
Ledo — RS, na latitude de 31°47'58”S e longitude de 52°31°02”0O, com altitude de
13,2 metros. Segundo Kdppen o clima é classificado como Cfa subtropical, e 0 solo
é caracterizado como Argissolo vermelho amarelo distrofico (EMBRAPA, 2006).

O delineamento experimental utilizado foi o de blocos casualizados com 11

tratamentos dispostos em trés repeticoes. Os tratamentos foram compostos por seis
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variedades de polinizagdo aberta (VPAs) de milho: Dente de Ouro Roxo (P;), BRS
Missbes (P2), Caiano Rajado (P3), AL 25 (P,), Bico de Ouro (Ps), Argentino Branco
(Pe), e cinco hibridos intervarietais oriundos dos cruzamentos, P> x Py, Psx P, Psx
P1, Psx Pre Pgx P;y.

As sementes foram armazenadas em camera fria +4C° por 180 dias, que
proporcionou a homogeneidade em 13% de umidade. Posteriormente, as amostras
foram submetidas a limpeza para exclusdo das particulas estranhas, obteve-se 500
gramas de sementes por gendtipo, que novamente foram homogeneizadas e
procederam-se as mensuragdes dos caracteres pré-moagem das sementes. Apos,
as sementes foram trituradas em moinho Marconi® MA 020 equipado com peneira
de 0,053 mm. A amostra moida de cada genétipo foi subdividida em trés amostras
de 150 gramas, sendo direcionadas ao Laboratério de Metabolismo Secundario da
UFPel.

Os caracteres mensurados pré-moagem foram: comprimento da semente
(CS), largura da semente (LS), espessura da semente (ES) ambos expressos em
milimetros, e aferidos com auxilio de um paquimetro digital em 90 sementes por
genotipo; massa de cem sementes (MC), em gramas. Os caracteres pds-moagem
mensurados foram: a coloragcdo das sementes (CR) em angulo Hue; acidez das
sementes (AC) em percentual de acido citrico; pH (pH) em potencial hidrogenibnico;
solidos sollveis (SS) em °Brix (AOAC, 2005); fendis totais (FN) em pg g’
(SINGLETON; ROSSI, 1965); flavonoides totais (FL) em ug g"' (ZHISHEAN et al.,
1999); carotenoidestotais (CT) em pg g (AOAC, 2005); potencial antioxidante pelo
radical DPPH (DP) em percentual de inibicado (BRAND WILLIAMS et al., 1995);
potencial antioxidante pelo radical ABTS (AB) em percentual de inibicdo (RUFINO et
al., 2007). Os micronutrientes: cobre (Cu), zinco (Zn), sédio (Na), manganés (Mn) e
ferro (Fe) foram expressos em mg kg™ (TEDESCO, 1995).

Os dados obtidos foram submetidos a analise de variancia a 5% de
probabilidade com intuito de verificar suas pressuposi¢cdes, realizou-se o teste de
normalidade por Shapiro Wilk (1965) e homogeneidade das variancias (STELL et al.,
1997). Posteriormente procedeu-se uma andlise descritiva através das distribuicoes
de frequéncias fenotipicas, e conjuntamente empregou-se a média dos pais (MP)
para a distincdo de classes superiores e inferiores. A correlacdo linearfoi realizada
com intuito de evidenciar a tendéncia das associacdes entre os caracterese seus

coeficientes foram embasados conforme a classificagdo de Carvalho et al. (2004).
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Os dados foram padronizados através da notacao dos escores Z, sendo:

Xi- u
8
onde: Xi: € o valor observado, u: corresponde a média, e 8: ao desvio padrao do

z

carater (CRUZ et al., 2014). Os parametros genéticos foram obtidos pelo método de
regressao pai-médio e progénies (covariancia de%davariéncia aditiva), e o coeficiente
angular B corresponde a variagdo genética total (FALCONER, 1987). Estimou-se a
correlacado pai-médio com as progénies (r), a variancia fenotipica (02F), variancia
aditiva (02A), herdabilidade com sentido amplo (H?2), herdabilidade com sentido
restrito (h9, e o percentual de heterose segundo a metodologia proposta por

Ramalho et al. (2012). As analises foram realizadas através dos softwares Excel e
GENES (CRUZ, 2013).

4.3 Resultados e Discussao

A andlise de variancia revelou significancia a 5% de probabilidadepara os 18
caracteres mensurados nas variedades de polinizacdo aberta (VPAs) e os hibridos
intervarietais de milho. Os coeficientes de variagdo (CV%) obtidos no experimento
apresentaram amplitude de 0,74 a 19,76% e revelaram precisdo na condugao do
experimento, transmitindo confiabilidade dos dados obtidos. Desta forma, nove
caracteres obtiveram CV inferior a 10% com alta precisdo, os demais se evidenciam
de 10 a 20% sendo classificados com boa precisdo experimental (PIMENTEL
GOMES, 2000).

Os hibridos intervarietais foram submetidos a analise descritiva por
distribuicbes de frequéncias com a finalidade de revelar o nimero e a amplitude das
classes fenotipicas formadas, além de evidenciar quais destas compreendem o
maior numero de gendtipos. O comprimento da semente (CS) formou cinco classes
com amplitude de 9,9 a 12,9mm (Figura 1 A). As classes de 10,5 e 12,3mm
compreendem 66,7% dos hibridos intervarietais, em contrapartida, a média geral dos
pais (MP: 12,10 mm) discriminou as classes 12,3 e 12,9mm com 46,7% das
progénies superiores devido ao cruzamento intervarietal. A largura da semente (LS)
formou quatro classes com amplitude de 9,2 a 10,8mm (Figura 1 B). As classes 9,2 e
9,6mm compreendem a 73,3% dos hibridos intervarietais, e a média geral dos pais



93

(MP: 9,78mm) aponta que as classes 10,0 e 10,8mm possuem 26,6% das progénies
superiores.

A espessura da semente (ES) formou cinco classes com amplitude de 4,0 a
5,6mm (Figura 1 C). A classe 4,8mm corresponde a 40% dos hibridos intervarietais,
e a meédia geral dos pais (MP: 4,37mm), revelou que as classes 4,4; 4,8; 52 e
5,6mm comportaram 93,3% das progénies superiores. Pesquisas concluiram que as
dimensdes das sementes em milho modificaram apenas o estabelecimento inicial
das plantas, os caracteres morfolégicos e a produtividade nado sao influenciados
(VAZQUEZ et al., 2012). Em outro relato, efeitos da dimensdo da semente em milho
sobre os caracteres fisiologicos e de crescimento das plantulas nédo foram
observados (SANGOI et al., 2010).

A massa de cem sementes (MC) formou cinco classes com amplitude de 28 a
449 (Figura 1 D). A classe com 32g comportou 33,3% dos hibridos intervarietais, e a
média geral dos pais (MP: 37,99) distinguiu as classes 40 e 44g com 26,7% das
progénies superiores. Cruzamentos intervarietais em dialelo parcial com 18VPAs
obtiveram 96 hibridos onde 46,1% destes incrementaram a massa de cem sementes
devido aos efeitos da heterose (DE OLIVEIRA et al., 2007). Pesquisas determinaram
que independentemente do tipo de cruzamento que obtenha hibridos simples,
duplos ou triplos, associacdes diretas e positivas sdo consolidadas entre a massa de
cem sementes, a massa de sementes da espiga e a produtividade (LOPES et al.,
2007; NARDINO et al., 2016).

A coloragao das sementes (CR) formou seis classes com amplitude de 89,2 a
96,7 de angulo Hue (Figura 1 E). A classe 95,2 correspondeu a 33,3% dos hibridos
intervarietais sendo estes classificados como amarelos (angulo Hue + 90), a média
geral dos pais (MP: 84,37) é intermediaria as coloragbes vermelha (d&ngulo Hue < 90)
e amarela (&ngulo Hue £ 90), onde todos o0s cruzamentos intervarietais
proporcionaram incremento na coloracdo das sementes com progénies superiores
em angulo Hue aos genitores. A coloragdo das sementes do milho € decorrente da
proporcao de carotenoides existentes (KIMURA et al., 2007). Os carotenoides mais
frequentes em milho sdo a luteina, zeaxantina e o 3-caroteno (SILVA et al., 2010).

A acidez das sementes (AC) formou cinco classes fenotipicas com amplitude
de 0,21 a 0,45% (Figura 1 F). A classe com 0,33% evidenciou 53,3% dos hibridos
intervarietais e a média geral dos pais (MP: 0,30%) distinguiu as classes 0,33; 0,39 e

0,45% de acidez com 66,7% das progénies superiores aos genitores. O pH das
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sementes (pH) formou quatro classes com amplitude de 6,3 a 6,9 (Figura 1 G). A
classe 6,3 é superior com 73,3% dos hibridos intervarietais, e a média geral dos pais
(MP: 6,64) revelou que as classes 6,8 e 6,9 obtiveram 20% das progénies
superiores. A acidez titulavel é inversamente proporcional ao pH, sendo que a maior
acidez do fruto condizente aos estaddios de maior taxa respiratéria da planta, na
maturidade fisiol6gica a acidez tende a diminuir devido ao decréscimo da atividade
metabdlica (SOARES et al.,, 2008). Em milho, as maiores taxas metabdlicas sdo
obtidas no periodo reprodutivo apds a fecundacao dos évulos, que coincide com a
definicdo da magnitude de sementes por espiga (ARGENTA et al., 2003).

Os sdélidos soluveis (SS) formaram cinco classes com amplitude de 2,4 a
7,2°Brix (Figura 1 H). A classe 3,6°Brix € superior com 46,7% dos hibridos
intervarietais e a média geral dos pais (MP: 4,66°Brix) distingui as classes 4,8; 6,0 e
7,2°Brix com 40% das progénies superiores. Os sélidos soluveis em milho sao
diretamente influenciados pelas caracteristicas do gendtipo, eficiéncia fotossintética
da planta e a oferta hidrica, onde as maiores proporcdes sao expressas em
sementes leitosas no estadio Rs, desta maneira, o incremento em sélidos soluveis
proporciona maiores dimensdes e massa das sementes (MAGALHAES; DURAES,
2006).

Os fenois totais (FN) formaram cinco classes com amplitude de 660 a 960ug
g’ (Figura 1 1). A classe 720ug g corresponde a 33,3% dos hibridos intervarietais e
a média geral dos pais (MP: 657,32ug g”') apontou que todas as progénies obtidas
foram superiores aos seus genitores devido a heterose dos cruzamentos
intervarietais. Os fendis sdo compostos do metabolismo secundario e contribuem
positivamente ao potencial antioxidante (SILVA et al., 2010).

Os flavonoides totais (FL) formaram cinco classes com amplitude de 400 a
800ug g (Figura 2 A). A classe de 400ug g é superior com 33,3% dos hibridos
intervarietais e a média geral dos pais (MP: 495,45ug g') discriminou as classes
500; 600; 700; e 800ug g' com 66,7% de progénies superiores. Os flavonoides
contribuem para o desenvolvimento dos vegetais e auxiliam na protecao dos tecidos
a estresses luminosos, incidéncia de insetos-praga, minimizam os radicais livres
agindo como antioxidantes, regulando o balanco hormonal e enzimatico, desta
maneira, pesquisas em milho definem que estes compostos indiretamente podem
influenciar a produtividade (OLIVEIRA; FERNANDES, 2008).
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Os carotenoidestotais (CT) formaram quatro classes com amplitude de 15 a
165ug g (Figura 2 B). A classe com 105ug g é superior com 53,3% dos hibridos
intervarietais e a média geral dos pais (MP: 83,64ug g') proporcionou distinguir as
classes 105; 135 e 165ug g' com 80% das progénies superiores. Pesquisas
realizadas em 10 VPAs de milho revelaram que os carotenoides totais sdo formados
por maiores fragdes de xantofila, zeaxantina, p-criptoxantina e p-caroteno (RIOS et
al., 2012). O melhoramento genético do milho com intuito de incrementar os
carotenoides nas sementes proporciona obter genétipos com maior atividade pro-
vitamina A (CARDOSO et al., 2009).

O potencial antioxidante obtido frente ao radical DPPH (DP) formou quatro
classes com amplitude de 27 a 39% de inibicdo do radical (Figura 2 C). A classe
com 39% de inibicAo corresponde a 46,7% dos hibridos intervarietais e a média
geral dos pais (MP: 24,59%) define que todas as progénies sdo superiores aos
genitores. O potencial antioxidante obtido frente ao radical ABTS (AB) formou cinco
classes com amplitude de 35 a 55% de inibicdo do radical (Figura 2 D). As classes
40 e 50% foram superiores com 53,3% dos hibridos intervarietais e a média geral
dos pais (MP: 32,44%) determina que todas as progénies sao superiores aos
genitores. A atividade antioxidante minimiza os radicais livres e o estresse oxidativo
em humanos, 0s principais compostos com atividade antioxidante sao os
carotenoides,fendis e flavonoides (SILVA et al., 2010).

O conteudo de cobre (Cu) formou cinco classes com amplitude de 3 a 6mg kg’
! (Figura 2 E). As classes 3,6 e 5,4mg kg™’ apresentaram-se superiores com 66,7%
dos hibridos intervarietais e a média geral dos pais (MP: 4,44 mg kg") discriminou as
classes 5,4 e 6,0mg kg com 46,7% de progénies superiores. O cobre é constituinte
de enzimas e proteinas, onde atua em processos fotossintéticos, respiratorios,
transporte de elétrons, sendo componente de metabdlitos secundarios
principalmente dos fendis(KIRKBY; ROMHELD, 2007).

O conteudo de zinco (Zn) formou seis classes com amplitude de 21 a 51mg
kg (Figura 2 F). A classe 27mg kg™ evidencia-se superior com 40% dos hibridos
intervarietais e a média geral dos pais (MP: 23,08mg kg™') distingue as classes 27;
33; 39; 45 e 51mg kg com 80% de progénies superiores. O Zn participa ativamente
das interagbes entre as enzimas e substratos, auxilia na sintese do triptofano e
auxinas sendo estas responsaveis pelo crescimento dos tecidos vegetais, influéncia

positivamente os carboidratos, proteinas e membranas (KIRKBY; ROMHELD, 2007),
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alongamento dos internddios do colmo, acumulo de fitomassa e produtividade de
sementes em milho (ANDREOTTI et al., 2001).

O conteudo de sédio (Na) formou seis classes com amplitude de 196 a 236
mg kg (Figura 2 G). Os hibridos intervarietais apresentam distribuicdo uniforme
entre as classes fenotipicas e a média geral dos pais (MP: 232,11mg kg'') distingue
a classe 236mg kg' com 20% das progénies superiores. O manganés (Mn)
demonstra quatro classes formadas com amplitude de 7 a 15mg kg™ (Figura 2 H). A
classe 9mg kg’ apresenta-se superior com 46,7% dos hibridos intervarietais e a
média geral dos pais (MP: 4,98mg kg') define que todas as progénies foram
superiores aos genitores. O Mn atua diretamente em processos fotossintéticos com
a quebra da molécula de agua e o transporte de elétrons, minimiza os efeitos de
espécies reativas de oxigénio e é um co-fator enzimatico que auxilia no metabolismo
secundério de fendis e flavonoides, em milho é determinante para a inflorescéncia
masculina, viabilidade das anteras e do pdlen, e intimamente ligado ao potencial
fisiologico das sementes (KIRKBY; ROMHELD, 2007).

O conteudo de ferro (Fe) formou quatro classes com amplitude de 25 a 45mg
kg” (Figura 2 I). A classe 25mg kg™ é superior com 53,3% dos hibridos intervarietais
e a média geral dos pais (MP: 23,65mg kg') define que todas as progénies foram
superiores aos seus genitores. O Fe compreende as proteinas responsaveis pelo
transporte de elétrons, € um ativador enzimatico que regula a biossintese da clorofila
e a funcionalidade dos cloroplastos, em contrapartida, agrupa fragdes de fendis para
a lignificagdo dos tecidos, principalmente os radiculares (KIRKBY; ROMHELD,
2007). Poucos genes controlam a eficiéncia de acumulo do ferro nas sementes, mas
€ dependente do transporte pelos vasos do floema e da quantidade de minerais
contidos nos tecidos da planta (RIOS et al., 2009).

A correlagéo linear foi realizada com intuito de identificar a tendéncia das
associagdes entre os 18 caracteres mensurados nas variedades de polinizacao
aberta (VPAs) e hibridos intervarietais de milho (N=33). Realizou-se 153
associagdes lineares entre os caracteressendo 42 significativas a 5% de
probabilidade pelo teste t (Tabela 9). Os coeficientes de correlacao linear seguiram a
classificagao proposta por Carvalho et al. (2004).

O comprimento da semente (CS) apresenta tendéncia intermediaria e positiva
com a MC (r=0,42), em contrapartida, tendéncias intermediarias e negativas com a
ES (r=-0,52), pH (r=-0,53) e SS (r=-0,41). Sementes de milho com maiores
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dimensodes longitudinais tendem a incrementar sua massa e reduzir a espessura
alterando as conformidades do endosperma, desta maneira, as modificagcdes afetam
o0 acumulo de acucares totais e causam o decréscimo do pH. Espigas menores
direcionam os assimilados disponiveis a um menor nimero de sementes, 0
incremento da massa destas sementes é decorrente da transformagéo de agucares
soluveis em amido entre os estadios Rz € Rg, onde resulta no maximo acumulo de
matéria seca na semente do milho (MAGALHAES; DURAES, 2006).

A largura da semente (LS) evidencia tendéncia alta e positiva com a MC
(r=0,84), intermediéria e positiva com os FN (r=0,38),intermediarias e negativas com
os SS (r=-0,50), Zn (r=-0,37) e o Na (r=-0,39). Os resultados indicam que as
sementes mais largas apresentam a maior massa, e incrementam a constituicao
fendlica totalcom decréscimos da fragdo mineral através dos elementos Zn e Na. A
espessura da semente (ES) apresenta tendéncias intermediarias e positivas com a
CR (r=0,37), FN (r=0,50), DP (r=0,54) e Fe (r=0,29).Sementes de milho quando
espessas tendem a expressar coloracdo mais acentuada com incremento dos
pigmentos contidos em seu tegumento, sendo indicativo do maior acumulo de fendis
e carotenoidestotais, entdo genoétipos com maior fragcdo fendlica evidenciam
superioridade ao potencial antioxidante e acumulo de ferro na semente. O potencial
antioxidante esta intimamente relacionado a fragao fendlica do vegetal e as maiores
proporcdes de carotenoides em graos de milho (luteina e zeaxantina) minimizam os
efeitos negativos das espécies reativas de oxigénio (SILVA et al., 2010). Pesquisas
indicam que VPAs apresentam maior concentracdo de ferro nas sementes quando
comparadas aos hibridos, e maiores proporcdes deste mineral estdo contidas no
embrido das sementes com tegumento duro (CASTRO et al., 2009).

A massa de cem sementes (MC) revela tendéncia alta e negativa com o Zn
(r=-0,68), intermediarias e negativas com SS (r=-0,45), Mn (r=-0,48) e Fe (r=-0,39).
Associagdes inversas entre a massa da semente e o acumulo de minerais
apresenta-se justificaveldevido ao endosperma ser formado por maiores proporgoes
de carboidratos amilaceos, e ao embrido se atribuias maiores fragées minerais
(CASTRO et al., 2009). O incremento da massa da semente ndo evidencia efeitos
abruptos ao acumulo de minerais, mas o aumento das propor¢des de Zn e Fe em
sementes de milho pode ser obtido com o uso eficiente dos melhores genitores, com

intuito de explorar a combinacdo hibrida através de efeitos aditivos e nao aditivos,
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conjuntamente combinar estratégias de selegcdo que priorizam obter genétipos com
maiores proporgdes de minerais e produtividade (MENKIR, 2008).

A coloracdo das sementes (CR) expressa tendéncias intermediarias e
positivas com o DP (r=0,52), Zn (r=0,44), Mn (r=0,54) e Fe (r=0,41). Sementes com
tegumento mais pigmentado possuem maiores proporgées de compostos bioativos,
com incremento da atividade antioxidante e a capacidade de suprimir as espécies
reativas de oxigénio (SILVA et al., 2010), estes efeitos sdo potencializados pela
funcionalidade do Fe em transportar elétrons, onde o Mn auxilia ao metabolismo
secundario, 0 Zn na sintese de horménios principalmente das auxinas, sendo todos
estes micronutrientes co-fatores enzimaticos (KIRKBY; ROMHELD, 2007).

A acidez (AC) apresentou tendéncias intermedidrias e positivas com AB
(r=0,38) e Na (r=0,35), intermediarias e negativas com o Cu (r=-0,42) e Zn (r=-0,35).
O pH associa-se de forma intermediaria e positiva com os SS (r=0,50). Neste
contexto, o pH € proporcional a fragdo de agucares soluveis e inversamente a acidez
titulavel, o acumulo de sddio no tegumento das sementes resultou no incremento da
acideze inibicado do radical ABTS, em contrapartida, os micronutrientes Cu e Zn
decrescem. Pesquisas realizadas em café esclarecem a dindmica de associacoes
dos compostos bioativos, onde menores proporcées de acucares solUveis e
proteinas indicam o incremento da acidez titulavel, dos compostos fendlicos e
consequentemente da atividade antioxidante (ABRAHAO et al., 2010).

Os sélidos soluveis (SS) evidenciam associacao intermediaria e positiva com
os CT (r=0,53), os fendis totais (FN) apresentam tendéncia intermediaria e positiva
com DP (r=0,60) e AB (r=0,37). O potencial antioxidante obtido pelo radical DPPH
expressa associagao alta e positiva com ABTS (r=0,69). Estas associagdes lineares
apontam dependéncia entre os radicais, e preliminarmente podem ser explicados
através de uma dinadmica similar, para as VPAs e hibridos intervarietais a atividade
antioxidante €& atribuida aos fendis totais, onde a maior fragdo de sélidos sollveis
incrementa os carotenoides totais (luteina, zeaxantina, B-criptoxantina e p-caroteno)
(KIMURA et al., 2007). Portanto, sementes de milho mais pigmentadas devido aos
carotenoides podem possuir acao antioxidante.

O Zn associa-se de forma intermediaria e positiva com os FL (r=0,40), AB
(r=0,38) e Cu (r=0,43). Enquanto, o Mn apresenta tendéncia alta e positiva com o Zn
(r=0,85), e intermediaria e positiva com FL (r=0,45), DP (r=0,45) e AB (r=0,47). O Fe

relaciona-se de maneira intermediaria e positiva com Zn (r=0,40) e Mn (r=0,42). Ao
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identificar quais caracteres definem o potencial antioxidante do milhoconstata-se que
simultaneamente o Fe e os flavonoides totais tendem a incrementar Zn e Mn, e
ambos inibem o radical ABTS contribuindo para a atividade antioxidante.

A relacdo das progénies com o pai-médio (r) representa o quanto da
caracteristica pode estar associado a descendéncia por cruzamento (Tabela 10). As
dimensbes das sementes evidenciam que o CS (r=0,21) e a LS (r=0,27) indicam
maior contribuicdo dos genitores a progénie, em relagdo a ES (r=0,13) e MC
(r=0,09). A variacao fenotipica dos caracteres CS, LS, ES e MC foram determinadas
por 11,7; 19,8; 1,5 e 6,5% dos efeitos aditivos, respectivamente. A herdabilidade
com sentido amplo (H?) evidencia que as maiores variacdes genéticas estdo
condicionadas aos caracteres LS, ES e MC, em contrapartida, indica que o CS é
acometido por 83,1% de efeitos do ambiente. A herdabilidade com sentido restrito
(h?) define a fragdo realmente herdavel da variagdo genética da caracteristica, desta
forma, o CS e a LS evidenciam herdabilidade baixa (0,11 e 0,19) oriunda dos efeitos
aditivos, os resultados obtidos para a ES e a MC sao decorrentes dos desvios de
dominancia. A obtencdo dos parametros genéticos em 28 hibridos intervarietais
oriundos de 8 VPAs indicam que a massa das sementes € determinada pela
heterose e os efeitos de dominancia (BERNINI et al., 2012).

Dentre os parametros constitucionais das sementes, a AC apresenta relacao
progénies com o pai-médio de (r=0,44) superior a CR (r=0,13), pH (r=0,27) e SS
(r=0,25). A variagao fenotipica da CR, AC, pH e SS sao oriundas de 3,4;20,0; 17,2 e
25,2% de efeitos aditivos, respectivamente. A herdabilidade com sentido amplo
indica maior variagdo genética para o carater AC (H2 =0,50). Por outro lado, os SS
sdo influenciados por 88,7% dos efeitos do ambiente. A herdabilidade com sentido
restrito evidencia efeitos aditivos superiores para o carater AC (h2 =0,17), desvios de
dominancia pronunciaveis sdo expressos para a CR (h? =0,03).

Para os constituintes fendlicos e os radicais antioxidantes, observa-se que 0s
FN e o DP sao superiores na relagdo progénies com pai-médio (r=0,58) e (r=0,60)
respectivamente, quando associados a FL (r=0,12), CT (r=0,46) e AB (r=0,17). A
variagao fenotipica dos FN, FL, CT, DP e AB sao decorrentes de 13,7; 8,6; 48.,4;
26,4 e 7,7% de efeitos aditivos, respectivamente. A herdabilidade com sentido amplo
indica maior variagéo genética para FN (H2 =0,62), CT (H? =0,51) e DP (H2 =0,64),

entretanto, os FL e o AB séo influenciados em 70,7 e 79,6% por efeitos do ambiente.
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A herdabilidade com sentido restrito indica efeitos aditivos dos CT (h? =0,48),
maiores desvios de dominancia sdo atribuidos aos FL (h2 =0,08) e ao AB (h2 =0,07).

Dentre os micronutrientes, o Cu expressa relacao progénies com o pai-médio
superior (r=0,67) ao Zn (r=0,27), Na (r=0,33), Mn (r=0,41) e Fe (r=0,49). A variacao
fenotipica do Cu, Zn, Na, Mn e Fe é oriunda de 0,10; 0,37; 34,92; 0,13 e 1,03% de
efeitos aditivos. A herdabilidade com sentido amplo evidencia maior variacao
genética para Cu (H2 =0,81) e Na (H2 =0,90), entretanto, o Zn e o Fe sdo acometidos
por 73,9 e 98,5% por efeitos do ambiente. A herdabilidade com sentido restrito indica
superioridade aos efeitos aditivos para o Na (h? =0,34), contudo, maiores desvios de
dominancia sado estabelecidos para o Cu, Zn, Mn e o Fe.

A heterose expressa o incremento do carater através da combinagéo hibrida
realizada (RAMALHO et al.,, 2012). Desta forma, procederam-se o0s cruzamentos
intervarietais fixando o genétipo Dente de ouro roxo (P;) como genitor masculino, em
contrapartida, os genotipos BRS Missbées (P»), Caiano rajado (Ps), AL 25 (P,), Bico
de ouro (Ps) e Argentino branco (Ps) compuseram os genitores femininos, onde os
caracteres ES, CR, FN, AB e Zn apresentaram heterose positiva para todos os
cruzamentos realizados (Tabela 11), ou seja, o0 aumento dos caracteres avaliados
em relacao a média dos pais. O cruzamento P» x P; proporcionou incremento da CR
e CT com 34,04 e 158,03%, respectivamente. Ao combinar os genitores P3; x P; 0s
caracteres ES, FN e DP foram incrementados em 27,02; 39,17 e 53,35% devido aos
efeitos da heterose. O cruzamento P4 x P; revelou que os caracteres Zn e Fe foram
incrementados em 49,77 e 54,10%, em contrapartida, o cruzamento Ps x P;
evidencia aumento do DP em 67,38%, no entanto, a combinagao hibrida Ps x Py
identifica efeitos pronunciaveis do Fe e Mn com heterose de 118,87 e 111,57% nas
propor¢cdes destes elementos em sementes de hibridos intervarietais.

Os resultados obtidos para as seis variedades de polinizagdo aberta (VPAS) e
os cinco hibridos intervarietais permitiu avaliar os parametros genéticos e o0s
mecanismos de acdo génica que influenciam a variagdo fenotipica observada. A
espessura e coloragdo das sementes, fenodis totais, radical antioxidante ABTS e
zinco sao incrementados pela heterose intervarietal, e sao importantes para o

desenvolvimento de genétipos de milho na Regido Sul do Brasil.
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4.4 Conclusoes

Associacbes lineares altas e positivas sao expressas entre a largura e a
massa de cem sementes, entre os radicais antioxidantes DPPH e ABTS, e através
do manganés e o zinco.

Os parametros genéticos determinam que a relagdo progénies e o pai-médio
sao0 superiores para 0 comprimento, largura e acidez da semente, fendis totais e o
cobre.

A herdabilidade com sentido amplo, expressa maior magnitude para o0s
caracteres acidez das sementes, radical antioxidante DPPH e para o cobre.

A herdabilidade com sentido restrito € superior para o0s caracteres,
comprimento, largura e a acidez das sementes, carotenoides e o conteudo de sodio.

Os caracteres espessura e coloragdo das sementes, fendis totais, radical
antioxidante ABTS e zinco sao incrementados através dos efeitos da heterose

intervarietal.
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Figura 1.Distribuicdes de frequéncias das classes fenotipicas para os caracteres:
grafico (A) comprimento da semente (CS); grafico (B) largura da semente (LS);
gréfico (C) espessura da semente (ES); grafico (D) massa de cem sementes (MC);
gréfico (E) coloracdo das sementes (CR); gréfico (F) acidez das sementes (AC);
grafico (G) pH (pH); grafico (H) solidos soluveis (SS); grafico (I) fendis totais (FN)
aferidos em hibridos intervarietais de milho.



106

100 100
g0 A s0{ B
g ol MP: 495,45 € w0 MP: 83,64
g =
g 40 g 401
o) 3}
N % % N
0 ; ?Z ;] ; L7 0 EE . . : fi Ef
400 500 600 700 800 15 45 75 105 135 165
100 - Flavonéides 100 - Carotendides
so{ € go{ P
[ X 9 .
€ g {MP: 24,59 € g0 {MP:3244
g 40 g 40
= =
20 - 20 1 E E } m E ; m
0 ; T ; T ; E z‘ i / 0 - T . T T T :
27 30 33 36 39 35 40 45 50 55
100 Potencial antioxidante - radical DPPH 100 - Potencial antioxidante - radical ABTS
E
809 s0{F
< 60 MP: 4,44 Sl MP:2308
S -5
<§ &
Z 40 | Z 40 1
3 i
N N @ z i S i ] N / i j /. E i
0 0
3.0 3.6 42 4.8 5.4 6.0 21 27 33 39 45 51
100 - Cobre (Cu) 100 - Zinco (Zn)
G H
80 1 80
S : S .
€ MP: 232,11 € g {MP: 4,98
g g
g 40 g 40
3 =
20 A % m m m 20 ; z
0 0 [ i j 7
196 204 212 220 228 236 7 9 11 13 15
Sédio (Na) Manganés (Mn)
100 1
I
80 A
s .
< g |MP:23,65
g
Kol
3
g 40
49}
20| %
25 30 35 40 45
Ferro (Fe)

Figura 2.Distribuicdes de frequéncias das classes fenotipicas para os caracteres:
grafico (A) flavonoides (FL); grafico (B) carotenoides (CT); grafico (C) potencial
antioxidante pelo radical DPPH (DP); grafico (D) potencial antioxidante pelo radical
ABTS (AB); gréfico (E) cobre (Cu); grafico (F) zinco (Zn); gréafico (G) sédio (Na);
grafico (H) manganés (Mn); grafico (I) ferro (Fe), aferidos em hibridos intervarietais
de milho.
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Tabela 9. Estimativas da correlacdo linear de Pearson para os caracteres vinculados

as dimensbes das sementes, compostos bioativos e micronutrientes em variedades

de polinizacao aberta (VPAS) e hibridos intervarietais de milho.

Caracteres cs' LS ES MC CR AC pH S FN
cs' - 0,30 -0,52* 0,42 -0,27 0,12 -0,53* -0,41* -0,04
LS - 0,25 0,84* 0,06 -0,25 -0,24  -0,50* 0,38*
ES - 0,05 0,37 -0,07 0,05 -0,06  0,50*
MC - -0,27 -0,12 -0,33 -0,45* 0,26
CR - -0,22 0,16 -0,14 0,27
AC - -0,13 0,02 0,07
pH - 0,50 -0,33
SS - -0,29
FN -

Caracteres FL' CT DP AB Cu Zn Na Mn Fe
cs' -0,18 -0,12 -0,22 -0,14 -0,21 -0,30 0,14 -0,28  -0,20
LS 0,06 -0,07 0,12 -0,15 -0,04 -0,37* -0,39*  -0,20 -0,20
ES 0,02 0,17 0,54* 0,30 0,24 0,19 -0,17 0,34 0,29*
MC -0,20 -0,11 -0,05 -0,34 -0,15 -0,68* -0,25 -0,48* -0,39*
CR 0,30 0,31 0,52* 0,23 -0,04 0,44 -0,27 0,54 0,41*
AC -0,05 0,18 0,31 0,38* -0,42* -0,35* 0,35* -0,26 0,15
pH -0,20 0,25 0,01 -0,04 0,01 0,14 0,05 -0,13 -0,04
SS -0,28 0,53* -0,25 -0,08 -0,03 0,03 0,34* -0,10 0,06
FN 0,09 0,21 0,60* 0,37* -0,17 -0,07 -0,17 0,26 0,07
FL - -0,43* 0,10 0,12 0,13 0,40* -0,26 0,45* 0,30
CT - 0,26 0,18 -0,53* -0,18 0,10 -0,04 0,23
DP - 0,69” -0,23 0,16 -0,25 0,45* 0,32
AB - -0,16 0,38* 0,08 0,47 0,19
Cu - 0,43* -0,13 0,23 0,11
Zn - -0,15 0,85* 0,40*
Na - -0,33 -0,20
Mn - 0,42*
Fe -

* coeficientes de correlagéo linear de Pearson (n=33) significativo a 5% de probabilidade pelo teste t.

' comprimento da semente (CS); largura da semente (LS); espessura da semente (ES); massa de
cem sementes (MC); coloragao das sementes (CR); acidez das sementes (AC); pH (pH); s6lidos
sollveis (SS); fendis (FN); flavonoides (FL); carotenoides (CT); potencial antioxidante pelo radical
potencial antioxidante pelo radical ABTS (AB); cobre (Cu); zinco (Zn); sodio (Na);

DPPH (DP);
manganés (Mn); ferro (Fe).
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Tabela 10. Estimativa dos parametros genéticos, relacao progénies com o pai-médio
(n, variancia fenotipica (02F), variancia aditiva (0%A), herdabilidade com sentido
amplo (H3, herdabilidade com sentido restrito (W2 para os caracteres vinculados as
dimensdes das sementes, compostos bioativos e micronutrientes em variedades de

polinizacdo aberta (VPAS) e hibridos intervarietais de milho.

Caracteres r o2F oA H2 h2
cS' 0,215 0,808 0,095 0,169 0,117
LS 0,276 0,419 0,083 0,377 0,199
ES 0,134 0,188 0,003 0,297 0,017
MC 0,092 29,028 1,894 0,252 0,065
CR 0,137 88,223 3,018 0,232 0,034
AC 0,441 0,005 0,001 0,504 0,172
pH 0,272 0,029 0,005 0,053 0,167
SS 0,251 2,297 0,581 0,113 0,253
FN 0,581 11986,934 1648,666 0,620 0,138
FL 0,125 12961,564 1122,750 0,293 0,087
CT 0,461 2296,409 1112,466 0,518 0,484
DP 0,608 43,090 11,393 0,644 0,264
AB 0,179 121,604 9,400 0,204 0,077
Cu 0,676 424,790 0,463 0,810 0,001
Zn 0,274 32,311 0,122 0,261 0,004
Na 0,332 0,607 0,212 0,904 0,349
Mn 0,412 64,835 0,089 0,560 0,001
Fe 0,496 6,595 0,068 0,015 0,010

" comprimento da semente (CS); largura da semente (LS); espessura da semente (ES); massa de
cem sementes (MC); coloracdo das sementes (CR); acidez das sementes (AC); pH (pH); solidos
sollveis (SS); fendis (FN); flavonoides (FL); carotenoides (CT); potencial antioxidante pelo radical
DPPH (DP); potencial antioxidante pelo radical ABTS (AB); cobre (Cu); zinco (Zn); sédio (Na);
manganés (Mn); ferro (Fe).
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Tabela 11. Estimativa do percentual de heterose (H) para os caracteres vinculados
as dimensbes das sementes, compostos bioativos e micronutrientes em

cruzamentos intervarietais de milho.

Heterose (%)

Caracteres P2XP1(2) P3XP1 P4XP1 P5XP1 PgXP1
cs™ -14590 -2,160 -19,480 1,120 -1,800
LS 3,410 11,060 -3,510 7,730 3,660
ES 17,530 27,020 20,760 3,210 11,060
MC 24,650 17,300 -13,620 10,540 -12,200
CR 34,040 14,960 15,180 14,500 20,210
AC 4680 -11,980 -1,100 2,420  -46,810
pH 7,120 1,210  -1,040 -1,430  -2,140
SS 37,700  -50,000 37,500 -34,330 -25,000
FN 8,270 39,170 21,630 24,020 8,650
FL 3,550 9,350 40,660 29,350 31,470
CT 158,030 10,820 30,490 6,020  -44,960
DP 70,510 53,350 30,510 67,380  -0,240
AB 68,360 9,000 13,800 23,080 8,780
Cu -99,040 3,860 -4,470 -12,870 -5,370
Zn 32,160 20,550 49,770 40,970 48,170
Na 44280 4,350 10,770 -9,090 38,540
Mn -85,000 -1,560 24,850 14,070 111,570
Fe 42,680 24,370 54,100 47,200 118,870

" comprimento da semente (CS); largura da semente (LS); espessura da semente (ES); massa de
cem sementes (MC); coloragao das sementes (CR); acidez das sementes (AC); pH (pH); s6lidos
sollveis (SS); fendis (FN); flavonoides (FL); carotenoides (CT); potencial antioxidante pelo radical
DPPH (DP); potencial antioxidante pelo radical ABTS (AB); cobre (Cu); zinco (Zn); sédio (Na);
manganés (Mn); ferro (Fe).
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5 CAPITULO IV
Heterose e parametros genéticos para os componentes do rendimento e

nutricionais em progénies de meios-irmaos de milho
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Heterose e parametros genéticos para os componentes do rendimento e

nutricionais em progénies de meios-irmaos de milho

Resumo

A crescente demanda por genoétipos superiores em produtividade e qualidade nos
graos € um desafio constante para os melhoristas de milho. Desta forma, este
trabalho teve por objetivo estimar a heterose, os componentes de varidncia e
parametros genéticos mais relevantes, utilizar uma abordagem multivariada para
definir perfis de herdabilidade com sentido restrito para os componentes do
rendimento e nutricionais em progénies de meios-irmaos de milho. O experimento foi
realizado na safra agricola 2015/2016 no Centro de Genémica e Fitomelhoramento -
UFPel, onde utilizou-se o delineamento experimental de blocos casualizados, com
um genitor paterno (hibrido testador), cinco linhagens endogamicas (Ss)
consideradas genitores maternos e as progénies (hibridos Top Cross), totalizando
11 gendtipos de milho dispostos em seis repeticbes. Onde mensurou-se 42
caracteres de importancia ao melhoramento do milho e definiu-se que as progénies
de meios-irmaos revelam maior contribuicdo genética aditiva para a expressao
fenotipica através da largura e espessura do grao, teor de ferro, flavonoides e
carotenoides totais, sélidos sollveis e metionina. A herdabilidade com sentido
restrito entre e dentro das progénies sdo superiores para o teor de manganés,
glicina, prolina e triptofano. Independente da linhagem endogamica Ss utilizada
ganhos por heterose sdo obtidos para a altura de inser¢do da espiga, nUmero de
fileiras de graos da espiga, diametro do sabugo, teor de zinco, carotenoides totais,
sOlidos soluveis e pH. Heterose especifica € evidenciada para o rendimento de
graos, glicina, serina, treonina e fenilalanina. A abordagem multivariada define oito
perfis de caracteres quanto a sua tendéncia genética e determina que a distingao
entre os perfis € oriunda da herdabilidade com sentido restrito da média da progénie.
Estes parametros genéticos obtidos sdo imprescindiveis e aplicaveis ao
melhoramento genético, onde podem auxiliar nas estratégias de selegcdo dos

componentes do rendimento e nutricionais do milho.

Palavras-chave: Zea mays L.; aminoacidos; perfil nutricional dos graos;

melhoramento; biofortificacao.
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Heterosis and genetics parameters for yield and nutritional components in half-

sibling maize progenies

Abstract

The increasing demand for superior genotypes in grain yield and quality is a constant
challenge for maize breeders. Thus, the objective of this work was to estimate
heterosis, components of variance and genetic parameters more relevant, to apply a
multivariate approach to define narrow sense heritability profiles for yield and
nutritional components in progenies of half-siblings. The experiment was carried out
in the 2015/2016 agricultural year at the Center of Genomics and Plant Breeding -
UFPel, where a completely randomized blocks design was used, with one male
genitor (tester), five inbred lines (Ss) considered female genitors and the progenies
(Top Cross hybrids), totaling 11 maize genotypes arranged in six replicates. 42 traits
of interest for maize breeding were measured. It was defined that half-sibling
progenies present greater genetic contribution to phenotypic expression through
grain width and thickness, total iron, flavonoid, carotenoidtotal, soluble solids and
methionine content. The narrow sense heritability between and within progenies are
superior for the content of manganese, glycine, proline and tryptophan. Independent
of the S5 inbreed line used, gains by heterosis are obtained for spike insertion height,
number of rows in the spike, spike diameter, zinc content, total carotenoids, soluble
solids and pH. Specific heterosis is evidenced for grain yield, glycine, serine,
threonine and phenylalanine. The multivariate approach defines eight profiles of traits
regarding their genetic tendencies, and determines that distinction between maize
profiles is originated from narrow sense heritability of the progeny’s average. These
genetic parameters are essential and applicable to maize breeding, as they may aid
in the selection strategies for maize yield and nutritional components.

Keywords: Zea mays L.; amino acids; nutritional profile of grains; breeding;
biofortification.

5.1 Introducao
O milho (Zea maysL.) é um cereal difundido no cenario agricola, econémico e

social, onde sua importancia deve-se as aptidées apresentadas pela cultura, sendo
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destinado para a alimentacdo humana e animal, bem como matéria prima para
produtos industrializados (WEN et al., 2016). Desta maneira, torna-se imprescindivel
desenvolver gendtipos mais produtivos e que atendam os padrdes de qualidade para
a industria e consumidores (UFAZ; CALILI, 2008). O melhoramento genético se
apresenta crucial para que incrementos sejam obtidos a esta cultura, onde as
técnicas de melhoramento convencional fazem uso do germoplasma disponivel, de
hibridacdes dirigidas e estratégias de selecdo que atendam o ide6tipo agrondmico
desejado pelo melhorista. No entanto, para que a busca por genétipos superiores
seja promissora € necessario compreender a fragdo genética aditiva responsavel
pela expressao do fendtipo e assim determinar a propor¢cao herdavel do carater nas
progénies (ALLARD, 1971).

Devido a disponibilidade apenas de mensuragdes fenotipicas, as inferéncias
genotipicas sdo obtidas através do uso de delineamentos genéticos e técnicas
biométricas. Quando estas ferramentas sdo adequadamente utilizadas possibilitam
fracionar a variacado total em componentes de variancia fenotipicos e genotipicos,
posteriormente obter os parametros genéticos necessarios para explicar as
tendéncias herdaveis e direcionar quais caracteres devem ser alvo da selegao
(FALCONER; MACKAY, 1996).

No intuito de incrementar os caracteres de interesse, os programas de
melhoramento de milho buscam combinacées hibridas superiores, amparadas pela
escolha eficiente dos genitores e a capacidade destes em recombinar alelos, diante
disto, os desvios de dominancia, a complementaridade dos alelos em heterozigose e
as interagbes inter-génicas resultam no ganho por heterose ou vigor hibrido
(ALLARD, 1971). Este fenbmeno bioldgico pode ser definido como o aumento de um
determinado carater na progénie em relagdo aos seus genitores (FALCONER;
MACKAY, 1996).

Diante da caréncia de pesquisas em melhoramento genético que utilizem a
genética quantitativa como alternativa para inferir sobre os componentes de
variancia, parametros genéticos e a heterose em progénies de meios-irmaos de
milho com énfase biométrica aos componentes do rendimento de graos,
micronutrientes, compostos bioativos e aminoacidos, este trabalho teve o objetivo de
estimar a heterose, os componentes de varidncia e parametros genéticos mais

relevantes, utilizar uma abordagem multivariada para definir perfis de herdabilidade
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com sentido restrito para os componentes do rendimento e nutricionais em

progénies de meios-irmaos de milho.

5.2 Material e Métodos

O experimento foi realizado na safra agricola 2015/2016 no Centro de
Genbmica e Fitomelhoramento da Universidade Federal de Pelotas. Os genotipos
utilizados foram cultivados no Centro Agropecuario da Palma em Capao do Leéo —
RS, Brasil, na latitude de 31°47°58”S e longitude de 52°31°02”0O, com altitude de 13,2
metros (m). Segundo Kdppen o clima é classificado como Cfa subtropical e o solo é
caracterizado como Argissolo vermelho amarelo distrofico (EMBRAPA, 2006).

O delineamento experimental utilizado foi o de blocos casualizados, com um
genitor paterno (hibrido testador), cinco linhagens endogamicas (Ss) consideradas
genitores maternoseas progénies (hibridos Top Cross), totalizando 11 genétipos de
milho dispostos em seis repeticdes (Tabela 12).A semeadura foi realizada de forma
manual na primeira quinzena de dezembro de 2015, onde se empregou a densidade
populacional de 80 mil plantas por hectare. Utilizou-se como adubacao de base 350
kg ha”’ de NPK na formulagdo 10-20-20, no estadio fenolégico V. aplicou-se em
cobertura 112 kg ha™ de nitrogéniona forma amidica. O controle de plantas daninhas
e insetos-praga foram realizados conforme as necessidades da cultura, com a
finalidade de minimizar os efeitos biéticos nos resultados do experimento. A unidade
experimental foi composta por duas linhas de semeadura com cinco metros de
comprimento, e espacamento de 0,5 metros entre linhas.A colheita foi realizada na
segunda quinzena de abril de 2016.

Os caracteres foram mensurados através da amostragem aleatéria de dez
plantas por unidade experimental, sendo baseada nas metodologias propostas por
Carvalho et al. (2014)e De Souza et al. (2015a).Sendo estes: altura da planta (AP,
cm), altura de insercdo da espiga (AE, cm), didmetro da espiga(DE, mm),
comprimento da espiga (CE, cm),numero de fileiras de graos da espiga (NF,
unidades), numero de graos por fileira da espiga (GF, unidades), massa da espiga
(ME, g), massa de graos da espiga (MG, g), didmetro do sabugo (DS, mm), massa
do sabugo (MS, g), massa de cem graos(MC, g),comprimento do grao (CG, mm),
largura do grao (LG, mm), espessura do grao (EG, mm) e rendimento de graos (RG,
kg ha™).
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Os caracteres nutricionais foram mensurados antes da semeadura, sendo as
sementes trituradas em moinho Marconi® MA 020 equipado com peneira de 0.053
mm, desta maneira, a amostra moida de cada genétipo foi subdividida em seis
amostras de 100 gramas (CARVALHO et al., 2016a). Posteriormente, mensurou-se
os teores de ferro (Fe, mg kg™'), cobre (Cu,mg kg™), zinco (Zn,mg kg™), sédio (Na,mg
kg') e manganés (Mn,mg kg'') contidos nas sementes (TEDESCO, 1995).

Junto ao Laboratério de Metabolismo Secundario da UFPel mensurou-
seacoloracdao das sementes(HU, angulo Hue), acidez (AC, percentual), pH (pH,
potencial hidrogenidnico), sélidos solveis (SS,°Brix), carotenoides totais (CA, ug g
(AOAC, 2005), fendis totais (FO, ug g')(SINGLETON; ROSSI, 1965), flavonoides
totais (FL, ug g”')(ZHISHEAN et al., 1999), potencial antioxidante pelo radical DPPH
(DP, percentual de inibicdo)(BRAND WILLIAMS et al., 1995), potencial antioxidante
pelo radical ABTS (AB, percentual de inibicao)(RUFINO et al., 2007).Posteriormente,
utilizou-se o método LC-ESI-gToF-MSde espectrometria de massas para quantificar
as intensidades dos aminoacidos contidos nas sementes de milho (Tabela 13),
sendo estes, alanina (AL), arginina (AR),asparagina (AS), cisteina (Cl), glutamina
(GL), glicina (Gl), prolina (PR), serina (SE), histidina (HI), treonina (TE), triptofano
(TR), metionina (MT) e fenilalanina (PE) baseados na metodologia proposta por De
Vos et al. (2007).

Os dados obtidos foram submetidos ao teste de normalidade por Shapiro Wilk
(1965), posteriormente realizou-se a analise de Deviance (LRT) a 5% de
probabilidade pelo teste do qui-quadrado (X2) com intuito de identificar a significancia
do carater. Para estimar os componentes de variancia e os parametros genéticos
(REML) para as progénies de meios-irmaos e atender as pressuposi¢cées do
experimento, utilizou-se o modelo estatistico:y = Xr + Za+ Wp + e, onde: y: é o
vetor de dados, r:sdo os efeitos das repeticoes (fixos), a: sdo os efeitos genéticos
aditivos individuais (aleatorios), p: sdo os efeitos de parcela, e: sdo os efeitos de
residuos (aleatérios) (RESENDE, 2007).

Estimou-se a variancia genética aditiva (02A), variancia fenotipica individual
(0%F), variancia de ambiente entre as progénies (02EP), variancia residual (0ZE),
herdabilidade com sentido restrito dos efeitos aditivos (A2A), herdabilidade com
sentido restrito entre as progénies (h2EP), herdabilidade com sentido restrito dentro
das progénies (h2DP), herdabilidade com sentido restritoda média das progénies

~

(h?M), coeficiente de determinagdo dos efeitos das progénies (c?), acuracia das
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progénies (Ac), coeficiente de variacao genotipico das progénies (CVg), coeficiente
de variacao residual (CVe) e a média geral do carater (MG).

Através dos resultados médios determinou-se o percentual de heterose dos
caracteres estudos (RAMALHO et al., 2012), posteriormente as h2A, h2EP, h2DP
eh2M foram utilizadas para efetuar a andlise de dissimilaridade genética dos
caracteres através da Distancia Euclidiana média, onde se empregouo método de
agrupamento Unweighted Pair Grouping Method with Arithmetic Mean (UPGMA),
conjuntamente realizou-se 0 método de Singh (1981) com intuito de revelar qual
herdabilidade com sentido restrito mais contribuiu para diferenciar os caracteres
(CRUZ et al., 2012). As analises foram realizadas através dos softwares Selegen
(RESENDE, 2007) e GENES (CRUZ, 2013).

5.3 Resultados e Discussao

As andlises de Deviance (LRT)foram realizadas para os 42 caracteres
mensurados, onde revelou significancia para 34 caracteres a 5% de probabilidade
pelo teste do qui-quadrado (Tabela 14 e 15). No entanto, a altura de insercao da
espiga (AE), didmetro do sabugo (DS), comprimento do grdao (CG), fendis totais
(FO), cisteina (Cl), glutamina (GL), histidina (HI) e fenilalanina (PE) nao foram
significativos, e as estimativas dos componentes de variancia eparametros genéticos
nao obtiveram consisténcia necessaria para estes caracteres.

As proporcdes fenotipicas (02F) para a altura da plantadas progénies de
meios-irmaos de milho foram decorrentes de 9,4% de efeitos genéticos aditivos
(02A). Contudo,as diferenciacbes expressas entre as progénies(o2EP)foram
determinadas por 26,7% 02A.A herdabilidade com sentido restrito entre (A2EP: 0,15)
e dentro (h2DP: 0,11) das progénies se apresentambaixas, pesquisa com linhagens
de meios-irmdos de milho obtiveram herdabilidade restrita de A20,18 para este
carater em Minas Gerais (FALUBA et al., 2010).Por ser este um carater altamente
influenciado pelaagdo do ambiente,as proporgdes entre os coeficientes de variacao
genotipico (CVg) e residual (CVe)foram oriundas de 70,5% dos efeitos do ambiente.

Em relacdo aos caracteres mensurados na espiga do milho, observou-se
maior contribuicdo da fracdo genética aditiva (0%A)para a expressado fenotipica
(02F)através da massa do sabugo (9,8%), comprimento da espiga (9,7%) e numero

de fileiras de graos da espiga (9,5%). Contudo, os feitos genéticos aditivos
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contribuem com 33,0% para a massa do sabugo e 31,7% ao comprimento da espiga
e diferenciaram fenotipicamente as progénies (02EP). A herdabilidade com sentido
restrito dos efeitos aditivos revelou magnitudes similares (h2A:0,10) para o
comprimento da espiga, numero de fileiras de graos da espiga e massa do sabugo,
em contrapartida, a herdabilidade com sentido restrito entre as progénies apresentou
ao diametro (A2EP: 0,15) e a massa da espiga (A2EP: 0.17) as maiores magnitudes.
Pesquisas realizadas com 27 gendtipos de milho cultivados em cinco ambientes da
Regiéo Sul do Brasil evidenciaram herdabilidade com sentido amplo (H? de 0,70;
0,65; 0,62 e 0,70 para ocomprimento da espiga, massa da espiga, massa de graos
da espigae massa do sabugo, respectivamente (NARDINO et al., 2016).

O coeficiente de determinagcdo dos efeitos das progénies se
apresentousuperior para a massa da espiga (c2:0,58)onde o ambiente influenciou
mais intensamente este carater, sendo comprovado através da baixa acuracia
(Ac:0,22) obtida.Resende e Duarte (2007), classificam as acuracias como
altas(0,70<Ac), moderadas (0,50<Ac<0,65) e baixas (0,10<Ac<0,40). A massa da
espiga e do sabugo evidenciaram os maiores coeficientes de variagdo genotipico
(CVg) para estes caracteres, o que demonstrou variabilidade para as progénies,
porém, com acentuados efeitos residuais.

Quanto as propriedades dimensionais dos grdos de milho a largura foi
determinada por 10,8% de efeitos genéticos aditivos (02A), quando comparados a
massa de cem graos (9,9%) e a espessura do grao (7,6%). No entanto, entre as
progénies (02EP) a espessura do grao foi decorrente de 50,0% da fracao genética
aditiva (02A), sendo superior a massa de cem graos (35,9%) e a largura do grao
(45,4%). A herdabilidade com sentido restritodos efeitos aditivos (h2A)e dentro das
progénies (h2DP) se apresentousimilar (0,10) para a massa de cem gréos, largura e
espessura do grdo. Contudo, amaior herdabilidade com sentido restrito entre as
progénies (A2EP:0,14)foi observada para a massa de cem grdos. Pesquisas
realizadas com cruzamentos intervarietais em milho definem que a herdabilidade
com sentido restrito (A9 se apresentoubaixa para a massa de cem graos (0,06),
comprimento (0,11) e largura (0,19) do grédo (CARVALHO et al., 2016a).

O coeficiente de determinacao dos efeitos das progénies foi superior para a
massa de cem graos (c2:0,28), dentre as propriedades dimensionais dos graos este
foi o carater mais influenciado pelos efeitos do ambiente, mas a acuracia se

apresentou baixa (Ac:0,30) para estes caracteres. Ao relacionar as
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proporcionalidades do coeficiente de variacdo genotipico (CVg)e residual(CVe),
determinou-se que houve uma contribuicdo de 24,4%da fracdo genética na variagao
total da espessura do grao.

O rendimento de graos foi resultante da acdo de 8,7% de efeitos genéticos
aditivos (02A),entre as progénies (02EP) as implicagdes foram pronunciaveis com
20,8% da variacao fenotipica oriunda da fracdo genética aditiva(c?A). A
herdabilidade com sentido restrito entre (A2EP: 0,15) e dentro (A2DP: 0,12) das
progénies se apresentou baixa. Desta maneira, compreender a variagdo genética
aditiva torna-se imprescindivel ao melhorista mesmo quenao revele quais acgdes
génicas estdo envolvidas, no entanto, pode ser determinada por efeitos médios de
varios alelos em conjunto e possibilitara efeitos herdaveis, diferenciacoes
genotipicas e respostas a selegcdo (FALCONER, 1987). Pesquisas realizadas com
linhagens de meios-irmaos de milho definem uma herdabilidade com sentido restrito
de h20,49 para o rendimento de grdos, no entanto, justificam que a magnitude deste
parametro estd intimamente relacionada ao numero de plantas mensuradas
(PALOMINO et al., 2000).

O coeficiente de determinacdo dos efeitos das progénies se
apresentouelevado (c2:0,42) e com baixa acuracia (Ac:0,26). Pesquisas utilizando
hibridos simples cultivados em cinco ambientes obtiveram estimativas do coeficiente
de determinacdo de c2:0,66 e acuracias moderadas para o rendimento de graos,
onde justificam que as magnitudes destes parametros sao decorrentes da natureza
do gendtipo, do numero de observacgdes e das variagdes impostas pelo ambiente
(DE SOUZA et al., 2015b).

Os micronutrientesferro, cobre e sédio revelaram as maiores contribuicbes da
variancia genética aditiva (02A) a expressao fenotipica com 10,2%, 9,5% e 9,9%,
respectivamente.Entre as progénies (02EP) maiores efeitos foram obtidos para o teor
de ferro sendo 44,5% da variacao fenotipica decorrente da fracdo genética aditiva
(02A). A herdabilidade com sentido restrito dos efeitos aditivos evidencia-se similar
(h2A:0,10) para o teor de ferro, cobre e sddio, em contrapartida, a herdabilidade com
sentido restrito entre e dentrodas progénies foram superiores para 0 zinco
(h2EP:0,16; h2DP: 0,13) e o manganés (A2EP: 0,18; h2DP: 0,14).0 coeficiente de
determinacao dos efeitos das progénies (c2:0,69) foi elevado para o manganés, mas
para todos os micronutrientes obtiveram baixas acuraciasisso € atribuido ao efeito

do ambientee aos eventos nao controlaveis pelas técnicas experimentais. O teor de
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ferro revelou que 23,1% da variacao total (CVe)foi originaria das causas genéticas
(CVg).Em genétipos intervarietais de milho a maior contribuicdo da variancia
genética aditiva e da herdabilidade com sentido restrito (h2:0,34) foi obtida para oteor
de sodio, mas baixas magnitudes dos parametros genéticos dos micronutrientes
foram decorrentes do grande efeito do ambiente na dindmica destes caracteres e
dos desvios nao aditivos (CARVALHO et al., 2016a).

Dentre os compostos bioativos destacam-se os flavonoides totais, os sélidos
soluveise a coloragao das sementes (Tabela 15), onde subsidiam em 10,0%; 10,0%
e 10,4% a expressao fenotipica (02F) através da variancia genética aditiva (o2A),
respectivamente. Entre as progénies (02EP) as tendéncias dos caracteres se
mantém e as propor¢gdes sao incrementadas para 38,4%; 36,6% e 50,0% de
contribuicdo da fragdo genética aditiva (0%A) ao fenoétipo. Baixas contribuicoes
genéticas foram apresentadas para a acidez e o pH das sementes,no ambitogeral e
entre as progénies de meios-irméos as diferenciacbes reveladas para estes
caracteres sao decorrentes dos desvios nao aditivos e efeitos do ambiente. Em
milho os flavonoides totais sdo abundantes e imprescindiveis para a defesa de
estresses térmicos, déficits hidricos, salinidade, radiacdo ultravioleta, doencas e
insetos-praga (WEN et al., 2014).

A herdabilidade com sentido restrito dos efeitos aditivos apresenta-se
semelhante (h2A: 0,10) para os flavonoides totais, sélidos soliveis e a coloracdo das
sementes. Comportamento diferencial foi expresso pela herdabilidade com sentido
restrito entre e dentro das progénies, com maiores magnitudes para os carotenoides
totais(h2EP: 0,16; h2DP: 0,12), potencialantioxidante pelo radical DPPH (h2EP: 0,16;
h2DP: 0,13) e ABTS (R?EP: 0,17; h2DP: 0,13).Pesquisas evidenciam que os
principais carotenoides em milho s&o a luteina, zeaxantina, a e 3 caroteno sendo
estes altamente dependentes das caracteristicas da linhagem endogamica, do
ambiente e da safra agricola (AZMACH et al., 2013). Em progénies de meios-irmaos
de milho obteve-se herdabilidade com sentido restrito de h20,19 para os
carotenoides totais (HALILU et al., 2016). Com a regressdo genitor-progénie em
milho obteve-se herdabilidade com sentido restrito para os sélidos soltveis (h2:0,25),
flavonoides totais (h2: 0,08), carotenoides totais (h2: 0,48), potencial antioxidante pelo
radical DPPH e ABTS (h2: 0,26 e h20,07), respectivamente (CARVALHO et al.,
2016a).
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A herdabilidade com sentido restrito da média da progénie (h2M: 0,10)
apresenta-se pronunciavel apenas para a coloracdo das sementes, devido ser este
um carater com a maior contribuicdo da fracdo genética aditiva ao fenotipo. As
pigmentagdes oriundas dos carotenoides resultam em diferenciacées na coloracao
das sementes do milho (BOREM; RIOS, 2011).

O coeficiente de determinacdo dos efeitos das progénies revelou ser
maiorpara o potencial antioxidante pelo radical DPPH (c2:0,53) e ABTS (c2:0,57).
Estes resultados elevados sdo decorrentes do método de estimativa indireto destes
caracteres, e podem ser contornados através do incremento de observagbes nas
condicbes experimentais, de maneira geral, baixas acurécias foram reveladas para
0os compostos bioativos. Ao relacionar a proporcionalidade entre os coeficientes de
variagao, se observou que os flavonoides totais, solidos soluveis, e a coloragdo das
sementes evidenciam 22,4%; 22,2% e 23,7% de contribuicdo da fracdo genética a
variacao total dos compostos bioativos.

Os aminoacidos essenciais sdo constituintes de algumas proteinas estruturais
presentes nos vegetais (UFAZ; CALILI, 2008). Denominam-se de aminoacidos
essenciais aqueles que o organismo de humanos e animais nao tem a capacidade
de sintetizar naturalmente, desta forma, estas moléculas devem ser suplementadas
através da dieta (WEN et al.,, 2016). Sendo estes, lisina, metionina, tirosina,
fenilalanina, triptofano, valina, isoleucina, leucina e histidina (GALILI et al., 2016).
Neste estudo, utilizando progénies de meios-irmaos de milho foi possivel identificar a
presenca de 13 aminoacidos sendo estes, alanina, arginina, asparagina, cisteina,
glutamina, glicina, prolina, serina, histidina, treonina, triptofano, metionina e
fenilalanina. Pesquisas definem que em 100 gramas de proteina do milho € possivel
identificar 7,8% de alanina; 3,6% de arginina; 2,9% de glicina; 10,0% de prolina;
4,2% de serina; 3,1% de treonina; 0,31% de triptofano e 1,9% de metionina
(BOREM; RIOS, 2011). Estudos utilizando 15 hibridos simples de milho cultivados
em quatro ambientes do Rio Grande do sul obtiveram 6,5% de proteina bruta nos
graos (CARVALHO et al., 2016b).

Dentre os aminoéacidos identificados a alanina, asparagina, triptofano e a
metionina evidenciam uma contribuicdo de 9,9%; 9,9%; 8,5% e 10,2% da variancia
genética aditiva (02A)na expressao fenotipica (02F).Entre as progénies (02EP) as
tendéncias dos caracteres se mantém e as proporcoes foram incrementadas, onde a

alanina, asparagina e a metionina foram determinadas por 34,0%; 34,5% e 44,6% da
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fracdo genética aditiva (02A), respectivamente.A herdabilidade com sentido restrito
dos efeitos aditivos se apresentou baixa(h?A: 0,10) para a alanina, asparagina e a
metionina.

Para a herdabilidade com sentido restrito dentro e entre as progénies,
resultados proeminentes foram expressos para a arginina e o triptofano (A2EP: 0,15;
h2DP: 0,12),glicina, prolina e treonina (A2EP: 0,18; h2DP: 0,14) e serina (A2EP: 0,17;
h2DP: 0,13). A maior herdabilidade com sentido restrito da média da progénie (h2M:
0,10) foi evidenciada para a metionina. O melhoramento do milho pode incrementar
a proporg¢ao total de aminoacidos através do aumento da frag@o proteica dos graos,
no entanto, a lisina e o triptofano podem evidenciar menores quantidades em
relacdo aos demais aminoacidos, ja a fenilalanina podeser precursor do teor de éleo
contido nos graos do milho (WEN et al., 2016).

O coeficiente de determinacdo dos efeitos das progénies se apresentou
elevado para a glicina (c2:0,60), prolina (c2:0,68), serina (c?:0,56) e treonina (c2:0,67),
sendo estes decorrentes das diferenciacbes genéticas, efeitos do ambientee das
peculiaridades envolvidas na mensuracdo destes caracteres. Para todos os
aminodacidos estudados obteve-se baixa acuracia, no entanto, ao analisar as
proporcionalidades dos coeficientes de variagao, revela-se a contribuicdo de 21,8%;
21,9%e 23,1% da fracdo genética na variacdo total dos aminoéacidos alanina,
asparagina e metionina, respectivamente.

A heterose pode ser definida como o incremento de um carater mensurado na
progénie em relacéo aos seus genitores (FALCONER; MACKAY, 1996). E expressa
através dos desvios de dominancia, da complementaridade das formas alélicas em
heterozigose denominadas de sobredominancia, e das intera¢des inter-génicas
oriundas dos eventos epistaticos (ALLARD, 1971). Estimou-se a heterosepara os 42
caracteres mensurados em progénies de meios-irmaos do milho (Tabela 16), onde
se obteve aestimativa deste parametro para cada linhagem endogamica Ss(L1:256,
L.:258, L3:389, L4:262 e L5:225) cruzada com um testador de base genética ampla
(HD:CD308) doador de pdlen.

Independentemente da linhagem endogamica Ss utilizada, os cruzamentos
evidenciaram heterose para a altura de insercdo da espiga, numero de fileiras de
graos da espiga, didmetro do sabugo, teor de zinco, carotenoides totais, sélidos
soluveis e pH, com incremento médio de 20,8%; 26,0%; 8,6%; 31,1%; 36,3%; 74,9%

e 6,9% nas progénies de meios-irmaos, respectivamente.Ao utilizar a linhagem
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endogamica L,:258 como genitor feminino foi possivel incrementar especificamente
o teor de sodio, os flavonoides totais e o aminoacido treonina em 6,1%; 15,4% e
84,1%, respectivamente. Portanto, a escolha eficiente da linhagem a ser utilizada no
cruzamento torna possivel incrementarum determinado micronutriente, composto
bioativo ou aminoacido na progénie por meio da heterose. Desta maneira, a
heterose é dependente da distancia genética, frequéncia alélica e combinacao
hibrida realizada entre determinados genitores, estas conformagdes se apresentam
complementares e proporcionam a evidéncia de efeitos ndo aditivos oriundos da
acao de dominancia, sobredominancia e epistaticos (PATERNIANI et al., 2008).

No &ambito geral foi possivel definir que dentre todos os caracteres
mensurados as linhagens L,:258 e L3:389 foram as mais eficientes, onde 73,8% e
54,7% dos caracteres mensurados nas progénies foram incrementados por meio da
heterose, respectivamente. Ao estratificar as contribuicbes da heterose por grupos
de caracteres, foi possivel ressaltar que o rendimento de grdos revelou acréscimos
de 77,3% ao utilizar a linhagem L,:258 como genitor materno. Pesquisas em
melhoramento genético para hibridos intervarietais de milho obtiveram heterose
média de 37,3% para o rendimento de graos (BERNINI et al., 2013).

Quando se almeja incrementar os micronutrientes na progénie através do
cruzamento, ganhos por heterose podem ser obtidos utilizando a linhagem L3:389
como genitor materno, o que resultou em acréscimos de 36,2%; 31,3%; 30,9% e
49,7% para o teor de ferro, cobre, zinco e manganés, respectivamente. Pesquisas
definem que a obtengé@o de gendtipos de milho biofortificados com micronutrientes
pode ser alcancada pela engenharia genética e ou melhoramento convencional,
através da recombinacdo de genitores e obtencdo de progénies que sejam mais
eficientes em absorver do solo estes minerais, transportar na planta e acumular nos
graos um maior teor de ferro, zinco, cobre e manganés (BOREM; RIOS, 2011). O
cobre, zinco e 0 manganés podem ser potencializados pelo aumento das propor¢oes
dos aminoacidos metionina e cisteina, estes micronutrientes compéem enzimas que
combatem as agdes de espécies reativas de oxigénio e podem minimizar a presenga
de radicais livres, em contrapartida, o ferro compde a enzima catalase que reduz os
efeitos do perdxido de hidrogénio precursor do estresse oxidativo em plantas (RIOS
et al., 2015).

Ao evidenciar os efeitos da heterose para os compostos bioativos e

aminoacidos nas progénies de meios-irmaos de milho, foi possivel revelar que a
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linhagem L,:258 seapresentou como o melhor genitor materno, por ter incrementado
a maior fracao dos caracteres nutricionais mensurados. Esta linhagem possibilitou o
aumento através da heterose para os flavonoides totais (15,4%), carotenoides totais
(8,6%), potencial antioxidante pelo radical DPPH (82,1%) e ABTS (21,8%), sélidos
soluveis (200,0%), pH (6,0%), coloracdo das sementes (2,0%), asparagina (5,2%),
cisteina (2,6%), glutamina (33,1%), glicina (193,2%), prolina (10,6%), serina (26,0%),
treonina (84,0%), fenilalanina (22,3%).

Os resultados obtidos nas progénies de meios-irmaos para a heterose dos
compostos bioativos foram inferiores as magnitudes reveladas em progénies
intervarietais de milho, sendo exposto que as caracteristicas intrinsecas do genitor, a
base genética e a complementaridade dos alelos em heterozigose justificam a
amplitude dos resultados para este parametro (CARVALHO et al.,, 2016a). Os
acréscimos nas progénies oriundos da heterose devido a utilizagdo da linhagem
L.:258 para os oito aminoacidos foram importantes, no entanto, apresenta-se
imprescindivel direcionar o melhoramento do milho nestas condicbes para os
aminoacidos essenciais a humanos e animais (GALILI et al., 2016), com énfase para
a fenilalanina onde as progénies foram 22,3% superiores para este aminoacido em
relacao aos seus genitores.

Aplicou-se uma abordagem multivariada considerando a herdabilidade com
sentido restrito dos efeitos aditivos (f2A), entre as progénies (A2EP), dentro das
progénies (h2DP) e da média das progénies (A2M) para os 42 caracteres
mensurados nos genotipos de milho. Realizou-se a andlise da Distancia Euclidiana
média com intuito de evidenciar o perfil dos caracteres quanto a sua tendéncia
herdavel, utilizou-se o agrupamento UPGMA para expressar as distancias através
de um dendrograma (Figura 3), e a média (u: 0,0553) da matriz das distancias foi
evidenciada como o critério de separagédo dos perfis de herdabilidade com sentido
restrito.

O perfil | (h2A: 0,10; R2EP:0,14; h2DP: 0,11; h2M: 0,09)agrupou o comprimento
da espiga,massa do sabugo, massa de cem graos, numero de fileiras de gréos da
espiga, o teor de cobre e sddio,sélidos soluveis, acidez, flavonoides
totais,asparagina e alanina.O perfil ll(h2A: 0,10; R2EP: 0,13; h2DP: 0,10; h2M:
0,10)reuniu a largura do grao, o teor de ferro, coloragdo das sementes e a
metionina.O perfil llI(h2A: 0,09; h2EP: 0,15; h2DP: 0,12; h2M: 0,08)associou a altura

da planta, didmetro da espiga, numero de graos por fileira da espiga € o pH. O perfil



124

IV(h2A: 0,09; h2EP: 0,15; R2DP: 0,12; hM: 0,07) agrupou a massa de grdos da
espiga, rendimento de graos, carotenoides totais, arginina e o triptofano.O perfil
V(h2A: 0,10; h2EP: 0,12; h2DP: 0,09; h2M: 0,11)reuniu a altura de insercdo da espiga,
didametro do sabugo, comprimento e espessura do grao, fendis totais, glutamina e a
histidina.O perfil VI(h2A: 0,06; h2EP: 0,18; h2DP: 0,14; h2M: 0,04)associou o teor de
manganés, glicina, prolina e a treonina.O perfil VII(h2A: 0,07; h2EP: 0,16; h2DP: 0,13;
h2M: 0,05)agrupou a massa da espiga, o teor de zinco, o potencial antioxidante pelo
radical DPPH e ABTS, e a serina.O perfil VIII(h2A: 0,02; h2EP: 0,02; h2DP: 0,02; h2M:
0,03)reuniu a cisteina e a fenilalanina. Diante disto, 0 método de Singh (1981)
revelou que a herdabilidade com sentido restrito da média das progénies é o
parametro que mais contribuiu(34,8%) para distinguir os perfis dos caracteres
quanto aos seus parametros genéticos herdaveis.

Diante dos resultados obtidos neste estudo de genética quantitativa foi
possivel compreender quais componentes do rendimento e nutricionais séo
imprescindiveis ao melhoramento genético do milho, minimizar a caréncia de
informacdes sobre a contribuicdo dos componentes de variancia, parametros
genéticos e da heterose para as progénies de meios-irmaos, reunir parametros
genéticos univariados e definir perfis multivariados para a herdabilidade com sentido
restrito.Neste contexto, foi possivel obter informacdes relevantes e aplicaveis ao
melhoramento genético do milho, para fins de selecao da produtividade e qualidade

nutricional dos graos.

5.4 Conclusoes

As progénies de meios-irm&os revelam maior contribuicdo genética aditiva
para a expressao fenotipica através da largura e espessura do grao, teor de ferro,
flavonoides e carotenoides totais, sélidos soluveis e metionina.

A herdabilidade com sentido restrito entre e dentro das progénies sao
superiores para o teor de manganés, glicina, prolina e triptofano.

Independente da linhagem endogéamica Ss utilizada, ganhos por heterose séo
obtidos para a altura de insercdo da espiga, numero de fileiras de graos da espiga,
didmetro do sabugo, teor de zinco, carotenoides totais, solidos soluveis e pH.
Heterose especifica € evidenciada para o rendimento de graos, glicina, serina,

treonina e fenilalanina.
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A abordagem multivariada define oito perfis de caracteres quanto a sua
tendéncia genética e determina que a distingdo entre os perfis é oriunda da
herdabilidade com sentido restrito da média da progénie.

Estes parametros genéticos obtidos sdo imprescindiveis e aplicaveis ao
melhoramento genético, onde podem auxiliar nas estratégias de selegcdo dos

componentes do rendimento e nutricionais do milho.
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Tabela 12. Organizacao do sistema de cruzamento Top Cross e os genétipos de milho utilizados.
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Genotipos*
Testador Linhagens endogamicas (Ss) Hibridos(Top Cross)
L (256) HIB | (L1 x HD)
CD 308 L. (258) HIB Il (Lo x HD)
Hibrido duplo (HD) L3 (389) HIB Il (Ls x HD)
Base genética ampla L4 (262) HIB IV (L4 x HD)
Ls (225) HIB V (Ls x HD)

*cruzamentos efetuados na safra agricola de 2014/2015.
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Tabela 13.Especificagdes do método LC-ESI-qToF-MS de espectrometria de massas utilizado para quantificar as intensidades dos

aminoacidos contidos nas sementes de milho.

Aminoécidos Sigla Tempo de retencdo m/z experimental' m/z teérica’ Erro (ppm) Formula Local de busca
Alanina  ALP 1,8600 90,0550 90,5500 0 C3H/NO; Metlin
Arginina AR P 11,5400 454,2340 454,2384 9 CsH12N4O2 Metlin

Asparagina ASP 8,0600 188,0100 188,0101 0 C17H33N7O6 Metlin
Cisteina CIP 14,7300 565,2550 565,2551 0 Co24H36Ns06S Metlin
Glutamina GLP 1,5300 147,5000 147,0531 3 CsHgNO4 MassBank**
Glicina GIP 11,5400 454,2340 454,2384 9 C17H33N70¢ Metlin
Prolina PRP 1,9100 116,0600 115,0633 1 CsHgNO2 Metlin
Serina SEP 11,5400 454,2340 454,2384 9 C17H33N7O6 Metlin
Histidina HI © 14,6800 441,2030 441,2027 0 C17H25N704S Metlin
Treonina  TEP 12,4500 468,2490 468,2463 7 C12H33N507 Metlin
Triptofano  TR® 14,8000 595,2760 595,2711 0 CasH36N1006 Metlin
Metionina ~ MT ° 14,6800 441,2030 441,2027 0 C17H25N704S Metlin
Fenilalanina PE“ 6,4100 166,0860 166,0863 1 CoH11NO2 Metlin

*https://metlin.scripps.edu / **http://www.massbank.jp
® aminodcido essencial aos humanos / ® amino4cido ndo essencial aos humanos.

m/z razdo massa carga
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Tabela 14.Estimativas dos componentes de variancia e parametros genéticos (REML) para progénies de meios-irméos de milho.

Caracteres D(x?5%) oA’ o2F 02EP o2E h2A h2EP  hA2DP h2M c¢2 Ac CVg CVe MG
AP * 110,07 1168,01 411,01 646,92 0,09 0,15 0,11 0,08 0,35 0,28 2,42 11,81 216,54
AE ns 45,48 447,61 49,99 352,14 0,10 0,11 0,09 0,11 0,11 0,34 2,99 11,86 112,71
DE * 5,48 58,96 21,59 31,89 0,09 0,15 0,11 0,08 0,37 0,27 2,74 13,56 42,73
CE * 1,20 12,28 3,78 7,23 0,10 0,14 0,11 0,08 0,31 0,29 4,33 20,17 12,65
NF * 0,847 8,86 2,97 5,04 0,10 0,14 0,11 0,08 0,34 0,28 3,42 16,41 13,44
GF * 7,91 86,44 33,06 45,47 0,09 0,15 0,12 0,07 0,38 0,27 6,14 30,91 22,92
ME * 392,76 5543,21 3190,86 1959,58 0,07 0,17 0,13 0,05 0,58 0,22 7,95 50,35 124,71
MG * 389,18 4438,71 1875,07 2174,45 0,09 0,15 0,12 0,07 0,42 0,26 9,29 4891 106,18
DS ns 1,32 12,77 1,61 9,84 0,10 0,12 0,09 0,11 0,13 0,33 2,31 9,20 24,83
MS * 16,32 165,62 49,37 99,92 0,10 0,14 0,11 0,09 0,30 0,29 8,74 40,28 23,12
MC * 3,97 39,73 11,05 24,71 0,10 0,14 0,11 0,09 0,28 0,30 3,27 14,76 30,50
cG ns 0,30 2,89 0,45 2,13 0,10 0,12 0,10 0,11 0,16 0,33 2,35 9,53 11,68
LG * 0,05 0,46 0,11 0,31 0,10 0,13 0,10 0,10 0,24 0,31 1,31 5,70 8,32
EG * 0,01 0,13 0,02 0,09 0,10 0,12 0,10 0,11 0,16 0,33 1,27 5,20 4,54
RG * 1914697,87 21818829,39 9200378,65 10703752,86 0,09 0,15 0,12 0,07 0,42 0,26 9,32 49,01 7425,65
Fe * 2,25 21,92 5,05 14,61 0,10 0,13 0,10 0,10 0,23 0,31 3,05 13,16 24,61
Cu * 0,34 3,55 1,15 2,06 0,10 0,14 0,11 0,08 0,32 0,29 8,97 42,53 3,26
Zn * 4.21 56,24 30,43 21,60 0,07 0,16 0,13 0,05 0,54 0,23 3,18 19,28 32,25
Na * 61,29 617,47 178,10 378,08 0,10 0,14 0,11 0,09 0,29 0,30 2,18 9,96 179,39
Mn * 2,88 51,39 35,45 13,06 0,06 0,18 0,14 0,083 0,69 0,19 5,36 40,21 15,83

*D: Deviance (LRT) por X2 a 5% de probabllldade/ *significativo / ns: nao significativo.
*o2?A:variancia genética aditiva; o2F: variancia fenotipica individual; g2EP: varianciaentre progénies; o2E: variancia residual; A2A: herdabilidade com sentido restritodos efeitos
aditivos; A2EP: herdabilidade com sentido restrito entre as progénies; A2DP: herdabilidade com sentido restrito dentro das progénies; A2M: herdabilidade com sentido restrito da
média entre as progénies; c2 coeficiente de determinagao dos efeitos das progénies; Ac: acuracia das progénies;CVg: coeficiente de variagdo genotipico entre as progénies;
CVe: coeficiente de variagao residual; MG: média geral do carater.
**AP: Altura da planta; AE: altura de insercdo da espiga; DE: didmetro da espiga; CE: comprimento da espiga; NF: nimero de fileiras de grdos da espiga; GF: nimero de
graos por fileira da espiga; ME: massa da espiga; MG: massa de gréos da espiga; DS: didmetro do sabugo; MS: massa do sabugo; MC: massa de cem graos; CG:
comprimento do gréo; LG: largura do grdo; EG: espessura do grdo; RG: rendimento de graos; Fe: teor de ferro; Cu: teor de cobre; Zn: teor de zinco; Na: teor de s6dio; Mn teor
de manganés nas sementes.
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Tabela 15. Estimativas dos componentes de varidncia e parametros genéticos (REML) para progénies de meios-irméos de milho.

Caracteres D(x?5%) o2A* o°F o%EP o%E heA H?EP h2DP HR2M 2 Ac CVg CVe MG
FO™ ns 6488,84 62318,12 9287,00 4654227 0,10 0,12 0,09 0,11 0,15 033 4,06 16,38 992,53
FL * 44893,77 44453324 116721,41 282918,06 0,10 0,14 0,11 009 026 030 557 24,78 190259
CA . 111,61 1334,37 616,64 606,13 008 0,16 0,12 006 046 025 472 2598 112,01
DP * 13,61 177,46 93,32 70,53 0,08 0,16 0,13 005 053 0,23 6,11 3631 30,20
AB * 5,31 74,39 42,51 26,57 007 0117 0,3 005 057 0,22 2,07 13,03 5573
Ss * 0,37 3,70 1,01 2,32 0,10 0,14 0,11 009 027 030 838 3768 3,64
AC . 0,00 0,02 0,01 0,01 0,10 0,14 0,1 009 027 030 7,43 3334 0,32
pH . 0,00 0,05 0,02 0,03 009 0115 0,12 007 040 027 053 272 649
HU . 0,07 0,69 0,14 0,48 0,10 0,13 0,10 0,10 0,20 0,32 0,14 059 9552
AL * 21801535  2200276,92 640192,97  1342068,60 0,10 0,14 0,41 009 029 030 629 2878 3712,84
AR . 5233121,83  60037972,78  25674033,92 29130817,02 0,09 0,15 0,12 007 043 026 985 52,15 1161543
AS . 259676,77  2614672,92 752330,56 160266559 0,10 0,14 0,11 009 029 030 812 37,07 3136,40
cl ns 32130,48 832592,43 10733,77 789728,19 0,04 0,04 0,03 005 001 023 1,01 597 889294
GL ns 102468,54  1012833,92 109493,00 800872,38 0,10 0,11 0,09 0,11 0,1 034 528 2093 302952
Gl * 912504,89  15142032,79  9982214,80  4247313,10 0,06 0,18 0,14 004 066 0,19 869 62,05 549502
PR . 7083504,20 115622119,00 82803986,70 3245696578 0,06 0,18 0,14 004 068 0,19 543 39,89 2448744
SE * 74798,25 1029818,92 577482,82 377537,86 0,07 0,17 0,13 005 056 022 3,47 21,56 3940,63
HI ns 4286022,58  42472496,11  4508988,22 3367748531 0,10 0,11 0,09 0,11 0,11 034 545 21,58 1899629
TE * 1499322,74  25656358,33 1726229334  6894742,24 0,06 0,18 0,14 0,04 0,67 0,19 557 40,62 1099242
TR * 19349,95 226458,99 100696,10 106412,93 0,09 0,15 0,12 0,06 044 025 1,84 9,93 3782,83
MT * 84415,78 821344,13 189121,84 547806,51 0,10 0,13 0,10 0,10 023 031 1,11 4,80 1306554
PE ns 25999,11 6121892,81 6663,53 6089230,17 0,00 0,00 0,00 001 0,00 008 041 719 1987072

*D: Deviance (LRT) por X2 a 5% de probabilidade / *significativo / ns: n&o significativo.
*o2A.variancia genética aditiva; o2F: variancia fenotipica individual; 02EP: variancia entre progénies; g2E: variancia residual; f2A: herdabilidade com sentido restrito dos efeitos
aditivos; A2EP: herdabilidade com sentido restrito entre as progénies; A2DP: herdabilidade com sentido restrito dentro das progénies; A2M: herdabilidade com sentido restrito da
média entre as progénies; c2 coeficiente de determinagio dos efeitos das progénies; Ac: acuracia das progénies; CVg: coeficiente de variacdo genotipico entre as progénies;
CVe: coeficiente de variacéo residual; MG: média geral do carater.
**FO: fenois; FL: flavonoides; CA: carotenoides; DP: radical antioxidante DPPH; AB: radical antioxidante ABTS; SS: s¢lidos soluveis; AC: acidez; pH: potencial hidrogeni6nico;
HU: angulo Hue; AL: alanina; AR: arginina; AS: asparagina; Cl: cisteina; GL: glutamina; Gl: glicina; PR: prolina; SE: serina; HI: histidina; TE: treonina; TR: triptofano; MT:

metionina; PE: fenilalanina.
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Tabela 16. Estimativa da heterose (%) obtida em cruzamentos Top Cross entre linhagens endogamicas Ss (L1:256, L»:258, L3:389,
L4:262, L5:225) e um testador (HD: CD 308) com base genética ampla.

Heterose (H%)

Caract L;xHD LoxHD LsxHD LxHD LsxHD L,xHD LoxHD LsxHD LxHD LsxHD
aracteres
HIB () HIB (Il) HIB (Ill) HIB (IV) HIB (V) HIB (1) HIB (Il) HIB (Ill) HIB (IV) HIB (V)
AP -6,88 16,65 -0,24 26,57 20,36 FL -20,18 15,40 -59,71 -15,84 -15,88
AE 3,09 18,53 7,07 50,46 24,78 CA 51,97 8,65 35,98 60,55 24,38
DE -4,81 16,46 12,76 7,83 10,20 DP 113,27 82,13 -15,16 91,97 182,51
CE -8,74 19,25 -2,15 -3,04 1,27 AB 40,06 21,85 8,37 36,37 -15,04
NF 13,93 5,29 30,23 29,90 50,54 SS 33,33 200,00 100,00 7,69 33,33
GF -13,45 -2,35 24,84 23,08 5,76 AC -52,99 -46,01 -36,15 -47,49 -59,35
ME -26,17 54,81 10,86 -6,39 12,70 pH 6,32 6,06 6,24 7,11 8,78
MG -24,40 77,30 18,89 0,69 24,68 HU -0,27 2,06 -0,39 1,51 0,68
DS 3,59 1,02 10,49 13,26 14,50 AL -48,05 -2,54 -2473 -29,66 -48,15
MS -35,31 46,51 -21,16 25,55 57,67 AR 77,27 -32,70 -25,91 -79,76 -60,08
Mc -10,56 5,18 2,33 1,24 2,22 AS -44,91 5,24 -30,90 -41,48 -35,50
cG 5,46 8,54 18,35 14,16 -5,71 cl 1,97 2,68 16,12 -18,37 -3,72
LG -5,15 -0,96 -3,69 -0,47 -8,16 GL -8,50 33,11 -11,82 6,24 9,40
EG 2,80 -11,66 0,13 -8,68 -3,12 Gl 41,44 193,21 -26,42 -40,09 -54,59
RG -24,40 77,30 18,89 1,22 24,68 PR 20,20 10,62 -25,54 13,95 91,44
Fe 2,57 22,18 36,21 -12,12 -9,34 SE -46,17 26,01 18,88 -17,86 -6,55
Cu 160,78 -73,37 31,35 -6,90 -57,40 HI -3,25 -38,57 -44,98 -21,05 -16,09
Zn 55,02 32,46 30,97 30,95 6,12 TE -9,81 84,07 -36,96 -27,87 -37,58
Na 17,17 6,15 -13,64 -2,58 -28,16 TR 5,63 11,77 -11,42 -25,21 -14,96
Mn 15,13 0,75 49,70 45,34 22,19 MT 7,84 -9,02 -3,77 -11,76 -5,04
FO 32,14 -48,43 38,67 -39,74 13,27 PE 5,04 22,34 12,14 -5,63 3,42

**AP: Altura da planta; AE: altura de insercdo da espiga; DE: didmetro da espiga; CE: comprimento da espiga; NF: nimero de fileiras de grdos da espiga; GF: nimero de
graos por fileira da espiga; ME: massa da espiga; MG: massa de grdos da espiga; DS: didmetro do sabugo; MS: massa do sabugo; MC: massa de cem graos; CG:
comprimento do gréo; LG: largura do gréo; EG: espessura do grdo; RG: rendimento de gréos; Fe: teor de ferro; Cu: teor de cobre; Zn: teor de zinco; Na: teor de sédio; Mn teor
de manganés nas sementes; FO: fenois; FL: flavonoides; CA: carotenoides; DP: radical antioxidante DPPH; AB: radical antioxidante ABTS; SS: sélidos sollveis; AC: acidez;
pH: potencial hidrogenidnico; HU: angulo Hue; AL: alanina; AR: arginina; AS: asparagina; Cl: cisteina; GL: glutamina; Gl: glicina; PR: prolina; SE: serina; HI: histidina; TE:
treonina; TR: triptofano; MT: metionina; PE: fenilalanina.
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Figura 3.Dendrograma com a dissimilaridade genética obtida através da herdabilidade com sentido restrito dos efeitos aditivos (A2A), herdabilidade com sentido restrito entre
as progénies (h2EP), herdabilidade com sentido restrito dentro das progénies (A2DP), e herdabilidade com sentido restrito da média entre as progénies (h2M)para 42 caracteres
mensurados em progénies de meios-irmaos de milho, utilizando a distanciaEuclidiana média, e o métodode agrupamento UPGMA. *AP: Altura da planta; AE: altura de
insercdo da espiga; DE: didmetro da espiga; CE: comprimento da espiga; NF: nimero de fileiras de gréos da espiga; GF: nimero de graos por fileira da espiga; ME: massa da
espiga; MG: massa de graos da espiga; DS: diametro do sabugo; MS: massa do sabugo; MC: massa de cem graos; CG: comprimento do grao; LG: largura do grédo; EG:
espessura do gréo; RG: rendimento de graos; Fe: teor de ferro; Cu: teor de cobre; Zn: teor de zinco; Na: teor de sédio; Mn teor de manganés nas sementes; FO: fenois; FL:
flavonoides; CA: carotenoides; DP: radical antioxidante DPPH; AB: radical antioxidante ABTS; SS: sélidos soluveis; AC: acidez; pH: potencial hidrogenidnico; HU: &ngulo Hue;
AL: alanina; AR: arginina; AS: asparagina; Cl: cisteina; GL: glutamina; Gl: glicina; PR: prolina; SE: serina; HI: histidina; TE: treonina; TR: triptofano; MT: metionina; PE:
fenilalanina.
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6 CAPITULO V
Dialelo e predicao (REML/BLUP) para os componentes do rendimento em
hibridos intervarietais de milho
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Dialelo e predicao (REML/BLUP) para os componentes do rendimento em
hibridos intervarietais de milho

Resumo

O melhoramento genético € essencial para obter incrementos nos componentes de
rendimento do milho, isto pode ser obtido através de cruzamentos que permitam
explorar os efeitos da heterose intervarietal, complementaridade alélica, bem como,
acoes e efeitos génicos. Diante disto, este trabalho teve o objetivo de estimar os
componentes de variancia e parametros genéticos (REML/BLUP) de um dialelo
intervarietal, selecionar e predizer os melhores genétipos para os componentes de
rendimento do milho. O experimento foi realizado no Centro de Genbmica e
Fitomelhoramento— UFPel em 2014/2015 e 2015/2016. Utilizou-se o delineamento
experimental de blocos casualizados contendo 60 hibridos intervarietais de milho
dispostos em trés repeticoes, sendo estes obtidos através de cruzamentos
intervarietais e avaliados em esquema dialélico. Definiu-se que os genitores
paternos e a fragdo genética aditiva sdo determinantes ao indice relativo para o
volume do grdao e a herdabilidade com sentido restrito apresenta-se intermediaria
para este carater. A massa de cem graos e o rendimento de graos sao definidos
pela capacidade especifica de combinacao e genitores maternos, e revelam baixa
herdabilidade com sentido restrito. O genitor materno Taquarao e paterno Argentino
Amarelo obtém as melhores capacidades gerais de combinacao para os caracteres
mensurados. A capacidade especifica de combinacdo sdo expressas para 0S
cruzamentos AL 25 x Dente de Ouro Roxo, AL 25 x BRS Pampeano e Taquarao x
Argentino Branco. As estimativas e predicbes genéticas sdo consistentes e
aplicaveis a programas de melhoramento genético e futuros estudos de genética
quantitativa de milho.

Palavras-chave: Zea mays L.; melhoramento de plantas; parametros genéticos;

maxima verossimilhancga restrita; melhor preditor linear ndo viesado.

Diallel and prediction (REML/BLUP) for yield components in intervarietal maize
hybrids
Abstract
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Genetic breeding is essential to increment maize yield components. It can be
achieved through crosses to explore the effects of intervarietal heterosis, allelic
complementarity, as well as genetic actions and effects. The objective of this work
was to estimate the components of variance and genetic parameters (REML/BLUP)
of an intervarietal diallel, to select and predict the best genotypes for maize yield
components. The experiment was carried out at the Center of Genomics and Plant
Breeding-UFPel in 2014/2015 and 2015/2016. The experimental design was
randomized blocks containing 60 intervarietal maize hybrids arranged in three
replicates, which were obtained through intervarietal crosses and evaluated in a
diallel scheme. The male genitors and the additive genetic fraction are determinant to
the grain volume relative index. Narrow sense heritability is intermediate for this trait.
The mass of one hundred grains and grain yield are defined by specific combining
ability and female genitors, and present low narrow sense heritability. The female
genitor Taquardo, and male genitor Argentino Amarelo present the best general
combining abilities for the measured traits. The specific combining ability is
expressed for crosses AL 25 x Dente de Ouro Roxo, AL 25 x BRS Pampeano and
Taquarao x Argentino Branco. The genetic estimates and predictions are consistent
and applicable to breeding programs and future studies of quantitative genetics in

maize.

Keywords: Zea mays L.; plant breeding; genetic parameters; restricted maximum

likelihood; best linear unbiased prediction.

6.1 Introducao

O melhoramento genético se apresenta imprescindivel para obter acréscimos
aos componentes do rendimento de graos do milho (Zea maysL.). Entretanto, muitos
destes caracteres sao determinados por heranga quantitativa, sendo controlados por
um maior numero de genes, altamente influenciados pelas caracteristicas do
ambiente de cultivo, o que culmina na baixa herdabilidade destes caracteres nas
progénies (ALLARD, 1971). Inquestionavelmente a obtencdo de gendtipos mais
produtivos € a meta de muitos melhoristas de plantas, no entanto, a escolha do

germoplasma, a habilidade combinatéria dos genitores, os efeitos do ambiente e as



137

estratégias de selecdo sao alguns entraves para a obtencdo de gendtipos
promissores (FALCONER; MACKAY, 1996).

Uma alternativa para os programas de melhoramento de milho € o uso de
variedades de polinizacao aberta (VPAs) como germoplasma, sendo fonte de
variabilidade genética e alelos favoraveis aos caracteres de interesse. Pesquisas
definem que VPAs podem ser viaveis economicamente, revelam plasticidade
fenotipica e possuem ampla adaptabilidade aos ambientes de cultivo, em
contrapartida, baixos niveis produtivos podem ser obtidos (CARPENTIERI PIPOLO
etal., 2010). Acréscimos aos componentes do rendimento podem ser obtidos por
meio de cruzamentos, que possibilitam explorar os efeitos da heterose intervarietal,
a complementaridade alélica, bem como, as agbes e efeitos génicos (HALLAUER,;
MIRANDA FILHO, 1995).

A compreensao de quais sao os genitores com melhor potencial para obter
progénies superiores, torna-se possivel através da realizagdo de cruzamentos
dialélicos. Este delineamento genético proporciona obter pardmetros essenciais a
selecao, revelar a contribuicdo dos efeitos aditivos através da capacidade geral de
combinacgao (CGC), e ainda possibilita obter a capacidade especifica de combinagéo
(CEC) baseada nos desvios nao aditivosoriundos dos efeitos de dominancia,
sobredominancia e epistasia (VENCOVSKY, 1978). Estudos dialélicos em milho
apontam que a escolha do genitor, o ambiente de cultivo e as interagcées génicas
influenciam diretamente a capacidade combinatéria dos genitores (NARDINO et al.,
2016a).

As inferéncias realizadas no melhoramento do milho sdo baseadas na
mensuragdo fenotipica dos caracteres, sendo primordial ao melhorista a
disponibilidade de informagdes genéticas consistentes com menor énfase da
influéncia do ambiente. Torna-se possivel determinar as contribuicbes genéticas
aditivas dos genitores as progénies, e ainda estimar parametros que quantifiquem a
fracdo herdavel do carater (BORGES et al., 2010). Pesquisas evidenciam que o
emprego de modelos mistos possibilita obter os componentes de variancia e
parametros genéticos através da maxima verossimilhanga restrita (REML), com
estimativas fidedignas, aplicaveis e vantajosas ao melhoramento genético do milho
(BARRETA et al., 2016). Estes modelos apresentam flexibilidade e podem auxiliar
na selecao e predicdo de gendtipos através do melhor preditor linear ndo viesado

(BLUP), fazendo inferéncias ao valor genético e a nova média predita para o cultivo
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subsequente (RESENDE; DUARTE, 2007). Diante disto, este trabalho teve o
objetivo de estimar os componentes de varidncia e parametros genéticos
(REML/BLUP) de um dialelo intervarietal, selecionar e predizer os melhores

genotipos para os componentes de rendimento do milho.

6.2 Material e Métodos

O experimento foi realizado no Centro de Gendmica e Fitomelhoramento da
Universidade Federal de Pelotas. Os gendtipos utilizados foram cruzados
(2014/2015) e cultivados (2015/2016) no Centro Agropecuario da Palma em Capao
do Ledo— RS, Brasil, na latitude de 31°47°58”S e longitude de 52°31°02”0O, com
altitude de 13,2 metros (m). Segundo Kdppen o clima é classificado como Cfa
subtropical, e o solo é caracterizado como Argissolo vermelho amarelo distréfico
(EMBRAPA, 2006).

O delineamento experimental utilizado foi o de blocos casualizados, contendo
60 hibridos intervarietais de milho, dispostos em trés repeticdes. Sendo estes
obtidos através de cruzamentos intervarietais e avaliados em esquema dialélico,
onde se designou 14 variedades de polinizacdo aberta (VPA) como genitores, diante
disto, procederam-se dez cruzamentos dirigidos para cada combinagao hibrida com
intuito de obter o nimero de sementes necessario para compor o0 ensaio de
competicdo. Os genitores utilizados nos cruzamentos do dialelo (VPAs) e os hibridos
intervarietais estao expostos na Tabela 17.

A semeadura foi realizada na primeira quinzena de dezembro de 2015, onde
se utilizou a densidade populacional de 80 mil plantas por hectare. A adubacéao de
base foi composta por 350 kg ha” de NPK na formulagdo 10-20-20, por cobertura
aplicou-se 112 kg ha™' de nitrogénio na forma amidica no estadio fenolégico Vs. O
controle de plantas daninhas e insetos-praga foram procedidos preventivamente
com a finalidade de reduzir os efeitos bidticos no resultado do experimento. A
unidade experimental foi composta por duas linhas de cinco metros (m) de
comprimento, espacadas por 0,50 m. A colheita foi realizada na segunda quinzena
de abril de 2016 apds todos os gendtipos apresentarem senescéncia foliar.

Os caracteres mensurados foram:

Indice relativo para o volume do grdo (IRVG): Este indice foi obtido através da

amostragem aleatéria de dez graos por unidade experimental, com auxilio de um
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paquimetro digital mensurou-se as dimensdes dos graos (mm). Posteriormente foi
desenvolvido um indice relativo que possibilitou conjugar a informacdo das

dimensdes do grao e inferir uma Unica tendéncia para as estimativas. Sendo:

C'L*E
IRVG= S(C+L+E)

Onde: C= comprimento,L = largura, E = espessura do grao do milho (CARVALHO et
al., 2016).

Massa de cem grdos (MCG): estratificou-se oito subamostras de cem graos
para mensurar a massa através de uma balanga digital, os resultados das
observagdes compuseram o valor médio deste carater para a unidade experimental,
resultados em gramas (g).

Rendimento de grdos (RG): foi mensurado através da colheita de todas as
espigas da unidade experimental onde se aferiu a massa. A magnitude obtida foi
corrigida para a massa de gréos por planta e umidade de 13%, apos ajustou-se os
resultados para a densidade populacional utilizada, sendo o carater expresso em kg
ha™' (CARVAHO et al., 2014).

Os dados obtidos foram submetidos ao teste de normalidade por Shapiro Wilk
(1965), posteriormente, realizou-se a andlise de Deviance(LRT) a 5% de
probabilidade pelo teste do qui-quadrado (X2) com intuito de identificar a significancia
dos caracteres. Para estimar os componentes de varidncia e os parametros
genéticos (REML) do  dialelo intervarietal utilizou-se o  modelo
estatistico:y=Xr+Zp+Wm+Tc+e, onde: y: € o vetor de dados, r: sdo os efeitos das
repeticoes (fixos), p: so os efeitos dos genitores paternos intervarietais (aleatérios),
m: séo os efeitos dos genitores maternos intervarietais (aleatérios), c: sao os efeitos
da capacidade especifica de combinacao entre os genitores intervarietais, e: sdo os
efeitos de residuos (aleatorios).

Estimou-se a variancia genética do genitor paterno (02GP), variancia genética
do genitor materno (02GM), variancia genética aditiva média (02A), variancia da
capacidade especifica de combinacao intervarietal entre dois genitores (02CEC),
variancia residual (o2E), variancia fenotipica individual (02F), herdabilidade com
sentido restrito dos efeitos aditivos intervarietais para o genitor paterno (h2GP),
herdabilidade com sentido restrito dos efeitos aditivos intervarietais para o genitor
materno (h2GM), herdabilidade com sentido restrito dos efeitos aditivos intervarietais

média entre os genitores (h2A), coeficiente de determinacdo dos efeitos da
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capacidade especifica de combinagao (C2CEC), coeficiente de variacao genotipico
entre as progénies (CVg), coeficiente de variacao residual (CVe) e a média geral do
experimento.

Procederam-se as estimativas do BLUP(Best Linear Unbiased Predictor) para
obter os componentes das médias da capacidade geral de combinagéo intervarietal
(CGC) e selecionar os melhores genitores intervarietais (paternos e maternos),
estimar a capacidade especifica de combinagéo intervarietal (CEC), ranquear 0s
genotipos (R), evidenciar os efeitos genéticos preditos (G), valor genético aditivo
predito (U+G), percentual de ganho genético com a selegdo (Ganho %) e a nova
média (NM). As analises foram realizadas com auxilio do software estatistico
Selegen (RESENDE, 2007).

6.3 Resultados e Discussao

A analise de Deviance (LRT) revelou significancia ao indice relativo para o
volume do grao (IRVG), massa de cem graos (MCG) e rendimento de graos (RG) a
5% de probabilidade pelo teste do qui-quadrado (Tabela 18), diante disto, as
estimativas dos componentes de variancia e dos parametros genéticos apresentam
confiabilidade e consisténcia para os caracteres mensurados nos 60 hibridos
intervarietais de milho. O indice relativo para o volume do grdo (IRVG) reune as
dimensdes do grao do milho e pode auxiliar na selecao de gendtipos com graos
mais largos, longos e espessos, sendo possivel incrementar sua massa e
indiretamente o rendimento do gendtipo.

O numero de fileiras de graos da espiga e o numero de graos por fileira
influenciam a largura e a espessura do grao, em contrapartida, as relagdes entre o
didmetro da espiga e do sabugo interagem com o comprimento do grao, maiores
dimensdes podem resultar em acréscimos no acumulo de reservas no endosperma
e graos com maior massa (VAZQUEZ et al., 2012). A expressao fenotipica (02F) do
IRVG foi determinada por 48,4% de efeitos genéticos aditivos (02A), mesmo havendo
incrementos genéticos ao carater devido ao cruzamento intervarietal, percebe-se a
existéncia de uma desuniformidade na contribuicdo genética entre os genitores,
onde 18,5% do fendtipo (02F) foi oriundo da fragdo genética do genitor paterno

(02GP) e apenas 6,0% foi devido ao genitor materno (02GM).
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A contribuicdo da capacidade especifica de combinacao (02CEC) apresentou-
se inferior a 1,0%, desta maneira, a ampla base genética utilizada para o
melhoramento intervarietal do milho preconiza os efeitos aditivos e genes favoraveis
ao carater, com menor énfase aos desvios de dominancia intrinsecos a estimativa
da capacidade especifica de combinacao (PAINI et al., 1996). Para este carater foi
possivel estabelecer que o genitor doador de polen (02GP) se apresentou superior,
onde relaciona 37,2% dos efeitos genéticos totais a variancia genética aditiva (02A).
Portanto, é implicito que os desvios de dominancia agem de forma conjunta e
aleatoria aos efeitos aditivos em cruzamentos intervarietais de milho.

Em relacdo & herdabilidade com sentido restrito (A9 para o IRVG nota-se que
os efeitos dos genitores destoam quanto as suas magnitudes, onde alta
herdabilidade com sentido restrito (A2GP:0,72) foi obtida para os efeitos aditivos
intervarietais do genitor paterno, em contrapartida, baixas (A2GM:0,24) magnitudes
foram reveladas para o genitor materno. Referente ao melhoramento genético do
milho Hallauer e Miranda Filho (1995), classificaram a herdabilidade como sendo
alta (h? >70), média ou intermediaria (30< h2 <70) e baixa (h? <30). Os resultados
obtidos para este parametro podem ser decorrentes da maior contribuicao genética
aditiva do genitor intervarietal paterno (02GP) na expressao fenotipica do carater,
diante disto, uma maior fracdo herdavel na progénie pode ser obtida utilizando os
melhores genitores para o carater IRVG e que possibilitem a maior contribuicao
genética aditiva no cruzamento realizado.

A herdabilidade com sentido restrito média entre os genitores (h2A: 0,48)
apresentou magnitude intermediaria, e indica que o melhoramento do milho com
intuito de obter hibridos intervarietais com elevado IRVG torna-se possivel por meio
do efeito genético aditivo médio dos genitores. Em pesquisa realizada com
cruzamentos de seis variedades de polinizagdo aberta de milho foi possivel obter
herdabilidade com sentido restrito (h2: 0,10) baixa para o comprimento, largura e
espessura dos graos (CARVALHO et al., 2016). O coeficiente de variagdo genotipico
(CVg: 6,94%) obtido para os hibridos intervarietais evidencia variabilidade, sendo
57,3% da variacdo total do carater IRVG decorrente da fracdo genética total
existente entre os gendtipos estudados. A média geral do IRVG foi de 20,94 para os
60 hibridos intervarietais, onde corresponde a graos com 12,0 mm de comprimento,

10,1 mm de largura e 4,6 mm de espessura.



142

O desempenho fenotipico (0%F) da massa de cem graos (MCG) foi
influenciado por 12,7% através da capacidade especifica de combinacao (g2CEC)
dos genitores, sendo esta contribuicdo superior a observada para a fragdo genética
aditiva (02A.7,1%), do genitor paterno (02GP:0,9%) e materno (0°GM: 2,6%).A
proporcao genética aditiva (0%A) evidenciada na progénie foi decorrente de 36,5%
dos efeitos genéticos do genitor materno (02GM) e 13,2% oriundo do genitor doador
de pdlen (02GP). A massa de cem grdos das progénies intervarietais pode ser
incrementada ao identificar qual combinagdo hibrida apresenta-se complementar
para os alelos favoraveis ao carater, onde cuidados sédo imprescindiveis na selecao
do genitor (VPA) materno. Pesquisas definem que a escolha eficiente do genitor em
cruzamentos dialélicos, o ambiente de cultivo, as a¢des e os efeitos génicos podem
determinar a capacidade geral e especifica de combinacéo para a massa do gréao do
milho (NARDINO et al., 2016a).

A herdabilidade com sentido restrito para a massa de cem graos foi baixa
para o genitor materno (A2GM: 0,10), porém, foi a mais pronunciavel para o caréter.
Em progénies intervarietais a herdabilidade com sentido restrito (A2 0,06) foi baixa
(CARVALHO et al., 2016), para linhagens endogémicas a herdabilidade com sentido
amplo (H20,60) se apresentou intermediaria (SOARES et al., 2011), pesquisas com
dez variedades de polinizacao aberta obtiveram herdabilidade com sentido amplo
(H2 0,87) alta para a massa de cem gréos (BARETTA et al., 2016).

A magnitude do coeficiente de determinacdo dos efeitos da capacidade
especifica de combinacdo (C2cec) indica qual estratégia deve ser preconizada no
melhoramento do carater. Coeficientes elevados relacionam a obtencédo de melhores
gendtipos atraves da heterose, dominancia, sobredominancia e efeitos epistaticos,
em contrapartida, baixas magnitudes expdem o melhorista as estratégias que
priorizem os efeitos genéticos aditivos, a herdabilidade com sentido restrito e a
capacidade geral de combinacgdo. Os resultados obtidos neste estudo (C?cec: 0,12)
revelam coeficiente baixo para a massa de cem gréaos, assim a obtencdo de
gendtipos intervarietais superiores podem ser baseadas nos ganhos genéticos
aditivos. Houve variabilidade (CVg: 6,90%) para este carater, mas os efeitos
genéticos contribuem com apenas 43,2% da variagao total para a massa de cem
graos.

As proporcoes fenotipicas (02F) do rendimento de grdos (RG) foram

promovidas por 79,7% dos efeitos da capacidade especifica de combinagao (o2CEC)
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entre os genitores. A fracdo genética aditiva (02A) foi influenciada por 43,5% dos
efeitos genéticos oriundos do genitor materno (02GM), em contrapartida, apenas
6,5% foram decorrentes do genitor paterno (02GP). Os componentes de variancia
indicam haver combinacdes hibridas intervarietais especificas que incrementam o
rendimento de graos, contudo, os ganhos genéticos aditivos sdo mais pronunciaveis
ao se utilizar um genitor materno superior. Uma elevada capacidade especifica de
combinagao € oriunda dos desvios de dominancia, efeitos epistaticos, heterozigose,
e pela presenca de alelos favoraveis ao rendimento de graos (HALLAUER,;
MIRANDA FILHO, 1995). Além de obter ganhos por heterose, o melhoramento
intervarietal pode gerar novas populagdées com frequéncia alélica favoravel, potencial
para extracao de linhagens e futuramente obter hibridos (PFANN et al., 2009).

A herdabilidade com sentido restrito para os genitores paternos (h2GP),
maternos (h2GM) e da média entre os genitores (h2A) foram baixas para o
rendimento de graos. Segundo Hallauer e Miranda Filho (1995), a herdabilidade com
sentido restrito para este carater apresenta-se geralmente (A2:0,18) baixa. Pesquisas
com 28 gendtipos de milho cultivados em oito ambientes obtiveram baixa
herdabilidade com sentido amplo (H20,23) para o rendimento de grdos (NARDINO
et al., 2016b). O coeficiente de determinacao dos efeitos da capacidade especifica
de combinacao (C2cec: 0,79) se evidenciou elevado para o rendimento de graos,
onde se preconiza efeitos ndo aditivos (dominancia, sobredominancia e epistasia). O
coeficiente de variagdo genotipico (CVg: 31,1%) do rendimento de graos foi superior
ao residual (CVe: 15,36%), onde evidencia uma grande variabilidade genética entre
os hibridos intervarietais devido ao numero de genoétipos estudados e suas
diferentes bases genéticas. Pesquisas indicam que a razdo entre o coeficiente de
variagao genotipico e residual (CVg\CVe) quando igual ou superior a unidade reflete
na predominancia de efeitos genéticos, e a populacdo utilizada pode proporcionar
ganhos ao melhoramento do carater (VENCOVSKY, 1978).

Realizaram-se as estimativas das médias (BLUP) para a capacidade geral de
combinagao (CGC), onde se considerou 14 variedades de polinizagdo aberta (VPAS)
e 60 combinacdes hibridas intervarietais (Tabela 19). Como critério para realizar as
inferéncias aos genitores (maternos e paternos) utilizou-se o percentual de ganho
genético com a selecao (Ganho %) igual ou superior a 10,0% para todos os

caracteres mensurados.
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O indice relativo para o volume do grao (IRVG) evidenciou que os genétipos
Taquardo, AL25, Cateto Amarelo e Argentino Branco quando selecionados como
genitores maternos obtiveram um ganho genético predito de 22,8%; 17,8%; 13,2% €
10,9%, respectivamente. No entanto, a selecao para os melhores genitores paternos
aponta que os genotipos Dente de Ouro Roxo, Branco Oito Carreiras e Argentino
Amarelo como os que possibilitam um ganho genético predito de 28,1%; 16,4% e
12,1% para este caréter.

Com intuito de incrementar as dimensdes dos graos do milho nas progénies
intervarietais, pode-se explorar a capacidade geral de combinagdo dos genitores
selecionados, compreendo quais genotipos devem ser utilizados como doador ou
receptor de polen e ainda obter o maior ganho genético aditivo para o carater. Os
genitores maternos selecionados evidenciam nova meédia geral predita (NM) de 21,7
e paternos de 22,6 para o IRVG. Portanto, a escolha eficiente dos genitores impde
um ganho genético em relacdo a média geral do carater de 3,6% para os genitores
maternos e 7,9% para os paternos.

Para a massa de cem graos (MCG) foi possivel determinar que os gendtipos
AL25, Taquardo, BRS Pampeano e AL30 obtiveram ganhos genéticos preditos de
16,7%; 14,0%; 13,1% e 11,1% quando utilizados como genitores maternos,
respectivamente. A selecao de genitores paternos revelou ganho genético predito de
18,1%; 16,1%; 14,1% e 11,3% para os genoétipos BRS Pampeano, Branco Oito
Carreiras, Argentino Amarelo e BRS 473. Os ganhos obtidos com estes genotipos
para a massa do grdao podem ser em funcdo destes genoétipos ja terem sido
previamente melhorados, fato que acarretou no aumento da frequéncia de alelos
favoraveis e a complementaridade de seus efeitos aditivos nas progénies
intervarietais. Estudos utilizando dez variedades de polinizagdo aberta definem que
em média estes genotipos evidenciam maior massa de cem grdos quando
comparados a hibridos simples e duplos de milho (BARETTA et al., 2016).

Variedades de polinizagdo aberta e hibridos intervarietais podem ser
economicamente mais viaveis, com baixos custos de producdo, plasticidade
fenotipica, adaptabilidade ampla, mais tolerantes a algumas doencas, com
rendimento de graos ponderado por seu nivel de melhoramento e manejo adotado
(CARPENTIERI PIPOLO et al., 2010). Os genitores maternos selecionados
obtiveram nova média predita (NM) de 38,0gramas e os paternos de 38,3gramas

para a massa de cem graos. Ao utilizar os melhores genitores foi possivel obter um
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ganho genético predito em relagcdo a média geral do carater de 1,6% aos genitores
maternos e 0,8% para os paternos.

O rendimento de graos (RG) define que os gendtipos Argentino Amarelo,
Taquardao, AL30, BRS Pampeano e Bico de Ouro revelaram os maiores ganhos
genéticos preditos de 17,7%; 15,0%; 12,9%; 11,7% e 10,6% quando utilizados como
genitores maternos, respectivamente. Ao selecionar genitores paternos foi possivel
determinar ganhos genéticos preditos de 24,8%; 16,2%; 12,5% e 10,0% para BRS
Pampeano, Dente de Ouro Branco, Argentino Amarelo e Caiano Rajado. As
estimativas determinam que mesmo selecionando os melhores genitores maternos e
paternos através da capacidade geral de combinagdo, o incremento genético
expresso pela média predita do carater na progénie intervarietal foi inferior a 1,0%
em relacdo a media geral do rendimento de gréos. Portanto, maiores probabilidades
de identificar combinagbes hibridas superiores sado evidenciadas através da
capacidade especifica de combinacao, explorando os desvios de dominancia, efeitos
epistaticos e a heterose intervarietal.

A estimativa dos componentes das médias por BLUP para a capacidade
especifica de combinacdo (CEC)evidenciou ao indice relativo do volume do gréao
(IRVG) que 43 hibridos intervarietais obtiveram nova média (NM) predita superior a
média geral (Tabela 20), em contrapartida, apenas 22 gendtipos apresentaram
acréscimos devido aos efeitos genéticos (G) influenciando positivamente o valor
genético predito (U+G). O melhoramento do milho carece dos valores genéticos para
o carater de interesse, desta maneira, o uso de predicdbes BLUP possibilita
compreender e selecionar genétipos promissores por meio de informacbes que
revelem o verdadeiro valor genético e minimizam as distorcbes das estimativas
devido aos efeitos do ambiente (BORGES et al., 2010).

As predi¢des para olRVG determinam que maiores estimativas da capacidade
especifica de combinagcdo (CEC) foram obtidas com o cruzamento do genitor
materno AL 25 e paterno Dente de Ouro Roxo (AL25_x_DOR), onde revelaram ao
valor genético aditivo predito (U+G) e a nova média (21,01) superioridade em
relacdo aos demais gendtipos. A obtencao de gendtipos intervarietais com maiores
dimensbdes do grdao também podem ser alcangada através do cruzamento BRS
Pampeano e Branco Oito Carreiras (PAM_x_OCB), Taquardo e Caiano Rajado
(TAQ_x_CR), no entanto, estes cruzamentos obtiveram um menor ganho genético

aditivo na progénie.
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Para a massa de cem graos (MCG) 57 hibridos intervarietais revelaram que a
nova média (NM) predita foi superior a média geral do carater. Diante disto,
acréscimos devido aos efeitos genéticos preditos (G) e ao valor genético aditivo
(U+G) foram evidenciados para 26 hibridos intervarietais testados (Tabela 21). As
melhores estimativas da capacidade especifica de combinacdo (CEC) foram
expressas para o genitor materno AL25 e paterno BRS Pampeano que obteve 8,8%
de ganho genético com a selecdo, e a nova meédia (NM) de 43,72gramas se
assemelhou ao valor genético aditivo predito (U+G). A nova média predita por BLUP
tera proximidade a magnitude que o carater obtera no préximo cultivo, no entanto, se
a estimativa do valor genético aditivo predito (U+G) se assemelhar a nova média ha
uma alta probabilidade desta predicéo ter consisténcia (BORGES et al., 2010).

O incremento da massa do grao nas progénies intervarietais também pode
ser obtido com os cruzamentos dos genitores AL30 e BRS 473 (AL30_x_473), BRS
Missdes e Branco Oito Carreira (BRSM_x_OCB), BRS Pampeano e Branco Oito
Carreira (PAM_x_OCB) onde revelam ganhos genéticos de 6,0%; 5,0% € 4,5%
respectivamente. Maiores efeitos genéticos aditivos foram obtidos para a massa de
cem graos (MCG) quando se utilizou como genitor materno variedades de
polinizacdo aberta (VPAs) com certo grau de melhoramento para os caracteres de
interesse agronémico, no ranking dos melhores genétipos para a capacidade
especifica de combinacdo (CEC) resultados superiores para este carater foram
obtidos quando o cruzamento foi realizado entre duas variedades de polinizagao
aberta (VPAs), previamente melhoradas sendo estas complementares para os alelos
favoraveis da massa do grao.

O rendimento de grdos (RG) evidenciou que 59 hibridos intervarietais
apresentaram a nova média (NM) superior a média geral do carater (Tabela 22). No
entanto, apenas 27 gendétipos foram beneficiados por efeitos genéticos positivos (G)
devido ao cruzamento. A capacidade especifica de combinacao (CEC) revelou maior
efeito genético aditivo predito (U+G) para o cruzamento Taquardo e Argentino
Branco (TAQ_x_ARB), com nova média (NM) predita (12631,1 kg ha') 78,1%
superior a média geral do carater. Alguns cruzamentos apresentaram potencial
produtivo, no entanto, menores efeitos genéticos foram obtidos através das
combinagdes hibridas Cateto Amarelo e BRS Pampeano (CAM_x_PAM), AL25 e

Branco Oito Carreiras (AL25 x OCB), Argentino Amarelo e Taquardo
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(ARA_x_TAQ), onde todas estas combinacdes evidenciam ganhos genéticos devido
a selecao sendo superiores a 4,0% em relacao aos demais genotipos.

Com os resultados expostos neste estudo foi possivel compreender as
proporgoes genéticas aditivas e os parametros imprescindiveis ao melhoramento do
milho, e ainda determinar quais abordagens referentes a capacidade combinatéria
podem ser procedidas para obter gendtipos superiores aos componentes do
rendimento em hibridos intervarietais. As inferéncias expostas podem ser utilizadas
em programas de melhoramento intervarietal de milho e pesquisas com genética

quantitativa que utilizem modelos mistos para a predigdo de genotipos.

6.4 Conclusoes

Os genitores paternos e a fracao genética aditiva sdo determinantes ao indice
relativo para o volume do grao e a herdabilidade com sentido restrito apresenta-se
intermedidria para este carater.

A massa de cem grédos e o rendimento de grdos sao definidos pela
capacidade especifica de combinacdo e genitores maternos, revelam baixa
herdabilidade com sentido restrito.

O genitor materno Taquarao e paterno Argentino Amarelo obtém as melhores
capacidades gerais de combinacdo para os caracteres mensurados.

A capacidade especifica de combinagao sao expressas para 0s cruzamentos
AL 25 x Dente de Ouro Roxo, AL 25 x BRS Pampeano e Taquardo x Argentino
Branco.

As estimativas e predicdes genéticas sdo consistentes e aplicaveis a
programas de melhoramento genético e futuros estudos de genética quantitativa de

milho.
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Tabela 17. Descricdo dos genitores (VPAs) utilizados no esquema de dialelo de

milho e as combinacdes hibridas intervarietais obtidas.

Genitores  Variedades de Polinizagao Aberta (VPA) Sigla

Gy BRS 473 473

Go AL25 AL25

Gs AL30 AL30

Ga Argentino Amarelo ARA

Gs Argentino Branco ARB

Ge Bico de Ouro BIO

Gy BRS Missbées BRSM

Gs Cateto Amarelo CAM

Go Caiano Rajado

Gio Dente de Ouro Roxo DOR

G4 BRS Pampeano PAM

Gz Taquarao TAQ

Gis Branco Oito Carreiras OCB

Gig Dente de Ouro Branco DOB

Cruzamentos Intervarietais (2014/2015)

AL25 x DOR  PAM_x_AL25 CR x_473 AL30_x_CR DOR_x_BIO PAM_x_CR
PAM_x_OCB  AL25 x_CR BRSM_x_TAQ CR_x_OCB AL25 x_CAM  BRSM_x_CAM
TAQ_x_CR AL25 x_PAM  BRSM_x_PAM 473_x_ARB CAM_x_PAM  BRSM_x_OCB
CAM_x_ARA  TAQ_x_OCB CAM_x_OCB DOR_x_473 ARA_x_PAM AL25_x_ARA
ARA_X_ARB  ARB_x_PAM DOR_x_OCB AL25_x_ARB  BRSM_x_ARB 473 x_PAM
TAQ x ARB  AL25 x 473  PAM_x BRSM  BRSM_x BIO DOR_x_ARB 473 x_OCB
DOR_x TAQ  473_x_ARA DOR_x_PAM 473_x_TAQ ARA_x_TAQ PAM_x_473
DOR_x ARA 473 x CAM  AL30_x BRSM  AL30_x_OCB CAM_x_ARB AL30_x_AL25
AL30_x_473  AL25_x OCB  CR x BRSM  DOR_x BRSM  AL30_x DOB DOR_x_CR
AL30 x PAM  CAM_x BIO  AL25 x_BRSM CR_x_ARA BIO_x_ARA AL25 x_TAQ




151

Tabela 18.Estimativa dos componentes de variancia e parametros genéticos (REML)

para os 60 hibridos intervarietais de milho cultivados na safra agricola 2015/2016.

*Parametros *IRVG (indice) MCG (g) RG (kg ha™)
***Deviance 7,85** 4,74* 135,69**
02GP 1,54 0,39 5463,05
02GM 0,52 1,08 36276,84
oZA 4,14 2,96 83479,79
02CEC 0,04 5,29 4833116,15
o%E 6,43 34,98 1185564,92
oF 8,55 41,76 6060420,97
h2GP 0,72 0,03 0,00
h2GM 0,24 0,10 0,02
h2A 0,48 0,07 0,01
C2CEC 0,00 0,12 0,79
CVg(%) 6,94 6,90 31,14
CVe(%) 12,11 15,68 15,36
Média geral 20,94 37,70 7088,26

*o2GP:wvariancia genética do genitor paterno; 02GM: varidncia genética do genitor materno; gZA:
variancia genética aditiva média; o2?CEC: variancia da capacidade especifica de combinagéo
intervarietal entre os genitores; g2E: variancia residual; o : variancia fenotipica individual; A2GP:
herdabilidade com sentido restrito dos efeitos aditivos intervarietais para o genitor paterno; h2GM:
herdabilidade com sentido restrito dos efeitos aditivos intervarietais para o genitor materno; h2A:
herdabilidade com sentido restrito dos efeitos aditivos intervarietais média entre os genitores; C?CEC:
coeficiente de determinagdo dos efeitos da capacidade especifica de combinagdo; CVg(%):
coeficiente de variagéo genotipico entre as progénies; CVe(%):coeficiente de variagao residual; Média
geral: média geral do experimento.

"indice relativo para o volume do grao (IRVG, indice), massa de cem grdos (MCG, gramas) e
rendimento de graos (RG, kg ha™).

"**Deviance (LRT) a 5% de probabilidade pelo teste do Qui-Quadrado.
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Tabela 19.Estimativa das médias para a capacidade geral de combinacéo
intervarietal (CGC), e a selecao dos genitores intervarietais (BLUP) para o indice

relativo do volume do grao (IRVG), massa de cem graos (MCG) e rendimento de

graos (RG).
Indice relativo do volume do gréo (IRVG)
Selegdo dos genitores paternos Selegédo para genitores maternos

‘R *"Gendtipos G U+G Ganho (%) NM R Gendtipo G U+G Ganho (%) NM

1 DOR 3,01 23,95 28,15 23,95 1 TAQ 1,09 22,36 22,85 22,03
2 oCB 0,50 21,44 16,46 22,70 2 AL25 0,61 21,58 17,81 21,79
3 ARA 0,37 21,31 12,16 22,24 3 CAM 0,19 21,13 13,20 21,57
4 473 0,33 21,27 9,82 21,99 4 ARB 0,18 21,12 10,90 21,46
5 PAM 0,22 21,16 8,32 21,83 5 PAM 0,11 21,05 9,22 21,38
6 ARB -0,12 20,81 6,73 21,66 6 ARA 0,00 20,94 7,54 21,30
7 BRSM -0,19 20,74 5,51 21,53 7 CR -0,08 20,85 6,28 21,24
8 CR -0,36 20,57 4,39 21,41 8 DOR -0,26 20,68 4,82 21,17
9 BIO -0,41 20,52 3,46 21,31 9 BIO -0,27 20,66 3,56 21,11
10 AL25 -0,61 20,32 2,52 21,21 10 AL30 -0,28 20,65 2,72 21,07
11 DOB -0,75 20,18 1,68 21,12 11 473 -0,64 20,29 1,04 21,00
12 CAM -0,92 20,11 0,74 21,02 12 BRSM -0,65 20,28 0,00 20,94
13 TAQ -1,06 19,87 0,00 20,94

Massa de cem gréos (MCG)

R Genétipos G U+G Ganho (%) NM R Genétipo G U+G Ganho (%) NM

1 PAM 0,35 38,06 18,14 38,06 1 AL25 0,69 38,39 16,72 38,39
2 OoCB 0,28 37,98 16,15 38,02 2 TAQ 0,47 38,17 14,02 38,28
3 ARA 0,19 37,90 14,12 37,98 3 PAM 0,47 38,17 13,11 38,24
4 473 0,05 37,75 11,30 37,92 4 AL30 0,22 37,92 11,19 38,16
5 AL25 0,02 37,72 9,25 37,88 5 CR 0,20 37,90 9,94 38,11
6 DOR 0,01 37,71 7,82 37,85 6 CAM 0,14 37,84 8,84 38,07
7 BRSM -0,01 37,68 6,61 37,83 7 BIO 0,09 37,79 7,90 38,03
8 DOB -0,04 37,65 5,51 37,81 8 ARA 0,08 37,78 7,16 38,00
9 ARB -0,10 37,59 4,29 37,78 9 ARB -0,24 37,45 5,71 37,93
10 BIO -0,12 37,57 3,23 37,76 10 DOR -0,61 37,08 3,65 37,85
11 CR -0,13 37,57 2,33 37,74 11 BRSM -0,71 36,99 1,77 37,77
12 CAM -0,21 37,48 1,24 37,72 12 473 -0,81 36,88 0,00 37,70
13 TAQ -0,29 37,40 0,00 37,70

Rendimento de Gréos (RG)
R Genétipos G U+G Ganho (%) NM R Gendtipos G U+G Ganho (%) NM
PAM 8,88 7097,14 24,82 7097,14 1 ARA 53,09 7141,35 17,75 7141,35

2 DOB 2,78 7091,04 16,29 7094,09 2 TAQ 37,09 7125,36 15,07 7133,35
3 ARA 1,80 7090,06 12,52 7092,75 3 AL30 26,27 7114,53 12,98 7127,86
4 CR 1,00 7089,26 10,09 7091,88 4 PAM 24,30 7112,56 11,76 7123,56
5 BIO 0,70 7088,97 8,47 7091,30 5 BIO 18,63 7106,90 10,65 7120,45
6 ocB -0,46 7087,80 6,85 7090,71 6 CAM 50,62 7093,32 9,16 7115,67
7 BRSM -0,60 7087,66 5,62 7090,28 7 473 -12,84 7075,42 7,24 7109,92
8 473 -0,78 7087,47 4,64 7089,93 8 ARB -15,83  7072,43 5,67 7105,23
9 AL25 -0,99 7087,27 3,83 7089,63 9 CR -16,40 7071,86 4,43 7101,53
10 DOR -1,26  7086,99 3,07 7089,37 10 BRSM -20,08 7068,17 3,32 7098,19
11 ARB -1,92 7086,34 2,32 7089,09 11 AL25 -34,92 70583,34 1,96 7094,11
12 TAQ -2,74 7085,52 1,48 7088,79 12 DOR -64,37 7023,89 0,00 7088,26
13 CAM -6,39 7081,86 0,00 7088,65

* R: ranking de classificagéo; G: efeitos genéticos preditos; U+G: valor genético aditivo predito; ganho
(%): percentual de ganho genético com a selegao;NM: nova média.

“*Genitores BRS 473 (473), AL 25 (AL25), AL 30 (AL30), Argentino Amarelo (ARA), Argentino Branco
(ARB), Bico de Ouro (BIO), BRS Missoes (BRSM), Cateto Amarelo (CAM), Caiano Rajado (CR),
Dente de Ouro Roxo (DOR), BRS Pampeano (PAM), Taquarao (TAQ) e Branco Oito Carreiras (OCB),
Dente de Ouro Banco (DOB).
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Tabela 20.Estimativas dos componentes das médias da capacidade especifica de combinag¢ao por BLUP para o indice relativo de

volume do grdo (IRVG) mensurado em 60 hibridos intervarietais de milho.

Indice relativo para o volume do gréo (IRVG)

R " Gendlipos G UG Ganho (%) NM R Genotipos G UG Ganho (%) NM
1 AL25 x_DOR 0,07 21,01 0,06 21,01 31 AL30_x_CR 0,00 20,93 0,01 20,95
2 PAM_x_OCB 0,03 20,97 0,04 20,99 32 CR_x_OCB 0,00 20,93 0,01 20,95
3 TAQ x_CR 0,03 20,97 0,04 20,99 33 473 x_ARB 0,00 20,93 0,01 20,95
4 CAM x_ARA 0,03 20,97 0,03 20,98 34 DOR_x_473 0,00 20,93 0,01 20,95
5 ARA_x_ARB 0,03 20,97 0,03 20,98 35 AL25 x_ARB 0,00 20,93 0,01 20,95
6 TAQ_x_ARB 0,02 20,96 0,03 20,98 36 BRSM_x_BIO 0,00 20,93 0,01 20,95
7 DOR_x_TAQ 0,02 20,96 0,03 20,98 37 473 x_TAQ 0,00 20,93 0,01 20,95
8 DOR_x_ARA 0,02 20,96 0,03 20,97 38 AL30_x_OCB 0,00 20,93 0,01 20,95
9 AL30_x_473 0,02 20,96 0,02 20,97 39 DOR_x_BRSM -0,01 20,93 0,01 20,95
10 AL30_x_PAM 0,02 20,96 0,02 20,97 40 CR_x_ARA -0,01 20,92 0,00 20,95
11 PAM_x_AL25 0,02 20,96 0,02 20,97 41 DOR_x_BIO -0,01 20,92 0,00 20,95
12 AL25 x CR 0,02 20,96 0,02 20,97 42 AL25_x_CAM -0,01 20,92 0,00 20,95
13 AL25 x_PAM 0,01 20,95 0,02 20,97 43 CAM_x_PAM -0,01 20,92 0,00 20,95
14 TAQ x_OCB 0,01 20,95 0,02 20,97 44 ARA_x_PAM -0,01 20,92 0,00 20,94
15 ARB_x_PAM 0,01 20,95 0,02 20,96 45 BRSM_x_ARB -0,01 20,92 0,00 20,94
16 AL25 x 473 0,01 20,95 0,02 20,96 46 DOR_x_ARB -0,01 20,92 0,00 20,94
17 473_x_ARA 0,01 20,95 0,02 20,96 47 ARA x_TAQ -0,01 20,92 0,00 20,94
18 473 x_CAM 0,01 20,95 0,02 20,96 48 CAM_x_ARB -0,01 20,92 0,00 20,94
19 AL25 x_OCB 0,01 20,95 0,02 20,96 49 AL30_x_DOB -0,01 20,92 0,00 20,94
20 CAM_x_BIO 0,01 20,95 0,01 20,96 50 BIO_x_ARA 0,02 20,91 0,00 20,94
21 CR_x_473 0,01 20,95 0,01 20,96 51 PAM_x_CR 0,02 20,91 0,00 20,94
22 BRSM_x_TAQ 0,01 20,95 0,01 20,96 52 BRSM_x_CAM 0,02 20,91 0,00 20,94
23 BRSM_x_PAM 0,00 20,94 0,01 20,96 53 BRSM_x_OCB 0,02 20,91 0,00 20,94
24 CAM_x_OCB 0,00 20,94 0,01 20,96 54 AL25_x_ARA 0,02 20,91 0,00 20,94
25 DOR_x_OCB 0,00 20,94 0,01 20,96 55 473 x_PAM 0,02 20,91 0,00 20,94
26 PAM_x_BRSM 0,00 20,94 0,01 20,96 56 473 x_OCB 0,03 20,91 0,00 20,94
27 DOR_x_PAM 0,00 20,94 0,01 20,96 57 PAM_x_473 0,03 20,90 0,00 20,94
28 AL30_x_BRSM 0,00 20,94 0,01 20,96 58 AL30_x_AL25 0,03 20,90 0,00 20,94
29 CR_x_BRSM 0,00 20,94 0,01 20,95 59 DOR_x_CR -0,04 20,89 0,00 20,94
30 AL25 x BRSM 0,00 20,93 0,06 20,95 60 AL25 x TAQ 0,04 20,89 0,00 20,94

* R: ranking de classificagéo; G: efeitos genéticos preditos; U+G: valor genético aditivo predito; ganho (%): percentual de ganho genético com a selegdo; NM: nova média
“*Genitores BRS 473 (473), AL 25 (AL25), AL 30 (AL30), Argentino Amarelo (ARA), Argentino Branco (ARB), Bico de Ouro (BIO), BRS Missdoes (BRSM), Cateto Amarelo (CAM), Caiano Rajado
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Tabela 21.Estimativas dos componentes das médias da capacidade especifica de combinac¢ao por BLUP para a massa de cem
graos (MCG) mensurada em 60 hibridos intervarietais de milho.

Massa de cem gréos (MCG)

R " Genolipos G UG Ganho (%) NM R Genotipos G UG Ganho (%) NM
1 AL25 x_PAM 6,02 43,72 8,82 43,72 31 DOR_x_BRSM 024 37,46 1,18 38,51
2 AL30_x_473 2,18 39,89 6,01 41,80 32 DOR_x_BIO -0,27 37,43 1,14 38,48
3 BRSM_x_OCB 2,14 39,85 5,05 41,15 33 BRSM_x_ARB 0,30 37,40 1,09 38,44
4 PAM_x_OCB 2,09 39,79 4,56 40,81 34 473 _x_ARB -0,34 37,36 1,04 38,41
5 CAM_x_ARA 1,72 39,42 4,15 40,53 35 CR_x_ARA 0,34 37,36 1,00 38,38
6 TAQ x_OCB 1,31 39,01 3,78 40,28 36 AL25 x_ARB 0,37 37,33 0,95 38,35
7 AL30_x_PAM 1,30 39,00 3,51 40,10 37 CAM_x_PAM 042 37,28 0,91 38,32
8 PAM x_AL25 1,27 38,97 3,30 39,96 38 CAM_x_BIO 044 37,27 0,87 38,30
9 ARA_x_ARB 1,07 38,77 3,11 39,83 39 AL25_x_CAM 047 37,23 0,83 38,27
10 DOR_x_PAM 0,97 38,67 2,94 39,71 40 DOR_x_473 -0,52 37,18 0,79 38,24
11 DOR_x_ARA 0,58 38,28 2,75 39,58 41 BRSM_x_PAM 053 37,18 0,75 38,22
12 TAQ_x_CR 0,58 38,28 2,59 39,47 42 AL25 x_BRSM -0,54 37,17 0,72 38,19
13 CR_x_OCB 0,53 38,23 2,45 39,38 43 AL30_x_DOB 057 37,14 0,68 38,17
14 BIO_x_ARA 0,45 38,15 2,32 39,29 44 AL30_x_OCB 057 37,13 0,65 38,14
15 PAM_x_CR 0,45 38,15 2,21 39,21 45 CAM_x_ARB -0,59 37,11 0,61 38,12
16 TAQ x_ARB 0,42 38,12 2,11 39,14 46 AL30_x_CR -0,64 37,06 0,58 38,10
17 CAM_x_OCB 0,42 38,12 2,02 39,08 47 AL25 x_CR 0,70 37,00 0,54 38,07
18 CR_x_BRSM 0,42 38,12 1,95 39,03 48 DOR_x_OCB -0,81 36,89 0,51 38,05
19 CR_x 473 0,41 38,11 1,87 38,98 49 BRSM_x_BIO 0,97 36,73 0,47 38,02

20 AL30_x_BRSM 0,39 38,09 1,81 38,94 50 AL30_x_AL25 0,99 36,71 0,43 38,00

21 ARA_x_PAM 0,36 38,06 1,75 38,90 51 ARA_x_TAQ 1,03 36,67 0,39 37,97

22 AL25 x_OCB 0,29 38,00 1,69 38,85 52 ARB_x_PAM 1,20 36,50 0,35 37,94

23 AL25_x_ARA 0,22 37,92 1,63 38,81 53 AL25 x_TAQ 1,22 3648 0,31 37,91

24 AL25 x_DOR 0,17 37,87 1,57 38,77 54 PAM_x_473 1,30 36,40 0,27 37,89

25 DOR_x_TAQ 0,06 37,76 1,51 38,73 55 DOR_x_ARB 1,33 36,37 0,23 37,86

26 473_x_ARA 0,03 37,73 1,46 38,70 56 DOR_x_CR 1,44 36,27 0,19 37,83

27 AL25_x 473 -0,01 37,69 1,40 38,66 57 473_x_OCB 1,66 36,05 0,14 37,80

28 473 x_TAQ 0,08 37,62 1,35 38,62 58 BRSM_x_TAQ 1,66 36,05 0,10 37,77

29 473 _x_CAM -0,21 37,49 1,29 38,58 59 473 x_PAM -1,71 36,00 0,05 37,74

30 PAM _x_BRSM 022 37.48 1,24 38,55 60 BRSM_x_CAM 216 3554 0,00 37,70

* R: ranking de classificagéo; G: efeitos genéticos preditos; U+G: valor genético aditivo predito; ganho (%): percentual de ganho genético com a selegdo; NM: nova média
“*Genitores BRS 473 (473), AL 25 (AL25), AL 30 (AL30), Argentino Amarelo (ARA), Argentino Branco (ARB), Bico de Ouro (BIO), BRS Missdoes (BRSM), Cateto Amarelo (CAM), Caiano Rajado
(CR), Dente de Ouro Roxo (DOR), BRS Pampeano (PAM), Taquardo (TAQ) e Branco Oito Carreiras (OCB), Dente de Ouro Banco (DOB).
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Tabela 22.Estimativas dos componentes das médias da capacidade especifica de combinagéo por BLUP para o rendimento de
graos (RG) mensurada em 60 hibridos intervarietais de milho.

Rendimento de Gréos (RG)

R Genbtipos G U+G Ganho (%) Nova média R Genbtipos G U+G Ganho (%) Nova média
1 TAQ_x_ARB 5542,8 12631,1 4,90 12631,1 31 AL30_x_BRSM -214,1 6874,1 1,30 8555,7
2 CAM_x_PAM 5088,9 12177,2 4,70 12404,2 32 AL25_x_ARA -409,0 6679,1 1,25 8497,1
3 AL25_x_OCB 4004,3 11092,5 4,32 11966,9 33 TAQ_x_OCB -410,6 6677,6 1,20 8441,9
4 ARA_x_TAQ 3949,0 11037,3 4,11 117345 34 PAM_x_CR -500,5 6587,6 1,15 8387,4
5 PAM_x_473 3634,5 10722,8 3,93 11532,2 35 DOR_x_PAM -512,3 6575,8 1,10 8335,6
6 ARA_x_PAM 3098,5 10186,8 3,73 11307,9 36 AL25_x_TAQ -538,7 6549,5 1,06 8286,0
7 DOR_x_BIO 2768,6 9856,9 3,55 11100,7 37 CAM_x_ARB -571,6 6516,5 1,02 8238,2
8 BIO_x_ARA 2479,0 9567,2 3,38 10909,0 38 CR_x_BRSM -687.,9 6400,2 0,97 8189,8
9 AL30_x_DOB 24548 9543,1 3,25 10757,2 39 AL25_x_BRSM -708,5 6379,7 0,93 81434
10 AL30_x_PAM 2331,3 9419,6 3,13 10623,4 40 AL25_x_ARB -827,9 6260,3 0,89 8096,3
11 473_x_ARA 2250,6 9338,9 3,02 10506,7 41 CAM_x_BIO -851,6 6236,6 0,85 8051,0
12 BRSM_x_PAM 1312,6 8400,9 2,87 10331,2 42 473 _x_ARB -883,6 6204,6 0,81 8007,0
13 PAM_x_BRSM 1248,3 8336,6 2,73 10177,8 43 CAM_x_ARA -1056,8 6031,4 0,77 7961,1
14 AL25_x_PAM 1245,0 8333,3 2,62 10046,0 44 AL25_x_DOR -1120,8 5967,4 0,73 7915,8
15 AL30_x_CR 991,7 8079,9 2,50 9914,9 45 DOR_x_ARA -1160,3 5927,9 0,69 7871,6
16 BRSM_x_ARB 715,9 78041 2,38 9783,0 46 BRSM_x_BIO -1293,5 5794,7 0,65 7826,4
17 473_x_TAQ 593,3 7681,6 2,27 9659,4 47 473 _x_0OCB -1306,8 5781,4 0,61 7782,9
18 AL30_x_AL25 519,4 7607,7 2,17 9545,4 48 BRSM_x_TAQ -1388,6 5699,5 0,58 7739,5
19 DOR_x_CR 452,5 7540,7 2,08 9439,9 49 PAM_x_AL25 -1396,0 5692,1 0,54 7697,7
20 CR_x_473 4459 7534,2 2,00 9344,6 50 CR_x_OCB -1427,6 5660,6 0,50 7657,0
21 PAM_x_OCB 246,4 7334,6 1,91 9248,9 51 CR_x_ARA -1514,1 5574,1 0,47 7616,2
22 DOR_x_OCB 231,5 7319,7 1,83 9161,2 52 CAM_x_OCB -1935,4 5152,8 0,43 7568,8
23 DOR_x_473 177,6 7265,9 1,76 9078,8 53 ARB_x_PAM -2106,2 4982,0 0,38 7520,0
24 AL25_x_CR 139,4 7227,6 1,69 9001,7 54 BRSM_x_CAM -2114,7 4973,5 0,34 7472,8
25 BRSM_x_OCB 96,3 7184,5 1,63 8929,0 55 AL25_x_473 -2268,7 4819,5 0,30 74246
26 AL30_x_OCB 95,9 7184,2 1,57 8861,9 56 473_x_PAM -2302,9 4785,3 0,26 7377,4
27 ARA_x_ARB 15,3 7103,5 1,51 8796,8 57 AL30_x_473 -2684,0 4404,2 0,21 7325,3
28 473_x_CAM -58,8 7029,4 1,46 8733,6 58 AL25_x_CAM -3474,4 3613,7 0,15 7261,3
29 DOR_x_BRSM -167,6 6920,6 1,40 8671,1 59 DOR_x_ARB -5003,5 2084,7 0,08 7173,5
30 TAQ_x_CR -197,6 6890,6 1,35 8611,8 60 DOR_x_TAQ -5034,3 2053,8 0,00 7088,2

* R: ranking de classificagdo; G: efeitos genéticos preditos; U+G: valor genético aditivo predito; ganho (%): percentual de ganho genético com a selegdo; NM: nova média
“*Genitores BRS 473 (473), AL 25 (AL25), AL 30 (AL30), Argentino Amarelo (ARA), Argentino Branco (ARB), Bico de Ouro (BIO), BRS Missdes (BRSM), Cateto Amarelo (CAM), Caiano Rajado
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7 CONSIDERACOES FINAIS
O milho (Zea mays L.) apresenta-se imprescindivel no cenario agricola, social

e econdmico, tanto no @mbito mundial como brasileiro. Sua relevancia € decorrente
das inuUmeras aptidées que esta cultura apresenta, desde a alimentacao animal,
producdo de silagem, elaboracdo de concentrados e ragdes, producdo de
biocombustiveis, alimentagdo humana in natura, matéria prima para a obtencao de
amidos, farinhas, canjicas, paes, bebidas e mingaus. Esta ampla aplicabilidade e
importancia fez com que o milho fosse o foco de inUmeras pesquisas em
melhoramento genético que visam maximizar os principais atributos agronémicos de
interesse.

No entanto, a crescente demanda mundial por mais alimento e de alta
qualidade nutricional, direciona os melhoristas a desenvolver dindmicas de
melhoramento que priorizem ndo somente o incremento da produtividade de graos,
mas também os constituintes nutricionais dos grdos do milho. Desta forma, a
biofortificagdo de alimentos preconiza incrementar o teor de determinado nutriente
no alimento por meio do melhoramento genético, sendo esta uma ferramenta eficaz
para incrementar a fragdo proteica dos graos, os compostos bioativos,
micronutrientes e os aminoacidos.

O desenvolvimento deste trabalho permitiu identificar fontes alternativas de
variabilidade genética, caracteristicas morfolégicas e fisioldgicas com potencial de
serem indicativos de um genotipo superior, possibilitou compreender a dindmica de
melhoramento, a obtengcédo de linhagens e hibridos com bases genéticas distintas.
Durante o desenvolvimento desta pesquisa foi possivel compreender as tendéncias
genéticas aditivas e ndo aditivas, as manifestagbes fenotipicas e os efeitos do
ambiente de cultivo, para entéo, revelar a comunidade cientifica as a¢des alélicas e

génicas, as capacidadescombinatdrias entre genitores e os efeitos da heterose para
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caracteres morfolégicos, componentes do rendimento de grdos, compostos
bioativos, micronutrientes e aminoacidos.

Estas informagdespermitirdo aos programas de melhoramento genético do
milho e afuturos estudos de genética quantitativa, direcionar seus objetivos
baseados em premissas e parametros obtidos neste trabalho. Ao efetuar esta
pesquisa foi possivel apresentar as principais dindmicas e estratégias envolvidas no
melhoramento genético do milho, evidenciando a aplicabilidade de modelos
biométricos univariados e multivariados com intuito de incrementar os componentes
do rendimento e a biofortificagdo dos graos do milho.

O primeiro estudo (Capitulo 1) possibilitou determinar os componentes de
variancia e parametros genéticos que mais influenciam a interacdo gendtipos x
ambientes para os caracteres diametro da espiga, numero de fileiras de grdos da
espiga e didmetro do sabugo. Sendo possivel definir quais componentes do
rendimento do milho sdo associados de forma fenotipica, genética e suas respostas
frente ao ambiente. Elencou-se como estratégia de selecdo indireta multivariada
para incrementar o rendimento de gréos, a selecdo de plantas prolificas, com
espigas de maior diametro e maior numero de graos por fileira da espiga.

A realizacdo do segundo estudo (Capitulo Il) envolvendo a interacao
genotipos x ambientes de cultivo, permitiu inferir que o incremento da proteina bruta
nos graos do milho é inversamente proporcional a produtividade de graos e plantas
com elevada estatura. Da mesma forma, identificou-se os ambientes de cultivo
favoraveis para a expressao da maior fragdo proteica nos graos do milho, bem
como, possibilitou selecionar gendtipos estaveis para este atributo independente do

ambiente de cultivo.
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O terceiro estudo (Capitulo Ill) definiu associagbes lineares altas e positivas
entre a largura e a massa de cem sementes, entre os radicais antioxidantes DPPH e
ABTS, e através do micronutriente manganés e o zinco. Definiu-se que em
cruzamentos intervarietais os parametros genéticos determinaram que a relagcéao
progénies e o pai-médio é superior para o comprimento, largura e acidez da
semente, fendis totais e teor de cobre. Identificou-se que os caracteres acidez das
sementes, radical antioxidante DPPH e teor de cobre evidenciam elevada
herdabilidade com sentido amplo, entretanto, os caracteres comprimento, largura e a
acidez das sementes, carotenoides e o conteudo de sbédio expressam superioridade
para o parametro herdabilidade com sentido restrito. Os caracteres espessura e
coloracdo das sementes, fenois totais, radical antioxidante ABTS e zinco séo
incrementados através dos efeitos da heterose intervarietal.

O melhoramento utilizando progénies de meios-irmaos (Capitulo V) revelam
maior contribuicdo genética aditiva para a expressao fenotipica através da largura e
espessura do grao, teor de ferro, flavonoides e carotenoides totais, sélidos sollveis
e 0 aminoacido metionina. A herdabilidade com sentido restrito entre e dentro das
progénies foi superior para o teor de manganés, glicina, prolina e triptofano.
Independente da linhagem endogamica Ss utilizada, ganhos por heterose séo
obtidos para a altura de insercdo da espiga, numero de fileiras de graos da espiga,
didametro do sabugo, teor de zinco, carotenoides totais, sélidos soluveis e pH. Efeitos
da heterose especifica foram evidenciados para o rendimento de graos, glicina,
serina, treonina e fenilalanina. A utilizacdo de uma abordagem multivariada definiu
oito perfis de caracteres quanto a sua tendéncia genética e determina que a
distingdo entre os perfis é oriunda da herdabilidade com sentido restrito da media

das progénies. Estes parametros genéticos obtidos sdo imprescindiveis e aplicaveis
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ao melhoramento genético e podem auxiliar nas estratégias de selegdo dos
componentes do rendimento e nutricionais do milho.

As estratégias de melhoramento visando a obtencao de hibridos intervarietais
(Capitulo V) identificou que os genitores paternos e a fragdo genética aditiva sao
determinantes ao indice relativo para o volume do grdo, e a herdabilidade com
sentido restrito apresenta-se intermediaria para este carater. A massa de cem graos
e o rendimento de graos sao definidos pela capacidade especifica de combinacao e
genitores maternos que revelam baixa herdabilidade com sentido restrito. A selegao
do genitor materno Taquardo e paterno Argentino Amarelo obtém as melhores
capacidades gerais de combinacdo para os caracteres mensurados. A capacidade
especifica de combinacdo sao expressas para os cruzamentos AL 25 x Dente de
Ouro Roxo, AL 25 x BRS Pampeano e Taquardo x Argentino Branco. As estimativas
e predi¢cdes genéticas sdo consistentes e aplicaveis a programas de melhoramento

genético e futuros estudos de genética quantitativa de milho.
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