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RESUMO

GONGCALVES, Gabriel Moreno Bernardo; D.Sc.; Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro. Julho, 2019. Desenvolvimento de Hibridos Dialélicos de
Milho Superdoce e Avaliacdo de Potencial Agrondmico para a Regido
Norte/Noroeste Fluminense. Orientador: Professor Messias Gonzaga Pereira.
Conselheiros: Professor Alexandre Pio Viana e Professor Antonio Teixeira do
Amaral Janior.

A Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro, h4 mais de duas
décadas, trabalha no desenvolvimento de um programa de melhoramento
interpopulacional de milho comum e obtencdo de linhagens de milho superdoce
(portadores do gene mutante shrunken2 — sh2) para a geragéo de hibridos. Nesse
periodo, foram realizados retrocruzamentos, autofecundacfes, cruzamentos e
ensaios que revelaram quais eram as melhores linhagens, com base nas
capacidades gerais e especificas de combinacdo, e que foram finalmente
conduzidas a etapas finais de selecao e registro. Este trabalho teve por objetivo,
em um primeiro capitulo, i) investigar as relagbes entre dez caracteristicas
avaliadas nos hibridos dialélicos de milho superdoce por meio de correlacdo
simples, analise de trilha e importancia relativa das caracteristicas na diversidade
can6nica dos hibridos; em um segundo capitulo, ii) apresentar os avan¢os obtidos
em diferentes etapas do processo de melhoramento, que envolveu desde o
melhoramento interpopulacional de milho comum até o cruzamento dialélico de

linhagens heteroticas de milho superdoce (sh2), bem como o potencial heteroético
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dos cruzamentos e; em um terceiro capitulo, iii) estimar o nivel de severidade de
Northern Leaf Blight Corn (NLB) nos hibridos simples, para fins de selecao, além
de avaliar a influéncia do gene sh2 na severidade a NLB comparando as
populacdes quase isogénicas. Para tanto, utilizou-se duas populacdes parentais
de milho comum, quatro populacdes isogénicas de milho superdoce (sh2), quatro
hibridos intervarietais superdoce (SS-IH), dezoito hibridos dialélicos superdoce
(SS-SCH) e duas testemunhas. Os tratamentos foram avaliados em dois ambientes
(Itaocara-RJ e Campos dos Goytacazes-RJ) e em dois anos agricolas (2016/2017
e 2017/2018). A partir das avaliacfes e andlises realizadas, concluimos no capitulo
1 que: didmetro de espiga foi a variavel que apresentou o maior poder explicativo
em rendimento de espiga além de elevada variabilidade para a selecdo; plantas
apresentando menores alturas e ciclo mais curto podem ser utilizadas em indices
de selecdo para aumento de rendimento e; o background genético das duas
populacdes doadoras do gene sh2 influenciam fortemente nas populacbes
recorrentes, mesmo apos cinco ciclos de retrocruzamento. No capitulo 2 pode-se
concluir que: as técnicas utilizadas para explorar a heterose séo eficientes no
incremento de rendimento dos gendtipos de milho superdoce avaliados; o
empalhamento € uma caracteristica que necessita de bons genitores para que se
mantenha a qualidade, ja que nos hibridos o0 aumento da palha ndo acompanha o
aumento da espiga devido a heterose; os hibridos simples LCSH 116 x LP8HS 129
e LCSH 116 x LP8HS 130 se destacam como gendtipos promissores para registro,
ambos com elevado rendimento e qualidade de empalhamento. No capitulo 3
concluiu-se que: a populacdo P8HS, assim como o0s cruzamentos contendo
linhagens derivadas desta populacdo apresentaram menor severidade a NLB; ha
uma forte influéncia do ambiente na expressdo dos gendétipos, tanto para
severidade a NLB quanto rendimento de espiga; a ndo diferenciacdo entre os
gendtipos quase isogénicos (populacéo de milho comum e populacao retrocruzada)
indica ndo haver influéncia do gene sh2 na severidade a NLB.

Palavras-chave: dialelo parcial; heterose; hibrido intervarietal; analise de trilha;

medidas repetidas; linha x testador; Exserohilum turcicum



ABSTRACT

GONCALVES, Gabriel Moreno Bernardo; D. Sc.; Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro. Julho, 2019. Development of Super-Sweet Corn Diallel
Hybrids and Evaluation of Agronomic Potential for North/Northeast of Rio de Janeiro
State. Advisor: Professor Messias Gonzaga Pereira. Co-advisors: Professor
Alexandre Pio Viana, Professor Anténio Teixeira do Amaral Junior.

The Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro, for more than two
decades, works on the development of an interpopulation breeding program of
maize and the generation of super sweet corn inbreed lines (shrunken - sh2 mutant
gene) for the development of hybrids. In that period, backcrossing, self-fertilization,
crosses and trials were performed that revealed which were the best inbreed lines,
based on the general and specific combining abilities, which were finally carried out
to final stages of selection and registration. The objective of this work, in the first
chapter, i) was to investigate the relationships among ten traits evaluated in partial
diallel trials of super sweet corn by means of simple correlation, path analysis and
relative importance of the traits in the canonical diversity of the hybrids; in the
second chapter, ii) to present the advances obtained in different stages of the
breeding program, ranging from the interpopulation breeding of field corn to the
diallel crossing of heterotic inbreed lines of super sweet corn (sh2), as well as the
heterotic potential of crosses and; in the third chapter, iii) to estimate the level of
severity of Northern Leaf Blight Corn (NLB) in the single cross hybrids, for selection

purposes, and to evaluate the influence of the sh2 gene on the severity to NLB



comparing the near-isogenic populations. Two parental populations of field corn,
four near-isogenic super sweet corn populations, four super-sweet intervarietal
hybrids (SS-IH), eighteen super-sweet diallel hybrids (SS-SCH) and two controls
were used. The treatments were evaluated in two environments (ltaocara-RJ and
Campos dos Goytacazes-RJ) and in two crop years (2016/2017 and 2017/2018).
From the evaluations and analyzes performed, we conclude in chapter 1 that: ear
diameter was the variable that presented the greatest explanatory power in ear yield
and high variability for selection; plants presenting lower heights and shorter cycle
can be used in selection indices to increase ear yield and; the genetic background
of the two sh2 gene donor populations strongly influence the recurrent populations
even after five cycles of backcrossing. In chapter 2 we could conclude that: the
techniques used to exploit heterosis are efficient in increasing the ear yield of super
sweet corn genotypes evaluated; the husk covering is a traits that needs good
parents so that the quality is maintained, since in the hybrids the increase of the
husk does not accompany the increase of the ear due to heterosis; the single cross
hybrids LCSH 116 x LP8HS 129 and LCSH 116 x LP8HS 130 stand out as promising
genotypes to be registered, both with high ear yield and husk quality. In Chapter 3,
we conclude that: the P8HS population, as well as the crosses with inbreed lines
derived from this population presented less severity to NLB; there is a strong
influence of the environment on genotype expression, both for NLB severity and ear
yield; the non-differentiation between the near-isogenic genotypes (field corn
population and backcrossed population) indicates that there is no influence of the
sh2 gene on the severity of NLB.

Keywords: partial diallel; heterosis; intervarietal hybrid; path analysis; repeated

measure; line x tester; Exserohilum turcicum.
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1. INTRODUCAO

O milho (Zea mays L.) € um dos cereais de maior importancia econdmica e
social no mundo, com ampla adaptabilidade e elevado rendimento. Seu uso serve
para alimentacdo humana, racdo animal e para forragem. Mais recentemente, seu
uso tem se dado a producdo de combustivel etanol nos Estados Unidos, o maior
produtor da espécie (Zhang et al., 2009).

Devido a sua grande importancia, o milho foi um dos primeiros alimentos a
ser cultivado com variedades transgénicas. Além disso, é considerado uma espécie
modelo no melhoramento de plantas e na genética (Wallace et al., 2014), sendo a
primeira planta a ter um mapa genético, além de possuir a segunda maior
comunidade de ciéncia béasica, atras apenas da arabidopsis (Bennetzen e Hake,
2009).

Entre as grandes culturas, nenhuma delas possui uma versatilidade t&o
grande de uso. Somente o milho comum pode ser dividido em comum, com graos
duro, dentado, farinaceo e ceroso, cada um com um propdsito especifico; existem
as cultivares destinadas a silagem (Crevelari et al., 2019); o milho pipoca e; o milho
doce, destinado principalmente a industria para alimentagcdo humana; além de
outros tipos especiais de milho de importancia local para diferentes regifes das
américas (Wellhausen et al., 1952).

O que é inegavel € o papel do milho na sociedade no que diz respeito a
seguranca alimentar e desenvolvimento social, podendo ser produzido em pequena

ou grande escala, com pouca dificuldade de manejo, colheita e armazenamento, e



com baixo ou até nenhum uso de insumo, além da semente, que se constitui muitas
vezes como 0 maior custo da producgdo, principalmente com o advento da
transgenia.

Diante disso, além de desenvolver cultivares de milho comum (Pereira et
al. 2019a), milho-pipoca (Amaral Junior et al., 2013) e milho silagem (Crevelari et
al. 2019), a Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF) vem
nos ultimos 20 anos desenvolvendo gendtipos de milho superdoce (Pereira et al.,
2019b) que possam servir melhor aos agricultores da regido Norte e Noroeste do
Rio de Janeiro, aumentando as opg¢oes de cultivo de milho e suprindo a auséncia
de empresas de melhoramento de milho no estado do Rio de Janeiro com a
producdo de sementes de custo acessivel e adaptadas para as condicOes
agroclimaticas da regiao.

Embora o cultivo de milho ndo seja consolidado como um ponto forte na
agricultura do estado, o milho verde é o décimo quinto produto mais produzido entre
as unidades de producdo rural do estado do Rio de Janeiro, isso levando em conta
a variedade de hortalicas que sdo tradicionalmente produzidas na maioria das
hortas, como: alface, salsinha, cebolinha, coentro, couve, entre outros (IBGE,
2018).

Devido a existéncia de terras agricultaveis, ha ainda um grande potencial
para o desenvolvimento do cultivo do milho na regido Norte e Noroeste Fluminense,
com um mercado interno capaz de absorver a producédo. De acordo com o ultimo
informativo anual disponibilizado pelo CEASA-RJ (2015) até a presente data,
préximo de 30% do milho verde consumido no estado é importado de outros
estados da federacéo.

Aliado aos fatores ja descritos, de acordo com a Associacao Brasileira de
Comércio de Sementes e Mudas (ABCSEM, 2014), o milho doce também esta entre
as hortalicas mais lucrativas, o que torna ainda mais atrativa a sua producéo.

No que diz respeito ao cultivo, o milho comum e o milho doce se diferenciam
muito pouco, tendo sua principal caracteristica morfolégica de diferenciacdo a
semente e o grdo, e, portanto, a semeadura e a colheita merecem cuidados
especiais. As sementes do milho doce tém aspecto enrugado e geralmente
possuem um menor vigor em relagdo ao milho comum (Guan et al., 2013). Quanto
a espiga colhida ainda verde, o milho doce apresenta maior maciez, baixa

quantidade de amido e um periodo de colheita maior sem que o grao fique rigido



(Tracy, 2001). Porém, a exigéncia de bom empalhamento, sabugo mais fino, um
bom diametro e comprimento de espiga € superior quando se trata do milho verde
(Tracy, 2001), sendo exigido ainda um rendimento de gréaos igual ou maior de 30%
para o processamento na industria (Pereira Filho et al., 2001).

Sao diversos genes mutantes recessivos, classificados em doce e
superdoce, que provocam a falha na conversao da sacarose em amido. Neste
estudo, foi utilizado o gene shrunken (sh2), que confere o carater superdoce, para
ser introduzido em popula¢des heteroticas de milho comum, que ja se encontravam
no oitavo ciclo de sele¢éo recorrente reciproca.

A partir da geracéo de populacdes e linhagens de milho superdoce (Santos
et al., 2014; Durées et al., 2017), péde-se avaliar tanto hibridos interpopulacionais
quanto hibridos simples, sendo aqui apresentado a etapa final deste trabalho que
resultou no registro de duas cultivares de hibridos simples junto ao MAPA
(Ministério da Agricultura, Agropecuaria e Abastecimento), denominadas UENF SD
08 (n° 38733) e UENF SD 09 (n° 38734) (Pereira et al., 2019a), como consequéncia

do trabalho de 20 anos de pesquisa.



2. OBJETIVOS

2.1. Objetivo Geral

Selecionar gendtipos de milho superdoce quanto a rendimento, qualidade
de espiga e resisténcia a doencas nas condi¢cdes agrocliméaticas no Norte e

Noroeste Fluminense.

2.2. Objetivos especificos

i. Estimar os parametros estatisticos-genéticos de 18 hibridos
dialélicos, populactes base de milho comum, populacdes retrocruzadas de milho
superdoce e hibridos interpopulacionais de milho superdoce;

il. Avaliar as relacfes dos caracteres de importancia no melhoramento
de milho doce entre si e em relacdo ao rendimento de espiga, bem como a
importancia relativa das variaveis na diversidade dos genotipos avaliados;

iii. Caracterizar e comparar 0s genotipos quanto ao desempenho
agron6mico e a evolucdo nas diferentes etapas de melhoramento;

iv. Avaliar o efeito da heterose no rendimento de espiga e nas
caracteristicas relacionadas a planta e qualidade de espiga;

V. Estimar o nivel de severidade do fungo fitopatogénico Exserohilum

turcicum nos genotipos avaliados;



Vi. Avaliar os efeitos da introgressdo do gene mutante sh2 nas

populacdes de milho quase isogénicas quanto a severidade a E. turcicum.



3.1.

3. CAPITULOS

DESENVOLVIMENTO E SELECAO DE GENOTIPOS DE MILHO SUPERDOCE
(SH2) COM USO DE ABORDAGENS MULTIVARIADAS

3.1.1. INTRODUCAO

O milho (Zea mays L.) esté entre as espécies mais cultivadas no mundo.
No Brasil, o milho corresponde a 38,8 % da producéao total de graos, com producao
anual de 82,7 milhdes de toneladas de graos (IBGE, 2016). Entretanto, apresenta
grande potencial para producéo de milho doce, ainda a ser explorado. Dependendo
do seu ponto de colheita, o milho doce pode ser utilizado em conserva, congelado
em espigas ou graos, desidratado ou como minimilho (Tracy, 2001; Tolentino et al.,
2014).

O milho doce esta entre as hortalicas mais lucrativas (ABCSEM, 2014), e
gue atualmente apresenta sua produtividade limitada pela baixa oferta de cultivares
de qualidade para as diversas regides do pais, desconhecimento da cultura por
parte de agricultores e consumidores e trabalhos de melhoramento.

Atualmente, apenas uma cultivar se destaca como a principal responsavel
pelo cultivo de milho doce no Brasil. A cultivar Tropical Plus (sh2), registrada em

2005 pela empresa multinacional Syngenta, é recomendada para cultivo de Norte



a Sul do Brasil (MAPA, 2019) e, por mais de 10 anos néo teve concorrente na
producdo em larga escala, sendo Gbvia a baixa importancia dada ao melhoramento
deste cultivo.

Atualmente, os genes mutantes mais utilizados para desenvolvimento de
cultivares comerciais sdo o shrunken 2, o brittle 1 e o brittle 2, denominados de
superdoce (Okumura et al., 2013). Isso porque, 0 grupo superdoce apresenta um
conteudo de aguUcar total muito superior em relacdo ao grupo doce, e até 15 vezes
superior aos graos do milho comum (Tosello, 1987; Azanza et al., 1994; Tracy,
2001). Além disso, de acordo com Goldman & Tracy (1994), os teores de proteinas
em milhos portadores do gene sh2 em relacdo aos portadores de sul, com o
mesmo background genético, é até 30 % superior.

O melhoramento genético do milho doce pode ser resumido em duas
formas de acgbes: submeter um germoplasma doce a um programa de
melhoramento de rotina (Parentoni et al., 1990), ou introduzir o carater doce
(monogénico recessivo) de uma fonte genética qualquer em um germoplasma de
endosperma normal, desenvolvido a partir de métodos classicos de melhoramento
(Santos et al., 2014). Contudo, a segunda opc¢dao, por introducdo do gene via
retrocruzamento, necessita ainda de novas etapas de selecdo. Isso porque,
diferente do milho comum, em que o produto principal sédo os graos, no milho doce
o produto comercial € a espiga como um todo (Tracy, 2001), e, portanto, é
necessaria uma atencdo especial no fruto durante a conducdo do programa de
melhoramento de milho doce e superdoce.

Para o aumento da eficiéncia dos programas de melhoramento, estudos a
respeito das relacbes diretas e indiretas do rendimento com as diversas
caracteristicas de planta e de fruto se fazem necessarios (Entringer et al., 2014,
Amaral Janior et al., 2016), bem como a importancia relativa de cada caracteristica
na variabilidade dos gendtipos. Como exemplo, a caracteristica rendimento de
espiga sem palha (EY) possui elevado efeito direto sobre o rendimento de gréo
frescos em milho doce (llker, 2011), sendo EY uma medida de maior praticidade e
gue pode refletir o interesse da industria.

Neste sentido, 0 presente estudo teve por objetivo identificar as relacdes
existentes entre caracteres, tais como estimados pelas andlises de correlacdo

simples e andlise de trilha; a importancia relativa dos mesmos no melhoramento



genético de milho superdoce da Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy
Ribeiro e; a diversidade dos gendtipos avaliados.

3.1.2. REVISAO DE LITERATURA

3.1.2.1. Aspectos gerais do milho doce

O milho doce, assim como o milho comum, € uma graminea anual da
familia das Poaceae pertencente a espécie Zea mays L. E uma planta monoica
preferencialmente alégama, que apresenta como caracteristica principal, e que a
distingue dos outros tipos de milho, a presenca de gene mutante recessivos que
altera a composicao quimica dos grédos, aumentando seus teores de acUcares
(Teixeira et al., 2013). As variacfes de gendtipos doces sdo controladas por genes
gue podem ser divididos em dois grupos, doce e superdoce (Tabela 1).

O grupo doce € caracterizado pela menor quantidade de amido em relacéo
ao milho comum e pela alteracdo do tipo e quantidade de polissacarideos no
endosperma (Boyer e Shannon, 1984). Entre os genes de carater doce, se
destacam o gene amylose-extender (ael), dulll (dul) e sugaryl (sul). Ja o grupo
superdoce, apresenta como caracteristica 0 bloqueio da sintese de amido,
provocando uma maior acumulacao de acucar no endosperma (Aragao, 2002). Os
genes de carater superdoce sdo: brittlel (btl), brittle2 (bt2) e shrunken2 (sh2)
(Parentoni et al., 1990). O grupo superdoce apresenta como vantagem em relacao
ao grupo doce um maior periodo de colheita (Tracy, 2001) e, como desvantagem,
uma menor acumulacéo de polissacarideos sollveis em agua (Aragao, 2002), que
possui propriedades texturais desejaveis ao produto enlatado e ao consumo in
natura (Tosello, 1987).



Tabela 1. Alelos mutantes de endosperma presentes no milho doce.

Alelo Simbolo Enzima Fendtipo
amylose- extender 1 ae; Ramificacdo do amido Lib Doce
brittle 1 bt; Oligossacarideo sintase Superdoce
brittle 2 bt, ADP-glucose fosforilase Superdoce
dulll du Amido soluvel sintase Doce
shrunken 2 sh, ADP-glucose pirofosforilase Superdoce
sugary 1 su Desramificacdo de amido isoamilase Doce
sugary enhancer 1 se; Desconhecido Superdoce

Fonte: Adaptado de Tracy (2001).

De acordo com Goldman & Tracy (1994), os teores de proteinas em milhos
portadores do gene sh2 em relacdo aos portadores de sul, com o mesmo
background genético, € 30% superior (Tabela 2). Ja em estudo realizado por Reyes
et al. (1982), utilizando a técnica da High-Performance Liquid Chromatography -
HPLC em milhos sh2, foi observado em média 38,5 % de sacarose, 3,5 % de glicose
e 2,7 % de frutose, superior ao que ele chamou de genétipo doce normal, com 20

% de sacarose, 3 % de glicose e 2,3 % de frutose.

Tabela 2. Teores de proteinas e carboidratos em milho doce

Referéncia Amostra Proteina Carboidratos
----------------- (%)----------------

sh2 17,6
Goldman & Tracy (1994)

sul 13,5
Tracy (2001) sh2 34,8

sh2 29,4
Azanza et al. (1994)

sul 7,5
Tosello (1987) Comum maduro 10,3 2,0

O milho doce pode ser considerado um alimento com alto valor nutritivo,
tanto em comparacdo a outras fontes de carboidrato e proteina (Makhlouf et al.,

1995; Warman e Havard, 1997). Além disso, o milho quando verde, entre 15 e 25
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dias ap0s o espigamento, possui maior percentual de proteinas e maior quantidade
do aminoécido lisina (Sanderson et al.,, 1979), que confere maior qualidade a
proteina (Galili & Amir, 2013). O processamento do milho doce tem ainda uma
funcdo importante na qualidade nutricional do gréo, que apesar de diminuir o teor
de vitamina C, em virtude do aguecimento, seu processamento por calor para a
industria de enlatados, faz com que o grdo aumente sua propriedade antioxidante
(Dewanto et al., 2002), de grande importancia para o combate dos radicais livres e
inibidor de crescimento de células tumorais (Russo et al., 2004; Russo et al., 2005).

A presenca dos genes mutantes, que aumentam os teores de agucares,
afetam outros processos metabodlicos da semente, como a germinacdo. O baixo
teor de amido faz com que a média de germinacdo das sementes de milho doce
seja de aproximadamente 65 %, enquanto nas do milho comum este limite minimo
€ de 80 % (Brasil, 1986). No caso dos gendtipos superdoce as consequéncias sao
ainda maiores, pois as sementes sao mais frageis e por isso sdo mais susceptiveis
a danos mecanicos (Okumura et al., 2013). De acordo com estudo realizado por
Guan et al. (2013), o tempo ideal para a colheita de sementes de genotipos
portadores do gene sh2, é aos 38 dias apds 0 espigamento, para maior vigor,
energia e percentual de germinagéo.

Com relacao a colheita das espigas para comercializacdo, estudos revelam
que os graos dos gendétipos portadores do gene sh2 atingem maior peso fresco aos
22 dias ap0s o0 espigamento, além de apresentar, nesse momento, seu maior

volume (Guan et al., 2013), melhor sabor e textura (Camilo et al., 2015).

3.1.2.2. Coeficiente de correlacdo de Pearson

Na definicdo do proprio criador do indice, dois 6rgdos em um mesmo
individuo, ou em uma parte conectada do individuo, sé&o correlacionados quando a
partir da selecdo do tamanho de um dos 6rgdos, o tamanho médio do segundo
orgéo € em funcédo do primeiro (Pearson, 1896), destacando que 6rgao trata-se de
qualquer caracteristica mensuravel e o tamanho podendo ser qualquer valor
quantitativo.

Trata-se, portanto, de uma importante ferramenta para o melhoramento de
plantas pois, com base no coeficiente e algumas modificagbes, tem a capacidade

de quantificar o grau de associacdo genética e ndo-genética entre duas ou mais
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caracteristicas. Pode ser utilizado tanto na sele¢do de caracteristicas por via
indireta, como em forma de evitar alteracdes indesejaveis em caracteristicas que
se encontram em direcfes opostas. Como é o0 caso da altura de planta e o
rendimento (Kist et al., 2010). Para tanto, € necessario que o grau de associacao
seja elevado (Hallauer et al., 2010).

Variando de zero a um, o grau de associacao entre as caracteristicas pode
ser definido, de acordo com Zou et al. (2003), em forte quando superior a 0,80,
moderado quando entre 0,50 e 0,80, fraco quando entre 0,20 e 0,50, e néo
associado quando abaixo de 0,20.

O uso de delineamento experimental nas andlises de correlacdo permite
separar as correlacdes fenotipicas em genotipicas e ambientais, além de poderem
ser empregadas em outras analises como correlacdes parciais e analises de trilha
(Cruz et al., 2004).

O estudo das correlacdes € empregado no melhoramento das mais
diversas espécies e permite ao melhorista entender melhor o comportamento dos
genotipos que esta trabalhando. No milho doce, diversos estudos ja foram
reportados utilizando as analises de correlacdo (Khazaei et al., 2010; Suhaisini et
al., 2016; Ganesan et al., 2017), sendo explorado em algumas situacdes as
correlagdes ambientais e genotipicas também (Kashiani et al., 2010; Goncalves et
al., 2018).

3.1.2.3. Anélise de trilha

A andlise de trilha foi apresentada pela primeira vez pelo biometrista Sewall
Wright (Wright, 1935), um dos cientistas que sintetizaram as teorias da “Genética
de Populacao”, junto com Ronald Fisher e John Haldane (Provine, 2001), e assim
puderam unir biometristas e mendelianos.

Baseado nos coeficientes de correlagdo de Pearson, a andlise de trilha é
um meétodo para estudo dos efeitos diretos e indiretos das variaveis em relacéo a
uma variavel principal ou variavel basica. Ou seja, como um conjunto de variaveis
explicativas influenciam na variavel dependente sob consideracao.

Efeitos indiretos sdo fracfes dos efeitos totais das variaveis transmitidos ou
mediados por uma variavel especifica e que interfere entre a causa e efeito de duas

variaveis em foco, a variavel basica (variavel independente) e a variavel explicativa
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em questao (que faz parte do conjunto de varidveis explicativas) (Duane e Hauser,
1975).

O efeito direto de uma variavel em relacéo a outra é a fracédo do efeito total
que € transmitido sem a interferéncia de outras variaveis (dentro do conjunto de
variaveis em estudo) (Duane e Hauser, 1975), e que define se uma variavel com
elevada correlacéo total com a variavel basica sera realmente eficiente na selegéo
da variavel basica em funcao dela.

Diversos trabalhos envolvendo milho comum e milho doce utilizam dessa
metodologia em trabalhos de pré-melhoramento (llker, 2011; Entringer et al., 2014,
Crevelari et al., 2018, Gongalves et al., 2018), tendo sempre como variavel basica
o rendimento de espiga ou de graos.

Vale ressaltar que as relacfes entre os efeitos diretos e indiretos estara
sempre relacionado ao atual modelo apresentado, podendo sofrer alteragdo com a
inclusdo ou exclusédo de variaveis. Por outro lado, o efeito total trata-se pura e
simplesmente da correlacdo de Pearson, previamente abordada.

Entre os pressupostos que devem ser assumidos para a realizacdo da
andlise estdo: A relacdo entre as variaveis deve ser linear; os erros entre as
variaveis nao devem ser correlacionados; deve possuir baixa multicolinearidade
(Everitt e Dunn, 2001).

3.1.2.4. Distancia Generalizada de Mahalanobis

Introduzida por Prasanta Chandra Mahalanobis em 1936, a Distancia
Generalizada de Mahalanobis (D?) visava primeiramente aprimorar os estudos
antropomeétricos e de divergéncias raciais por ele realizados (Mahalanobis, 1928;
1930; 1936).

Entre as principais caracteristicas, que o diferencia da distancia Euclidiana,
sdo que: D2 considera que as variancias em cada direcdo sdo diferentes, embora
possuam a mesma distancia em relagdo a média da populacdo; considera a
covariancia entre as variaveis, diminuindo problemas relacionados a
multicolinaridade; em variaveis ndo correlacionadas, as distancias se aproximam
da distancia Euclidiana, baseada na hipotenusa do teorema de Pitagoras (Wicklin,
2012).



13

Contudo, desde sua concepcao a D2 recebeu inUmeras contribuicbes de
estatisticos que permitiram que aumentasse o leque de contribuicdo do método
para a ciéncia. Como destaque, a inclusdo de variaveis categoricas em conjunto a
variaveis quantitativas (Medeiros, 1995); a utilizacdo de delineamento experimental
para a ponderagéo da distancia com base nas variancias e covariancias residuais
(Cruz et al., 2004) e; a estimativa da importancia relativa dos caracteres por meio
dos componentes da D2, relativos a contribuicio de cada caractere na
dissimilaridade total observada (Singh, 1981).

Este ultimo (importancia relativa dos caracteres) sera abordado adiante,
neste mesmo capitulo, como uma forma de identificar caracteristicas que possam
ser eliminadas em etapas futuras do programa de melhoramento com o mesmo
conjunto de genotipos, o que seria de grande importancia para a reducao de custos

e tempo de trabalho.

3.1.2.5. Variaveis Candnicas

Semelhante a andlise de componentes principais (PCA), a andlise de
variaveis canonicas foi reportada pela primeira vez por Fisher (1936) em um artigo
gue buscava explicar o dimorfismo sexual do cranio masculino e feminino com base
em varias caracteristicas. Trata-se, portanto, de uma técnica estatistica
multivariada, e que tem como propadsito reduzir a dimensionalidade dos dados em
dois eixos com maior poder explicativo das informac@es bioldgicas (Camussi et al.,
1985).

Esses dois eixos podem ser representados graficamente e aplicado em
analises de agrupamento, sendo que sua confiabilidade grafica esta associada ao
poder explicativo dos dois principais eixos, sendo desejavel que a soma entre eixos
seja superior a 70% (Cruz et al., 2004).

Apresenta vantagem em relagdo a PCA por avaliar o grau de similaridade
entre individuos avaliados em delineamentos experimentais, considerando as
matrizes de variancia e covariancia residuais e fenotipicas (Cruz et al., 2004), a
exemplo da Distancia Generalizada de Mahalanobis, e € utilizado com eficiéncia
em estudos de diversidade de germoplasma (Baretta et al., 2016) e de hibridos
(Barbosa et al.,, 2019) de milho, bem como estudos relacionados a doenca

(Camargos et al., 2017).
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3.1.3. MATERIAL E METODOS

A partir de ensaios de dialelo parcial 10x10, conduzidos em dois ambientes
(Duraes et al., 2017), foram selecionadas nove linhagens com base na capacidade
geral e especifica de combinacéo da caracteristica rendimento de espiga. As nove
linhagens selecionadas prosseguiram, entdo, para uma etapa mais avancada do
Programa de Melhoramento de Milho Superdoce da Universidade Estadual do
Norte Fluminense Darcy Ribeiro.

A partir das nove linhagens, foi realizado um novo ensaio dialélico parcial
3x6, com um total de dezoito hibridos. As linhagens séo oriundas de populacdes de
milho superdoce retrocruzadas e que possuem como genitores recorrentes
CIMMYTS8 e Pirando8, no oitavo ciclo de selecdo recorrente reciproca. Ambas as
populacdes foram retrocruzadas cinco vezes com duas populacdes portadoras do
gene mutante shrunken-2 (sh2) (populagbes SH2 e SH28HS), que resultou nas
populacdes de milho superdoce SH2-CIMMYT8 (CSH), SH2-8HS-CIMMYT
(C8HS), SH2-Piranédo (PSH) e SH2-8HS-Piranao (P8HS) (Figura 1).

Das nove linhagens, trés foram oriundas da populacdo CSH, trés da
populacdo PSH e trés da populacdo P8HS. Nove hibridos foram formados pelos
cruzamentos de linhagens CSH x PSH (SC1, SC2, SC3, SC7, SC8, SC9, SC13,
SC14 e SC15) e nove hibridos entre as linhagens CSH x P8HS (SC4, SC5, SC6,
SC10, SC11, SC12, SC16, SC17 e SC18). Foi utilizada uma testemunha de milho
superdoce (sh2) da empresa Syngenta (Tropical Plus) como base de referéncia.

Foram avaliados dois experimentos em blocos completos casualizados
com 4 repeticdes, em parcelas de fileiras simples de 3,00 m, espacados 0,80 m
entre linhas e 0,30 m entre plantas, nos municipios de Campos dos Goytacazes -
RJ (Latitude 21°24'48"S e Longitude 41°44’48”0, 14 m de altitude) e Itaocara - RJ
(21° 40' 09" S e 42° 04' 34" O, 60 m de altitude), na safra 2016/2017, e a colheita
foi realizada 22 dias apos o florescimento feminino (R1), momento em que
genatipos portadores do gene sh2 atingem maior peso fresco, além de apresentar,
nesse momento, seu maior volume (Guan et al.,, 2013), melhor sabor e textura
(Camilo et al., 2015).
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_—
Pirando (original) N CIMMYT (original)
Selecdo
Recorrente
—— .
Reciproca
Pirando (8°ciclo) CIMMYT (8°ciclo)
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SH,-Piranao8
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SH,8H-Piranao8 SH,8H-CIMMYTS

Figura 1. Esquema de obtencdo das populagbes SH2-CIMMYTS8, SH2-8HS-
CIMMYT8, SH2-Pirando8 e SH2-8HS-Pirando8 de milho superdoce a partir das
populacées de milho comum Pirando e CIMMYT, através de oito ciclos de selecao
recorrente reciproca e retrocruzamento com as populacdes doadoras do fenétipo
superdoce SDSH e SH8HS. Reproduzido e adaptado com permisséo de Gongalves
et al. (2018).

As caracteristicas avaliadas nos ensaios foram: rendimento de espiga sem
palha, em toneladas por hectare (EY); granacdo em escala de nota de 1 a 5, sendo
5 bem granado e 1 com muitas falhas (GF), diametro de espiga, aferido por meio
de paquimetro na escala de milimetros (ED), numero de fileiras por espiga (RE),
namero de graos por fileira (GR), relacdo entre a largura e espessura de graos,
aferido por meio de paquimetro na escala de milimetros (LT), comprimento Gtil de
espiga, aferido por meio de régua centimétrica na escala de centimetros (EL), altura
de insercao da espiga, aferido por meio de régua centimétrica, na escala de metros,
a distancia do solo até a insercdo da espiga superior (EH), altura de plantas, aferido
por meio de régua centimétrica, na escala de metros, a distancia do solo até o colar
da folha bandeira (PH) e dias para o florescimento feminino, quando 50 % das
plantas da parcela apresentaram os estigmas da espiga aparentes (SD).

Para a obtencao das estimativas de correlacao fenotipica, genotipica e de
ambiente, foram utilizados os seguintes modelos matematicos, baseados nas

analises de variancia e covariancia conjunta:
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PMcx‘y
Ty = —2—
f = JoMc.qmc,

efeito de Cruzamentos das variaveis x e y e ; QMc é o Quadrado Médio de

- Correlacao Fenotipica, em que PMc € o Produto Médio do

Cruzamento;

(PMcy,y— PMay,y)
Tg =
\/(QMCx-_-QMax)-( QMcy— QMay,)

- Correlacdo Genotipica, em que PMa € o

Produto Médio do efeito de Ambiente das variaveis x e y e; QMa é o Quadrado
Médio de Ambiente;

PMay,y
/QMax.QMay

Os parametros estatisticos genéticos foram obtidos por meio dos

= - Correlagdo Ambiental.
estimadores:

%ZU Y;; = 1 (média geral);

DMS =q. /QMe/r_ ; €M que QMe corresponde ao quadrado médio do erro,

r € o numero de repeticdes, | € o numero de locais, e q € o valor tabelado da

amplitude total estudentizada (diferenca minima significativa para p <0.05);
o%f = QMC/r_l (variancia fenotipica);

dg = QMc — QMe/r.l (componente quadratico genotipico), em que QMc

corresponde ao quadrado médio de cruzamentos;

CVe (%) = 100. VY QMe/ u (coeficiente de variacéo experimental);

CVg (%) = 100.V cl)g/ u (coeficiente de variagdo genotipica);
IV = CVg/CVe (indice de variacao);
H2 = cl)g/czf (coeficiente de determinacgéo genotipica).

A analise de trilha obtida por meio da resolugcdo da equacado X’XB = XY,
em que X’'X é a matriz ndo-singular de correlagao entre a variavel basica e 3 o vetor
coluna do coeficiente de analise de trilha e XY o vetor coluna da correlagao entre
as variaveis explicativas e a variavel dependente. A matriz de correlacdo foi
realizada com base nas correlacdes genotipicas e considerou como variavel basica
a caracteristica EY, e as demais variaveis (GF, ED, RE, GR, LT, EL, EH, PH e SD)
como explicativas.

Foram aplicadas analises multivariadas entre os hibridos na avaliacdo da

divergéncia genética, com a utilizacdo de variaveis candnicas e na importancia
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relativa dos caracteres, utilizando-se D? de Mahalanobis, como medida de
dissimilaridade e o método de Singh (1981).

As analises estatisticas foram realizadas com auxilio do programa GENES
(Cruz, 2013).

3.1.4. RESULTADOS

A analise de variancia (Tabela 3) revelou diferencas significativas (p <0,01)
para 0s cruzamentos em todas as caracteristicas estudadas, o que indica a
presenca de variabilidade nos gendtipos estudados. Para a capacidade geral de
combinacéo (CGC) do grupo Pirando, todas as variaveis foram significativas, com
excec¢do do EY, enquanto no grupo CIMMYT a Unica variavel que ndo apresentou
significancia foi EL. Para a capacidade especifica de combinacdo (CEC), com
excecdo de GF e LT, todas as variaveis foram significativas. Entre as dez variaveis,
as unicas que ndo apresentaram interacdo com o ambiente em nenhum dos efeitos
foram EL e PH.

As médias de EY dos hibridos superaram a testemunha em valores
absolutos sem apresentar significancia. Contudo, a média de 18 genotipos
apresentar tal tendéncia evidencia o potencial genético dos cruzamentos, sendo
possivel identificar gendtipos superiores. As médias das caracteristicas GR, LT e
EL dos hibridos ndo foram significativamente diferentes da testemunha, enquanto,
nas demais caracteristicas, a testemunha levou vantagem em relacao a média dos
hibridos com melhor GF, maior ED e RE, e menor EH, PH e SD.

Os valores de CVe oscilaram entre 1,92 % para SD e 15,04 % para EY, o
gue revela confiabilidade dos resultados apresentados. Para os demais caracteres,
as estimativas do CVe ficaram abaixo de 7,40%, sendo que ED (2,64), RE (3,66) e

SD (1,92) apresentando os menores valores.
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Tabela 3. Estimativas do quadrado médio, médias e parametros genéticos de dez
caracteristicas avaliadas em dialelo parcial (3x6) de milho super doce em dois
ambientes (Itaocara-RJ e Campos dos Goytacazes-RJ), na safra 2016/2017.

, QUADRADO MEDIO
Fonte de variagdo DF

EY GF ED RE GR LT EL EH PH SD
Local (Amb) 1 10,04 0,22 1134" 0,7 15,14 591 7,6 11959 15575™ 1647.0"
Bloco/Amb 6 268 0,08 3,55 0,33 5,27 16,71 0,6 53,16 271,69 1.44
Cruzamento 17 18,97" 2,18" 33,7" 14,34 38,06 83,40 2,34" 865,94” 589,65” 30.00”

CGC-P 5 4,61 4,40" 15,1 32,78" 58,62" 208,22" 3,20 1951,4™ 754,31" 96.68"
CGC-C 2 98,65" 511" 202,0" 35,39 83,98" 130,68 1,69 350,18™ 1565,1" 8.52"
CEC (PxC) 10 10,21" 0,49 9,2" 091" 18,59" 11,53 2,05 426,35" 312,25 0.96
Cruza x Amb 17 6,00 043 4,0 0,50 6,6 16,83 1,05 127,61" 152,21 3.04"
CGC-PxAmb 5 335 1,03 7,6 064 1,75 2325 0,26 166,98 207,04 5.86"
CGC-CxAmb 2 823 0,7 3,4 0,18 28,52" 36,62 1,52 85,8 84,42 0.63
CECxAmb 10 6,87" 0,07 2,4 0,49 4,65 9,66 1,34 116,28 138,35 2.07

Erro 102 2,64 0,27 1,6 0,26 5,18 9,13 0,83 72,17 154,29 1.53
Média 1081 8,11 4849 13,88 38,47 40,86 16,58 148,71 250,49 64,35
DMSo,05 (Tukey) 293 094 228 092 4,10 5,45 1,64 15,32 22,40 2,23
Média (Controle) 10583 9,38 5452 164 37,88 3853 16,43 1108 214,53 61,38
o*f 237 027 421 1,79 4,76 10,42 0,29 108,24 73,71 3,75
g 204 024 401 1,76 4,11 9,28 0,19 99,22 54,42 3,56
CVe (%) 1504 643 264 366 591 7,4 5,551 571 4,96 1,92
CVg (%) 13.22 6,03 4,13 9,56 5,27 7,46 2,62 6,7 2,95 2,93
\Y 0.88 094 1,56 2,61 0,89 1,01 0,48 1,17 0,59 1,53
H2 086 088 09 098 0,86 0,89 0,64 0,92 0,74 0,95

Amb — Ambiente; CGC-P — Capacidade geral de combinacdo do grupo Pirando; CGC-C —
Capacidade Geral de Combinacdo do grupo CIMMYT; CEC - Capacidade especifica de
Combinacéo; Cruza — Cruzamento; DMS — Diferenca Minima Significativa; CVe — Coeficiente de
Variacdo Experimental; CVg — Coeficiente de Variagdo Genético; IV — indice de Variacdo; H2? -
Coeficiente de Determinacao Genotipica; EY — Rendimento de espiga sem palha; GF — Granacao;
ED - Didmetro de espiga; RE — Numero de fileiras de graos da espiga; GR — Nimero de graos por
fileira na espiga; LT — Relacdo entre a espessura e largura dos grdos; EL — Comprimento Gtil da
espiga; EH — Altura da insercéo da espiga; PH — Altura de plantas e; SD — Dias para o florescimento
feminino.

A amplitude do coeficiente de variacdo genético (CVg) foi de 2.62 (EL) a
13.22 (EY). As maiores estimativas foram para o EY seguida por RE e LT, enquanto
para as outras caracteristicas - EL (2.62), PH (2.95) e SD (2.93) - a possibilidade
de progresso com a selecéo € reduzida em funcdo das baixas estimativas de CVg
apresentadas.

Em relacdo ao indice de variacdo (IV), os caracteres RE, ED e SD,
apresentaram o0s maiores valores (2,61, 1,56 e 1,53, respectivamente). Das
caracteristicas citadas, apenas RE apresentou valores elevados para CVg,

enguanto, as caracteristicas ED e SD apresentaram baixo CVe, influenciando para
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que resultassem nos maiores indices. As caracteristicas EL e PH apresentaram os
menores |V’s, justamente pelos baixos valores de CVg apresentados.

De forma geral, os caracteres apresentaram altas estimativas de H?
podendo-se destacar RE, ED e SD, com valores acima de 0,95; e as caracteristicas
ED, GF, GR, LT e EH, com estimativas superiores a 0,86.

Na Tabela 4, encontram-se as estimativas das correlagBes fenotipicas,
genéticas e ambientais dos caracteres considerados neste estudo. Os pares de
caracteres EY e ED (0,60); GF e GR (0,60); LT e SD (0,78) apresentaram 0s
maiores valores de correlagdes fenotipicas. Os pares de caracteres RE e SD (-
0,85); RE e LT (-0,67); GF e SD (-0,52) resultaram nas maiores correlagdes
fenotipicas negativas. Em relacéo as correlacdes genéticas, os pares de caracteres
EY e EL (0,74); GF e GR (0,62); ED e EH (0,65) compuseram as maiores
correlacdes genéticas positivas. Verificou-se que, predominantemente, as
correlagdes genotipicas foram mais elevadas do que as fenotipicas e de mesmo
sinal, indicando menor influéncia do ambiente na expresséo dos caracteres. Ainda
nas correlagdes genéticas, observa-se que EY foi correlacionada positivamente e
de forma significativa com trés outras variaveis explicativas observadas, com
estimativas de correlagdo de 0,38, 0,65 e 0,74 para com RE, ED e EL,
respectivamente, e foi correlacionada negativamente com outras trés
caracteristicas de forma significativa, com magnitudes de -0,19 (SD e EY) e -0,25
(GF e EY). As caracteristicas GR, LT e EH apresentaram correla¢des genotipicas,
fenotipicas e ambientais ndo-significativas para com a variavel basica EY.

Nas correlagbes ambientais foram obtidas baixas estimativas para a
maioria dos pares de caracteres, uma vez que os maiores valores foram 0,66 (EH
e PH) e 0,56 (GR e EL). E relevante ressaltar que quando considerada as
correlacdes existentes entre EY e as demais caracteristicas, foram obtidas
correlagbes ambientais de baixa magnitude, variando de 0,01 a 0,23, sendo que a

maioria foi ndo significativa.
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Tabela 4. Estimativas dos coeficientes de correlagdo genotipica, fenotipica e
ambiental entre dez avaliadas em dialelo parcial (3x6) de milho superdoce em dois
ambientes (Itaocara-RJ e Campos dos Goytacazes-RJ), na safra 2016/2017.

Caracteristicas GF ED RE GR LT EL EH PH SD
rp -0,18° 0,60 0,35 0,00 0,13 057" 004 -017° -0,17
EY rg -0,25" 0,65 0,38" -0,01 0,13 074" 0,04 -0,22" -0,19"
re 0,23 0,20 001 006 013 009 -0,02 0,03 0,03
rp 0,05 0,27" 0,60 -0,44" 0,08 -0,43" 0,29" -052"
GF rg 0,04 0,28" 062" -0,50" -0,02 -0,49" 0,33" -0,57"
re 0,21" 0,0 0,46 001 041" 005 0,5 0,02
rp 0,51 -0,03 0,07 048" 032" 022" -0,21"
ED rg 0,52* -0,06 0,07 057" 065" 0,26 -0,22"
re 0,35" 0,20 0,3 0,25" -0,07 -0,03 0,01
rp 0,22 -0,67* -0,11 -0,30" 0,36 -0,85"
RE rg 0,24* -0,71* -0,14 -0,32" 042" -0,88"
re -004 -005 -0,01 -0,01 -003 0,01
rp -0,61" 0,01 -0,40" 0,34" -0,53"
GR rg -0,71* -0,16 -0,45" 0,42" -0,59"
re 0,05 056" 0,00 -0,01 -0,02
rp 0,44 0,53* -0,42" 0,78
LT rg 0,54* 057" -0,55" 0,85
re 0,19" 0,177 016" 0,00
rp 0,31 -0,17" 0,17
EL rg 0,37* -0,31" 0,20"
re 0,14 0,15 0,08
rp 0,38"  0,54"
EH rg 0,35" 0,58
re 0,66" 0,00
rp -0,36™
PH rg -0,41"
re -0,13

EY — Rendimento de espiga sem palha; GF — Granacédo; ED — Diametro de espiga; RE — Nimero
de fileiras de gréos da espiga; GR — NUmero de graos por fileira na espiga; LT — Relagdo entre a
espessura e largura dos graos; EL — Comprimento Util da espiga; EH — Altura da insercéo da espiga;
PH — Altura de plantas e; SD — Dias para o florescimento feminino; rp — Correlagao fenotipica; rg —
Correlagao genética; re — Correlagdo ambiental; * - Significancia <0,05 baseado no teste t; ** -

Significancia <0,01 baseado no teste t.

O diagnostico de multicolinearidade entre a matriz de correlacdo genética
indicou uma colinearidade fraca (21,47) e, deste modo, ndo foi necessaria a
transformacao de dados para a melhoria das relacbes entre as variaveis, nem a
exclusdo de variaveis para a analise de trilha. Verificou-se que as variaveis

utilizadas na andlise explicaram 87,46 % (R?) da variacdo no EY.
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Pela analise de trilha, os caracteres ED e EL apresentaram efeitos diretos
elevados na variavel basica EY, com correlagdo total moderada e significativa
(Tabela 5).

Tabela 5. Decomposi¢cédo dos efeitos do coeficiente de correlagdo genotipica na
analise de trilha de nove variaveis explicativas da variavel base “rendimento de
espiga sem palha (EY)”, avaliado em 18 hibridos simples dialélicos de milho
superdoce.

Granagdo - GF Didmetro de Espiga - ED Fileiras de gréos na espiga - RE
Efeito direto em EY -0,4407 Efeito diretoem EY 0,7999 Efeito direto emEY -0.9452
Efeito indireto viaED  0,0333 Efeito indireto via GF  -0,0183 Efeito indireto via GF ~ -0.1255
Efeito indireto via RE  -0,2692 Efeito indireto viaRE  -0,4906 Efeito indireto via ED 0.4151
Efeito indireto via GR -0,0287 Efeito indireto via GR  0,0026  Efeito indireto viaGR  -0.0113
Efeito indireto via LT  0,5383 Efeito indireto viaLT  -0,0764 Efeito indireto via LT 0.7685
Efeito indireto viaEL  -0,0051 Efeito indireto via EL 0,1884  Efeito indireto via EL -0.0448
Efeito indireto viaEH -0,3803 Efeito indireto via EH 0,2696  Efeito indireto via EH -0.2493
Efeito indireto viaPH -0,3608 Efeito indireto viaPH  -0,2907 Efeito indireto via PH -0.4663
Efeito indireto via SD 00,6667 Efeito indireto via SD 0,2619  Efeito indireto via SD 1.0346
Total -0,246** Total 0,6465** Total 0.3757**
Graos por fileira da espiga - GR Larg. x Espess. Do grdo - LT Comprimento de espiga - EL
Efeito direto em EY -0,0465 Efeito direto em EY -1,0818 Efeito direto em EY 0.3321
Efeito indireto via GF  -0,2719 Efeito indireto via GF 00,2193  Efeito indireto via GF 0.0067
Efeito indireto viaED -0,0449 Efeito indireto viaED  0,0565 Efeito indireto via ED 0.4538
Efeito indireto via RE  -0,2301 Efeito indireto via RE 0,6715 Efeito indireto via RE 0.1276
Efeito indireto viaLT  0,7644 Efeito indireto via GR  0,0328  Efeito indireto via GR 0.0072
Efeito indireto via EL  -0,0520 Efeito indireto via EL 0,1784  Efeito indireto via LT -0.5812
Efeito indireto viaEH -0,3509 Efeito indireto via EH 0,4436  Efeito indireto via EH 0.2907
Efeito indireto viaPH -0,4640 Efeito indireto via PH 0,6037  Efeito indireto via PH 0.3392
Efeito indireto via SD 00,6880 Efeito indireto viaSD  -0,9945 Efeito indireto via SD -0.2329

Total -0,0081™ Total 0,1300™ Total 0.7434**
Altura de Espiga - EH Altura de Planta - PH Dias para Florescimento - SD
Efeito direto em EY 0,7810 Efeito direto em EY -1,0998 Efeito direto em EY -1.1741

Efeito indireto via GF 00,2146 Efeito indireto via GF  -0,1446 Efeito indireto via GF 0.2503
Efeito indireto viaED 0,2762 Efeito indireto viaED  0,2115 Efeito indireto viaED  -0.1784
Efeito indireto viaRE  0,3017 Efeito indireto viaRE  -0,4007 Efeito indireto via RE 0.8329
Efeito indireto via GR  0,0209 Efeito indireto via GR  -0,196  Efeito indireto via GR 0.2726
Efeito indireto via LT -0,6144 Efeito indireto via LT 0,5939 Efeito indireto via LT -0.9163
Efeito indireto viaEL  0,1236 Efeito indireto viaEL  -0,1024 Efeito indireto via EL 0.0658
Efeito indireto viaPH -0,3794 Efeito indireto via EH 0,2694  Efeito indireto via EH 0.4524
Efeito indireto via SD -0,6801 Efeito indireto viaSD  0,4775  Efeito indireto via PH 0.4472
Total 0,0441™ Total -0,2151** Total -0.1927**
Coeficiente de determinacéo 0,8746

Efeito residual 0,3540
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As caracteristicas RE, PH e SD apresentaram efeitos diretos negativos
elevados com a variavel basica EY. No entanto, apresentaram correlacéo total
fraca, assim como EH, que apresentou efeito direto positivo elevado e correlacéo
total fraca.

Com base na estimativa da distancia D? de Mahalanobis, foi obtida a
importancia relativa das dez variaveis na divergéncia genética dos hibridos pelo
meétodo de Singh (1981). Os resultados de RE contribuiram para maior parte das
variacbes (36,9 %), enquanto EY, LT, EL e PH apresentaram as menores
contribuicdes (3,9 %, 3,0 %, 1,8 % e 2,7 %, respectivamente), indicando a
possibilidade de descarte destas varidveis para estudos de divergéncia destes

genatipos (Figura 2).
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Figura 2. Contribuicao relativa de dez caracteristicas [EY — rendimento de espiga
sem palha (t.ha'); GF — enchimento de grédos (score); ED — diametro de espiga
(mm); RE — numero de fileiras de graos na espiga; GR — namero de gréos por fileira
de graos na espiga; LT — produto de comprimento x espessura dos graos; EL —
comprimento Util da espiga (cm); EH — altura da espiga principal (m); PH — altura
de planta (m); SD - florescimento feminino], avaliado em 18 hibridos simples
dialélicos de milho superdoce, baseado na distancia de Mahalanobis- (D?).

O grafico de disperséo das variaveis candnicas foi capaz de explicar 73,23
% da variacdo, na soma das variaveis canénicas (VC) 1 e 2. Como a dispersdo
mais explicativa se encontra na VC1, pode-se observar um agrupamento de
hibridos de linhagens pertencentes a populacédo PSH (SC1, SC2, SC3, SC7, SC8,
SC9, SC13, SC14 e SC15) separado dos hibridos de linhagens pertencentes a
P8HS (SC4, SC5, SC6, SC10, SC11, SC12, SC16, SC17 e SC18), sendo as

linhagens CSH capazes de discriminar os dois grupos. A testemunha Tropical Plus
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apresentou maior similaridade com os hibridos de linhagens P8HS x CSH (Figura

3).
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Figura 3. Grafico de dispersédo de 18 hibridos dialélicos parciais (3x6) de milho
superdoce e uma testemunha (cultivar Tropical Plus), de acordo com dez variaveis
canénicas. Os circulos representam os grupos de genétipos formados.

3.1.5. DISCUSSAO

A estimativa da média para o caractere EY foi superior as obtidas por outros
autores, tais como nos estudos reportados por Oliveira Junior et al. (2006), Souza
et al. (2013) e Oliboni et al. (2013). Esta informac¢éo € muito importante, pois permite
destacar o potencial dos gendétipos testados e possibilita o avanco deles para os
ensaios finais do programa de melhoramento em questao.

No ambito de estudo da producdo e processamento do milho doce e
superdoce, além do rendimento de espigas, outras caracteristicas ocupam papel
de destaque, pois interferem no rendimento industrial e na qualidade final do
produto; sendo exemplos: RE, GF e EL (Tracy, 2001; Pereira Filho e Cruz, 2002).
Isto posto, os programas de melhoramento genético para esta cultura devem

considerar também as caracteristicas citadas.
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Pode-se afirmar que houve bom controle das condi¢gbes na conducao deste
trabalho, em fungéo dos baixos coeficientes de variagao experimental observados.
EY apresentou o maior CVe, fato ja esperado em funcdo da natureza poligénica
deste carater e corroborado por outros estudos (Oliveira Junior et al., 2006; Souza
et al., 2013; Oliboni et al., 2013).

As correlagdes podem ter causas genéticas ou ambientais, em que as
genéticas e fenotipicas sdo as mais importantes no ambito do melhoramento de
plantas (Hallauer et al., 2010). Sendo assim, na interpretacéo de correlacoes, trés
aspectos devem ser considerados: a magnitude, a direcdo e a significancia.
Estimativas de coeficientes de correlagdo positivas indicam a tendéncia de uma
variavel aumentar quando a outra aumenta; correlacbes negativas indicam
tendéncia de uma variavel aumentar enquanto a outra diminui (Nogueira et al.,
2012). Pelo exposto nos resultados, nota-se que a alta complexidade entre os
componentes da producdo que contribuem para EY, tornam também complexa a
selecéo de gendtipos de milho superdoce. Deste modo, fica evidente a necessidade
do desdobramento das correlacdes em efeitos diretos e indiretos, para avaliar-se o
grau de importancia de cada uma das variaveis explicativas em relacédo a variavel
principal ou basica (Santos et al., 2014).

Pelos resultados, pode-se verificar que as variaveis ED e EL contribuem
significativamente para o incremento de EY, sendo que a variavel ED, destaca-se
por apresentar também alta herdabilidade (0.95) e, assim, infere-se que pode ser
utilizada na selecao indireta para o incremento em EY. De acordo com Vencovsky
e Barriga (1992), deve-se considerar que quando o coeficiente de correlacéo e o
efeito direto forem semelhantes, em magnitude e sinal, essa correlacdo direta
explica a verdadeira associacdo entre as variaveis. Isso demonstra que,
aparentemente, essa variavel atua com maior independéncia em relacdo as
demais.

As variaveis EH e EL apresentaram elevados efeitos diretos positivos e
negativos, respectivamente. No entanto, a correlacdo foi ndo-significativa, devido
aos efeitos indiretos. Nestas condi¢cdes, Vencovsky e Barriga (1992) sugerem
utilizar uma selecdo restrita para eliminar os efeitos indiretos indesejaveis,
buscando, assim, obter a vantagem que o efeito direto existente pode proporcionar.

A variavel RE apresentou coeficiente linear positivo e significativo, sendo

superior a variavel residual. No entanto, o efeito direto de RE foi altamente negativo.
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Segundo Lorentz et al. (2006), quando o coeficiente de correlacdo linear é positivo,
mas o efeito direto € negativo ou desprezivel, a correlagdo serd causada pelos
efeitos indiretos, sendo estes considerados na analise. A analise de trilha mostrou
que correlacdo foi em grande parte, explicada pelo seu efeito indireto via ED, LT e
SD.

As variaveis GF, PH e SD apresentaram efeitos diretos e de correlacdo
negativos, que apesar de serem de pequena magnitude, contribuem para a reducao
da EY. Isto posto, pode-se inferir que plantas de menor altura e maior precocidade
no florescimento irdo contribuir para o aumento do EY. Contudo, devido a baixa
magnitude da correlagéo total, indica-se restringir o uso das variaveis em indice de
selecéao.

Embora os resultados da andlise de correlacdo e da andlise de trilha
indicassem as caracteristicas ED e EL como as principais variaveis a influenciar
EY, o desdobramento da andlise de trilha foi capaz de apontar quais das
caracteristicas apresentam os maiores efeitos diretos e indiretos, o que imprime
maior seguran¢ca no momento de se eleger as caracteristicas que deverao ser mais
bem trabalhadas para se chegar ao objetivo final (Montardo et al., 2003), que no
caso € um maior EY.

Sendo o EL considerado de baixa importancia relativa, baixo efeito direto
na variavel base, menor IV, menor H2 e menor CV(g, seu descarte poderia ser
sugerido. Por outro lado, o EL, pela sua importancia para a avaliacado de qualidade
da espiga e por ndo ser substituivel, deve ser mantida. Da mesma forma, a PH,
considerada de grande importancia no melhoramento genético de milho, tanto
doce, como comum e pipoca (Kleinpaul et al., 2014; Cabral et al., 2016), ndo deve
ser descartada das avaliacoes.

As variaveis canlnicas apresentaram agrupamentos que refletiram o
background genético das populacdes doadoras do gene sh2 influenciando
diretamente no desempenho das linhagens. Adicionalmente, é possivel identificar
uma tendéncia de subagrupamento entre hibridos que compdem familias de meios-
irmaos dentro do mesmo background genético. Entre as caracteristicas utilizadas
na analise, EY foi a Gnica que ndo apresentou CGC significativa no grupo Piranao,
sugerindo que a divergéncia entre as linhagens das populacdes PSH e P8HS néo
se deve ao rendimento. A auséncia de significancia para o grupo Pirando na

caracteristica EY, possivelmente se deve pelo fato de as linhagens presentes nessa



26

etapa final de avaliagcGes terem sido selecionadas de forma truncada, com base na
capacidade geral e especifica de combinacdo do EY, reduzindo a variabilidade

dela.

3.1.6. CONCLUSOES

O diametro é a variavel de maior poder explicativo para com o rendimento
da espiga e com suficiente variabilidade para a selecéo.

Plantas com menor altura, maior precocidade no florescimento e
comprimento de espiga maiores, poderéo contribuir para o aumento do rendimento
de espiga com o emprego de indices de selecao.

O nuamero de fileiras de graos na espiga foi a caracteristica de maior
importancia na diversidade dos genétipos e, por isso, possui grande potencial de
uso em estudos de diversidade dos genétipos de milho superdoce da UENF.

Os backgrounds genéticos das populacdes doadoras SDSH e SDS8HS
influenciam fortemente a populacdo recorrente, mesmo ap0s cinco ciclos de

retrocruzamento.
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3.2. POTENCIAL PRODUTIVO DE GENOTIPOS DE MILHO SUPERDOCE EM
PROGRESSIVAS ETAPAS DE MELHORAMENTO

3.2.1. INTRODUCAO

O milho (Zea mays L.) trata-se de um dos cereais mais cultivados no
mundo. Juntamente com o trigo e arroz, € responsavel por aproximadamente 60%
das calorias ingeridas pelos humanos, de forma direta ou indireta (Cassman et al.,
2003). Além disso, é uma das espécies mais estudadas no que diz respeito a
melhoramento genético e continua sendo uma das espécies modelos para estudos
de genética (Wallace et al., 2014).

O milho doce é um tipo especial de milho que apresenta alelos recessivos
mutantes em homozigose. Esses alelos recessivos mutantes causam uma falha no
mecanismo de conversdo de carboidrato simples (sacarose) em carboidrato
complexo (amido). A baixa quantidade de amido torna o grdo de milho, quando
verde, mais macio, mais doce e com um intervalo de colheita com ponto verde mais
longo que o do milho comum. Os fenotipos sdo classificados em doce (dos
portadores dos genes sugary, amilose extender e dulll em homozigose recessiva)
e superdoce (que sdo 0s que possuem o0s genes brittle, shrunken), sendo o tipo
superdoce com maior teor de acucares solUveis em agua, maior periodo para
colheita e, por isso, € o mais utilizado comercialmente (Okumura et al., 2013).

Na geracdo de genotipos superiores de milho para uso comercial, 0os

gendtipos mais utilizados sdo os oriundos de cruzamento entre linhagens
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endogamicas para obtencao de hibridos simples, pois além de explorar 0 maximo
da heterose, possui vantagens com relagao a desempenho, uniformidade e permite
gue o melhorista mantenha o controle sobre a cultivar.

Uma das explicacdes para esse aumento de vigor esta relacionado a
complementariedade de alelos favoraveis entre duas linhagens (Mezmouk e Ross-
Ibarra, 2014; Giraud et al., 2017), dominancia e pseudo-sobredominancia
relacionada a alelos desfavoraveis e blocos génicos em repulsdo (Lariepe et al.,
2012).

Observando os pressupostos para obtencdo de genétipo milho superdoce
de elevado potencial produtivo, a Universidade Estadual do Norte Fluminense
Darcy Ribeiro (UENF) vem desenvolvendo genétipos que possam servir melhor aos
agricultores da regido Norte e Noroeste do Rio de Janeiro, suprindo a auséncia de
empresas de melhoramento de milho no estado do Rio de Janeiro. A auséncia de
empresas ocorre por ndo ser uma regiao de agricultura consolidada, mas com
potencial para isso.

O programa de melhoramento desenvolvido pela UENF busca alcancar
este objetivo utilizando técnicas que explorem a heterose, como o uso da selecao
recorrente reciproca de irmaos completos (Berilli et al., 2011) e cruzamentos em
esquema dialélico parcial entre linhagens portadoras do gene sh2, oriundas das
populacdes heterdticas (grupo flint e grupo dent), bem como o cruzamento entre as
préprias populacdes retrocruzadas com doadores do gene sh2 (Durdes et al.,
2017).

Nesse contexto, este trabalho teve o objetivo de apresentar o desempenho
dos gendtipos em diferentes etapas do melhoramento do milho superdoce na
UENF, desde as populacdes reciprocas base de milho comum, passando pelas
populacdes quase isogénicas portadoras do gene sh2, até a etapa final de geracao
de hibridos intervarietais superdoce e de hibrido simples superdoce em cruzamento

dialélico parcial.

3.2.2. REVISAO DE LITERATURA
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3.2.2.1. Melhoramento de Milho Doce da UENF

A Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF) tem
sido a instituicdo publica responsavel pelo melhoramento de milho para a regido
Norte e Noroeste do estado do Rio de Janeiro nos ultimos anos.

As primeiras cultivares lancadas, de milho comum, foi do hibrido
interpopulacional UENF 506-8 (Pereira et al., 2001; Gabriel, 2009), disponibilizadas
aos agricultores a partir do ano 2000, e derivada do cruzamento de duas
populacées heterdticas, Pirando8 e CIMMYTS8, no oitavo ciclo de sele¢do reciproca
de irméos completos.

Em 2013, foi registrada no Ministério da Agricultura, Pecuaria e
Abastecimento (MAPA) o hibrido interpopulacional UENF506-11, sendo este, com
0S mesmos genitores Pirando e CIMMYT, porém, trés geracBes geneticamente
mais avancada (Pereira et al., 2019).

O melhoramento de milho doce na UENF teve inicio em 1999, quando as
populacdes Pirando8 e CIMMYTS8, até entdo as mais avancadas, foram
retrocruzadas com dois doadores do gene mutante sh2, que confere o carater
superdoce nos graos. As variedades doadoras no gene sh2 foram, o superdoce
sintético SH2 (SDSH) e superdoce sintético SH28HS (SD8HS), ambas cedidas pela
Embrapa Milho e Sorgo. Os retrocruzamentos geraram as populacdes SHa-
CIMMYT8, SH28HS-CIMMYT8, SH2-Pirando8 e SH28HS-Pirando8 (Santos et al.,
2014), conforme apresentado na Figura 1.

Como caracteristicas, as populacdes CIMMYT e Pirando possuem porte
baixo e folhas largas, em virtude da introgressédo do gene mutante de grande efeito,
braquitico, que provoca encurtamento dos internédios da planta (br2). Das
caracteristicas que diferenciam as duas popula¢ées, o CIMMYT possui graos duros
(flint), enquanto o Pirando apresenta grdos dentados (dent), sendo esta

caracteristica utilizada para definir estes dois grupos como heteréticos.
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_—
Pirando (original) N CIMMYT (original)
Selecdo
Recorrente
—— .
Reciproca
Pirando (8°ciclo) CIMMYT (8°ciclo)
—
| Genotipo doador I

SH,-Piranao8

SH,-CIMMYTS

Retrocruzamentos
SOJUSUIBZILIDOT}OY

Genotipo doador

SD8HS

SH,8H-Piranao8 SH,8H-CIMMYTS

Figura 1. Esquema de obtencao das popula¢cdes SH2-CIMMYTS8, SH2-8HS-
CIMMYT8, SH2-Pirando8 e SH2-8HS-Pirando8 de milho superdoce a partir das
populacées de milho comum Pirando e CIMMYT, através de oito ciclos de selecao
recorrente reciproca e retrocruzamento com as populacdes doadoras do fenétipo
superdoce SDSH e SH8HS. Reproduzido e adaptado com permisséo de
Gongalves et al. (2018).

Em todas as populacdes, SH2-CIMMYTS8, SH28HS-CIMMYTS8, SHo-
Pirando8 e SH28HS-Pirando8, foram realizadas autofecunda¢des sucessivas, até
a obtencdo de linhagens (S7), que foram combinadas e avaliadas para a
identificacdo dos melhores hibridos simples para variaveis agrondmicas, em um
dialelo parcial 10x10 (Durées et al., 2017).

As caracteristicas de espiga, de maior importancia no melhoramento de
milho doce e que envolve os diversos tipos de processamento, sdo: comprimento
e didmetro da espiga; formato cilindrico; fileiras de gréos retas; sabor, textura e
maciez dos gréaos; boa granacao; uniformidade; coloracdo clara dos estigmas;
empalhamento compacto e cobrindo completamente a espiga; e resisténcia a
injurias de insetos (Mezzacappa, 1952; Gama et al., 1992; Tracy, 2001).
Considerando a planta inteira, as caracteristicas de maior importancia sdo as
mesmas do milho comum, como resisténcia a pragas e doencas, a quebra e
acamamento, e rendimento elevado.

Com base na selegdo para essas caracteristicas de maior interesse, a

UENF registrou junto ao Ministério da Agricultura, Pecuaria e Abastecimento, no
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ano de 2018, duas novas cultivares de milho superdoce, UENF SD 08 e UENF SD
09, sob os numeros de registro 38733 e 38734, respectivamente (Pereira et al.,
2019a), que deverdo em breve ser disponibilizada para os produtores da regido,

esperando-se com isso impulsionar a economia local.

3.2.2.2. Aspectos econdmicos do milho doce

O milho doce € uma hortalica consumida em todos os continentes. Segundo
a base de dados da FAO (2016), o continente americano foi responséavel por 53,7
% da producdo mundial desse tipo especial de milho em 2011. Os maiores
produtores mundiais sdo os Estados Unidos (970 mil t), seguido por Tailandia (196
mil t), Franca (180 mil t), Hungria (180 mil t) e Canada (117 mil t) (FAO, 2016). De
acordo com dados mais recentes da FAO (Food and Agriculture Organization of the
United Nations), o Brasil apresentou uma balanga comercial positiva de 12 mil
toneladas de milho doce preparado ou preservado (FAO, 2016). Ainda segundo a
FAO, os maiores exportadores sdo os EUA (180 mil ton), Tailandia (230 mil ton) e
Hungria (250 mil ton). No Brasil, os 6rgdos responsaveis pelo levantamento
agricola nacional ndo diferenciam os tipos especiais de Zea mays L. e, portanto,
esses dados néo sao disponiveis anualmente por fontes oficiais.

Somente no Censo Agropecudario, realizado a cada 10 anos pelo IBGE
(2018), sao coletadas e disponibilizadas as informacgdes acerca do cultivo de milho
verde, sem nomina-lo especificamente como milho doce. De acordo com o
levantamento do IBGE, 5 milhdes de toneladas de milho verde foram produzidas
no Brasil no ano de 2017, sendo toda a regido Sudeste responsavel por apenas 3
% do volume total.

A Associagdo Brasileira do Comércio de Sementes e Mudas, estima que
no ano de 2009 tenha sido comercializado no Brasil 346 t de sementes de milho
doce, cerca de 98 % delas hibridas, e semeado uma area de 41.563 ha da cultura
(Teixeira et al., 2013). Em comparagéo com o maior produtor mundial, os Estados
Unidos da América comercializaram, no ano de 2012, 5.665 t de sementes e
cultivaram 231.503 ha, 60 % cultivado para indUstria de processamento e o restante
para consumo in natura (USDA, 2014).

O estado do Rio de Janeiro ndo esta entre 0s maiores produtores nacionais

de milho. Contudo, o milho verde esta entre o produto mais comercializado entre
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as hortalicas, segundo informagdes das Centrais de Abastecimento do Estado do
Rio de Janeiro (CEASA-RJ) para o ano de 2015 (CEASA-RJ, 2015). O volume total
comercializado no referido ano, foi de 20,9 mil t, com 73% da producé&o oriunda do
estado do Rio de Janeiro e 65,9% procedentes do municipio de Cachoeira de
Macacu - RJ.

Embora haja um baixo conhecimento a respeito do milho doce por parte de
produtores e consumidores, o mercado de milho doce para a industria de enlatado
movimentou 1,44 bilhdes de reais em 2016, fazendo do milho doce o segundo
principal produto na industria de milho processado no pais, ficando atras apenas
da industria de alimentos ultraprocessados derivada de milho comum (IBGE, 2016).

Com a baixa oferta de cultivares e o desconhecimento do produtor e
consumidor, o milho verde em espiga, e outros alimentos produzidos a partir do
milho verde como sucos, sorvetes, biscoito e outros alimentos sédo produzidos a
partir de cultivares de milho comum, com aptidao para milho verde, silagem e gréos
(Pereira Filho et al., 2002), fazendo com que o milho doce deixe de abarcar essa
fatia de produtor que corresponde a agricultura familiar, principalmente.

Trata-se, portanto, de uma cultura que, em primeiro lugar, necessita de um
impulso por parte de instituices publicas de pesquisa e empresas de sementes
para que haja estimulo e consequentemente crescimento no setor, com o aumento
da producédo e consumo do milho doce nos mercados de enlatados, congelados e,

principalmente, fresco.

3.2.2.3. Heterose

O efeito da heterose em milho, também conhecida como vigor hibrido, foi
definido primeiramente por Shull (1909), que afirmava ser a obtencdo da melhor
combinacao hibrida o principal objetivo do melhorista de milho e ndo a obtencéo da
melhor linhagem. Isso porque, para que a geracdo de hibridos seja viavel, a
geracdo F1 deve ser superior a média de ambos 0s genitores para determinada
caracteristica. Por outro lado, linhagens pouco produtivas podem inviabilizar a
producao de hibridos.

Embora ndo seja completamente compreendido, o fenbmeno da heterose
€ empregado extensivamente do melhoramento de milho e de outras culturas. A

sua manifestacdo depende de interacdo alélica do tipo dominancia, em que 0s
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alelos responsaveis por fendtipos inferiores sao recessivos, ou até mesmo
deletérios, e sdo impedidos de se manifestar negativamente por outro alelo
dominante (Ramalho et al., 2012).

Falconer e Mackay (1996), demostraram que individuos mais distantes
geneticamente possuem maior grau de heterose (y2d), dependendo ainda do grau
de dominancia. Isso porque quando alelos favoraveis e dominantes estdo
distribuidos em diferentes regifes do genoma dos genitores, a F1 acumula genes
heretozigotos e homozigotos dominantes de maior valor genético dos dois pais, ou
mascara um maior numero de alelos recessivos deletérios.

A heterose pode ser estimada em relagdo a média dos pais (MP) em que
[(F1-MP)/MP]x100, média do pai superior (MH) em que [(F1-MH)/MH]x100
(heterobeltiose) ou baseada na cultivar referéncia (CR) em que [(F1-CR)/CR]x100
(heterose padrao). Tais estimativas sdo de importancia para definir se a producao
de hibridos é viavel, ja que possui um custo mais elevado para producédo de

semente em relacdo as variedades de polinizacéo aberta.

3.2.3. MATERIAL E METODOS

Os ensaios foram realizados utilizando como tratamento as populacdes
genitoras heteréticas de base CIMMYT8 (C8) e Pirando8 (P8) de milho comum (C8
pertence ao grupo heterdtico Flint e P8 pertence ao grupo heterético Dent), no
oitavo ciclo de selecdo recorrente reciproca entre irmdos completos; as quatro
populacdes superdoce resultantes das populacbes CIMMYT8 e Pirando8
retrocruzadas com dois genoétipos doadores do gene shrunken (sh2), SH2-
CIMMYT8 (CSH), SH2-8HS-CIMMYT (C8HS), SH2-Pirando (PSH) e SH2-8HS-
Pirando (P8HS); o cruzamento entre os grupos heteréticos das populacoes
superdoce, resultando nos hibridos interpopulacionais CSH x PSH, CHS x P8HS,
C8HS x PSH e C8HS x P8HS; o dialélo parcial (3x6) das linhagens oriundas da
populacdo CSH (LCSH 113, LCSH 116 e LCHS 119), e das populagdes heterodticas
P8HS (P8HS 125, P8HS 129 e P8HS 130) e PSH (PSH 134, PSH 139 e PSH 140);

e as testemunhas UENF506 11, de milho hibrido intervarietal recomendado para a



34

regidao Norte do Rio de Janeiro, e o hibrido simples de milho superdoce Tropical
Plus (sh2) da Syngenta, totalizando 30 tratamentos.

Quatro experimentos foram avaliados em blocos completos casualizados
com 4 repeticdes em parcelas de fileiras simples de 3,00 m, espacados 0,80 m
entre linhas e 0,30 m entre plantas, totalizando aproximadamente 37 mil plantas
por hectare. Os ensaios foram realizados nos municipios de Campos dos
Goytacazes - RJ (Latitude 21°24'48"S e Longitude 41°44’48”0, 14 m de altitude) e
Itaocara - RJ (21° 40" 09" S e 42° 04' 34" O, 60 m de altitude), nas safras 2016/2017
e 2017/2018. A adubacéao de base foi realizada com 800 kg.ha-1 do adubo quimico
formulado N-P-K 04-14-08, a primeira adubacéo de cobertura foi realizada 30 dias
apos a semeadura com 300 kg.ha-1 do adubo formulado N-P-K 20-05-20 e a
segunda adubacéo de cobertura foi realizada com 200 kg.ha-1 de ureia (45 % de
N) 45 dias ap6s a semeadura.

A colheita foi realizada 22 dias ap6s o florescimento feminino
(aparecimento dos estigmas na espiga em mais de 50 % da parcela), momento em
gue genadtipos portadores do gene sh2 atingem maior peso fresco, maior volume
(Guan et al. 2013), melhor sabor e textura (Camilo et al. 2015).

As caracteristicas avaliadas nos ensaios foram: rendimento de espiga com
palha (EYh); rendimento de espiga sem palha (EY); prolificidade (PRL);
empalhamento (HSK), com notas de 1 a 3, sendo 1 com palha bem fechada, 2 com
empalhamento aberto sem a ponta da espiga exposta e 3 com a ponta da espiga
exposta; comprimento de espiga sem palha (EL); diametro de espiga (ED); altura
de espiga (EH); e altura de planta (PH).

Foram realizadas as andlises de variancias conjunta seguindo um modelo
fixo para a obtencéo das esperancas dos quadrados médios Gi + Aj + Lk + (B/A)/Ljkm
+ GAj + GLik + ALjk + GALik + €ixm, onde Gi é o efeito fixo de gendtipos; A; é o efeito
fixo de anos; Lk € o efeito fixo de locais; (B/A)/Likm € 0 efeito de blocos aninhados
em locais aninhado em anos; GAjj é o efeito da interacéo entre gendtipo e ano; GLik
é o efeito da interagdo entre genotipo e local; ALk é o efeito da interagdo entre ano
e local; GALik é o efeito da interacéo tripla entre ano, local e genotipo; e Eikm é 0
erro aleatério. Foram realizados os desdobramentos de genoétipos quanto as
categorias: hibridos simples dialélicos superdoce (SS-SCH); popula¢des superdoce
(SS-PB); hibridos interpopulacionais superdoce (SS-IH); populacdes base de milho

comum (FC-P); testemunhas e; categorias. Para comparacdo das medias, foi
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calculada a diferenca minima significativa (DMS) por meio do teste t de Student a
5% de probabilidade de erro.

O coeficiente de variagao experimental (CVe (%) = 100. "Mse/u, em que

MSe é o quadrado médio do erro p € a média geral); o coeficiente de variacdo

\/MSg — MSe /
genotipica (CVg (%) = 100. rsY , em que MSg é o quadrado médio
de gendtipos, r € o numero de repeti¢cdes, | € o nimero de locais e y € o nimero de

anos); o indice de variagdo (IV = MSg/Mse); e o coeficiente de determinacgao

MSg — MSe

genotipica (H? = /MSg)' foram estimados a partir da ANOVA.

Para comparar a diferenca entre as categorias, foram estimadas as médias
de cada categoria e apresentadas em gréaficos de barra para cada variavel,
incluindo intervalo de confianca baseado na distribuicdo t (p = 0,05), utilizando o
mesmo modelo linear anterior, porém substituindo o efeito de gendtipos por efeito
de categoria: Ci + Aj + Lk + (B/A)/Likm + CAjj+ CLik + ALk + CALik + Eikm, em que C
corresponde ao efeito de categoria.

A heterose das progénies (F1) das categorias SS-IH e SS-SCH, foram
calculados com base na média dos gendtipos parentais da categoria SS-PB. SS-
SCH foi dividido em dois grupos possuindo a mesma média dos das populacdes
parentais de origem. Por exemplo: a média dos pais de cruzamentos entre
linhagens com prefixos LCSH e LPSH possuem a mesma média dos pais CSH e
PSH, enquanto a média dos pais dos cruzamentos entre linhagens LCSH e LP8HS
possuem a mesma média dos pais CSH e P8HS como referéncia.

As analises estatisticas foram realizadas no SAS Institute software (SAS
Inc., 2018) por meio do procedimento GLM.

3.2.4. RESULTADO E DISCUSSAO

As diferencas entre genotipos foram significativas em todas as
caracteristicas apresentadas, com um coeficiente de variacdo experimental
proximo de 18 % para as caracteristicas rendimento de espiga com palha,
rendimento de espiga sem palha, prolificidade, empalhamento, e abaixo de 7,5 %
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nas caracteristicas comprimento de espiga, diametro de espiga, altura de espiga e
altura de plantas (Tabela 1).

Os indices de variacdo foram elevados em todas as caracteristicas, com
excecdo da prolificidade, que apresentou um coeficiente de variacdo genética
consideravelmente inferior ao seu coeficiente de variacdo experimental, fazendo
com que seu indice de variacdo fosse baixo (0,58). As caracteristicas rendimento
de espiga com palha e comprimento de espiga, apresentaram indice de variacao
em torno de um e as demais superior a um, com destaque para a qualidade de
empalhamento com indice de variacdo de 1,74. O resultado indica haver grande
variacao entre os genotipos e possibilidade para selecdo de gendtipos superiores.
Apesar de a maioria dos genoétipos possuirem origem em apenas dois genitores, 0
resultado € esperado por se tratar de combinacdes genéticas diversas, com um
efeito dos genoétipos doadores do gene shrunken nos gendtipos recorrentes
(Goncalves et al., 2018). Destaca-se ainda, que 0s gendtipos recorrentes sédo de
ampla base genética, propiciando a geracédo de linhas recombinadas.

Seguindo a mesma tendéncia do indice de variacdo, o coeficiente de
determinacdo genotipica (H2) apresentou valores elevados em todas as
caracteristicas, isto €, proximos de 1. Esta herdabilidade estimada a partir de efeitos
fixos possui inclusos os desvios aditivos e ndo aditivos (sentido amplo) (Hallauer et
al., 2010). Embora os desvios ndo aditivos ndo possam ser transmitidos para a
progénie, o alto valor de H2 sugere uma elevada correlagédo entre valor genético e
fenotipo.

As interacbes de genoétipos com o0s ambientes (GxE) nao foram
significativas apenas nas varidveis empalhamento, altura de espiga e altura de
planta. Considerando os desdobramentos das analises em classes de genotipos, a
GXE ocorreu em ambas as variaveis de rendimento de espiga (com e sem palha)
dentro dos hibridos simples dialélicos de milho superdoce (SS-SCH) e das
populacbes retrocruzadas de milho superdoce (SS-PB). As caracteristicas
comprimento de espiga e empalhamento das SS-PB e dos hibridos
interpopulacionais de milho superdoce (SS-IH), respectivamente, também
apresentaram GXE significativa, bem como a interacdo das categorias com o
ambiente nas variaveis rendimento de espiga com palha, rendimento de espiga sem
palha, prolificidade, comprimento de espiga e altura de espiga. Também foi

verificada a interagcao tripla entre gendtipo x ambiente x ano significativa para
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rendimento de espiga com palha, rendimento de espiga sem palha e
empalhamento.

Na Tabela 2 sé@o apresentadas as médias dos genétipos para oito
caracteristicas. A média da variavel rendimento de espiga com palha foi de 15,2
t.ha' e as classes genotipicas que apresentaram a maior média foram dos SS-SCH
(16,6 t.hal) e SS-IH (15,5 t.hal). Dentro do grupo SS-SCH se destacaram o0s
hibridos com as maiores médias (LCSH 113 x LP8HS 129; LCSH 113 x LPSH 139;
e LCSH 116 x LP8HS 130), dois deles compartilhando o mesmo genitor, LCSH 113.

Para o rendimento de espiga sem palha, a média dos gendtipos foi de 9.8
ton.ha?, sendo que os SS-SCH foram superiores significativamente aos demais
grupos (11,3 t.ha!) e se destacando dois gendtipos, “LCSH 113 x LPSH 134” (13,1
t.ha?l)e “LCSH 113 x LPSH 139” (14,2 t.hal), possuidores das maiores médias, e
compartiihando o mesmo genitor das linhagens do grupo heterético CIMMYT
(LCSH 113). Vale destacar que os genétipos com maior rendimento de espiga com
palha e rendimento de espiga sem palha podem ndo ser exatamente 0s mesmos,
isso porgue a relacao peso de palha/peso de espiga pode variar entre genotipos.

Em estudo realizado com milho doce, llker (2011) e Williams (2014)
afirmaram ser o rendimento de espiga avaliado sem palha mais eficiente para
predizer o rendimento de gréaos frescos de milho doce em relacdo a avaliacdo com
palha, portanto, apesar de geralmente ser comercializado com palha, a industria de
processamento deve optar pelo rendimento sem palha na escolha do gendtipo.

Os gendtipos SS-SCH foram os que apresentaram pior média de
empalhamento, variando de 1,14 a 2,71. Por outro lado, foram o0s que apresentaram
maior rendimento de espiga sem palha. Isso seria um indicativo de, neste conjunto
de gendtipos, haver uma correlagdo negativa entre as duas variaveis. Isto é, a
qualidade do empalhamento piora em plantas mais produtivas e de espigas
maiores. Vale ressaltar que o empalhamento trata-se de uma caracteristica
fundamental para a defesa da espiga contra pragas e doencas (McMillian et al.,
1987; Tembo et al., 2016). Ja que espigas bem empalhadas apresentam palha de
comprimento superior a espiga, possibilitando o total fechamento e,

consequentemente, evita a entrada de agua e de insetos.
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Tabela 1. Resumo da analise de variancia conjunta e dos parametros estatisticos-
genéticos de oito variaveis avaliadas em milho superdoce e milho comum em dois
ambientes (ltaocara-RJ e Campos dos Goytacazes-RJ) e dois anos agricolas
(2016/2017 e 2017/2018).

Fonte de variagéo

QUADRADOS MEDIOS

GL _ Evh EY PRL HSK EL ED  EH _ PH
Bloco (Local xAno) 12 4,31 2.24 005° 014 083 659 0011 0,033
Local (L) 1 0,12 0,29 075" 1,38" 14,14 133,7" 3,75 5327"
Ano (A) 1 662,33 22164 118" 3,97° 4184" 90,83" 241" 4,848"
LxA 1 183,53" 99,38 003 0,82° 4,16° 6421% 005 0,49
Genétipos (G) 29 122,47  8868° 031% 488" 16,15° 148,9° 026" 0,336"
SS-SCH 17 5536" 46,09° 036" 3,81% 459" 84,59 014" 0,068"
SS-PB 3 59,26™ 20,79* 002 032 652" 2939" 013" 0,109"
SS-IH 3 17,47 108" 006 058° 265 3383* 0,03 0,050°
FC-P 1 9,39 5,20 010 045 17,85% 401 011" 0,056
Controle 1 4,96 28,66° 0,17 001 221 8594 1,08 0,778"
Categorias 4 500,28  412,87° 0,60° 18,50" 84,81 456,8" 0,87" 1,823"
GxL 29  2018" 9,65° 010" 0,14 224 959° 0,013 0,016
SS-SCH x L 17 1862" 987° 005 015 148 7,24 0011 0,016
SS-PBxL 3 12,90° 577" 002 006 277 227 0011 0,031
SS-IH x L 3 13,98 3,11 005 030° 051 158 0009 0,011
FC-P xL 1 0,135 0,47 001 010 069 516 0006 0,012
Controle x L 1 3,37 1,61 002 021 002 4050° 0,010 0,001
Categorias xL 4 46,88" 21,32% 028" 005 656" 13,05 0,025 0,015
GxA 29 12,89 6,06 009" 035" 270% 7,42 0013 0,029°
SS-.SCHXxA 17 10,11 681" 013" 039" 1,06 525 0012 0,019
SS-PB x A 3 8,13 4,18 004 006 018 439 0014 0,024
SS-H x A 3 19,95° 4,79 001 029° 250° 11,76 0,005 0,014
FC-P x A 1 0,924 0,50 002 006 0003 17,36 0,0004 0,001
ControlexA 1 22,68 6,01 003 003 406 32,32° 0012 0,0002
Categorias X A 4 21,91° 6,22 003 062" 1147° 7,06 0023 0,098"
GxLxA 29 10,73 5,18" 003 018 122 618 0012 0,015
SS-SCHXLXA 17 963 5,51 005 022" 075 398 0014 0,016
SS-PBXLXA 3 12,32° 4,01 001 004 199° 013 0024 0,028
SSIHXLXA 3 3,74 1,11° 001 005 028 1,68 0005 0,010
FC-PxLxA 1 10,92 3,15 <0,01 021 357 1472 0,001 0,002
Controle xL XA 1 22,77 11,03 <001 045 0,66  60,72" 0,0002 0,003
A Categorias x L x 17,45 7,49 006 016 282 796 0006 0,0067
Erro 348 7,29 3,23 0,049 0,099 0951 6,541 0,0098 0,015
Total 479
CVe (%) 17,78 17,83 1858 1828 580 536 7,34 537
CVg (%) 17,67 2293 10,73 31,78 580 626 9,33 621
W, 0,99 1,29 058 1,74 100 1,17 127 1,16
H2 0,940 0963 0,842 0979 0941 00956 0,962 0,955

GL — Graus de Liberdade; EYh — Rendimento de espiga com palha (t.ha®); EY — Rendimento de espiga sem palha (ton.ha
1; PRL — Prolificidade; HSK — Empalhamento; EL — Comprimento de espiga (cm); ED — Diametro de espiga (mm); EH —
Altura de espiga; PH — Altura de planta; CVe — Coeficiente de variagdo experimental; CVg — Coeficiente de variagao
genética; IV — indice de variac&o; H2 — Coeficiente de determinagdo genotipica.
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Tabela 2. Médias de oito variaveis avaliadas em genétipos de milho superdoce e
milho comum, em dois diferentes ambientes (ltaocara-RJ e Campos dos

Goytacazes-RJ) e dois anos agricolas (2016/2017 e 2017/2018).

Genotipos EYh EY PRL HSK EL ED EH PH
Hibridos simples de milho superdoce
LCSH 113 x LP8HS 125 16,9 11,2 1,6 2,71 16,5 459 1,36 2,28
LCSH 113 x LP8HS 129 18,6 12,6 1,3 2,31 18,1 49,0 1,38 2,23
LCSH 113 x LP8HS 130 17,0 10,5 1,2 1,93 176 48,3 1,48 2,34
LCSH 113 x LPSH 134 17,7 13,1 1,4 2,36 17,2 495 1,46 2,48
LCSH 113 x LPSH 139 20,1 14,2 1,4 2,71 17,2 50,0 1,38 2,40
LCSH 113 x LPSH 140 18,2 12,7 1,3 2,59 179 51,2 1,44 2,38
LCSH 116 x LP8HS 125 16,7 12,5 1,3 2,39 16,9 50,2 1,46 2,38
LCSH 116 x LP8HS 129 16,9 12,5 1,1 1,66 18,0 51,6 1,49 2,38
LCSH 116 x LP8HS 130 19,0 12,5 1,1 1,63 18,0 52,8 1,62 2,52
LCSH 116 x LPSH 134 14,6 11,3 1,1 2,19 16,7 49,1 1,33 2,39
LCSH 116 x LPSH 139 16,7 11,9 1,1 2,21 16,8 51,7 1,27 2,38
LCSH 116 x LPSH 140 16,5 11,9 1,0 1,93 17,1 519 1,37 2,37
LCSH 119 x LP8HS 125 16,4 10,7 1,3 2,63 17,7 46,1 1,46 2,40
LCSH 119 x LP8HS 129 12,8 8,2 1,3 1,14 17,4 46,9 1,42 2,37
LCSH 119 x LP8HS 130 13,2 7,3 1,1 1,23 16,6 46,5 1,56 2,42
LCSH 119 x LPSH 134 14,3 9,9 1,2 1,90 17,0 46,1 1,36 2,44
LCSH 119 x LPSH 139 16,0 10,3 1,1 1,60 16,8 47,1 1,23 2,36
LCSH 119 x LPSH 140 16,5 10,8 1,2 1,59 17,8 46,8 1,34 2,37
PopulagGes parentais de milho superdoce
PSH 7,7 4,9 1,0 1,21 15,0 454 1,09 2,04
P8HS 10,5 6,5 1,1 1,06 14,8 43,8 1,27 2,16
CSH 12,3 7,6 1,1 1,39 16,0 45,8 1,26 2,10
C8HS 10,1 6,0 1,0 1,34 14,7 429 1,13 1,98
Hibridos interpopulacionais de milho superdoce
CSH x PSH 16,5 10,6 1,2 1,54 17,6 48,3 1,30 2,25
C8HS x PSH 14,0 8,8 1,2 1,31 17,0 46,8 1,29 2,15
CSH x P8HS 15,9 10,3 1,2 1,15 16,7 47,8 1,38 2,27
C8HS x PBHS 15,7 9,6 1,1 1,15 17,3 45,0 1,37 2,26
Populagdes parentais de milho comum
PIRANAO8 13,0 75 1,2 1,00 14,4 42,6 1,28 2,12
CIMMYT8 11,9 6,7 1,1 1,24 15,9 43,3 1,15 2,03
Controles
UENF506 - 11 15,1 8,8 1,2 1,24 16,5 43,0 1,43 2,36
Tropical Plus 14,3 10,8 1,0 1,20 17,0 534 1,06 2,05
Média dos Controles 14,7 9,8 1,1 1,22 16,7 48,2 1,24 2,20
Média geral 15,18 10,08 1,19 1,72 16,81 47,65 1,34 2,29
DMS (T teste a 5%) 1,89 1,26 0,15 0,22 0,68 1,79 0,07 0,09

EYh — Rendimento de espiga com palha (t.ha?); EY — Rendimento de espiga sem palha (ton.ha);
PRL - Prolificidade; HSK — Empalhamento; EL — Comprimento de espiga (cm); ED — Diametro de
espiga (mm); EH — Altura de espiga; PH — Altura de planta; DMS — Diferenca minima significativa.

O comprimento de espiga médio dos tratamentos foi de 16,81 cm e se
destacaram os grupos SS-SCH (17,3 cm), SS-IH (17,1 cm) e controle (16,7 cm).

No grupo SS-SCH se destacaram sete genétipos e no grupo SS-IH se destacou
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apenas um (amplitude de 18,1 cm a 17,6 cm), 0s quais apresentaram as maiores
médias sem se diferenciarem entre si (Tabela 2).

A média de diametro de espiga entre os tratamentos foi de 47,85 mm, e
superior nos grupos SS-SCH (48,9 mm) e testemunha (48,2 mm), com destaque
para a testemunha Tropical Plus da Syngenta (53,4 mm) que impulsionou a média
das testemunhas para cima. A importancia desta caracteristica pode ser observada
em estudo de correlagdo com os mesmos hibridos dialélicos, relacionando
caracteristicas de rendimento, em que foi observado maior efeito direto positivo
entre didmetro de espiga e a variavel base rendimento de espiga sem palha, em
relacdo as outras variaveis (Goncalves et al., 2018).

Ambas as caracteristicas (altura de planta e altura de espiga), assim como
o rendimento, foram consideravelmente afetadas pela heterose provocada pelo
cruzamento entre os grupos heteroéticos e, dessa forma, o grupo genotipico SS-
SCH se destacou com as maiores médias em relacdo aos demais genétipos com
2,38 m de altura de planta e 1,41 m de altura de espiga e uma variacao entre
genatipos de 2,23 m a 2,52 m para altura de planta e 1,23 m a 1,62 m para altura
de espiga (Tabela 2 e Figura 2). Embora a correlacéo entre rendimento e altura de
planta seja muitas vezes positiva (Pavlov et al., 2015. Olivoto et al., 2017), é
desejavel que as plantas tenham menor estatura, tanto para altura de planta quanto
altura de espiga, possibilitando maior adensamento e diminuindo riscos de
acamamento em situagOes de ventos fortes (Duvick, 2005).

A variacdo dos valores de heterose entre as progénies foi altamente
significativa em todas as caracteristicas, embora o CVe tenha excedido os 40 %
em toda as caracteristicas, atingindo 128,5 % na caracteristica prolificidade (Tabela
3). Esse resultado € um indicativo de haver uma forte variacdo nas médias dos
tratamentos, j4 que elevados valores de CVe séo reflexos de elevado quadrado
médio do erro utilizado para testar os efeitos em modelos fixos.

Entre as caracteristicas mensuradas, rendimento de espiga com palha e
rendimento de espiga sem palha foram as que apresentaram maior valor de

heterose (Tabela 3).
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Tabela 3. Percentual de heteroses nos gendétipos de milho superdoce pertencentes
aos grupos SS-IH e SS-SCH, estimados com base na média dos gendtipos

parentais SS-PB.
Genotype EYh EY PRL HSK EL ED EH PH
LCSH 113 xLP8HS 125 48,3 586 49,7 1219 6,9 2,5 7,8 6,9
LCSH 113 xLP8HS 129 63,1 79,7 223 87,7 17,7 95 8,7 4,5
LCSH 113 xLP8HS 130 49,2 479 118 575 141 77 172 99
LCSH 116 x LP8HS 125 46,1 77,2 22,0 953 99 120 155 11,7
LCSH 116 x LP8HS 129 50,4 804 51 360 165 153 17,2 11,9
LCSH 116 x LP8HS 130 67,2 775 -22 329 165 179 27,8 184
LCSH 119 x LP8HS 125 436 51,6 22,8 1148 151 28 156 125
LCSH 119 x LP8HS 129 14,1 17,1 21,4 -7,7 136 44 121 111
LCSH119x LP8HS 130 159 3,7 4,0 0,2 7,4 39 229 134
LCSH113xLPHS 134 77,7 109,2 366 81,7 10,6 86 243 200
LCSH 113 xLPHS 139 101,2 126,1 333 1086 108 98 175 158
LCSH 113 xLPHS 140 82,1 1033 235 99,0 151 122 221 148
LCSH 116 x LPHS 134 458 798 29 682 76 78 12,7 153
LCSH 116 xLPHS 139 655 879 68 692 81 133 79 150
LCSH 116 x LPHS 140 651 90,1 -1,7 480 100 138 163 145
LCSH 119 x LPHS 134 43,4 582 135 46,1 972 1,2 151 17,9
LCSH 119xLPHS 139 59,8 645 103 230 82 3,4 48 14,2
LCSH119xLPHS 140 651 72,6 182 221 149 27 139 147

CSH x PSH 65,2 69,9 16,8 18,2 13,3 5,9 10,9 8,7
C8HS x PSH 58,5 61,6 15,3 2,9 14,2 6,1 16,2 7,0
CSH x P8HS 40,9 47,6 15,3 -6,3 8,3 6,9 10,0 7,1
C8HS x P8HS 51,8 52,3 4,5 -4,1 17,2 3,6 13,7 8,8
F - Teste <,0001 <,0001 <,0001 <,0001 <,0001 <,0001 <,0001 <,0001
DMS (T) 18,23 20,10 14,22 17,85 4,31 3,77 5,39 3,96
CVe(%) 475 42,2 128,5 50,7 51,9 69,9 51,9 45,9

EYh — Rendimento de espiga com palha (t.ha); EY — Rendimento de espiga sem palha (ton.ha?);
PRL - Prolificidade; HSK — Empalhamento; EL — Comprimento de espiga (cm); ED — Diametro de
espiga (mm); EH — Altura de espiga; PH — Altura de planta; DMS — Diferenca minima significativa;
CVe - Coeficiente de variacdo experimental.

O hibrido simples dialélico LCSH 113 x LP8HS 125, que apresentou o maior
percentual de heterose em prolificidade (49,7%), a despeito do elevado CVe, se
diferenciou significativamente dos demais genotipos, com excecdo de LCSH 113 x
LPHS 134 (36,6%) que apresentou um valor igualmente elevado de heterose.

Em média, nos cruzamentos SS-SCH, o empalhamento foi o que
apresentou maiores valores de heterose. Ressaltando, que neste caso, o valor
positivo de heterose indica que a progénie apresentou empalhamento pior do que
os pais. Por outro lado, cruzamentos do grupo SS-IH, tais como C8HS x PSH, CSH
X P8HS e C8HS x P8HS apresentaram heterose proxima de zero. Ou seja, a
geracado de hibridos impactou negativamente o empalhamento nos hibridos, mas
nao afetou os hibridos interpopulacionais.

A heterose em comprimento de espiga foi similar entre os grupos SS-SCH

e SS-IH. Embora alguns dos hibridos simples do grupo SS-SCH tenham média
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inferior em didmetro de espiga, em comparacdo com os hibridos interpopulacionais
do grupo SS-IH, a heterose média do grupo SS-SCH foi superior.

Na variavel altura de plantas, um grupo especifico de hibridos simples
apresentou percentuais de heterose maiores, que foram 0s cruzamentos entre
linhagens com prefixo LCSH x LPSH. Estes apresentaram valores superiores em
média, em relacdo aos cruzamentos entre as linhagens de prefixo LCSH x LP8HS,
e dos hibridos interpopulacionais (SS-IH).

Seria esperado uma heterose superior em caracteristicas relacionadas a
produtividade, ja que a sele¢do recorrente reciproca realizada nestas populagdes
possui este objetivo (Berilli et al., 2011). O uso de gendtipos pertencendo a pools
heterdticos distintos tem a capacidade de elevar a variancia de dominancia e
otimizar a selecdo para capacidade especifica de combinacédo (Hallauer et al.,
2010) e, por esta razdo, isto € amplamente utilizado em estudos de heterose
(Lariépe et al., 2012; Li et al., 2018).

Os resultados de heterose dos SS-SCH, foram elevados para
caracteristicas como rendimento de espiga com palha e rendimento de espiga sem
palha, quando comparado com outros estudos (Shama et al., 2016; Dhoot et al.,
2017). Embora isso possa ser esperado quando se usa linhagens parentais com
referéncia (média dos pais), neste presente estudo foram utilizadas as populacdes
parentais como referéncia, que costumam possuir médias superiores as linhagens
derivadas.

Na comparacdo entre os grupos de gendétipos na Figura 4, foi possivel
observar claramente o efeito da heterose para a maioria das variaveis. A média dos
SS-SCH e SS-IH em relacdo as SS-PB e FC-P em todas as variaveis, com uma
leve vantagem para 0os SS-SCH. Por outro lado, as SS-PB e FC-P se equivalem em
termo de desempenho, o que aponta um baixo efeito geral na introducdo do gene
shrunken nas populacdes. Isso reforca o papel da heterose em todas as
caracteristicas agronémicas avaliadas em nosso estudo.

As testemunhas formadas pelo hibrido interpopulacional de milho comum
UENF506 11 e o hibrido simples Tropical Plus apresentam em média um
desempenho similar aos SS-SCH e SS-IH na maioria das caracteristicas, como €&
retratado pela sobreposicdo dos intervalos de confianga (Figura 2). Os SS-SCH,
em média, também se destacaram com uma menor qualidade de empalhamento,

uma maior altura de espiga e altura de planta. Considerando o empalhamento como



43

a caracteristica mais critica para a sele¢do, devido a suposta relagcdo inversa
apresentada entre qualidade de empalhamento e rendimento de espiga, foi possivel
observar dentro do conjunto de genétipos SS-SCH, cruzamentos capazes de
atender as duas caracteristicas (EY e HSK), como por exemplo, 0os cruzamentos
LCSH 116 x LP8HS 129 e LCSH 116 x LP8HS 130, ambos com bom rendimento e
qualidade de empalhamento, portanto, boas opc¢fes para recomendacao para o

Norte e Noroeste Fluminense.
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Figura 2. Média das categorias de gendétipos: Hibridos simples superdoce (SS-
SCH), Populages parentais superdoce retrocruzadas (SS-PB), hibrido intervarietal
superdoce (SS-IH), populacdes parentais de milho comum (FC-P) e hibridos
comerciais (Control), para oito caracteristicas avaliadas em dois locais (Itaocara-RJ
e Campos dos Goytacazes-RJ) e dois anos agricolas (2016/2017 e 2017/2018).
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3.2.5. CONCLUSOES

Foi observado elevados valores de heterose no desenvolvimento de
genatipos hibridos de milho superdoce.

Houve uma piora no empalhamento devido ao aumento das espigas.
Portanto, se sugere o uso de bons parentais capazes de associar rendimento com
boa cobertura da espiga.

Os gendtipos LCSH 116 x LP8HS 129 e LCSH 116 x LP8HS 130,
pertencentes a categoria de hibridos simples, se destacaram como genétipos
promissores para serem registrados e recomendados a agricultores da regido, por

possuirem elevado rendimento e bom empalhamento.
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3.3. SELECAO DE GENOTIPOS DE MILHO SUPERDOCE PARA
RESISTENCIA A NORTHERN LEAF BLIGHT

3.3.1. INTRODUCAO

Uma das doencas de principal ocorréncia no milho é conhecida por
Northern Leaf Blight (NLB), causada pelo fungo Exserohilum turcicum (pass.) K.J.
Leonard & Suggs. No Brasil, esta doenga ficou conhecida como Mancha de
Turcicum, em referéncia a espécie do fungo.

Nos Estados Unidos e Canad4, foi estimada um aumento na perda de
rendimento entre 2012 e 2015 de 1,9 mi de t para 14 mi de t, causando um prejuizo
estimado em $1,9 bi (do6lares) em 2015 (Muller et al., 2016).

Atualmente, o principal meio de controle de E. turcicum continua sendo a
utilizacao de cultivares resistentes (Vivek et al., 2010), além do manejo da area com
rotacdo de cultura.

Em estudo realizado com gendétipo doce de milho, foi concluido que E.
Turcicum trata-se de um “low sugar fungus”, podendo, inclusive, o desenvolvimento
da doenca ser suprimido com a aplicagéo de sacarose nas folhas (Levy e Cohen,
1984). Porém, nao hé referéncias que indiqguem maior resisténcia do milho doce em
relacdo ao milho comum a esta doenca. Isto porque o incremento de agucar no
milho doce esté relacionado ao gréo, na falha de converséo da sacarose em amido
(Tracy, 2001).
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A fase infecciosa de NLB é iniciada nas folhas mais velhas ap6s o
florescimento, porém, infec¢bes anteriores a essa fase estdo relacionadas a
genotipos mais susceptiveis e sujeitos a perda de produtividade, enquanto
genotipos com resisténcia parcial possuem perdas nao significativas segundo
estudos (Pataky, 1992).

Devido ao aumento da severidade estar relacionado diretamente ao estadio
de desenvolvimento da planta, a avaliacdo de gendtipos com ciclos de
desenvolvimentos distintos é um complicador na hora em que se vai selecionar o
genotipo mais resistente, podendo o resultado ndo ser fidedigno e a selecéo estar
sendo realizada em favor dos gendtipos mais tardios.

A quantificacdo de doencas tem o objetivo de estimar o nivel de resisténcia
de uma variedade a uma determinada doenca em relacdo a outras variedades,
além de determinar em quais condi¢des ambientais sua ocorréncia é favorecida ou
qual método de controle € mais eficiente. Ela pode ser medida pela incidéncia
(percentual de plantas afetadas) (Spolti et al., 2015), ou pela severidade
(porcentagem do tecido vegetal afetado). Com relacdo a severidade, os métodos
mais utilizados séo os que utilizam escalas descritivas, de notas, ou diagraméticas
(Cooke et al., 2006).

As escalas diagramaticas sdo representacdes esquematicas de tecidos
foliares doentes em diferentes niveis de severidade e apresentam uma boa
confiabilidade (Vieira et al, 2014). Seus valores se dividem em classes que
representam a percentagem do tecido vegetal danificado pelo patégeno. O
resultado da avaliacdo pode ser analisado por diferentes métodos, como: calculo
da area abaixo da curva do progresso da doenca (Brito et al., 2013; Colombo et al.,
2014); a partir de imagens de campo e aprendizagem profunda (deep learning)
(DeChant et al., 2017); ou por medidas repetidas no tempo (Bowers e Locke, 2004;
Probst et al., 2016).

O objetivo deste estudo foi estimar o nivel de severidade de NLB sobre
hibridos simples e populacdes de milho superdoce desenvolvidos e avaliados no
Norte do estado do Rio de Janeiro, para fins de selegcdo. Além disso, verificar a
influéncia do gene mutante sh2 na severidade de NLB em gendétipos quase

iSOgénicos.
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3.3.2. REVISAO DE LITERATURA

3.3.2.1. Northern Leaf Blight

Northern Leaf Blight (NLB), causada pelo fungo Exserohilum turcicum
(pass.) K.J. Leonard & Suggs em sua fase anamorfica (fase assexual), e
Setosphaeria turcica (Luttr.) K.J. Leonard & Suggs em sua fase perfeita (fase
sexual), € uma das doencgas de principal ocorréncia no milho. Sendo quase que
obrigatodria nos estadios finais de desenvolvimento da planta.

Conhecida no Brasil como Mancha de Turcicum, em referéncia a espécie
do fungo, essa doenca também foi chamada genericamente como
Helminosporiose, em referéncia ao género Helmintosporium, que anteriormente a
reclassificacdo da espécie abrangia os fungos patogénicos E. turcicum e Bipolaris
mays Sivan.

Em sua forma mais comum, a doenca foliar causada pelo E. turcicum
provoca lesdes foliares de formato eliptico e alongado de cor verde acinzentadas,
possuindo comprimentos que variam de 2,5 a 15 centimetros. (Kimati, et al., 2005).
Apresenta alta variabilidade genética (Borchardt et al., 1998; Ferguson e Carson,

2004, 2007), porém com pouca variacdo quanto a patogenicidade (De Rossi, 2015).

A situacéo propicia para a ocorréncia da doenca, e maior viruléncia, € em
plantios fora de época e em periodos de chuva, umidade, clima ameno e baixa

insolacédo (Kimati, et al., 2005).

O principal meio de controle € a utilizacdo de cultivares resistentes, néo
havendo um consenso quanto a acdo génica, aditiva ou ndo aditiva, de maior
importancia (Carson, 1995; Vivek et al., 2010; Nihei et al., 2012).

3.3.2.2. Analise de medidas repetidas

Largamente utilizado no melhoramento animal, devido a impossibilidade
biolégica de se realizar repeti¢cdes de individuos, a andlise de medidas repetidas no
tempo trata-se de um tipo especial de analise de dados longitudinais, em que sao

medidas realizadas em um mesmo individuo ou mesma parcela multiplas vezes,
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mas que possuem um delineamento experimental (Davis, 2002). Nas andlises de
medidas repetidas e modelos mistos é assumida uma semelhanca ou uma
covariancia entre as medidas de um mesmo individuo/parcela devido ao efeito ndo
genético permanente do ambiente (Mrode, 2014).

Nesse caso, a variancia das observacdes pode ser particionada em var(y)
= var(g) + var(pe) + var(te), onde var(g) = variancia genética, var(pe) = variancia
devido ao efeito ambiental permanente, e var(te) = variancia devido ao efeito
aleatdrio temporario de ambiente, sendo, de acordo com Mrode (2014), a estrutura

fenotipica para as medidas descrita como:

2 2 2 2 2 2 2

y1 04 + 0% + 0 02 + 07 0fe + 0

Var|y2| = Ope + 07 o + 05, + 0f Ope + 0
y3 Ope + 07 Ope + 0 o5+ 05, + 0

Em situagcbes em que as medidas possuem intervalos iguais e um
incremento entre as medicdes, como € o0 caso da severidade de doencas em
plantas, frequentemente pode ser observada uma correlacdo entre os efeitos
residuais (Isik et al., 2017). Nesses casos, 0 modelo de repetibilidade pode assumir
a existéncia de correlacado genética entre as medidas da unidade experimental e
considerar uma estrutura de covariancia adequada para modelagem do erro
(Kirkpatrick et al., 1994). Contudo, para contornar o desafio de modelar
eficientemente a analise de medidas repetidas, € necessario um modelo
multivariado e n&o univariado (Islam e Chowdhury, 2017).

O pacote computacional ASREML (Guilmour et al., 2015), permite ajuste
do modelo multivariado para medidas repetidas no tempo e selecdo das estruturas
de covariancia residuais, possibilitando que seja uma analise mais apropriada as

reais pressuposi¢ces do método estatistico.

3.3.3. MATERIAL E METODOS

3.3.3.1. Material vegetal

Foram avaliados trinta genotipos de milho divididos em trés grupos: 18

hibridos simples (SC); dez gendtipos de base ampla (seis populacdes e quatro
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hibridos interpopulacionais) e; duas testemunhas (um hibrido simples superdoce e
um hibrido interpopulacional comum). Dentre as populagfes, duas sdo de milho
comum, pertencentes a grupos heteroticos distintos, a populacdo Pirando8 do
grupo dentado e a populacdo CIMMYT8 do grupo duro, no oitavo ciclo de selecdo
recorrente reciproca (SRR). Dentre os genoétipos dos grupos controle, um € de
milho comum, e trata-se de uma cultivar de hibrido interpopulacional denominada
UENF 506-11, originaria do cruzamento F1 entre as populacbes Pirandoll e
CIMMYT11 jano 11° SRR, e uma cultivar de hibrido simples superdoce da empresa
Syngenta denominada Tropical Plus.

As populagbes de milho superdoce sdo derivadas das populagbes
recorrentes Pirando8 e CIMMYTS8, retrocruzadas com duas populacdes portadoras
do gene mutante shrunken-2 (sh2) (populacbes SH2 e SH28HS), que resultou nas
quatro populagdes de milho superdoce SH2-CIMMYT8 (CSH), SH2-8HS-CIMMYT
(C8HS), SH2-Pirando (PSH) e SH2-8HS-Pirando (P8HS). Os hibridos
interpopulacionais sdo derivados do cruzamento entre as populagdes de milho
superdoce de grupos heteroéticos distintos (CSH x PSH; CHS x P8HS; C8HS x PSH;
C8HS x P8HS).

Os 18 SC sé&o provenientes dos cruzamentos entre trés testadores
homozigoticos derivados da populacdo CSH (LCHS113; LCSH116; LCSH119) e
seis linhagens, trés derivadas da populacdo PSH e trés da populacdo P8HS
(LP8HS125; LP8HS129; LP8HS130; LPSH134; LPSH139; LPSH140).

3.3.3.2. Desenho experimental

Baseado na escala de severidade de Exserohilum turcicum, desenvolvida
pela AGROCERES (1996), em que séo dadas notas de severidade com base na
planta inteira e com scores que variam entre 1 e 9, os 30 gendtipos foram avaliados
na safra 2016/2017, em dois experimentos em blocos completos casualizados com
quatro repeticbes. As unidades experimentais foram constituidas por uma fileira de
3 m, espacados 0,80 m entre si e 0,30 m entre plantas. As avaliagcbes foram
iniciadas entre 9 e 23 dias ap06s o florescimento, dependendo do ciclo do gendtipo,
e realizadas em um intervalo médio de 7 dias por trés ocasioes.

Os dois ambientes testados, Campos dos Goytacazes (Latitude 21°24'48"S
e Longitude 41°44°48”0, 14 m de altitude) e Itaocara (21° 40' 09" S e 42° 04' 34" O,

60 m de altitude), sdo localizados no Norte do Estado do Rio de Janeiro. A
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classificacdo climatica — de acordo com a classificacdo de Koppen — é Aw (clima
tropical com chuvas de verdo) e, por estarem proximos do litoral, em uma latitude
de aproximadamente -21°, o clima € controlado por massas de ar equatoriais e

tropicais com influéncia da massa tropical maritima.

3.3.3.3. Analises estatisticas

Trés observacdes de severidade de E. turcicum foram analisadas por meio
de modelos lineares mistos e medidas repetidas no tempo. A analise de medidas
repetidas € definida pela variacdo entre unidades experimentais com relacdo ao
namero e intervalo das observacdes, e pelas covaridveis dependentes do tempo
(DAVIS, 2002). Considera-se, portanto, yi = (yi1, Vi2, Yis) 0 vetor resposta das
medidas tomadas e o modelo linear generalizado misto utilizado foi:

y=Xb+e

onde y = o vetor de observacdes, b = o vetor de efeitos fixos de bloco, local,
medidas e genotipos; e = vetor aleatério de residuo; e X a matriz de incidéncia de
efeitos fixos.

Efeito de gendtipo e local x genétipo foram desdobrados em diferentes
efeitos considerando os diferentes tipos de gendétipos. Dessa forma, os 29 graus de
liberdade (DF) de gendtipos foram divididos em 17 DF para comparacao entre 0s
hibridos simples, nove DF para comparacdo entres os genétipos de base ampla
(populacdes e hibridos interpopulacionais), um DF para comparagdo das
testemunhas e dois DF para comparacéo interclasses. O efeito de hibrido simples
foi considerado como aleatorio e desdobrado em linha, testador e linha x testador,
estes Ultimos também analisados como aleatérios.

Para a andlise de medidas repetidas, foi ajustada a estrutura de covariancia
autoregressiva de primeira ordem (ojj = 02pll), devido ao menor valor observado
nos critérios de selecdo de modelo de Akaike quando comparado com o a
covariancia néo estruturada e antedependente. A estrutura de covariancia
autoregressiva de primeira ordem também se justifica nas andlises de medidas
repetidas em modelos lineares generalizados, quando os intervalos entre as
medidas sdo 0s mesmos e existe uma correlacdo entre as medidas devido aos
efeitos permanentes (ambientais) (Mrode, 2014).

Como o aparecimento de doencas em milho geralmente ocorre apds o

florescimento, foi acrescentado uma covariavel de dias para florescimento feminino
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(SD), para melhorar a precisdo do modelo e ajustar as estimativas e predi¢des. Os
valores observados de SD foram centralizados (Sik - Sy) conforme recomendacgao
do pacote estatistico ASREML (Gilmour et al., 2015).

As significancias dos efeitos fixos foram obtidas pelo método de Wald,
enquanto as significancias dos efeitos aleatérios foram obtidas através da razao de
verossimilhanga (Gilmour et al., 2015).

Com base nos BLUP — Best Linear Unbiased Prediction — dos SC e das
Populacdes, e dos BLUE — Best Linear Unbiased Estimations — dos Controles, foi
gerada uma curva polinomial do progresso da doenca, e com base no BLUE dos
tratamentos foi gerado um gréafico de barras com as médias dos gendtipos por
ambiente e da analise conjunta.

Como informacao adicional, foi analisada a produtividade de espiga sem
palha seguindo os mesmos desdobramentos e efeitos, com exceg¢éo das medidas
repetidas, ja que esta variavel foi avaliada em uma Unica medicéo.

Para compreender melhor a relacédo entre as variaveis, foi estimada o grau
de correlagéo fenotipica de Pearson entre as variaveis NLB e EY e a covariavel SD
a fim de compreender a influéncia que as variaveis exercem umas nas outras. Esta
correlacao foi calculada com os dados originais de rendimento de espiga e SD, e
com dados estimados (BLUE) de NLB (valor médio da analise de medidas
repetidas).

As analises foram realizadas no ambiente R, por meio do Pacote ASREML
3.0 para ajuste dos modelos e do Pacote Hmisc (Harrell, 2019) para estimativas de

correlacdo entre as caracteristicas e o nivel de significancia.

3.3.3.4. Estimativa de parametros estatisticos-genéticos

Os parametros estatistico-genéticos foram estimados para os efeitos de
hibrido simples, populagéo e gendtipo. Foram estimados o coeficiente de variagao
experimental, (SE/u)x100, em que SE € o erro padrdo e Y a média geral; e a
acuracia seletiva, (1 — 1/(MSg/MSe))°*>, em que MSg é o quadrado médio de
gendtipo e MSe é o quadrado médio do erro. No caso da analise realizada para as
avaliacdes de doenca (medidas repetidas do tempo), por haver um erro associado
as medidas, o SE foi estimado através da média dos SEs das médias estimadas
pelo modelo (BLUE).
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3.3.4. RESULTADO E DISCUSSAO

3.3.4.1. Correlacdo Fenotipica

As variaveis rendimento de espiga sem palha (EY) e a covariavel dias para
florescimento feminino (SD) apresentaram correlagdo moderada e significativa
entre os dois ambientes (r = 0,55 e r = 0,54, respectivamente), enquanto que a
variavel NLB n&o apresentou correlacdo entre os ambientes, Itaocara (ITA) e
Campos dos Goytacazes (CGZ) (r = 0,09) (Tabela 1).

Quando avaliados em CGZ, a correlacéo entre NLB e SD se mostrou a mais
forte (r = -0,42) em relagéo a estimada em ITA (r = -0,01). O resultado observado
em CGZ indica que com maior precocidade a severidade de NLB tende a ser maior.
O resultado ja era esperado, pois geralmente as doencas se iniciam em estadios
mais avancados de desenvolvimento da planta e se agravam na senescéncia.
Portanto, ndo é um indicativo de que sejam mais susceptiveis ja que estao sendo
avaliados em estadios de desenvolvimento diferentes. Porém, é um indicativo de
gue a covariavel SD é importante na melhoria deste tipo de analise.

Esta correlacdo negativa é corroborada pelos estudos de Poland et al.
(2011), que obteve uma correlagéo superior entre SD e NLB (r = -0,59) enquanto
Balint-Kurt et al. (2010) observaram correlagdes baixas, em todos os ambientes
avaliados, porém com o mesmo sinal negativo.

A correlacdo entre EY e SD foi de -0.52 em ITA, superior aos -0.35
observados em CGZ (Tabela 1). Os sinais negativos das correlagbes entre EY e
SD indicam maior produtividade em gendtipos mais precoces e vai na mesma
direcéo dos resultados obtidos por Sesay et al. (2017) e Musimwa e Derera (2017).

Embora as plantas mais precoces possuam menos folhas e
consequentemente menor habilidade em produzir fotoassimilados (Colasanti e
Muszynski, 2009), a correlacdo entre precocidade e rendimento pode estar
relacionada aos hibridos simples avaliados, uma vez que, segundo estudos, a
heterose pode influenciar no aumento de rendimento, na precocidade e no aumento
da estatura das plantas (Dickert e Tracy, 2002)

A correlacéo entre severidade de NLB e EY foi muito fraca, indicando baixa

influéncia do fungo na produtividade dos gendtipos e um bom nivel de resisténcia.
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Tabela 1. Correlacdo entre caracteristicas avaliadas em 30 gendtipos e quatro
repeticdes (120 observacgdes) em dois locais, Itaocara e Campos dos Goytacazes,
Norte e Noroeste do estado do Rio de Janeiro.

CGZ_NLB CGZ_SD CGZ_EY ITA_NLB ITA_SD
CGZ_SD -0,42"

CGZ_EY 0,19" -0,35”

ITA_NLB 0,09 0,06 -0,2

ITA_SD -0,48" 0,54™ -0,35” -0,01

ITA_EY 0,36" -0,43” 0,55™ -0,10- -0,52”

CGZ - Campos dos Goytacazes; ITA — Itaocara; NLB — Northern Leaf Blight; SD — Dias para o
Florescimento; EY — Rendimento de espiga sem palha; *significancia <0.05; **significancia<0.01
com base no teste t.

3.3.4.2. Parametros estatisticos-genéticos

Os coeficientes de variacdo (CV) foram relativamente baixos nas
avaliacdes de severidade de NLB, com 8,24 % em CGZ, 3,94 % em ITA e 6,27 %
na andlise conjunta (Tabela 5). Na variavel EY o CV foi mais elevado com 14.26 %
em CGZ, 20.05 em ITA e 17.60 % na analise conjunta. Embora o CV de EY tenha
sido elevado, trata-se de um valor condizente com a caracteristica avaliada em
trabalho anterior que utilizou gendtipos de milho doce de mesma origem e analise
baseada em modelos mistos (Entringer et al., 2016).

As médias baseadas nas predi¢cbes (médias de SC e Populacdes) e
estimativas (tratamentos) apontam influéncia do ambiente na severidade de NLB
dos gendtipos, com os gendtipos de base ampla (populacdes) apresentando menor
severidade em CGZ e os SC menor severidade dos em ITA. Em ITA, porém, a
testemunha Tropical Plus (TP) foi mais resistente ao fungo em relacéo aos hibridos
simples (Tabela 2).

Em relacdo a EY, os genotipos pertencentes ao grupo SC apresentaram
maior média na analise conjunta, embora, em CGZ, a média dos SC tenha sido
inferior a testemunha TP. As médias proximas ou até superiores as testemunhas,
€ um indicativo de presenca de gendtipos superiores e inferiores dentro de cada
grupo e potencial para selecéo.

A acuracia seletiva (Tabela 2) se mostrou elevada em todas as analises,
sendo todas as estimativas superiores a 0,86, o que indica boa possibilidade de

selecdo de genotipo superior.
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Tabela 2. Parametros genéticos estimados em 30 gendtipos e dois locais, Itaocara
e Campos dos Goytacazes, Norte e Noroeste do estado do Rio de Janeiro.

Northern Leaf Blight

Rendimento de Espiga (t.ha)

Parametros . .
CGz ITA Conjunta CcGZz ITA Conjunta
média 1,79 1,624 1,707 10,28 11,256 10,76
Genotipos Vg 0,03 1,41E-08 1,61E-07 4,159 9,817 5,2883
rgg 0,94 0,86 0,93 0,95 0,95 0,97
média 1,868 1,584 1,687 10,93 12,743 11,89
Hibridos simples Vg 0,048 0,005 2,02E-08 6,086 16,121 9,876
rgg 0,96 0,94 0,93 0,96 0,97 0,98
média 1,632 1,802 1,695 9,07 8,772 8,82
Populagbes Vg 5,06E-07 3,26E-08 1,41E-08 5,0457 22,956 12,542
rgg 0,86 0,86 0,93 0,96 0,98 0,98
UENF 506 11 (média) 1.76 1,98 1,86 9,62 10,01 9,84
Tropical Plus (média) 2.46 1,51 2,01 11,24 10,31 10,83
CV (%) 8,24 3,94 6,27 14,264 20,055 17,609
DMS (t-testeo,os) 0,15 0,07 0,08 0,63 0,93 0,56

Vg — variancia genética; rgg — acuracia seletiva; CV — Coeficiente de variagdo; CGZ — Campos dos
Goytacazes; ITA — Itaocara; Joint — Analise conjunta; DMS — Diferenga Minima Significativa.

Houve uma forte variagcdo entre a variancia genética estimada nos
diferentes ambientes. Esta diferenca pode ser explicada pela expresséo do fenétipo
em ambientes distintos e a presenca de GxE. Na Tabela 3, a presenca de interacéo
GXxE é apresentada como significativa em ambas as variaveis NLB e EY.

Na andlise de deviance (para os efeitos aleatérios) e de Wald (para os
efeitos fixos), foram significativos para severidade de NLB os efeitos de: Bloco,
Local, Medida, Medida x Genétipo, Medida x Local, Genétipo, Gendtipo x Local,
Linhagem x Local, Controle x Local e Interclasses x Local. Enquanto para EY, os
efeitos significativos foram: Local, Genoétipos, Hibrido-simples, Populacéo,
Interclasses, Gendtipo x Local, Hibrido-simples x Local e Interclasse x Local

(Tabela 3).
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Tabela 3. Teste da Razdo de Verossimilhanca (dos efeitos aleatorios) e teste de
Wald (efeitos fixos) para os efeitos principais e desdobramentos da anélise conjunta
de dois locais e 30 tratamentos (27 de milho superdoce e 3 de milho comum), pelo
método da Maxima Verossimilhanca Restrita.

Deviance/Wald
Fonte de Variacao DF LB Ev
Florescimento (covariavel) 1 17.7 *x* -
Bloco (Local) (F) 6 29.347 ** 6.3474
Local (Loc) (F) 1 2033.19 *** 16.2404 ***
Medidas (F) 2 591.61 *** -
Medidas x Genétipo (F) 58 175.077 *** -
Medidas x Local (F) 2 21.059 ** -
Medida x Tratamento x Loc (F) 58 48.282 -
Genotipo (F) 29 71.087 ** 414.202 ***
Hibridos simples (R) 17 6.897e-06 13.0364 ***
Linha (R) 5 0.36492 0.02504
Testador (R) 2 -1.373e-05 3.10967
Linha x Testador (R) 10 -1.690e-06 0.53397
Populacéo (R) 9 -8.398e-07 9.48073 **
Controle (F) 1 18.100 0.79223
Interclasses (F) 2 5.1775 68.6885 ***
Genotipo x Loc (F) 29 21.059 ** 83.0292 ***
Hibridos x Loc (R) 17 -3.826e-06 3.97523 *
Linha x Loc (R) 5 4.01639 * 0.10526
Testador x Loc (R) 2 -8.782e-06 0.41697
Linha x Testador x Loc (R) 10 -4.375e-07 1.49427
Populacéo x Loc (R) 9 -1.973e-06 1.42928
Controle x Loc (R) 1 6.342 * 0.89119
Interclasses x Local (F) 2 12.357 *x 9.56867 **
Variancia do erro 0.0361 3.5991
Residuo das medidas 0.0473 -

(R) — Efeito aleatorio; (F) — Efeito fixo; GL- Graus de liberdade; * - significancia < 0.05; ** -
significancia < 0.01; *** - significAncia < 0.001.

Embora a Tabela 3 tenha indicado a ndo diferenca de severidade entre as
classes de genotipos, considerando o valor meédio entre as medi¢gbes na analise

conjunta, de acordo com as Figuras 1 e 2, referente a curva de progresso da doenca
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para cada classe de gendétipo, e com base nas médias dos valores preditos
(Hibrido-simples e Populag&o) e estimados (Controle), hd uma separacéo entre as
curvas e entre os desvios padrbes de cada medicdo. Além disso, o efeito de
interacao Interclasse x Local € um indicativo dessa diferenca entre os grupos de

gendtipos dentro dos ambientes.
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Figura 1. Curva do progresso da doenca de trés grupos de gendétipos: Hibridos
Simples (SCH); Populacdes (Pop) e Controle (Control), avaliados em Campos dos
Goytacazes, Norte do estado do Rio de Janeiro.

Na Figura 1, em que sdo apresentadas as curvas do progresso da doenca
NLB dos trés grupos de gendtipos em CGZ, os genotipos de base ampla
(populagdes) se separam, em média, dos demais genotipos a partir da segunda
avaliacao de doencga, apresentando uma severidade inferior ao final das avaliagdes.
Vale destacar que de acordo com Pataky (1992), a influéncia da severidade de NLB
na produtividade esta mais associada ao inicio precoce do seu surgimento. Ja na

Figura 2, em ITA, os SC apresentam uma curva abaixo dos outros dois grupos, se



58

diferenciando, porém, apenas na segunda avaliacdo. Tal diferenca de médias se

deve a Interacao Interclasse x Local significativa apresentada na Tabela 3.

Itaocara
;"
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Figura 2. Curva do progresso da doenca de trés grupos de gendétipos: Hibridos
Simples (SCH); Populacdes (Pop) e Controle (Control), avaliados em Itaocara,
Noroeste do estado do Rio de Janeiro.

A Figura 3 apresenta as médias individuais de NLB e EY estimadas,
separadas por grupos de tratamentos. Em consonancia com a Tabela 1, os
resultados ndo sugerem qualquer correlacdo entre severidade de NLB e EY nos
genatipos avaliados. Por outro lado, de acordo com as médias da analise conjunta,
ha uma relacéo entre a origem das linhagens que resultaram nos cruzamentos, e 0
nivel de severidade a NBL.
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Figura 3. Melhor Estimador Linear ndo Viesado (BLUE) de Northern Leaf Blight
(NLB) e Rendimento de espiga (EY) de 27 gendtipos de milho superdoce e trés
gendtipos de milho comum. As cores foram utilizadas para diferenciar os hibridos
simples, populacdes e controles, e as barras horizontais representam as médias de
cada gendtipo com o desvio padrdo. As médias por ambiente e da andlise conjunta
(Entry x Location) sdo apresentadas a cada duas colunas, de NLB e EY.

Os resultados sugerem que a populacdo P8HS e os cruzamentos com
linhagens derivadas dela (LP8HS125; LP8HS130; LP8HS129) apresentaram
menor severidade de NLB em relagéo a populacdo PSH e os cruzamentos com
linhagens derivadas a partir da mesma (LPSH134; LPSH139; LPSH140). Estes
resultados indicam que mesmo apos cinco ciclos de retrocruzamento, existe um

efeito das populacdes doadoras do gene sh2 nos genotipos recorrentes, suficiente
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para se diferenciarem entre si a respeito da resisténcia a NLB. No caso das
populacdes de milho superdoce derivadas da populagéo Pirando8, o background
do doador se expressou no nivel de severidade a doenca NLB na analise conjunta
e no ambiente de Itaocara. Nesse caso, a populacdo PSH se mostrou mais
susceptivel.

A respeito das populacbes de milho doce derivadas da populacdo
CIMMYTS8, a populacéo retrocruzada com a populacédo doadora SH2, denominada
CSH, apresentou maior média para EY em CGZ e na anélise conjunta.

O efeito da introdugéo do gene mutante ndo interferiu na severidade de
NLB quando comparado o nivel de severidade das populac¢des originais de milho
comum, com as populacdes quase isogénicos retrocruzadas e portadoras do gene
sh2 em homozigose recessiva. Isso indica que a presenca do gene mutante ndo

interfere na suscetibilidade a NLB.

3.3.5. CONCLUSOES

Assim como a populacdo P8HS apresenta menor severidade em relagao
as demais populacdes e hibridos interpopulacionais testados, os cruzamentos com
as linhagens derivadas desta populacdo apresentam igualmente menor severidade
a NLB.

Os hibridos simples apresentaram maior rendimento de espiga em relacao
aos demais na analise conjunta, com muitos genétipos apresentando médias
superiores as testemunhas.

Ha uma forte influéncia dos ambientes sobre a expressdo dos genotipos,
que contribui na interagdo gendtipo x ambiente e interclasse x ambiente, tanto para
severidade de NLB quanto para EY.

A néo diferenca de severidade de NLB entre genoétipos quase isogénicos
(com e sem o0 gene mutante sh2), sugere que nao ha influéncia do gene mutante

na severidade desta doenca.
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