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RESUMO

PENA, Guilherme Ferreira; D.Sc.; Universidade Estadual do Norte Fluminense
Darcy Ribeiro. Fevereiro, 2015. Progénies Parcialmente Endogamicas no
Melhoramento do Milho-Pipoca: Analise Biométrica de Topcrosses e Divergéncia
Genética Funcional por Marcadores SSR-EST. Orientador: Anténio Teixeira do
Amaral Junior. Conselheiros: Goncalo Apolinario de Souza Filho e Rogério
Figueiredo Daher.

O desenvolvimento de combinacdes hibridas superiores esta fundamentado na
correta obtencéo e avaliacdo acertada de linhagens. A metodologia topcross foi
introduzida com a finalidade de avaliar o valor genético de linhagens em
cruzamento. Os objetivos deste trabalho foram comparar quatro testadores para a
discriminacéo e avaliacdo da capacidade combinatéria de 50 familias S3, oriundas
da variedade de milho-pipoca UENF 14 (Zea mays L. var. Everta), quantificar o
grau de divergéncia genética entre as familias S3; e inferir sobre possiveis
correlacdes entre capacidade combinatéria e divergéncia genética. As familias
foram avaliadas por seu desempenho per se e em seus cruzamentos com 0S
testadores: dois de base genética ampla (BRS Angela e UENF 14) e dois de base
genética estreita (IAC 125 e Linhagem P2). O experimento foi conduzido em
delineamento experimental em blocos ao acaso, e sua avaliacao feita na Estacao
Experimental da Pesagro-Rio, em Itaocara, Estado do Rio de Janeiro, durante o
ano agricola de 2013/2014. Os parametros genéticos e fenotipicos de rendimento

de graos (RG) e capacidade de expansao (CE) foram obtidos e comparados entre
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si por meio das estimativas procedentes das progénies obtidas, ou seja, dos
topcrosses com cada testador e das familias S3 per se. As capacidades geral
(CGC) e especifica de combinacdo (CEC) foram estimadas segundo o modelo de
dialelo parcial de Griffing (1956), adaptado por Geraldi e Miranda Filho (1988).
Foram avaliados também a capacidade de discriminagéo dos testadores por meio
do indice de diferenciacdo e o desempenho proposto por Fasoulas (1983) para
com as estimativas das heteroses relativas aos testadores per se, bem como da
depressdo endogamica nas familias S3, e as correlacdes entre 0 desempenho
das familias e dos seus respectivos hibridos topcrosses. O testador mais indicado
neste estudo para avaliar as 50 familias S; para rendimento de graos foi a
variedade BRS Angela e, para capacidade de expansao, a variedade IAC 125. O
estudo da divergéncia genética entre os testadores e entre as familias S3 foi feito
com base em 25 marcadores génicos SSR-EST polimérficos. Tendo como base a
matriz numeérica obtida pela atribuicdo de valores as marcas moleculares, foi
gerada uma matriz de distancias genéticas, possibilitando entdo obter estimativas
como numero de alelos (Na), numero de alelos efetivos (Ne), conteddo de
informacédo polimérfica (PIC), heterozigosidade observada (Ho) e esperada (He),
indice de diversidade de Shannon (I) e coeficiente de endogamia (F). Uma matriz
de similaridade genética foi obtida através do indice Ponderado, conforme
proposto por Ramos et al. (2011) e construido um dendrograma com base nos
valores de dissimilaridade pelo método hierarquico UPGMA. Constatou-se
significativa variabilidade genética entre as familias estudadas. Foi feita a
correlacdo simples de Spearman (r) para verificar as coincidéncias entre as
distancias genéticas e capacidade combinatoria e heterose. As estimativas
obtidas para rendimento de gréos e capacidade de expansdo indicam baixas

correlacdes entre todos os parametros avaliados.



ABSTRACT

PENA, Guilherme Ferreira; D.Sc.; North Fluminense State UniversityDarcy
Ribeiro. February, 2015.Partly Inbred Progenies in Popcorn Breeding: Biometric
Analysis Topcrosses and Functional Divergence Genetic by EST-SSR Markers.
Adviser: Antdnio Teixeira do Amaral Janior. Committee Members: Gongalo
Apolinario de Souza Filho e Rogério Figueiredo Daher.

The development of superior hybrids is based on the correct obtaining and
evaluating of lines. The topcross methodology was introduced in order to evaluate
the genetic value of lines in crossing. The objectives of this work were to compare
four testers for discrimination and evaluation of the combining ability of 50 Sj
families that came from the variety of popcorn UENF 14 (Zea mays L. var. Everta),
verify the degree of genetic divergence between the S3; families and infer about
possible correlations between combining ability and genetic divergence.The
families were evaluated by their “per se” performance and their crosses with the
tester (topcross or testcross), being two of them broad genetic base (BRS Angela
and UENF 14) and two, a restrict genetic base (IAC 125 and inbred line P2).The
experiment was carried out using an experimental design in blocks, at the
Experimental Station of PESAGRO-RIO in Itaocara, State of Rio de Janeiro,
during the harvest time of 2013/2014.The phenotypic and genetic parameters of
yield of grain (YG) and popping expansion (PE) were reached and compared with
each other through their originated estimates from the reached progenies, with

each tester and the “per se” families. The general and specific combination ability
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was estimated according to the partial diallel design of Griffing (1956), adapted by
Geraldi and Miranda Filho (1988). The discrimination ability of the testers
compared to the differentiation index and the performance proposed by Fasoulas
(1983), the heterosis from the topcrosses related to the “per se” families, estimates
of inbreeding depression in S; families, and the correlations between the families
performances and their their respective topcrosses were also evaluated. It was
concluded that the testers most appropriate in this study to evaluate the 50 S;
families, for grain yield, was the variety BRS Angela and, for capacity expansion,
the IAC 125.The study of genetic divergence between the testers and between the
S3 families was based on 25 EST-SSR polymorphic gene markers. Based on the
numerical matrix obtained by assigning values to molecular markers, a matrix of
genetic distances was generated enabling then to obtain estimate as the number
of alleles (Na), effective number of alleles (Ne), polymorphic information content
(PIC), heterozygosity observed (Ho) and expected (He), Shannon diversity index
() and inbreeding coefficient (F). A genetic dissimilarity matrix was obtained by
weighted index, proposed by Ramos et al. (2011), and a dendrogram based on the
similarity values by UPGMA hierarchical method was built. It was found that there
is significant genetic variability among the families studied. The simple Spearman
correlation (r) was performed to verify the coincidence between genetic distance
and heterosis and combining ability. The estimates obtained for yield and popping
expansion indicate that there were low correlations between all parameters

evaluated.
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1. INTRODUCAO

Embora o café e a cana-de-acucar tenham sido responsaveis por grande
parte da economia de mercado no Norte e Noroeste do Rio de Janeiro,
atualmente, nestas regifes, 0 agronegocio € pouco expressivo, ocupando a
cana-de-aclcar a quase totalidade das terras agricultaveis, com baixa
rentabilidade de cultivo(Souza et al., 2010).

A diversificacédo agricola é uma estratégia interessante para minimizar os
problemas socioeconémicos provenientes do monocultivo de baixa rentabilidade
da cana-de-acucar. Entre as opc¢des de cultivo agricola disponiveis, a cultura do
milho-pipoca (Zea mays L. var. Everta) é considerada uma alternativa viavel, por
ter boa rentabilidade e grande aceitacdo popular (Aguiar et al., 2008; Mendes de
Paula et al., 2010; Moterle et al., 2011; Rangel et al., 2011). Contudo, o reduzido
namero de cultivares disponiveis no mercado € considerado um dos principais
entraves para a disseminacdo do cultivo (Miranda et al., 2003; Freitas Junior et
al., 2009a).

Com base nesta premissa, a Universidade Estadual do Norte Fluminense
Darcy Ribeiro (UENF) vem conduzindo, desde 1998, um programa de
melhoramento de milho-pipoca com as seguintes vertentes de trabalho: utilizacédo
de selecé@o recorrente na populagdo UNB-2U (Pereira e Amaral Janior, 2001,
Daros et al., 2002; Daros et al., 2004; Santos et al., 2007; Vilela et al., 2008;
Freitas Junior et al.,2009b; Ribeiro, 2012), obtencdo de hibridos simples

comerciais por meio da avaliagdo da capacidade combinatéria por dialelo
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circulante (Freitas Junior et al., 2006; Rangel et al., 2007; Rangel et al., 2008) ou
de meia-tabela ou convencional (Silva, 2011), e formacdo de compostos para uso
em programas de selecao recorrente (Rangel et al., 2007).

O Programa de Selecdo Recorrente da UENF estd no sexto ciclo, tendo
obtido resultados satisfatorios tanto para produtividade (de 1.250,00 para
3.020,00 kg.ha™) quanto para capacidade de expansé&o (19,25 para 32,00 mL.g™).
De posse dessas informagdes, aliadas a teoria do milho hibrido proposta por Shull
(1909), a obtencédo de linhagens provenientes dessa populacdo pode ser
considerada uma eficiente estratégia para obtencdo de hibridos de milho-pipoca
com adaptacéo as regides Norte e Noroeste Fluminense.

A escolha das melhores linhagens é feita principalmente pelo método
genealdgico, no qual, a selecdo é efetuada visualmente entre e dentro de
progénies endogamicas durante as geracdes segregantes, até que seja atingida a
homozigose desejada. Nesse contexto, o sucesso de um programa de
melhoramento esta na obtencéo de linhagens superiores e na capacidade de elas
transmitirem as caracteristicas desejaveis aos hibridos (Souza Junior, 2001).

A selecdo para capacidade de combinacdo das linhagens quando feita
em geracOes precoces de endogamia, ou seja, antes de atingir a geracao Sg ou
Sy, aumenta eficiéncia do processo por reduzir, substancialmente, o numero de
linhagens antes de atingir a homozigose completa, reduzindo a quantidade de
recursos e esforcos envolvidos nas atividades de autofecundacdo. Assim, com o
intuito de fazer selecdo em linhagens, sédo feitos testes para avaliar,
preliminarmente, o potencial delas, com o objetivo de selecionar familias com
valor genético elevado.

Nesse contexto, Davis (1927) e Jenkins e Brunson (1932) introduziram o
uso do esquema topcross para avaliacdo do valor genético de linhagens em
cruzamentos. Segundo este esquema, todas as linhagens de um determinado
conjunto sdo cruzados com um mesmo testador, e o seu valor genético é
determinado com base em contraste de médias (média do respectivo topcross —
média geral) de caracteres quantitativos. Posteriormente, Jenkins (1935) e
Sprague (1946) propuseram o uso do esquema topcross em geragdes precoces,
contribuindo para agilizar o esquema de desenvolvimento de linhagens.

Contudo, existem controvérsias no uso do esquema topcross referentes a

escolha do testador, pois um determinado material pode ser um bom testador em
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uma circunstancia, mas nao em outra (Miranda Filho e Gorgulho, 2001). Nesse
contexto, o objetivo € encontrar um testador que discrimine com maior eficiéncia
0s gendtipos de acordo com os fins da selecdo. Para Matzinger (1953), um bom
testador € aquele que combina praticidade no uso com o maximo de informacéo
sobre o desempenho esperado das linhagens quando utilizado em outras
combinagdes ou cultivadas em outros ambientes.

Varios trabalhos discutem o tipo mais adequado de testador, mas ainda
persistem davidas sobre a base genética (ampla ou restrita), a frequéncia de
alelos favoraveis (alta ou baixa), a capacidade de combinacdo a ser avaliada
(geral ou especifica), o rendimento per se, o numero de testadores e o grau de
parentesco do material avaliado. Aliadas a esse fato, as pesquisas sobre a
definicdo de testadores, em especial milho-pipoca, ndo estdo tdo avancadas
guando em comparacdo com milho comum, portanto, estudos correlatos sao

primordiais para o entendimento desta questao na cultura do milho-pipoca.



2. OBJETIVOS

. Analisar a capacidade geral de combinacdo de familias parcialmente
endogamicas Ss; de milho-pipoca, oriundas da variedade UENF14, e de
guatro testadores relacionados e nao relacionados, de base genética
ampla e estreita;

. Estimar a capacidade especifica de combinacdo de 200 hibridos
topcrosses, derivados de 50 familias S3 com quatro testadores;

. Inferir sobre o grau de divergéncia genética entre as familias
parcialmente endogamicas Ss, oriundas da variedade UENF 14, e entre
os hibridos topcross, por meio de marcadores moleculares SSR;

. Comparar e avaliar testadores em familias S; obtidas da variedade
UENF 14 de milho-pipoca;

. Verificar a correlacdo entre o grau de divergéncia genética entre as
familias S; e a heterose dos hibridos originados destas familias;

. Estimar a depressdao por endogamia de caracteres agrondémicos de
interesse para a cultura do milho-pipoca; e

. Avaliar a efetividade de produzir hibridos de linhagens parcialmente
endogamicas Sz de milho-pipoca para as regibes Norte e Noroeste

Fluminense.



3. REVISAO DE LITERATURA

3.1 ASPECTOS EVOLUTIVOS, BOTANICOS E IMPORTANCIA SOCIO-
ECONOMICA DO MILHO

O significativo fato de o milho (Zea mays L.) ser considerado o cereal
mais cultivado no mundo por si sO dispensa qualquer importancia introdutoria
dessa espécie no cenario econémico e sociocultural nacional e internacional. O
milho desempenha importante papel em diversas cadeias produtivas, desde a
alimentacdo animal (70% do volume utilizado nas racdes) até a industria de alta
tecnologia (Buchweitz, 2010).

O milho € um cereal essencialmente americano, pois € aqui, neste
Continente, que estédo seus centros de origem e diversidade, especificamente, no
México. Os parentes silvestres mais proximos do milho sdo o teosinte (Zea
diploperenni, Zea perennis, Zea luxuriantes, Zea mays mexicana, Zea mays
parviglumis, Zea mays huehuetenangenisis) e o Tripsacum (Tripsacum spp.)
(Hallauer, 1985).

Existem, atualmente, varias propostas que explicam a origem evolutiva do
milho, mas apenas trés realmente sdo mais consistentemente aceitas pela
comunidade cientifica. A primeira, sugerida por Weatherwax (1954), afirma que o
milho, o teosinte e o Tripsacum spp. originaram-se de um ancestral comum. A
segunda hipétese, defendida por Mangelsdorf (1974), sugere o préprio milho

como antepassado, ou seja, em sua concepgéao o teosinte se originou do milho. A
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terceira hipétese, a mais aceita, é defendida por Beadle (1978) e Galinat
(1974,1977), e sugere que o milho teria se originado de forma direta e unicamente
do teosinte por intermédio de intensa sele¢éo praticada pelo homem.

O milho é uma graminea da familia Poaceae, tribo Maydeae, género Zea
e espécie Zea mays L. E uma planta monoica, alégama, anual, robusta e ereta,
com 2n=2x=20 cromossomos (Kerr, 1969; Zinsly e Machado, 1987).

Apesar de o Brasil estar entre os trés maiores produtores de milho do
mundo, atras apenas dos EUA e China, a produtividade média do pais ainda é
considerada baixa, com valores em torno de cinco t.ha*(Conab, 2015). Ha relatos
na literatura de respostas obtidas por hibridos nos EUA com produtividades acima
de 14 t.ha™ (Hallauer, 2010). Um fator que certamente limita a produtividade
media de milho no Brasil € o grande numero de pequenos produtores, que Sao
menos tecnificados (Raposo, 2002). Cabe salientar que esta baixa produtividade
nao se atribui a falta, mas sim a néao utilizagéo de tecnologia (Ferreiraet al., 2009).
Além da ndo utilizacdo de modernas tecnologias, Buchweitz (2010) também
atribui a realidade produtiva nacional a diversidade de condi¢cbes edafoclimaticas
e o cultivo de subsisténcia.

Dados referentes a safra de 2014/2015 revelam uma producédo nacional
de 78,3 milhdes de toneladas, ocupando uma area cultivada de aproximadamente
15,2 milhdes de hectares com produtividade média de 5.184 kg.ha™ (Conab,
2015). Esta produtividade se deve aos avancos genéticos praticados na
agricultura moderna, principalmente com a exploracdo do chamado vigor hibrido
ou heterose (Paterniani et al., 2001).

Além do milho comum, existem outros tipos de Zea mays, denominados
milhos especiais, que ainda ndo receberam a mesma atencdo dispensada ao
milho comum. Entre os milhos especiais, 0s mais conhecidos sdo o minimilho,
milho canjica, o milho doce e o pipoca. Apesar de o Brasil apresentar um enorme
potencial para o cultivo desses milhos especiais, existem poucos hibridos e/ou
variedades disponiveis para as industrias nacionais de processamento (Bordallo
et al., 2005; Raupp et al., 2008).Segundo Tracy (2001). O milho doce € um dos
vegetais mais consumidos nos EUA e Canada, especialmente na forma in natura
e também por industrias de enlatados.

Segundo Almeida et al. (2005), a producdo de minimilho no Brasil ainda é

inexpressiva, sem relatos de exportacdo, pelo contrario, o pais importa este tipo



7

especial de milho em conserva, sobretudo do principal pais produtor, a Tailandia.
Em 2000, a exportacdo neste pais alcancou cerca de 55.000 toneladas de
minimilho enlatado, correspondente a cerca de 42 milhdes de dodlares
(Aekatasanawan, 2001).

O melhoramento de milho-pipoca assim como dos demais milhos
especiais desenvolvidos no pais estd mais de meio século atrasado em relacdo
aos EUA, uma vez que se perpetuou nas nossas condicbes o cultivo de
variedades de polinizacdo aberta, o que favorece 0 uso de sementes pouco
melhoradas pelos produtores. Ainda em se tratando de milho-pipoca, hd um
duplo objetivo para a selecdo, mais dificil que o milho comum, pois, além do
rendimento de grédos, ha necessidade de se selecionar para capacidade de
expansao, uma vez que, para o produtor, o importante é a produtividade, aliada a
boas caracteristicas agronémicas, enquanto para o consumidor, o interessante &
a alta capacidade expansiva dos grdos (Pacheco et al., 2001). Aléem deste
desafio, o melhorista ainda necessita de uma estratégia robusta que satisfaca
ambas as partes, considerando que o rendimento e a expansdao normalmente
estdo negativamente correlacionados (Zinsly e Machado, 1987).

Mesmo com tantas limitagdes, de acordo com os ultimos levantamentos
feitos para a cultura, apenas no primeiro semestre de 2011 a producdo nacional
de milho-pipoca comercializada na CEAGESP — SP chegou a 36 toneladas,
atingindo o preco médio de R$ 1,70 o quilo. Fazendo uma rapida analise
comparativa entre milho-pipoca e milho comum, ressaltando a indisponibilidade
de dados atuais de milho-pipoca, foi feito um comparativo entre a safra do ultimo
ano em que houve publicacdo dos dados para a cultura do milho-pipoca, tendo
sido observado que a producdo nacional do milho comum, na safra de
2011/2012, ultrapassou 62 milhdes de toneladas, em uma area colhida de 14,8
milhées de hectares, sendo comercializado em média a US$ 283,00 a tonelada, o
gue, atualmente, corresponderia a algo em torno de R$ 0,75 o quilo (Agrianual,
2015). Guardando as devidas propor¢cdes e custos de producao, o tipo especial
de milho (milho-pipoca) alcancou mais que o dobro do preco do milho comum.

Segundo o Ministério da Agricultura (MAPA), de acordo com o namero de
registros disponiveis no Sistema Nacional de Protecdo de Cultivares (SNPC), até
janeiro de 2015 havia 58 registros de cultivares de milho-pipoca, entre hibridos,

linhagens e variedades. Entre os mantenedores, as empresas privadas detém em
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torno de 81% dos registros: Yoki (19), Agristar (8), Pipolino (7), Sementes Boa
Esperanca (4), General Mills (3), Seedco (3), DSMM/CATI (1), Feltrin (1) e ATS
(1); e apenas duas instituicbes de pesquisa tém aproximadamente 19% dos
registros: IAC (9) e UENF (UENF 14 e UENF UEM 01). Este cenario revela um
expressivo mercado consumidor, explorado principalmente por empresas
multinacionais, e que as instituicbes de pesquisa no Brasil, sobretudo as
publicas, tém contribuido de maneira modesta na disponibilizacdo de sementes
de qualidade aos pequenos e médios produtores, vez que, do total de 20% das
cultivares registradas no Ministério da Agricultura, somente a UENF 14 é uma
variedade de polinizacéo aberta, que permite ao produtor replantar as sementes

em sucessivos ciclos de cultivo e, assim, tornar mais rentavel seu cultivo.

3.2 MELHORAMENTO DO MILHO-PIPOCA NO BRASIL E NA UENF

O grande desafio quando se trata do melhoramento de milho-pipoca
consiste em aumentar, além da produtividade, a capacidade expansiva dos graos.
Este duplo objetivo é possivelmente dificultado pela correlacdo negativa entre as
caracteristicas (Zinsly e Machado, 1987). Por outro lado, um fator que atua
positivamente € que, em principio, os métodos de melhoramento aplicaveis ao
milho comum também podem ser empregados ao milho-pipoca, sobretudo a
metodologia que recebe maior conceito quando se trata de aumentos
consistentes do ganho genético — o milho hibrido. Este importante método de
melhoramento, responsavel pelo avanco da produtividade e qualidade da pipoca,
foi iniciado na década de 1930, nos EUA (Ziegler e Ashman, 1994). Embora a
utilizacdo do método de milho hibrido na cultura do milho-pipoca s6 tenha sido
introduzida no Brasil recentemente, mais precisamente em 1996, com o hibrido
triplo Zélia, da empresa Dupont Pionner, o primeiro programa de milho hibrido foi
iniciado em 1932 no Instituto Agronémico de Campinas (Krug et al., 1943). Nesta
ocasido, duas variedades utilizadas como fonte de linhagens promissoras para o
melhoramento de hibridos de milho-pipoca foram a pioneira South American
Mushroom (SAM) e a Guarani, esta Ultima uma variedade com bom potencial
genético por sua elevada capacidade geral de combinacdo (CGC) para producao,
prolificidade e resisténcia a uma das principais doencas da cultura de milho-

pipoca, a Exserohilum turcicum (Sawasaki et al., 2000).
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Apesar de as variedades de pipoca exdéticas com maiores valores de CE
apresentarem graves deficiéncias em relagdo a suscetibilidade a doencas e
pragas, mau empalhamento e baixa produtividade (Sawazaki, 1995), a aplicacéo
de métodos de melhoramento classico com base na escolha acertada de
germoplasma desempenhou importante papel na obtencdo de linhagens mais
produtivas, alavancando o desenvolvimento recente das primeiras cultivares
hibridas de milho-pipoca do Brasil. Entre estas variedades, destacam-se 0s
hibridos triplo Zélia e Jade, registrados pela empresa Dupont Pionner,
respectivamente, em 1998 e 2002. O Instituto Agrondmico de Campinas (IAC)
também contribui significativamente com o desenvolvimento de hibridos de milho-
pipoca, registrando em 1998 o hibrido simples modificado IAC 112; em 1999, o
hibrido simples IAC Pipoca SAM; e em 2006, o hibrido topcross IAC 125.

Entre as instituicbes que atuam no melhoramento da cultura do milho-
pipoca no pais, estdo a Embrapa - Milho e Sorgo, Fepagro, UFV, UEM, IAC, UEL,
UENF e UFCA.

Miranda et al. (2008), desenvolvendo estudos de variabilidade genética
na identificacdo de grupos heteréticos em populacfes brasileiras de milho-pipoca
concluiram que houve reducdo da heterose e da variabilidade genética destas
populacdes, para a caracteristica capacidade de expansdo, em relacdo as
cultivares comerciais, tornando assim dificil a obtencdo direta de hibridos
comerciais com respaldo nas variedades locais, por apresentarem desempenho
ruim para capacidade de expansédo. Os autores também concluiram que existe
variabilidade genética, para rendimento de gréos, entre as populagdes brasileiras,
permitindo a exploracdo de efeitos aditivos e ndo aditivos nestas populacoes,
sendo possivel ainda aumentar o rendimento de grdos utlizando variedades
locais.

Em vista do reduzido numero de cultivares de milho-pipoca disponiveis
atualmente no mercado nacional e do consequente acréscimo da importacdo de
graos deste tipo especial de milho, resultante da baixa disponibilidade de
sementes hibridas de alta qualidade, a Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro (UENF), em parceria com outras instituicbes publicas e
empresas privadas, vem buscando, desde 1998, estratégias para desenvolver
cultivares que reinam caracteristicas agronémicas favoraveis como rendimento

de graos e capacidade de expansao.
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O Programa de Selecdo Recorrente de milho-pipoca da UENF foi iniciado
com o professor Joachim Friedrich Wilhelm von Bilow pela selecdo de um
composto indigena doado a Universidade de Brasilia pela ESALQ/USP. Tal
populacdo selecionada foi trazida para Campos dos Goytacazes-RJ e
denominada de UNB-2. A populacdo UNB-2 foi, entédo, cruzada com a variedade
de milho-pipoca Americana, e a geracgao filial deste cruzamento foi selecionada e
cruzada com uma variedade de milho-pipoca resistente a Exserohilum turcicum
(helmintosporiose). ApOs dois ciclos de selecdo massal, foram feitos trés
retrocruzamentos com a populagcdo Americana, tendo sido obtida a populagao
UNB-2U(Pereira e Amaral Junior, 2001). Com o intuito de promover estratégias de
obtencao de ganhos genéticos, foram avaliadas 92 familias de irmados completos,
em dois ambientes contrastantes, por meio do Delineamento | de Comstock e
Robinson (1948).

Pereira e Amaral Juanior (2001) verificaram variabilidade genética
satisfatoria para capacidade de expansdo (CE) e rendimento de graos (RG).
Segundo esses autores, a heranca para capacidade de expansao foi tipicamente
aditiva, consequentemente, maiores ganhos para esta caracteristica seriam
possiveis com a utilizacdo de métodos intrapopulacionais de selecdo recorrente.
Neste mesmo trabalho, os autores observaram que o uso de familias de irmaos-
completos possibilitaria ganhos genéticos preditos anuais de 9,42% para RG e de
27,09% para CE. Também predisseram ganhos de 7,93% para RG e de 19,54%
para CE, utilizando selecéo recorrente com familias S;.

Com base em tais resultados, Daros et al. (2002) deram inicio ao primeiro
ciclo de selecao recorrente com familias de irmaos completos da populacdo UNB-
2U, com ganhos genéticos preditos de 10,39 % para CE e de 4,69 % para RG.
Em 2004, Daros e colaboradores deram inicio ao segundo ciclo da UNB-2U,
fazendo uso de familias endogamicas S; e, consequente, selecdo das familias
superiores pelo indice de selecdo de Smith (1936) e Hazel (1943), obtendo
ganhos preditos de 17,8% para CE e de 26,95% para RG.

O terceiro ciclo de selecao recorrente da populacdo UNB-2U foi feita por
meio de familias de meios-irmaos em que Santos et al. (2007) obtiveram ganhos
genéticos de 7,16% para CE e de 10,00% para RG, por meio do indice de
Mulamba e Mock (1978).
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No quarto ciclo de selecdo recorrente, utilizando familias de irméos
completos, Freitas Junior et al. (2009a), com base no indice de Mulamba e Mock
(1978), obtiveram ganhos preditos de 8,50% para CE e de 10,55% para RG.

Rangel e colaboradores, ainda em 2009, no quinto ciclo de selegao
recorrente da populacdo UNB2-U, obtiveram média das familias de irmé&os
completos com resposta de 26,27 mL.g™ para a capacidade de expansdo e de
2.569,70 kg.ha™ para rendimento de grdos, confirmando um ganho real de 4,83%
para CE e de 7,34% RG.

Por fim, no sexto ciclo, Ribeiro et al. (2012) encontraram resultados
satisfatorios, com base no indice de Mulamba e Mock (1978), utilizando familias
de meios-irmaos, com estimativas de 31,13 mL.g"* para CE e de 2.987,84 kg.ha’
! para RG.

De acordo com a progressiva evolucdo dos resultados obtidos nestes 14
anos de pesquisa com a populacéo inicialmente denominada UNB-2U e apdés o
cinco ciclos de selecdo recorrente, uma nova variedade veio a compor o material
recomendado aos produtores rurais do Norte e Noroeste Fluminense, a UENF 14
(Amaral Jr. et al., 2013).

3.3 MILHO HIBRIDO

O que se conhece hoje como milho hibrido foi descoberto em 1908 e
1909 pelo norte-americano Shull. Este botéanico e geneticista mostrou, em seus
experimentos, que, ao autofecundar uma planta de milho, eram produzidos
descendentes menos vigorosos. Verificou, também, que se este processo fosse
repetido por varias geracdes, os descendentes fixavam caracteres importantes,
alguns de grande interesse agrondmico. Estas plantas, capazes de gerar
descendentes geneticamente semelhantes, receberam a denominacgéo de linhas
puras. Shull observou que se duas linhas puras portadoras de caracteristicas
distintas fossem cruzadas, descendentes de grande vigor eram produzidos, 0
chamado vigor hibrido ou heterose (Paterniani e Miranda Filho, 1987).

Diversos estudos foram desenvolvidos visando ao esclarecimento desse
fenbmeno. Shull (1908) e East (1936) propuseram a hipbétese de
sobredominancia, alicercados no proposito de que a propria heterozigose seria

necessaria para a completa expressao da heterose.
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Davenport (1908), Bruce (1910) e Keeble e Pellew (1910) propuseram a
teoria da dominancia, considerando que a expressdo do vigor hibrido é
determinada pela concentracdo e interacdo ndo alélica de varios genes
dominantes.

E importante levar em consideracdo que os efeitos genéticos presentes
nos cruzamentos que irdo compor hibridos superiores podem incluir a epistasia,
frequentemente associada a genes que controlam caracteristicas quantitativas; no
entanto, estatisticamente ndo héa resultados indicando que este tipo de interacéo
alélica seja responsavel por uma expressiva variagdo genética. Cabe salientar
gue as hipoteses sdo simplificacbes da real situacdo, o que pode incluir
interacbes complexas de todos os tipospara a manifestacdo da heterose
(Paterniani, 2001).

Apesar de serem conhecidos, a época, 0s principios basicos da heterose,
sua aplicacéo nao foi feita de imediato, uma vez que, em decorréncia do elevado
grau de endogamia e consequente baixo vigor das linhagens, a produtividade
observada nos hibridos resultantes era baixa, elevando ainda mais o custo de
producéo da semente hibrida.

Em 1918, Jones contornou tais desvantagens ao sugerir o uso de hibridos
duplos, ou seja, cruzamentos derivados de dois hibridos simples provenientes de
guatro linhagens endogamicas. Tal evento reduziu o custo de producdo das
sementes hibridas e, consequentemente, alavancou o processo de aceitacao do
milho hibrido nos campos agricolas.

Wallace, a partir de 1919, foi o primeiro melhorista de empresa privada a
utilizar o processo de autofecundacéo para obtencéo de linhagens de milho e, em
1930, os primeiros trabalhos envolvendo hibridos de milho comerciais foram
publicados nos EUA (Viégas e Miranda Filho, 1978).

Antes de 1930, quando o cultivo de variedades de polinizacdo aberta
predominava, havia um incremento anual de apenas 1 kg.ha.ano®. Com a
introducdo da tecnologia de producéo de hibridos, entre 1930 e 1960, houve um
incremento médio anual na produtividade de 65 kg.ha™ pela utilizacdo de hibridos
duplos. Esse aumento foi ainda mais expressivo, com a utilizagdo de hibridos
simples, em cerca de 110 kg.ha™.ano™ (Hallauer et al., 1988; Troyer, 1999).

No Brasil, a introducdo da tecnologia de milhos hibridos, no periodo de

1971 a 2003, resultou em um incremento da produtividade média anual de 62,6
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kg.ha™, passando de 1.393 kg para 3.396kg.ha™ (Tsunechiro, 2004). Nos dias
atuais, de acordo com a produtividade média nacional, observada na safra de
2014/2015, o milho hibrido produziu cerca de 5.184 kg.ha™, o que confere nesses
10 anos um incremento médio anual de 177,1 kg.ha™(Conab, 2015).

No contexto de milho hibrido, a heterose pode ser explorada de maneira
mais acurada, utlizando a analise de cruzamentos dialélicos, pelo elevado
namero de informacgBes genético-estatisticas que esta técnica pode oferecer ao
melhorista (Seifert et al., 2006). Porém, um fator limitante desta metodologia é o
nuimero de genitores avaliados, normalmente ndo superior a dez, devido ao
volume de trabalho para obtencdo dos hibridos. Neste caso, a técnica de
topcross, proposta por Davis, em 1927, vem se mostrando uma op¢ao mais
adequada (Cruz e Carneiro, 2006; Chaves e Miranda Filho, 1997), visando a
contornar o problema da avaliagdo impraticavel das linhagens genitoras em

trabalhos com hibridos envolvendo um grande namero de linhagens.
3.4 TIPOS DE HIiBRIDOS

Varios tipos de hibridos que podem ser sintetizados:

a) Hibrido simples (HS): resultante do cruzamento entre duas linhagens
endogamicas (linhagem A x linhagem B). As principais caracteristicas destes
hibridos sé@o a alta uniformidade de plantas e de espigas, sendo de maneira
geral, mais produtivos que os demais tipos de hibridos. No entanto, as
sementes de um HS tém custo de producdo mais elevado, uma vez que a
linhagem parental feminina exibe baixa produtividade, implicando maior
namero de individuos por linhagem a ser conduzida no campo;

b) Hibrido simples modificado (HSm): utiliza-se como parental feminino o
hibrido obtido pelo cruzamento de duas linhagens de mesma genealogia (A
x A’) e, como parental masculino, € utilizada uma outra linhagem, resultando
no hibrido simples modificado [(A x A’) x B]. Este procedimento teoricamente
diminui o custo de producdo de sementes, pois a maior produtividade esta
condicionada a heterose manifestada pelo parental feminino empregado;

c) Hibrido triplo (HT): decorrente do cruzamento entre um hibrido simples (A x
B), ora utilizado como parental feminino, e uma terceira linhagem (C)

suficientemente vigorosa para assegurar uma boa polinizagdo e
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f)

9)

h)
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consequente producéo satisfatoria de grédos nas plantas femininas utilizadas
(HS), dando origem ao hibrido triplo [(A x B) x CJ;

Hibrido triplo modificado (HTm): neste caso, € feita uma substituicdo da
linhagem (C), utilizada no esquema de hibrido triplo, por um hibrido entre
linhagens de mesma genealogia (C x C’). Assim, € feito o processo de HTm
[(A xB) x (C x C’), requerendo, tal procedimento, dois ciclos de plantio;
Hibrido duplo (HD): derivado do cruzamento entre dois hibridos simples [(A x
B) x (C x D)]. O fato de utilizar quatro diferentes linhagens na composicao
deste hibrido lhe traz caracteristicas intrinsecas, como maior variabilidade
genética e estabilidade que os outros hibridos, no entanto, apresenta menor
uniformidade em relacdo ao tamanho de planta, nimero de espigas,
produtividade e, consequentemente, custo de producdo da semente;

Hibrido topcross: pode-se obter este hibrido pelo cruzamento entre
variedades e linhagens ou entre hibridos e variedades. O termo “topcross”
também vem sendo utilizado para designar cruzamentos entre linhagens
com um testador. Este testador pode ser uma variedade, um hibrido ou até
mesmo uma linhagem, recebendo esta denominacdo por desempenhar a
finalidade de avaliar a capacidade geral (CGC) e/ou especifica (CEC) de
combinacdo das linhagens, respectivamente, se ele apresentar base
genética ampla e/ou estreita;

Hibrido intervarietal (HI): como o proprio nome sugere, resulta do
cruzamento entre duas variedades distintas. Apresenta vantagens atribuidas
a manifestacdo da heterose, sem necessidade de obter linhagens, com
maior capacidade de adaptacado, decorrente da maior variabilidade genética
em relacdo aos hibridos de linhagens. Em contrapartida, apresenta como
desvantagem maior desuniformidade das plantas, o que pode limitar sua
utilizacéao;

Hibridos multiplos: resultantes do intercruzamento de seis, oito ou mais
linhagens. N&ao apresenta qualquer valor comercial. Estes hibridos
apresentam elevada variabilidade genética, podendo resultar em uma
grande amplitude de variacdo e em geracgdes avancgadas. Este procedimento
pode ter aplicagdo na busca por linhagens endogamicas;

Hibridos duplo-haploides: Geracdo de plantulas de células haploides e

posterior duplicagdo dos cromossomos. A indugdo da haploidia pode ser
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feita por hibridacéo interespecifica (posterior eliminacdo cromossdmica),
haploides gimnogenéticos, cultura de anteras, cultura de microsporos e
linhagens indutoras (identificadas pela técnica do gene R-navajo).

Atualmente, novos procedimentos de composicao de hibridos vém sendo
propostos, como hibridos de F, resultantes de duas populacdes F, de hibridos
comerciais (Souza Sobrinho et al., 2002; Amorim e Souza, 2005) e hibridos
derivados de linhagens parcialmente endogamicas S,, Sz ou S, (Scapim et al.,
2008; Silveira et al., 2009; Buchweitz, 2010).

Em 1934, ao avaliar sucessivas geracbes endogamicas, Davis concluiu
gue ja em S, ocorria fixacdo de algumas caracteristicas relacionadas a producéo,
indicando que essa geracao se apresentava melhor em topcrosses.

Jensen e colaboradores (1983) encontraram correlagéo fenotipica média
de 0,67 para a performance entre S1 e S4, para o carater producdo de graos,
guando cruzadas com diferentes testadores, revelando pouca perda de
rendimento em trés geracdes de autofecundacao.

Para Cabrera, Souza Jr. e Souza (2005), a homozigose teorica alcancada
nas geracdes S2 e S3 corresponde a niveis respectivos de homozigose
esperados de 75% e 87,5%. Considerando a possibilidade de estimar valores
genéticos bem como seus meéritos em cruzamentos, 0s autores acima citados
concluiram que a selecdo das linhagens é efetiva ja a partir das primeiras
geracbes S, ou Sz e que, se o carater tem herdabilidade baixa, a selecdo nas
geracOes iniciais deve ser branda para evitar perda de familias com bom
potencial, especialmente para milho-pipoca.

No Brasil, de maneira geral, a utilizacdo de hibridos estd associada a
guatro fatores: tamanho da propriedade, infraestrutura, renda per capita do
produtor e investimento na pesquisa. O elevado preco das sementes € o principal
limitador do uso de hibridos. Ja as empresas do setor de producédo de sementes
hibridas de milho caracterizam a existéncia de quatro grandes segmentos de
agricultores no Brasil (Rosinha, 2000):

I. Segmento de altissima tecnologia (20% do mercado);

i Segmento de alta tecnologia (32% do mercado);
iii. Segmento de média tecnologia (48% do mercado); e

Iv. Segmento de baixa tecnologia.



16

Os agricultores pertencentes ao primeiro segmento sdo considerados
profissionais, que fazem uso dos mais modernos insumos e praticas agricolas
como analise de solo, calagem, plantio direto, adubacao, defensivos, irrigacao,
colheita mecanizada, além de utilizar a agricultura de precisdo em seu beneficio.
Além disso, tém grandes preocupacdes com a qualidade e, normalmente, sédo
capitalizados, exigindo hibridos simples, simples modificados e triplos, que melhor
atendem as suas expectativas de desempenho e qualidade ao longo das safras.

O segundo segmento compreende agricultores menos capitalizados, que
fazem uso de hibridos triplos e duplos de alta produtividade, visando sempre a um
equilibrio entre desempenho no campo e custo de producéo, reduzindo o nivel de
tecnologia empregado na lavoura.

O segmento de média tecnologia € constituido por agricultores que, em
sua grande maioria, adotam sistemas precarios de controle de suas atividades.
Em funcdo do seu menor capital disponivel, utilizam os hibridos duplos que
exigem baixo nivel de tecnologia.

O quarto e ultimo segmento, que nem sempre € mencionado pelas
empresas, € constituido por agricultores que utilizam as variedades de polinizacao
aberta. Além destes agricultores, ha ainda aqueles que utilizam suas préprias
sementes para o plantio de suas areas, mas, por ndo adquirirem sementes das

empresas, ndo sao considerados um segmento de mercado.

3.5 OBTENCAO DE LINHAGENS

De acordo com Paterniani e Campos (1999), pelo menos quatros etapas
sdo essenciais em um programa de melhoramento para desenvolvimento de
hibridos: i) escolha de populacBes-base; ii) obtencédo de linhagens; iii) avaliacdo

da capacidade combinatoria das linhagens; e iv) escolha dos testadores.

3.5.1 ESCOLHA DE POPULACOES-BASE

Diante do fato de que a escolha da populagédo para extracéo de linhagem
€ 0 primeiro passo a ser tomado para a producao de hibridos, qualquer erro nesta
etapa ira comprometer todo o0 processo. Assim, essa escolha pode ser

considerada um passo de suma importancia, determinando 0 sucesso ou 0O



17

fracasso de um programa de melhoramento (Lima et al., 2000). Existem varias
opcOes de populagbes-base para extracdo de linhagens, sendo uma delas a
utilizacdo de hibridos simples comerciais, uma vez que ja foram avaliados em
condicdes ambientais variadas, o que garante boa produtividade, associada a
elevada proporcao de locos favoraveis ja fixados (Amorim e Souza, 2005).

Segundo Falconer e Mackay (1996), a heterose se manifestara
significativamente quando as popula¢gdes-base forem geneticamente divergentes
(grupos heteréticos distintos), aliada a condicdo do carater avaliado apresentar
alto nivel de dominancia direcional (d). Segundo estes autores, considerando “p” e
“r’ como sendo as frequéncias dos alelos favoraveis de dois grupos heteroéticos
distintos e “d” o efeito de dominancia do carater de interesse, a expressao
genética da heterose (h) é: h = 3(p - r)?d.

As populacbes-base podem ser constituidas por uma base genética
ampla ou estreita. No primeiro caso, as populacbes s&o decorrentes do
intercruzamento de varias populagcdes. Ja para os sintéticos, de base estreita, as
populacbes s&do provenientes do intercruzamento de algumas linhagens
homozigoticas ou também de cruzamentos biparentais (entre duas linhagens). As
caracteristicas que estes dois tipos de popula¢cbes-base apresentam em comum é
o fato de que tanto as populagcdes quanto as linhagens que irdo compor a
populacdo base sé&o selecionadas segundo suas performances per se e em

cruzamentos com genotiposde grupos heteroticos diferentes (Hallauer, 1990).
3.5.2 OBTENCAO DE LINHAGENS ENDOGAMICAS

Ao propor um programa de desenvolvimento de hibridos, o melhorista
deve ter em mente que, para fazer uma selecédo efetiva, ele deve escolher, a
priori, o0 germoplasma que melhor atende a seus propdésitos, levando em conta a
limitacdo do numero de linhagens a ser utilizadas e a existéncia da grande
variabilidade genética dos caracteres de expressdo econdmica, disponiveis na
cultura de milho (Gama et al., 2003).

Uma vez que a populacdo-base esteja formada, iniciam-se as etapas
mais morosas e onerosas do programa de desenvolvimento de hibridos de milho,

no caso, a obtencéo e avaliacdo das linhagens (Miranda Filho e Viégas, 1987).
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Dois aspectos devem ser priorizados no processo de obtencdo de
linhagens. O primeiro é relativo as performances dos hibridos interpopulacionais
(indicativo de desempenho dos hibridos de linhagens), que devem servir de
parametro para a selecdo das popula¢gBes cujas linhagens serdo extraidas. O
segundo aspecto a ser considerado se refere a depressdo endogamica das
populagcbes-base, sendo priorizadas aquelas menos sensiveis a este fendmeno.
Nas primeiras geragfes de autofecundagdo, ha uma elevada intensidade de
selecdo sobre as caracteristicas de alta herdabilidade, como, por exemplo a
produtividade de grédos, descartando-se as linhagens menos vigorosas e,
portanto, pouco produtivas em virtude da expressiva depressdo endogamica. Ao
atingir os ciclos mais avancados de autofecundacéo (sexto ou sétimo), em que a
maioria dos locos estdo em homozigose, prioriza-se a sele¢cdo, amparada nos
caracteres de baixa herdabilidade, isto €, na producédo de graos. Nesta fase, as
linhagens sao selecionadas pelas suas performances.

Miranda Filho e Viégas (1987) e Hallauer (1990) fizeram a descricdo dos
principais métodos para obtencéo de linhagens endogamicas:

eMétodo padrdo — de acordo com o avanco dos ciclos de endogamia,
seleciona-se dentro e entre progénies com base em caracteres fenotipicos. Uma
critica reincidente a este método é referente ao longo tempo gasto para alcancar
a condicdo homozigdtica ideal. Uma alternativa apontada para reduzir tal
morosidade é o método de cultura de anteras, que propde o desenvolvimento de
linhagens pela duplicacdo caridtipa. No entanto, segundo Hallauer (1990), a
possivel ocorréncia de distarbios citogenéticos reduziria a eficiéncia do processo.
O autor também enfatiza que tal metodologia deve ser aprimorada por permitir a
obtencdo de linhagens endogamicas com menos que cinco a sete ciclos de
autofecundacéo.

eMétodo de cova Unica — descrito por Jones e Singleton, em 1934,
apresenta o mesmo principio do método padréo, apenas diferindo no esquema de
distribuicdo das linhagens no campo. Neste método, cada progénie é
representada em uma uUnica cova com trés plantas cada, diferentemente do
método padrdo, que apresenta o arranjo de uma linha com vérias plantas. O
esquema de cova Unica tem a vantagem de facilitar o trabalho de selecdo entre
progénies, uma vez que a area de plantio é reduzida e o nUmero de progénies

aumentado (Paterniani e Miranda Filho, 1987).
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eMétodo genealdgico — primeiramente faz-se uma pré-selecdo entre duas
linhagens elite que se combinem bem e assim se promove o0 cruzamento entre
elas. A partir do segundo ciclo de autofecundacdo (S;), s&o isoladas novas
linhagens da mesma maneira como se procede no método padréo.

e Método do hibrido criptico — baseia-se na avaliacdo de familias de irmaos
completos obtidas pelo cruzamentos entre plantas individuais prolificas. As
plantas envolvidas no cruzamento germanico tém, portanto, a segunda espiga de
cada planta autofecundada. As progénies resultantes do cruzamento germanico
sdo, entdo, submetidas a um processo avaliativo de ensaio de producéo,
identificando assim os melhores cruzamentos. Estas progénies S; selecionadas
séo plantadas aos pares, dando continuidade ao ciclo seguinte, até obtencdo do
nivel de endogamia desejado nas linhagens para sintese de novos hibridos.
Essencialmente este método se assemelha a um teste precoce de dialelo por
meio de cruzamentos direcionados (entre plantas individuais).

E comum empregar métodos de retrocruzamento em linhagens
endogamicas em fase final de obtencdo destas linhagens, isso por que, mesmo
apresentando elevado valor genético, os materiais podem ser suscetiveis a
reacoes adversas de pragas e doencas.

Com respaldo na correlacédo genética de 0,97 existente entre as médias
dos topcrosses obtidas das progénies S; e Sg (Bernardo, 1991), Souza Junior
(2001) considerou que ndo existem argumentos técnicos para postergar a
avaliacdo e a selecdo precoce de linhagens para capacidade de combinacéo,

além da geracéo Ss.

3.5.3 AVALIACAO DA CAPACIDADE COMBINATORIA DAS LINHAGENS

Esta etapa é, sem duvida, a mais trabalhosa. Diante da existéncia de
correlacdo entre as performances per se das linhagens e de seus respectivos
hibridos, pode-se prever o desempenho dos hibridos com base na performance
das linhagens. No entanto, esta correlacdo pode ser considerada elevada, média
ou baixa, respectivamente, para caracteristicas de alta, média ou baixa
herdabilidade. Tomando como exemplo a producgéo de graos, por se tratar de uma

caracteristica de baixa herdabilidade, o desempenho das linhagens ndo é muito
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util para prever o comportamento dos hibridos, ou seja, a correlagdo entre
linhagens e hibridos n&o apresenta valor preditivo.

O principal fator que torna dificil as etapas de obtencado e avaliacdo das
linhagens é o grande nimero de possiveis hibridos a serem produzidos com base
em um reduzido numero de linhagens. Por exemplo, para 100 linhagens de cada
grupo heterotico (n;1 e ny), podem ser obtidos 10.000 hibridos simples (NHS = n; x
nz), 495.000 hibridos triplo de cada tipo (NHT ) = (n1X n2) x [(n1 — 1)/2]) ou (NHT
= (N1 X n2) X [(n2 — 1)/2]) e 24.502.500 hibridos duplos (NHD = (n1x nz) x (ny- 1) x
[(n2 — 1)/4]). Tomando como impraticavel a avaliacdo dos hibridos para um grande
namero de linhagens, aliado a auséncia de valor preditivo para caracteres de
baixa herdabilidade, recomenda-se praticar uma selecdo prévia das linhagens
com o intuito de reduzi-las e permitir, assim, um numero de hibridos possiveis de
avaliacdo e selecdo. A esta selecdo prévia, denomina-se selecdo para
capacidade de combinacdo, em que linhagens de um grupo heterético sao
cruzadas com um material pertencente a outro grupo heterotico. Estes
cruzamentos sao conhecidos como topcrosses, e aqueles materiais de
desempenho superior sdo selecionados como referéncia das linhagens com
capacidade combinatéria superior, uma vez que apresentam elevada
concentracao de alelos favoraveis (Souza Junior, 2001).

Quando se objetiva produzir hibridos simples, recomenda-se dispor de
linhagens-elite para servir como testadoras das linhagens obtidas. Assim, o
namero de linhagens testadoras elite multiplicado pelo numero de linhagens
expressara o numero de cruzamentos a serem avaliados (Souza Junior, 2001).

Basicamente, existem dois eficientes sistemas de avaliacdo de linhagens
endogamicas de milho:

I. Selecéo fenotipica (visual); e
Il. Avaliacbes do desempenho das linhagens (capacidade combinatéria) —
cruzamentos dialélicos ou topcrosses.

Em 1927, visando a otimizar o procedimento de avaliacdo de linhagens,
Davis sugeriu 0s topcrosses como sistemas Uteis na avaliacdo da capacidade
combinatéria, cruzando-as com variedades de polinizagao livre.

O método topcross foi contestado sob a afirmativa de que a propria
selecdo fenotipica seria mais eficiente, nas primeiras geracdes de

autofecundacgédo, para melhorar a capacidade combinatoria das linhagens.
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Também foi criticado por eliminar linhagens que poderiam ser de interesse no
final do processo (Payne e Hayes, 1949).

Richey (1947) se fez valer de dois argumentos para questionar a
metodologia do topcross:

a) Antes que uma linhagem atinja razoavel nivel de homozigose, nao
se pode obter delas bons indicadores de capacidade combinatéria para uma
linhagem;

b) Antes de eliminar, sob elevada selecéo, alelos recessivos de grande
efeito individual e reduzida frequéncia alélica, o fitness de uma familia
autofecundada ndo é um bom indicativo da capacidade de combinacdo das
linhagens.

Entretanto, Jenkins (1935) e Johnson e Hayes (1936) relataram a
eficiéncia do topcross em selecionar linhagens para producéo de graos. Segundo
os autores, grande numero de linhagens pode ser eliminada pelo teste preliminar,
tornando possivel a avaliacdo das linhagens selecionadas.

Em 1981, Baktash e colaboradores estimaram coeficientes de correlacéao
entre topcrosses e cruzamentos dialélicos em milho segundo analise do
cruzamento de dez linhagens. Eles obtiveram correlacfes positivas e altamente

significativas para producédo de graos, numero e comprimento de espiga.

3.5.4 ESCOLHA DOS TESTADORES

Hallauer e Lopes Perez (1979) expuseram as principais consideracdes a
serem avaliadas para escolha do(s) testador(es) que melhor atende(m) os
objetivos, ou seja, oferecam simplicidade em seu uso, gerem informacdes que
classifiguem corretamente o potencial relativo das linhagens em avaliacdo e
maximizem o ganho genético. Sao elas:

a) Base genética (ampla x estreita);

b) Capacidade de combinacéo (geral x especifica);

c) Produtividade (alta x baixa);

d) Frequéncia de alelos favoraveis (alta x baixa);

e) Estagio de desenvolvimento do programa,;

f) Disponibilidade de testadores;

g) Tipos de gendtipos em teste; e



22

h)  Tipos de hibridos de interesse.

Além destas caracteristicas, h4 outras também significativas no
processo de escolha dos testadores, como, por exemplo, o grau de parentesco
com as linhagens ou variedades utilizadas, o numero de testadores a serem
utilizados e o rendimento per se dos testadores. Em se tratando de caracteres sob
efeito genético aditivo, a pratica da selecdo ira promover uma alteracdo na média
da populagéo, tanto para testadores de base genética ampla quanto estreita
(Rodovalho, 2008; Barreto, 2008).

Hallauer e Miranda Filho (1988) atribuem a base genética dos testadores
(ampla e estreita) a principal causa das diferencas entre as capacidades
combinatorias (respectivamente, CGC e CEC). Os autores ainda afirmam que tais
diferencas ocorrem em virtude das frequéncias alélicas, sendo que, para um
testador de base genética ampla, as frequéncias dos alelos nos diferentes locos
estao distribuidas em uma amplitude entre 0 e 1. Ja para os testadores de base
estreita, as frequéncias alélicas sdo distribuidas diferentemente para linhagens
(0 ou 1) ou hibridos simples (0; 0,5 ou 1).

Ao avaliarem testadores em cruzamentos com linhagens de milho,
Lonquist e Rumbauch (1958) concluiram que linhagens com alta CGC séo
selecionadas de maneira mais acurada por testadores de uma ampla base
genética.

Ao avaliarem 109 linhagens de milho-pipoca, 82 endogamicas e 27 Ss
com um testador de base estreita (hibrido simples) pertencente a um grupo
heterdtico distinto, Sawazaki et al. (2000) obtiveram hibridos triplos com peso de
graos e sanidade superiores as testemunhas comerciais.

Em 1986, Smith fez simulagdes computacionais envolvendo trés
testadores de diferentes bases genéticas com intuito de comparar o desempenho
de linhagens per se e de hibridos topcross. Os resultados revelaram que, quando
a caracteristica era governada por uma heranca poligénica, sendo todos os genes
com acao génica de dominancia completa, as correlacbes entre o desempenho de
linhagens e dos topcrosses eram inferiores a 0,5 para qualquer um dos trés
diferentes testadores empregados. Tal resultado ressalta o baixo valor preditivo
das linhagens para o desenvolvimento de hibridos quando se trata de uma

caracteristica de baixa herdabilidade.
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A utilizacdo de um testador com reduzido valor genético (alta frequéncia
de alelos recessivos), segundo Miranda Filho e Gorgulho (2001), teria maior
eficiéncia na discriminagdo entre os genotipos. Entretanto, Souza Junior (2001)
apontaram o uso de linhagens-elite a escolha mais indicada quando se objetivam
a obtencéo de hibridos simples e a utilizacdo de hibridos simples como testadores
guando se pretende obter hibridos triplos.

Apesar da grande aceitacdo do método topcross, o processo de escolha
do testador ideal ainda continua sendo um objetivo a ser alcancado pelos
programas de desenvolvimento de hibridos, vez que questdes referentes a
escolha, tipo, numero e eficiéncia dos testadores se perpetuam em meio a

estudos tedricos e experimentais (Ferreira et al., 2009).

3.6 DEPRESSAO POR ENDOGAMIA

A heterose e a depressao por endogamia podem ser consideradas dois
lados de uma mesma moeda, ou seja, a quantidade de locos heterozigoticos de
um lado e homozigaoticos de outro.

De acordo com Falconer (1964; 1987), o processo de endogamia €
decorrente do acasalamento entre individuos relacionados por ascendéncia,
sendo o primeiro efeito resultante deste sistema de acasalamento direcionado a
mudanca nas frequéncias genotipicas da populacdo pelo aumento na frequéncia
de gendtipos homozigoticos em detrimento das frequéncias de genotipos
heterozigéticos. Este efeito, conhecido como depressdo endogamica, é
caracterizado pela reducdo no valor médio de caracteres quantitativos,
relacionados com a capacidade reprodutiva ou eficiéncia fisioldégica da planta,
produto da homozigose de alelos deletérios, podendo ser quantificado (coeficiente
de endogamia - F) pela reducdo na frequéncia média dos heterozigotos,
resultante de efeitos genéticos ndo aditivos (Falconer, 1989).

O coeficiente de endogamia depende do tamanho efetivo da populacao, e
guanto menor o tamanho da populacdo em geracdes anteriores maior sera o
namero de ancestrais comuns, consequentemente, maior sera o valor de F (Breda
et al., 2004).

Geralmente, o aumento da homozigose e o0 aparecimento de genes

recessivos resultam em alteragbes na média do mérito individual, sendo estas
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alteracbes depreciativas resultado da carga genética da populagéo, ou seja, do
total de genes deletérios e letais presentes em membros individuais de uma
populacédo (Falconer, 1989; Griffths et al., 2000).

A obtencao de informacdes referentes a eventuais danos provocados por
cruzamentos entre individuos relacionados por ascendéncia, em um programa de
melhoramento de plantas, é de grande utilidade, principalmente em trabalhos de
andlises de familias endogamicas para composicao de hibridos.

Hallauer e Sears (1973), avaliando a depressao por endogamia e seus
efeitos sobre as caracteristicas agrondmicas durante sete geracfes de
autofecundacédo da populacédo lowa Stiff Stalk Syntetic (BSSS) relataram que,
para cada 1% de aumento na homozigose em milho, podem ser esperados, em
meédia, um decréscimo de 0,48 cm na altura de plantas, um decréscimo de 0,30
cm na altura da espiga e uma reducdo de 44,9 kg.ha™ no rendimento de gréos.

Lima et al. (1984) avaliaram os efeitos da depressédo por endogamia em
relacdo ao rendimento de gréos, altura de plantas e altura de espigas em 32
populacdes brasileiras de milho e verificaram estimativas maximas de 57,9% para
rendimento de graos, 20,3% para altura de plantas e 27,4% para altura de
espigas.

Em 1937, Brunson afirmou que a perda de vigor causada pela endogamia
foi menor em milho-pipoca do que em milho comum. Zinsly e Machado (1987)
relataram que a depressdo por endogamia é maior em variedades de milho-
pipoca, dificultando a obtencdo de linhagens. Tal afirmacdo é reavaliada por
Sawazaki (1995), ao inferir que o efeito da depressdo é realmente elevado em
variedades locais de alta variabilidade genética, porém, em variedades
melhoradas ou sintéticas, tal efeito ndo deve ocorrer.

Scapim et al. (2006) desenvolveram estudos a respeito da depressao por
endogamia em populacdes de milho-pipoca e concluiram que a variacdo e a
magnitude nos valores de depressdo por endogamia para a caracteristica
capacidade de expansado sdo bem inferiores (7,2% a 14,3%) aos encontrados em
relacdo ao rendimento de grdos (10,5% a 45,2%), fato explicado pela menor
complexidade genética do carater e pela predominancia de efeitos génicos
aditivos (locos em homozigose).

Vérios trabalhos tém mostrado a predominancia de efeitos genéticos

aditivos no controle génico da capacidade de expansdo (Dofinget al.,



25

1991;Pachecoet al., 1998; Larish e Brewbaker, 1999; Pereira e Amaral Junior,
2001), confirmando boas condi¢6es de selecdo para essa caracteristica.

Um modo pratico de obter o percentual da estimativa da depressao
endogamica (DP), em uma determinada populacdo, é dado pela razdo entre a
diferenca da média da populacéo inicial e das progénies endogamicas pela média
da populagéo original.

De acordo com a teoria da dominéncia parcial, que ressalta a existéncia
de dominancia entre alelos, atribuindo valores fenotipicos diferenciados para
individuos homozigotos e heterozigotos, o nivel de depressdo endogamica é
proporcional ao grau de dominancia exercido, sendo maior para locos com
frequéncias intermediarias (Allard, 1960; Falconer, 1989).

Em hibridos simples, ou seja, populacdes com elevada frequéncia de
heterozigotos em locos com dominéancia génica e em populacbes com carga
genética acentuada, caso das populacdes melhoradas, espera-se encontrar 0s
maiores niveis de depressao por endogamia (Falconer, 1989).

De maneira geral, 0 que se pode constatar € que 0s niveis de depressao
por endogamia variam entre as populacdes de mesma espécie pelas diferencas
nas frequéncias alélicas, nos niveis de dominancia existentes entre os diferentes
caracteres e no grau de parentesco entre os individuos da populacdo. Logo,
populacbes menos sensiveis a depressdo por endogamia podem ser
selecionadas como fonte potencial para a extracdo de linhagens, e as que
apresentam uma alta taxa de depressdo podem ser direcionadas a programas de
selecdo recorrente, de modo a reduzir a frequéncia dos alelos deletérios. Deve-se
mencionar também que a depressao por endogamia também varia dentro das
populacdes, isto €, 0os genodtipos de uma populagédo apresentam diferentes valores

fenotipicos médios sob endogamia (Garbuglio, 2007).

3.7 DIVERSIDADE GENETICA

A divergéncia genética pode ser conceituada como quaisquer diferencas
genéticas entre espécies ou individuos dentro da espécie (Falconer e Mackay,
1996). A divergéncia genética entre individuos resulta da variabilidade genética
entre eles, ou seja, diferencas existentes nos cédigos genéticos dos individuos

permitem separa-los em grupos distintos. A variabilidade genética é utilizada para
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se referir a diversidade de diferentes formas génicas existentes nos varios locos
génicos de uma espécie, sendo a mutacdo a fonte primaria da variabilidade
genética, potencializada pela recombinacdo génica. A mutagcdo é um processo
pontual, ndo adaptativo e aleatério, e gracas a ela, cada ser, com excec¢do de
clones e de gémeos univitelinos, € uma entidade Unica no espago em que se
encontra e no tempo em que existe.

A variabilidade genética € uma caracteristica primordial para a evolucdo
das espécies, € ela que fornece material base para ocorréncia da selecao natural.
Sem variabilidade, certamente ndo existiiam diferencas nem comparacdes entre
individuos ou populagbes de individuos. Portanto, a variabilidade € uma
necessidade basica em qualquer programa de melhoramento de espécies
cultivaveis, podendo ser determinada por efeitos genéticos e ambientais.

Um bom conhecimento a respeito da variabilidade genética existente nos
genotipos que compdem o banco de germoplasma de um programa de
melhoramento proporciona maior possibilidade de atuacdo na composicao de
grupos heteroéticos que, quando avaliados em combinacdes hibridas, aumentam a
chance de exibir incrementos consistentes nas médias das caracteristicas de
interesse, como resultante da heterose (Hallauer et al.,2010).

Uma vez que Shull, em 1909, apresentou sua descoberta, o milho
hibrido, para o mundo de possibilidades a serem exploradas por futuros
melhoristas, varios trabalhos vém comprovando sua teoria de que o cruzamento
entre materiais geneticamente divergentes produz familias superiores (Paterniani,
2001).

De acordo com Cruz (2006), existe maior possibilidade de recuperar
gendtipos superiores em geracdes segregantes quando a diversidade genética
entre 0s genitores, que irdo compor combinacBes hibridas de maior efeito
heterdtico, é analisada de maneira correta e precisa.

De todas as etapas inerentes ao processo de composicéo de hibridos de
milho, em programas de melhoramento, a avaliacdo de linhagens quanto a
capacidade combinatéria € considerada a mais trabalhosa. Assim, alternativas
que diminuam a mao de obra desta etapa sdo de grande interesse para 0s
melhoristas.

Segundo Falconer (1987), uma das teorias enfatizadas pela genética

guantitativa afirma que, em qualquer grau de dominancia superior a zero, a
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heterose manifestada em um individuo decorre da frequéncia alélica entre seus
genitores, havendo correlacdo positiva entre divergéncia genética e heterose.

Com base nesta correlagdo existente, estimativas de divergéncia genética
entre linhagens por meio de marcadores moleculares contribuem para minimizar
trabalhos com polinizacdo, possibilitam a obtencdo de grupos heteroticos e
direcionam os cruzamentos com o intuito de obter hibridos superiores no que
concerne a produtividade e ao vigor (Laborda et al., 2005).

Barbosa et al. (2003) afirmam que, apesar da significativa importancia da
utilizacdo dos marcadores moleculares em estudos de divergéncia genética entre
linhagens e de determinacdo de grupos heteréticos entre elas, nem sempre a
correlacdo entre divergéncia genética e o comportamento do hibrido é
consistente. Afirmacdes como estas reforcam a necessidade de se conhecer mais
sobre a base genética dos materiais de Zea mays L., principalmente das
linhagens tropicais utilizadas nos programas de obtencao de hibridos (Laborda,
2003).

3.8 MARCADORES MOLECULARES

Os principais tipos de marcadores moleculares podem ser classificados
em trés grupos, conforme a metodologia utilizada para identifica-los. Entre os
identificados por hibridizacéo, estdo os marcadores RFLPs (Restriction Fragment
Length Polymorphism); por amplificacdo, os RAPDs (Random Amplification of
Polimorphic DNAs), AFLPs (Amplified Fragment Lenght Polimorphisms), SCAR
(Sequence Characterized Amplified Regions), STS (Sequence Tagged Sites),
microssatélites ou SSRs (Simple Sequence Repeats) e SNPs (Single Nucleotide
Polymorphism) (Caixeta et al., 2006); e aqueles identificados por sequenciamento.

O genoma de eucariotos é densamente povoado por sequéncias simples
repetidas, que consistem de um a seis nucleotideos repetidos em tandem
(consecutivamente), denominadas de microssatélites (Ceresini et al., 2005). As
sequéncias de DNA gue flanqueiam os SSRs sao geralmente conservadas entre
os individuos de uma mesma espécie, permitindo a selecdo de primers
especificos que amplificam, via reagdo da polimerase em cadeia (PCR),

fragmentos contendo DNA repetitivos em todos 0s gendtipos da espécie (Caixeta
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et al., 2006). Dessa forma, essas regifes repetitivas sao utilizadas como
marcadores moleculares.

Entre os marcadores moleculares atualmente disponiveis, os SSRs sao
considerados uma classe muito promissora por apresentarem caracteristicas que
agregam simplicidade técnica (PCR), grande poder de resolucdo (permite a
deteccdo de polimorfismos entre fragmentos com até um par de bases), alto nivel
de polimorfismo, alta reprodutibilidade (repetibilidade de resultados), custo
relativamente baixo (requer disponibilidade de primers em sitios especificos), co-
dominancia (permite deteccdo dos individuos heterozigotos) e sédo sitio-
especificos (amplificam regies especificas do DNA)(Caixeta et al., 2006).

Taramino e Tingey (1996), em estudo comparativo entre marcadores
AFLP e SSR, concluiram que os SSRs sdo mais informativos e Uteis como
ferramentas para analise de espécies altamente polimoérficas como o milho.

Senior et al. (1998) afirmaram que os SSRs sdo uma importantissima
ferramenta em estudos genéticos de Zea mays. Segundo 0s autores, estédo
disponiveis um grande namero de sequéncias de pares de primers SSR no maize
genome database(www.agron.missouri.edu/ssr.html).

Os marcadores SSR provenientes das ESTs sdo conhecidos também
como SSR-EST ou SSRs génicos. Os SSR génicos oferecem a vantagem sobre
SSRs genbmicos de estar intrinsecamente associados com sequéncias
codificantes do genoma (Eujayl et al., 2002), fornecendo, assim, possibilidade de
serem desenvolvidos com base em regides transcritas do genoma, o0 que pode
aumentar a chance de “marcar® caracteristicas de interesse e,
consequentemente, aumentar sua eficiéncia na selecéo assistida por marcadores.
(Yu et al., 1999).

Os marcadores SSR-ESTs tém sido amplamente empregados como uma
poderosa ferramenta genético-molecular em razdo de seu alto nivel de
transferabilidade e pela proxima associacdo com genes de fung¢do conhecida,
além do baixo custo para desenvolvimento pela disponibilidade de bancos de
dados publicos (Zhang et al., 2014).

A utilizagcdo de marcadores moleculares se mostra importante em estudos
de diversidade genética entre linhagens desenvolvidas em programas de
melhoramento genético de milho por permitir inferéncias sobre parte da

variabilidade genética existente, em nivel de DNA, agrupando os gendtipos de
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acordo com suas distancias genéticas ou medidas de dissimilaridade, assim,
fornecendo informacdes relevantes para escolha de parentais e composi¢cao de
hibridos promissores.

Guimarées et al. (2007) desenvolveram um trabalho objetivando avaliar a
produtividade de hibridos simples obtidos de linhagens divergentes e confirmar se
a divergéncia genética entre elas ¢é correlacionada, por meio de marcadores
moleculares, com a heterose dos hibridos obtidos no campo. Para tal estudo, os
autores utilizaram 36 hibridos simples resultantes do dialelo parcial e 12 linhagens
parentais. A correlacdo matricial foi estimada de acordo com a estatistica de
Mantel, comparando a heterose, produtividade e capacidade especifica de
combinacédo (CEC) com a divergéncia genética por meio de marcadores AFLP e
SSR. Os resultados mostraram  correlacdo significativa entre heterose e
divergéncia genética, no entanto, a divergéncia genética ndo foi suficiente para
determinar a CEC nem a produtividade dos hibridos.

Em relacdo ao milho-pipoca, no Brasil, as cultivares disponiveis ndo sao
distribuidas em grupos complementares para obtencdo de hibridos, como ocorre
com o milho comum (Miranda et al., 2003). Estes mesmos autores avaliaram o
potencial da cultura para o melhoramento genético e estimaram a divergéncia
genética em nove cultivares de milho-pipoca, para regido da Zona da Mata Norte
de Minas Gerais, por meio da técnica de analise multivariada, agrupando as
cultivares com base na distancia generalizada de Mahalanobis (DGM). Foi
verificado que as cultivares apresentaram divergéncia genética e que,
dependendo do método de agrupamento utilizado, até quatro grupos divergentes
foram identificados. Também concluiram que entre as cultivares avaliadas a RS
20, Beija-Flor, Zélia e IAC 112 mostraram potencial superior para o melhoramento
genético na referida regiao.

Amaral Junior et al. (2011) acessaram a diversidade genética entre 52
acessos pertencentes ao banco de germoplasma de milho-pipoca da UENF por
meio de marcadores moleculares dominantes iISSR. Os autores verificaram
formacdo de nove grupos distintos, expostos pelo dendrograma (UPGMA) de
acordo com o complemento aritmético, denotando, portanto, significativa

eficiéncia da técnica utilizada.
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4. MATERIAL E METODOS

4.1 LOCAL DE CULTIVO

Os hibridos topcrosses foram obtidos na area experimental do Colégio
Estadual Agricola Antdénio Sarlo, em Campos dos Goytacazes-RJ, localizado
na regiao Norte Fluminense, situado a 21° 45’ 32” de latitude sul e a 41°20’ 32”
de longitude oeste, com altitude de 25 m, classificado como tropical chuvoso,
clima de bosque, com uma precipitacdo média anual de 1023 mm e temperatura
média anual de 23 °C.

As avaliacbes dos hibridos topcrosses das familias parcialmente
edogamicas per se e dos genotipos utilizados como testadores foram feitas na
Estacdo Experimental da Pesagro-Rio, em Itaocara, Rio de Janeiro, localizada na
regiao Noroeste Fluminense, situada a 21° 39’ 12” de latitude sul e 42° 04’ 36” de
longitude oeste e a 76 m de altitude, com clima classificado como tropical com
estacdo seca, com temperatura média anual de 22,5° C e precipitacdo média

anual de 1041 mm.
4.2 MATERIAL GENETICO
Foram utilizadas 50 familias parcialmente endogamicas Sz, oriundas da

variedade de milho-pipoca UENF 14. Como testadores, foram utilizados quatro

gendtipos, dois de base genética ampla e dois de base estreita: as variedades de
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polinizacdo aberta BRS Angela (ndo relacionada as familias S3) e UENF 14
(relacionada); o hibrido topcross IAC-125 (n&o relacionado) e a linhagem P2 (nédo
relacionada). A variedade BRS Angela resulta de seis ciclos de selegao
recorrente intrapopulacional no composto de milho-pipoca CMS 43 da Embrapa
Milho e Sorgo (Pacheco et al., 2001). A variedade UENF 14 (Amaral Jr. et al.,
2013) foi derivada inicialmente do cruzamento entre um composto indigena com
uma variedade Americana e, ap0s processos de selecdo massal,
retrocruzamentos e cinco ciclos de selegdo recorrente intrapopulacional, foi
recomendada para a regidao Norte e Noroeste Fluminense. O IAC 125 é um
hibrido topcross (hibrido simples X variedade), resultado do cruzamento do
hibrido simples modificado IAC 112 com um sintético obtido de um hibrido norte-
americano. A linhagem P2, assim denominada pelo Programa de Melhoramento
de Milho-Pipoca da UENF, também referida como PR 024 pelo Programa de
Melhoramento da Universidade Estadual de Maringa (UEM), foi obtida apds sete
ciclos de autofecundacao (S;) do composto CMS-42, pertencente ao banco de

germoplasma da Embrapa Milho e Sorgo (Tabela 1).

Tabela 1 — Identificacdo, tipo do material, origem, base genética e relacdo entre
os testadores e as familias Sz utilizadas.

Testador Tipo Obtentor Base Genética Relacéo
BRS Angela Composto Embrapa Ampla N&o relacionado
IAC 125 Hibrido topcross IAC Estreita N&o relacionado
P2 (PR 024) Linhagem UEM Estreita N&o relacionado
UENF 14 Composto UENF Ampla Relacionado

4.3 METODOS

O trabalho foi desenvolvido em duas etapas. Na primeira, em 2012/2013,
foram feitos os cruzamentos das 50 familias S3 com o0s quatro testadores. Na
segunda etapa, em 2013/2014, os experimentos para avaliagdo dos hibridos

topcrosses e familias endogamicas S; per se foram implementados.
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4.4 OBTENCAO DE FAMILIAS S;

A obtencdo das familias Ss teve inicio na safra de 2011/2012, quando
foram obtidas as primeiras familias S;. Na safrinha de 2012, foram obtidas as
familias S, e na safra de 2012/2013, as familias parcialmente endogamicas Ss.
Toda fase de obtencdo das familias endogamicas S; foi feita no Colégio Agricola
Antbnio Sarlo, Campos dos Goytacazes-RJ, seguindo o método padrédo de
obtencao de linhagens endogamicas, conforme descricdo proposta por Miranda
Filho e Viégas (1987), em que nos dois primeiros ciclos de autofecundacdes (So e
S;) cada familia foi derivada de uma Unica planta selecionada dentro da parcela.
Ja as familias dos ciclos S; e Ssforam obtidas pela mistura das sementes de

toda a parcela antecedente.

4.5 OBTENCAO DOS HIiBRIDOS TOPCROSSES

Os cruzamentos envolvendo as 50 familias endogamicas Sz com o0s
guatro testadores (BRS Angela, IAC-125, P2 e UENF 14) foram feitos na safrinha
de 2013, e a semeadura seguiu a relacao de uma fileira de cada linhagem S3 para
cada fileira de plantas dos testadores. Os cruzamentos foram feitos manualmente

com um bulk de pdlen do testador.

4.6 AVALIACAO DOS HIBRIDOS TOPCROSSES E DAS FAMILIAS S3;PER SE

4.6.1 DELINEAMENTO EXPERIMENTAL

Foram conduzidos cinco experimentos implantados em delineamento
experimental de blocos casualizados, com duas repeticbes. Quatro experimentos
avaliaram os hibridos topcrosses, provenientes do cruzamento das 50 familias
parcialmente endogamicas S; com cada um dos testadores. O quinto
experimento, instalado em area contigua, avaliou as 50 familias S; per se. Os
testadores também foram avaliados como testemunhas adicionais. As avaliagcdes
dos hibridos obtidos foram feitas na Estacdo Experimental da Pesagro-Rio em
Itaocara, na safra 2013/2014.
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Cada unidade experimental foi constituida por uma fileira de 3 m, com
espacamento de 0,20 m entre plantas e 0,90 m entre fileiras, semeando-se duas
sementes por cova, a profundidade de 0,05 m, tendo sido feito o desbaste aos 21
dias ap0s a emergéncia, deixando-se apenas uma planta por cova, contabilizando

o estande da parcela 16 plantas.

4.6.2 PREPARO DO SOLO, SEMEADURA E TRATOS CULTURAIS

A adubacdo e a semeadura direta foram feitas ap6s a area de plantio
estar preparada, com o auxilio de um sulcador, para marcar o espagamento entre
fileiras. A semeadura foi feita manualmente e a adubac&o, de acordo com os
resultados da andlise de solo. A adubacédo de cobertura foi feita nas épocas
recomendadas para cultura do milho, e o controle de plantas daninhas e de

pragas, conforme a necessidade da cultura.

4.6.3 CARACTERISTICAS AVALIADAS

4.6.3.1 CAPACIDADE DE EXPANSAO DOS GRAOS

A caracteristica capacidade de expansao (CE) foi mensurada por uma
amostra de sementes de cada parcela. Todas as amostras foram encaminhadas
para camara fria seca, para atingir a umidade de equilibrio de 12%. A capacidade
de expansao foi determinada em laboratério pela utilizacdo de forno micro-ondas
da marca Panasonic, modelo NN-S65B, colocando-se 30 g de sementes em pote
plastico especial obtido nos EUA, na poténcia de 1000 W, por dois minutos e 30
segundos, em duas repeticbes por tratamento, possibilitando a avaliacdo
guantitativa da expansao do milho por meio de controles autométicos de poténcia
e tempo de aquecimento da mistura dos graos do milho-pipoca, e o volume da
pipoca expandida foi aferido com o auxilio de uma proveta graduada de 2.000

mL.
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4.6.3.2 RENDIMENTO DE GRAOS

A avaliacao do rendimento de graos (RG) foi feita pela afericdo da massa
de grdos produzidos em cada parcela, apés a eliminacdo do sabugo, sendo
expressa em kg.ha™. Para adequar a mensuracdo do rendimento de gréos, foi
utilizado o método de correcdo de estande por meio da analise de covariancia
entre o niumero de plantas por parcela (varidvel X) e o rendimento de grédos
observado (variavel Y), de acordo com a metodologia de covariancia de estande

ideal proposta por Vencovsky e Barriga (1992).
4.6.3.3 ALTURA DE PLANTA E DE ESPIGA

Para medir a altura da planta e da espiga, foi usada uma régua de
madeira e tomada uma amostra de oito plantas da parte central da parcela, sendo
gue cada planta foi medida do nivel do solo até a insercdo da folha bandeira
(para altura de planta) e do nivel do solo até a insercdo da espiga superior do

colmo.
4.6.3.4 DEPRESSAO POR ENDOGAMIA

A depressao por endogamia (DP) foi estimada na terceira geracdo de
autofecundacéo da variedade UENF 14. A estimativa foi obtida de acordo com a

equacao abaixo:

E-5§
Dp = (1 1).10(1
R

em que:

DP = depresséo por endogamia;
F, = média da populagéo inicial; e

S, = média das progénies S; oriundas da populacdo UENF 14.

4.6.3.5 DATA DE FLORESCIMENTO

As datas de florescimento para as partes reprodutivas masculina e feminina

dos 200 hibridos topcrosses foram anotadas levando em considera¢cdo o numero
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de dias da data de plantio até o ponto em que 50% da parcela tivesse os 6rgéos
reprodutivos (respectivamente, penddes e espigas) aptos ao cruzamento, ou seja,
0s pendbes abrindo as anteras e liberando o grdo de pdlen e os estigmas
emergindo da folha modificada (espiga).

4.6.4 ANALISE ESTATISTICA E GENETICA DOS DADOS

4.6.4.1 ANALISE DE VARIANCIA

A andlise de variancia para o delineamento em blocos ao acaso foi

baseada no modelo estatistico
Yi=m+t + bg + e,

em que:
Yj: valor observado na parcela que recebeu o tratamento i no bloco j;
m: média geral do experimento;
ti: efeito do tratamento i, i =1, 2, ..., 50;
bj: efeito da repeticdo j, j=1, 2; e

eij: erro experimental associado a observacao Yij, sendo NID (0, o).

Os componentes de variancia foram estimados considerando todos os
efeitos aleatorios. O esquema da ANOVA e as esperancas dos quadrados médios

estdo na Tabela 2.

Tabela 2 — Esquema de andlise de variancia para o delineamento em blocos ao
acaso, em cada experimento de avaliacdo de topcrosses e familias S; per se.

Fontes de variacéo Graus de liberdade QM E(QM)
Blocos (G-1) SQBlocos/(j - 1) o* +icf Qs
Tratamentos (i-1) SQTrat./(i - 1) g%+ jo? Q-
Residuo G-D(3-1) SQ Res./(j-1)(i-1) gl Q.
Total ij -1

4.6.4.2 ESTIMATIVAS DOS COMPONENTES DE VARIANCIA E PARAMETROS
GENETICOS E FENOTIPICOS

As estimativas dos componentes genéticos foram obtidas por meio dos

guadrados médios da analise de variancia do modelo (Tabela 3).
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Tabela 3 - Componentes de variancia e dos parametros genéticos e fenotipicos
para cada experimento de avaliagdo de topcrosses e familias S3 per se.

Estimativas Individual (topcrosses) Expressdo para as estimativas
'5?;: Variancia genética entre topcrosses {Q‘ p Q1)
GF Variancia fenotipica média entre topcrosses %
h* Herdabilidade Q — Q)
e Coeficiente de variacdo genético entre as .‘ ag
cv " — ). 100
g meédias dos topcrosses X
- S
v, Coeficiente de variacdo experimental 3/ 100
- L le'
ly Indice de variagéo 100
EFE

1 :variancia do erro experimental; S: desvio padrdo r: nimero de repeticdes; X : média
dos topcrosses.

4.6.4.3 ANALISE EM DIALELO PARCIAL

A andlise do dialelo parcial foi feita com base nas meédias dos
tratamentos, utilizando o modelo proposto por Griffing (1956), adaptado por
Geraldi e Miranda Filho (1988). Foram avaliadas pg combinacdes hibridas, sendo

p familias Sz (Grupol) e g testadores (Grupo Il) (Tabela 4).

Tabela 4. Tabela dialélica parcial dos cruzamentos entre p familias S; (Grupo I) e
g testadores (Grupo I1).

rupoy

Grupol Tl T2 T3 T4
1 Y11 Y12 Y13 Y14

2 Y21 Y22 Y23 Y2.4
50 Y501 Ys0.2 Y503 Ys0.4

O modelo estatistico adotado foi 0 seguinte:

Yij =pH+0,+0;+S; +¢
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em que:

Yj;: valor médio da combinacgéo hibrida entre o i-ésimo testador do grupo | e a j-
ésima linhagem S; do grupo lI;

W: Média geral;

gi: Efeito da capacidade geral de combinacao do i-ésimo genitor do grupo I;

g;: Efeito da capacidade geral de combinacéo do j-ésimo genitor do grupo ll;

sij: Efeito da capacidade especifica de combinagdo dos hibridos formados, dos
grupos | e Il, respectivamente; e

&ij,: Erro experimental medio.

O estudo da capacidade geral e especifica de combinacao, respaldado
apenas nos cruzamentos topcrosses, foi feito de acordo com o esquema da
analise de variancia em dialelo parcial em nivel de médias, envolvendo familias S;
e testadores. O método de cruzamentos dialélicos permite estimar os efeitos da
CGC que proporcionam informacdes sobre a concentracdo de alelos
predominantemente aditivos e os efeitos da CEC que evidenciam a importancia
dos efeitos néo aditivos ou predominantemente em dominancia ou epistasia (Cruz
e Regazzi, 1997).

O modelo misto em questdo considerou o efeito das familias como
aleatério e o efeito dos testadores como fixo. Na Tabela 5, esta indicado o
guadrado médio do residuo (QMR), ja dividido pelo numero de observacdes que
deram origem as médias da tabela dialélica, M simbolizando o niumero de graus

de liberdade associados ao QMR.

Tabela 5. Esquema da Andlise de Variancia ao nivel de médias para o
dialeloparcial, segundo o método de Griffing (1956), adaptado por Geraldi e
Miranda Filho (1988).

FV GL QM F
Tratamentos (cruzamentos) pg-1
CGCy p-1 QMG; QMG1/QMR
CGCsy) g-1 QMG; QMG,/QMR
CEC (p-1)(a-1) QMS QMS/QMR
Residuo M QMR
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4.6.4.4 CAPACIDADE DE DISCRIMINACAO DOS TOPCROSSES

A eficiéncia dos testadores foi avaliada pelas estimativas dos indices de
Performance (P) e de Diferenciacéo (D), propostos por Fasoulas (1983). O indice
P fornece a porcentagem em relagdo ao numero de médias que uma cultivar em
particular supera as demais estatisticamente com base na diferenca minima
significativa (DMS) determinada por teste de médias (teste t, teste z ou teste
Duncan, por exemplo). O indice D fornece o percentual de comparacfes, aos
pares, entre cultivares que apresentaram diferencas significativas. Os indices sédo

fornecidos pelas seguintes expressoes:

_ 100 .m
T n-1)

em que:
P = indice de performance;
m = namero de médias superadas estatisticamente; e

n = numero de cultivares.

= 200. Zmi
nin — 1)

em que:
D' = indice de diferenciacéo;
mi = namero de médias superadas estatisticamente; e

. =nUmero de cultivares.
4.6.4.5 CORRELACAO DE SPEARMAN

A estimativa da correlacdo classificatoria de Spearman (Steel; Torrie,
1980) foi utilizada para verificar o grau de coincidéncia nas classificacdes das
familias endogéamicas Sz, em funcdo do testador utilizado. A expressdo de

Spearman é dada seguinte formula:

63 d?

T KZD)K (K -1)

em que:
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r.: coeficiente de correlagdo classificatoria de Spearman;
K: namero de diferencas (ds); e
d: diferencas da ordem de classificacao (posic¢oes).

4.6.4.6 ESTIMATIVA DA HETEROSE RELATIVA DE CADA TOPCROSS

A estimativa da heterose relativa de cada hibrido topcross foi obtida pela
expressao: _
0 Sij =S :
h; (%) = T -100 , em que:

i

h:;: heterose do cruzamento da j-ésima familia S; com o testador ‘i’;
: média do topcrossda familia ‘I’ com o testador i’; e

wn

ij

w

; - média de cada testador per se.

4.6.5 ANALISES MOLECULARES E DIVERGENCIA GENETICA

4.6.5.1 SELECAO DOS PRIMERS SSR-EST'S

Os iniciadores microssatélites (SSR-ESTs) foram identificados com
base na literatura e no Banco de Dados do National Center of Biotchnology
Information (NCBI), com base em sequéncias desenvolvidas e mapeadas por
Sharapova et al. (2002) para a espécie Zea mays L. Durante a busca dos
iniciadores no NCBI, procurou-se selecionar uma quantidade significativa
de primers em cada um dos dez cromossomos para que o genoma da
espécie fosse devidamente amostrado. Inicialmente, foram selecionados
228 pares de primers, submetidos a testes de anelamento de acordo com o
aplicativo Primer Select do programa dnastar (www.dnastar.com/).

Apés andlise da integridade dos primers e sua sintese, eles foram
ressuspendidos em agua ultrapura, segundo indica¢es do fabricante.

De posse dos iniciadores, foi iniciada sua triagem nos quatro genétipos
testadores para observar qual destes iniciadores apresentariam bandas
polimorficas. ApOs esta etapa, verificou-se que 25 primers foram polimoérficos nos
genotipos avaliados, tornando-os aptos a serem testados na populacdo de
trabalho. As informacfes referentes aos iniciadores utilizados na andlise

molecular estdo Tabela 6.
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4.6.5.2 PREPARO DAS AMOSTRAS PARA AVALIACAO

Para as analises moleculares, amostras de cada parcela,
correspondentes a cada familia Ss, foram colhidas individualmente (bulk da
parcela como amostra), sendo tais amostras compostas apenas por folhas jovens.
Com o intuito de tornar as andlises moleculares 0 mais padronizadas possivel, 0
namero de amostras de DNA genbmico a serem analisadas foi reduzido de 50
para 43 familias endogamicas Ss, além dos quatro testadores. A razéo para tal
diminuicdo se justifica pelo fato de cada placa de PCR a ser analisada no
fragment analyser comportar 95 amostras (um poco é reservado para o marcador)
e com o0 numero de amostras sendo reduzido para 43 (mais 0s quatro testadores,
totalizando 47 amostras), pode-se analisar dois iniciadores diferentes em uma
mesma analise do capilar, ressaltando que o custo operacional do equipamento &
elevado e reduzir custos sem perder a qualidade das analises € uma estratégia
valida.

As amostras coletadas foram devidamente identificadas, recobertas com
papel aluminio e imersas em nitrogénio liquido. Posteriormente, foram

acondicionadas e armazenadas em ultra-freezer (-80°C).

4.6.5.3 EXTRACAO DE DNA

As amostras de folhas jovens coletadas foram maceradas em nitrogénio
liquido com a finalidade de fazer a extracdo do DNA genémico.Todo 0 processo

de extracdo seguiu o protocolo descrito abaixo:

(1) Preparo da solucéo de extracéo (CTAB 2%):
e 100mL de TRIS 1M (pH 8,0);
e 280 mL de NaCl 5M (80 g de NaCl);
e 80 mL de EDTA 0,25M (40 ml de EDTA 0,5M);
e 20gde CTAB;e
e Completar o volume para 1 L com agua ultrapura.
Obs.: Dissolver o CTAB e o NaCl e adicionar aos poucos o TRIS e o
EDTA.
(2) Solucgéo de extracdo CTAB 2% (para 24 amostras):
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e 225mL de CTAB 2%:;

e 0,45gdePVP; e

e 225 uL de B-mercaptoetanol.
Obs.: Utilizar capela de exaustao até completa dissolugcao. Manter em
agitacdo e em temperatura de 65 °C no momento da aplicacao sobre o

macerado tecidual.

PROTOCOLO:

. Pesar de 20 a 40 mg de tecido foliar;
. Macerar as amostras em nitrogénio liquido;
. Transferir o macerado para eppendorf de 2 mL;

. Adicionar 700 uL da solucao de extracao;

g A W N P

. Incubar em banho-maria por 50 min, a 65 °C, homogeneizando a

cada 10 minutos;

(o2}

. Deixar esfriar a temperatura ambiente;

7. Adicionar 600 pL de CIA (cloroférmio:alcool isoamilico a 24:1);

8. Agitar por 1 minuto, com auxilio de vortex, até completa

homogeinizacao;

9. Centrifugar a 13.000 rpm por 3 minutos;

10. Transferir o sobrenadante para eppendorfs de 1,5 mL;

11. Adicionar 500 uL de isopropanol (acondicionado a 5 °C);

12. Inverter suavemente (precipitacdo do DNA é visivel);

13. Acondicionar a - 20 °C de 30 minutos a 3 horas ou over nigth a 4
°C:

14. Centrifugar por 15 minutos a 14.000 rpm;

15. Descartar o sobrenadante (atencéo para ndo descartar o pellet);

16. Adicionar 500 puL de etanol 70%, centrifugar por 5 minutos a 14.000
rom e descartar 0 sobrenadante em seguida (atencdo para néo
descartar o pellet). Repetir o procedimento uma vez;

17. Deixar o pellet secar a temperatura ambiente;

18. Ressuspender o pellet em 200 pL de TE pH 8,0 (Tris-HCI 10mM +

EDTA 1mM) contendo RNAse (para 24 amostras: 5 mL de H,0O

ultrapura + 40 uL de RNAse); e
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19. Incubar em banho-maria a 37 °C por 30 minutos ou até o pellet se

dissolver completamente.

ApOs a extracao, o DNA foi submetido a quantificacéo via analise em gel
de agarose a 1%, utilizando o marcador High DNA Mass Ladder (Invitrogen, USA)
para verificar a qualidade (integridade das bandas) e a quantidade (ng/uL) de
DNA extraido.

4.6.5.4 REACAO DA POLIMERASE EM CADEIA (PCR)

Para testar as condi¢cdes da PCR, foi feito um gradiente de temperatura,
de 60 a 71,5 °C, em que foram selecionadas as temperaturas Otimas de
anelamento para cada um dos iniciadores sintetizados. Apds a definicdo das
temperaturas oOtimas de anelamento, foi feito um screening com a finalidade de
selecionar os primers com base no grau de polimorfismo e na qualidade das
amplificacdes.

As reacOes de amplificacdo (PCR) foram feitas em um volume final de 10
UL por reacdo,contendo 4,550uL de agua ultra pura (U.P.), 1 yL de tampéao de
reacdo 10X (Thermo Scientific, Fermentas, USA), 0,6 uL de MgCl, a 25mM
(Thermo Scientific, Fermentas, USA), 1 uL de dNTP a 2mM (Aldrich Sigma, USA),
0,8 pL de primer R+F (Aldrich Sigma, USA), 0,05 pLde Tag DNA polimerase
(Thermo Scientific, Fermentas, USA. SU/uL) e 2 pL de DNA (5 ng/tl). As
amplificacdes foram feitas obedecendo a cada respectiva temperatura ideal de
anelamento (Tm) dos iniciadores, em um termociclador Applied Biosystems/ Veriti
96 well. Foi utilizado um programa de 35 ciclos, obedecendo as seguintes
temperaturas e tempo: 94°C durante 4 minutos (desnaturacéo inicial); 94°C por 1
minuto (desnaturacéo ciclica); temperatura especifica de cada iniciador, em °C,
por 1 minuto (anelamento); 72°C por 3 minutos (extensdo ciclica); 72°C por 7

minutos (extensao final); e 4°C forever.
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Tabela 6 — Denominacdo dos 25 pares de primers SSR-ESTs utilizados nas
analises moleculares e respectivos loco, localizacdo cromossdmica (Cr), distancia
do centromero (cM), sequéncia dos primers, temperatura de anelamento (TM) e
motif

Loco Cr cM Sequéncia (5> 3) T™ (°C) Motif
P = 0 TR
meiss s 0 CEMCMSCLIIGT  hy o
oo s 1 SESCINCIETION. o5 oy
moan 1 MMSGEIGGREEE G cons
mo s 04 SNSRI G o
mevo 7 90 ST e o
w5 %2 SSNTICCEHGMIECL o coos
. -
s % SIHCCEENG o o
N
meiss 0 e AMSIACOSEROS o coos
moss s nsse  SUBMAMCESCIE oy o
meiss 0 WS MMOWMCICICOCIER s o
.
umcl656 6 37,58 %ﬁ;%gfggfggggﬁf%%g@ 63,0 (CGGT)7
ey o mose SSMSUEMGCIENGS oo (oo
sy 3w SCHOCIGIGACHIEH. o o
L
umc2292 5 19,39 Ai%ﬁ?éégégiﬁgééﬁggﬁgﬁg € 625 (CTGCCT)4
mows 2 e MCCHOTIGS g o
oo s e | ADDNCEMESTET o

noe w  SEMUEEEEEL  L cou
ey o %0 SASOGINIICEE s o
umcisso 10 167 CTGCTGATGTCTGGAAGAACCCT 64,0 (CTO)5

AGCATCATGCCAGCAGGTTTT
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4.6.5.5 ELETROFORESE

O material genético (DNA) amplificado foi submetido a amperagem de
350 a 400 mA, em gel de agarose Meta Phor 3%, imerso em tampao TAE [Tris-
Acetato 90 mM (pH8,0) + EDTA 10 mM], corado com GEL RED™ e visualizado
pelo sistema de foto documentagdo MiniBis Pro (Bio-Imaging Systems) para
analise do padréo de bandas amplificadas nos testadores.

Foi utilizado também o marcador DNA Ladder (Invitrogen, USA) de 250pb
durante as corridas para determinar o tamanho dos fragmentos amplificados.

4.6.5.6 ANALISE DOS DADOS MOLECULARES

Os 25 pares de iniciadores foram submetidos a uma analise via capilar,
utilizando o Fragment Analyser (Advanced Analytical), que permite detectar uma
diferenca de até 5 pares de bases entre os alelos analisados. Os dados obtidos
pela amplificacdo dos iniciadores SSR-ESTs foram convertidos em codigo
numérico para cada alelo por loco. Tal matriz numérica foi desenvolvida,
atribuindo valores de 1 até o numero maximo de alelos no loco, como descrito no
exemplo a seguir: para um loco que apresenta trés alelos, tem-se a representacdo
11, 22 e 33 para as formas homozigotas (A1Al, A2A2 e A3A3) e 12, 13 e 23 para
as heterozigotas (A1A2, A1A3 e A2A3). Respaldado nessa matriz numeérica, com
auxilio do programa Power Marker, versao 3.25 (Liu e Muse, 2005), estimou-se a
diversidade genética com base no indice de Shannom (1),0 nimero de alelos (Na),
o numero de alelos efetivos (Ne), as heterozigosidades observadas (Ho) e
esperadas (He) para o grupo de gendtipos em questéo (familias endogamicas S3),
além do conteudo de informacdo de polimorfismo (PIC) e do coeficiente de
endogamia (F). Foi obtida a matriz de dissimilaridade genética com base no indice
Ponderado, conforme proposto por Ramos et al., (2011). Foi construido um
dendrograma segundo os valores de dissimilaridade pelo método hierarquico
UPGMA(Unweighted pair-group method average), visando a ilustrar a relacao
genética entre as diferentes familias S;. As andlises estatisticas foram feitas com

auxilio do aplicativo computacional Genes (Cruz, 2013).
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4.6.5.7 CORRELACAO DE SPEARMAN ENTRE DADOS MOLECULARES E
FENOTIPICOS

A estimativa da correlacdo classificatéria de Spearman (Steel; Torrie,
1980) foi utilizada para verificar o grau de coincidéncia entre as distancias
genéticas obtidas por meio de marcadores moleculares e duas analises
fenotipicas: a primeira correlagdo foi feita com as classificagbes obtidas dos
indices de capacidade especifica de combinacdo das familias endogamicas Ss e
a segunda, com a heterose obtida com os hibridos topcrosses.

A expressao de Spearman arranja-se da seguinte forma:

63 4’

" T KSR (K -1)

em que:
rs. coeficiente de correlacao classificatoria de Spearman;
K: numero de diferencas (ds); e

d: diferencas da ordem de classificacdo (posic¢oes).
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5. RESULTADOS E DISCUSSAO

5.1 ANALISES DE VARIANCIAS

As analises de variancias correspondentes aos experimentos dos hibridos
topcrosses e ao experimento de avaliacdo das familias parcialmente endogamicas
S3 per se estdo resumidamente apresentadas na Tabela 7. Pode-se verificar que
os quadrados médios de tratamentos foram significativos (p < 0,05 ou 0,01) para
as caracteristicas analisadas, indicando variabilidade genética (variancia genética
diferente de zero) para as caracteristicas analisadas, o que pode ser explicado
pelas estruturas genéticas dos testadores utilizados, uma vez que as variedades
de polinizacdo aberta BRS Angela e UENF 14 e o hibrido topcross (IAC 125) ja
tém por si s6 elevada variabilidade genética. A linhagem testadora P2, apesar de
ser um material genético com elevado nivel de homozigose (S7), é oriunda do
composto CMS 42, pertencente ao Banco Ativo de Germoplasma da Embrapa
(CNPMS), o que também confere a ela certa variabilidade. A significancia
conferida as familias Sz per se pode ser explicada pela origem da populacdo base
(UENF 14), da qual foram originadas, por se tratar de uma variedade com ampla
variabilidade, decorrente de repetidos ciclos de sele¢éo recorrente.

Os coeficientes de variacdo experimental (CV) para rendimento de graos
(RG) apresentaram valores dentro dos limites aceitaveis para experimentagao
agricola, de acordo com Scapim, at al. (1995). A variedade Angela apresentou

CV(%) de 15,07, Tabela 7, semelhante aos resultados obtidos por Barreto et al.
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(2012) e Rodovalho et al. (2012), em trabalhos utilizando a mesma variedade
como testador de base genética ampla, obtendo, respectivamente, percentuais de
17,78 e 14,70. Esses autores, ao avaliarem o desempenho per se de familias
parcialmente endogamicas S, de milho-pipoca, verificaram, respectivamente,
valores de CV de 29,86 e 26,18%, resultados também semelhantes ao obtido
neste trabalho, para as familias Ss, de acordo com o0 exposto na Tabela 7. Ainda
em relacdo a caracteristica RG, Seifert et al. (2006) avaliaram a capacidade
combinatéria, via topcrosses, de 14 populacdes de milho-pipoca e obtiveram um
CV percentual em torno de 15, valor este muito préximo ao obtido para os
experimentos topcrosses apresentados na Tabela 7, envolvendo como testadores
0s genotipos Angela (15,07), IAC 125 (16,71), P2 (13,96) e UENF 14 (16,94),
resultando em satisfatoria preciséo experimental para tal caracteristica.

De acordo com os resultados obtidos para a caracteristica capacidade de
expansdo (CE), pode-se notar que os valores de CV (%) expostos na Tabela 7
para os genotipos Angela (14,23), IAC 125 (14,22), P2 (14,48), UENF 14 (9,30) e
Ssper se(24,62) estdo dentro de limites aceitaveis de precisdo experimental,
guando comparados a outros trabalhos com milho-pipoca encontrados na
literatura. No entanto, Barreto et al. (2012) se referem a CE como uma
caracteristica que nao apresenta classificacdo prépria e apontam como limites
aceitaveis de CV valores entre 12,5 e 13,8%.

Miranda et al. (2008) avaliaram a variabilidade genética e a
composicao de grupos heteréticos de populagdes de milhos pipoca brasileiras e
obtiveram um CV de 12% para CE nos hibridos avaliados. Vilarinho et al. (2002),
ao testarm familias S; e S, em um programa de melhoramento intrapopulacional
de milho-pipoca, encontraram valores de CV de 16,38 e 14,91%,
respectivamente. De acordo com a Tabela 7, as magnitudes de CE encontradas
para 0s experimentos topcrosses estdo proximas dos valores de precisdo
experimental encontrados em outros trabalhos com a mesma espécie, mostrando

precisdo nos experimentos feitos.
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Tabela 7. Andlises de variancia dos ensaios para os hibridos topcrosses e as
faml’lia§ S; per se para rendimento de gréos (kg.ha™) e capacidade de expansé&o
(mL. g”).

QM
FV GL S; X Angela  S; XIAC-125 S; XP2 S; XUENF14 Ssper se
Rendimento de Gréos (RG)
Rep 1 2183900,99  593525,18  343761,99 370365,60 76517,79
Trat 49 1219809,45  1178969,05  1056164,30 1127949,90°  398531,47"
Erro 49 489229,97 573285,61  540400,29 544026,16 122655,83
Média 4638,79 4531,62 5264,58 4353,59 1346,69
CV (%) 15,07 16,71 13,96 16,94 26,00
Capacidade de Expanséo (CE)
Rep 1 0,24 1,62 14,31 3,05 32,12
Trat 49 23,217 25,04” 27,60 18,35~ 67,87
Erro 49 19,46 10,89 13,58 7,85 38,11
Média 30,99 32,13 25,44 30,13 25,06
CV (%) 14,23 14,22 14,48 9,30 24,62

""" Significativo a 5 e 1% de probabilidade, respectivamente.

Pode-se notar que os coeficientes de variacdo atribuidos ao ensaio das
familias S3 per se ultrapassaram 20%, o que, segundo a classificacdo de Pimentel
Gomes (2000), confere baixa precisdo experimental. Segundo Ramalho (2000),
pequenas variacdes nas unidades experimentais, induzidas ou involuntarias,
causam certa heterogeneidade entre as parcelas. Algumas criticas podem ser
feitas a metodologia de classificacdo de Pimentel Gomes, por ndo levar em
consideracdo a cultura estudada, as variaveis em analise, a heterogeneidade do
solo e o tamanho da parcela.

Diante do exposto, no que diz respeito ao coeficiente de variacao
experimental, tanto para RG quanto para CE, pode-se inferir que o delineamento
em blocos ao acaso utilizado foi eficaz no controle ambiental, conferindo certa
tranquilidade e seguranca para iniciar a discussao de todas as analises referentes
ao estudo da capacidade combinatéria das familias parcialmente endogamicas Sz
derivadas da variedade comercial UENF 14.

Na Tabela 7, estdo apresentadas as médias de rendimento de grédos (RG)
e capacidade de expanséo (CE) para todos os materiais em estudo, de acordo
com cada experimento avaliado, variando estas médias de 1.346,69 a 5.264,58

kg.ha™, para RG, e de 25,06 a 32,13 mL.g, para CE. As familias S3 expressaram
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as menores medias para ambas as caracteristicas avaliadas e os hibridos
topcrosses oriundos do cruzamento com o testador P2 apresentaram a maior
média para RG, enquanto os hibridos topcrosses oriundos do cruzamento com o
testador IAC 125 se destacaram com as maiores médias para CE. Resultados
semelhantes foram obtidos por Barreto et al. (2012), em que as familias S, per se
expressaram as menores médias para RG e CE, respectivamente, 1.097,23
kg.ha'e 28,94 mL.g™, e os hibridos topcrosses derivados do testador IAC 125
detiveram a maior média para CE, 33,06 mL.g™". Uma justificativa para os baixos
valores médios de RG verificados pelas familias endogamicas pode estar
relacionada ao efeito da depressdo endogamica pela maior acdo dos efeitos
génicos de dominancia.

A Figura 1 mostra os boxplots referentes a dispersdo dos hibridos
topcrosses e das familias Sz per se para as caracteristicas RG e CE.

Considerando a caracteristica rendimento de gréos, podem ser observados
claramente na Figura 1 os baixos indices para as familias S; per se, o que pode
ser explicado pelo elevado efeito da depressdo endogamica para esse carater, 0
gue ja nao se verifica para capacidade de expansao, visto que esse carater €

menos influenciado pela acao resultante da elevacéo do nivel de homozigose.
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Figura 1. Boxplot para as variaveis rendimento de grdos e capacidade de
expansao para diferentes testadores (Angela, IAC 125, Linhagem P, e UENF 14)
e para familias Ssper se.

5.2 ESTIMATIVAS DE PARAMETROS GENETICOS E FENOTIPICOS

. . ‘A . 2t =3 PN .
A Tabela 8 mostra as estimativas de variancia genética (“¢ ), variancia

fenotipica (35 ), herdabilidade (TlE ), coeficiente de variacdo experimental (CVe),

coeficiente de variacdo genético (CV,) e indice de variagéo(ly) dos hibridos
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topcrosses provenientes dos testadores Angela, IAC 125, P2 e UENF 14 e das
familias S; per separando rendimento de gréos e capacidade de expansao.

Para a varidvel rendimento de grdos, a maior variancia genética foi
observada quando o testador Angela foi utilizado, testador de base genética
ampla e nao relacionado, constatando que este testador promoveu a expressao
mais acentuada da variabilidade genética nos hibridos topcrosses, superando,
aproximadamente trés vezes, a variancia genética encontrada nas familias Ss per

Se.

Tabela 8. Estimativas dos parametros genéticos e fenotipicos dos topcrosses Sz X
Angela, Sz x IAC-125, Sz x P,, S3x UENF 14 e familias Sz per se para rendimento
de grdos (kg. ha™) e capacidade de expansdo (mL. g™).

Angela IAC-125 P2 UENF 14 Ssper se
Rendimento de Graos (RG)
gg 22830,61 18927,61 16117,62 18247,62 8621,11
53 38119,04 36842,78 33005,13 35248,43 1245411
g; 0,59 0,51 0,49 0,51 0,69
CV, 15,07 16,71 13,96 16,94 26
CVq 3,25 3,03 2,41 3,10 6,89
/(%) 21,61 18,17 17,27 18,31 26,52
Capacidade de expanséao (CE)

52 0,11 0,44 0,44 0,33 0,93
53 0,72 0,78 0,86 0,57 2,12
g; 0,16 0,56 0,51 0,57 0,44
CV, 14,23 14,22 14,48 9,3 24,62
CVq 1,10 2,07 2,60 1,90 3,85
(%) 7,76 14,55 17,97 20,44 15,63

Em seguida, ocupando respectivamente a segunda e terceira colocacgdes,
com valores muito préximos de variancia genética, os hibridos obtidos entre IAC X
Ssze UENF 14 X S; apresentaram expressiva variabilidade genética. Os hibridos
topcrosses, com menor variancia genética, foram os obtidos entre P2 X S3, que,
apesar de terem ocupado esta posi¢cdo, ndo tornam o testador P2 um genotipo
ruim, pois pode-se observar que seu valor foi aproximadamente o dobro da

variancia genética encontrada nas familias S; per se. Estas variancias genéticas
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observadas na Tabela 8, para rendimento de graos, podem ser consideradas
satisfatorias e ampliam as expectativas para com a variedade UENF 14, em nivel
de exploracéo do seu potencial genético, como populacao inicial em um programa
de melhoramento de milho-pipoca.

Em relacdo a variancia genética, para a variavel capacidade de expanséo,
as familias S; per se foram superiores em aproximadamente oito vezes a
variancia genética encontrada nos hibridos topcrosses resultantes do cruzamento
entre Angela X S; e mais de duas vezes superior as variancias dos hibridos IAC
125 X Sze P2 X Ss, sendo estes dois ultimos reconhecidos testadores de base
genética estreita. Também foi detectada variancia genética nas familias S; per se
superior, aproximadamente trés vezes, a variedade UENF 14, testador
caracteristicamente de base genética ampla e altamente relacionado. E
importante ressaltar que as estimativas que envolvem as familias Sz per se e o
testador UENF 14 estdo relacionadas com a variancia genética intrapopulacional,
por se tratar de genotipos oriundos da mesma populacao base, a variedade UENF
14(Tabela 8).

Quanto as estimativas de herdabilidade, observa-se na Tabela 8 que, de
maneira geral, em média, tais indices se mantiveram muito proximos,
independentemente do testador utilizado, com excec¢édo dos hibridos oriundos do
testador Angela, especificamente para a variavel capacidade de expansao, sendo
constatado que este testador ndo foi capaz de expressar a variabilidade genética
entre as familias S;. Barreto et al. (2012) obtiveram indices de herdabilidade
semelhantes para este mesmo testador (Angela), ao avaliarem a capacidade
combinatéria de familias S, de milho-pipoca para rendimento de gréos e
capacidade de expansédo. Ainda analisando os indices de herdabilidade para
rendimento de gréos, as familias Sz per se apresentaram o maior valor (0,69%) e
os hibridos topcrosses provenientes do testador P2, o menor indice (0,48%). Para
capacidade de expanséo, os hibridos UENF14 X Sze IAC 125 X S; apresentaram
0s maiores indices de herdabilidade (respectivamente, 0,57 e 0,56%) e o0s
hibridos Angela x Sz apresentaram o pior indice, 0,16%, em decorréncia da
reduzida variancia genética e elevada variancia fenotipica apresentadas por tais
hibridos (Tabela 8).
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Considerando os valores observados de herdabilidade, constata-se o
baixo potencial de aproveitamento destas estimativas como parametro de maior
utilidade para o estudo em questéo, tanto para RG quanto para CE.

Todavia, os indices de variacdo, ou seja, a relacdo entre os coeficientes
de variacao genética e os coeficientes de variacdo experimental, revelaram que
grande parte da variacdo observada foi produto da variancia genética e ndo da
variancia ambiental (Tabela 8).

5.3 ANALISE DE VARIANCIA E ESTIMATIVA DOS EFEITOS DA CAPACIDADE
DE COMBINACAO

A Tabela 9 mostra que houve efeito significativo para as capacidades
geral e especifica de combinacdo, indicando a existéncia de variabilidade

genética para as caracteristicas avaliadas (RG e CE).

Tabela 9 - Analise das capacidades combinatérias para rendimento de graos (RG)
e capacidade de expanséao (CE).

QM
FV GL e oE
CRUZAMENTOS 254 4929150,46 48,44~
CGC Familias S3 (1) 49 1237844,33" 31,82
CGC Testadores (Il) 3 15738269,05" 937,29"
CEC 200 1651409,91" 31,87
RESIDUO 199 453919,57 19,98

" Significativo a 5 e 1% de probabilidade, respectivamente.

A Tabela 10 apresenta as estimativas de capacidade geral de
combinacédo (CGC) das familias Sz per se(grupo 1) e testadores (Grupo Il) e, na
Figura 2, os mesmos efeitos estdo expostos sob forma de gréfico para
rendimento de gréos e capacidade de expansao.

Analisando inicialmente os resultados, nota-se expressiva variacao entre
as CGC das familias S; per se e as caracteristicas analisadas (RG e CE),
podendo ser destacadas as familias 9, 16 e 23 por apresentarem,
concomitantemente, indices positivos e significativos de CGC, tanto para RG

guanto para CE, conforme destacado na Tabela 10.
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As cinco familias que apresentaram as melhores estimativas de RG, em
ordem decrescente, foram a 9, 33, 4, 20 e 16 e para CE, as cinco melhores
foram a 18, 23, 42, 11 e 25.

Ainda em relacdo a CGC do grupo |, o genoétipo que apresentou melhor
indice combinatorio, para RG, foi a familia 9, a Unica a alcancgar indice acima de
1.000. As familias 23, 2, 31, e 50 apresentaram estimativas positivas de CGC,
mas ndo alcancaram amplitude satisfatoria, com valores aproximados de 256,
255, 251 e 245, respectivamente.

Os baixos indices apresentados para rendimento de graos, de maneira
geral, pelas familias parcialmente endogamicas Ssindicam terem sofrido pouco
efeito de aditividade, possivelmente pela complexidade da heranca do carater
(RG) e pelo fato de a populacdo da qual se originaram as familias Sz (UENF 14)
apresentar expressiva variabilidade genética, o que pode ter tornado menos
frequente a ocorréncia de uma combinagcdo satisfatdria, causada por efeitos

aditivos.
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Tabela 10 - Estimativas dos efeitos da capacidade geral de combinagéo (5-.)
associados aos grupos | (familias S3) e Il (Testadores) para as variaveis
rendimento de géos (kg.ha™) e capacidade de expansdo (mL.g™).

EFEITO DA CGC ASSOCIADO AO GRUPO |

Variavel Variavel
Familias RG CE Familias RG CE
1 83,40 -1,27 26 -268,65 0,69
2 255,12 -0,35 27 -597,17 0,43
3 61,83 -0,36 28 -467,30 0,31
4 379,23 -0,09 29 -52,52 0,10
5 81,38 -1,08 30 83,89 -3,17
6 -35,71 0,14 31 251,31 0,33
7 -314,00 1,27 32 28,00 0,60
8 41,60 0,91 33 470,92 0,67
[9 1070,15 1,56 34 -235,93 -0,33
10 -18,78 -2,27 35 -133,52 0,04
11 167,05 1,84 36 2,83 -0,01
12 -154,83 0,61 37 71,36 -1,37
13 131,68 1,30 38 -254,44 -2,10
14 84,50 0,47 39 -512,28 -0,63
15 53,56 0,87 40 134,03 0,85
[16 331,12 1,31 41 189,63 -1,03
17 -215,50 -1,26 42 -44,16 2,16
18 -139,68 3,30 43 -339,05 -0,10
19 31,09 -2,64 44 -60,72 -0,49
20 354,95 -1,18 45 -268,13 -2,52
21 -53,83 0,63 46 6,72 -1,39
22 -60,75 -0,45 47 12,56 1,68
[ 23 256,05 2,77 48 -425,25 0,04
24 -3,79 0,92 49 -143,48 -1,87
25 -80,49 1,80 50 245,98 -1,67
Erro padrao ((G")) 166,74 1,10
EFEITO DA CGC ASSOCIADO AO GRUPO I
Variavel
Testador RG CE
1. Angela -124,75 1,20
2.1AC 125 -156,53 2,52
3. P2 563,46 -4,23
4. UENF 14 -282,17 0,50
56,14 0,37

Erro padrdo (5 i)
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Figura 2. Estimativas dos efeitos da capacidade geral de combinacao (gi)
associados as familias Ss para rendimento de gréos (kg.ha™) e capacidade de
expansdo (mL.g™?) de acordo com o modelo de Griffing (1956).
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Baixos valores de G: indicam gue a média dos hibridos de que a familia
“i” participa nao difere muito da média geral do dialelo, ou topcross (Vencovsky e
Cruz, 1989). Em contrapartida, estimativas elevadas, negativas ou positivas,

Hi” z

expressam que a linhagem ou familia “i” é, respectivamente, muito pior ou melhor
gue as demais familias incluidas no topcross, levando em consideracdo a média
de seus hibridos (Silva et al., 2011).

Analisando a CGC para a caracteristica CE, observa-se que a familia 18 foi
a que apresentou maior indice, 3,30, seguida da familia 23, com indice de 2,77
(Tabela 10). As familias 47, 13 e 7 também apresentaram indices positivos de
CGC, com valores respectivos de 1,68, 1,3 e 1,27. De maneira geral, genétipos
com indices significativamente positivos de CGC séo considerados bons materiais
em razao dos efeitos aditivos presentes.

Os indices de CGC para CE, em particular, quando comparados com 0s
indices para RG, foram de certa forma mais satisfatorios, possivelmente em razéo
de a capacidade de expanséo ser uma caracteristica oligogénica, portanto, mais
influenciada pelos efeitos de aditividade, uma vez que a maior frequéncia de
alelos favoraveis para CE, provavelmente, esteja relacionada ao constante
melhoramento genético da caracteristica em questao.

A Figura 3 apresenta as estimativas da capacidade geral de combinacéo

(CGC) dos testadores (grupo 1), para RG e CE.

©
=3
S

Rendimento de Graos
Erro padréo (g) = 56,14

Capacidade de Expansao
24 Erro padréo (g, = 0,372
600

400 -

[

200 A

|
|

-200 A

Capacidade Geral de Combinacéo (g;)
Capacidade Geral de Combinagéo (g;)

-400 T T T y -5

Angela

IAC 125
Linhagem P,
UENF 14
Angela -
IAC 125 1
Linhagem P, 4
UENF 14 1

Figura 3. Estimativas dos efeitos da capacidade geral de combinacao (gi)
associados aos testadores para rendimento de grdos (kg. ha™) e capacidade de
expansdo (mL. g*) de acordo com o modelo de Griffing (1956).
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Considerando a CGC para o grupo Il, Figura 3, entre os testadores, a
linhagem P2 se destacou para a caracteristica RG, com indices proximos de 600,
0 que pode ser explicado pela ocorréncia de complementaridade desse testador
com as familias S;. O testador IAC 125 foi aquele que expressou indices mais
elevados para CE, com estimativas préximas de 2.5. Barreto (2008), avaliando a
capacidade combinatéria de familias S, de milho-pipoca, também obteve
resultado semelhante para o hibrido triplo IAC 125, indicando-o como o testador
com os melhores indices de CGC para CE.

Silva e et al. (2011) avaliaram a capacidade combinatoria de 10
linhagens de milho-pipoca para sete caracteristicas, entre elas a capacidade

expansiva dos gréos, e verificaram que entre 0s genotipos testados a linhagem

P2 (PR 024) apresentou a maior estimativa de G, para CE, denotando que tal
linhagem poderia contribuir para aumentos significativos desta caracteristica (CE)
em programas de melhoramento da espécie. Observa-se que a linhagem P2 em

outros trabalhos teve comportamento distinto para CE, no entanto, no presente

estudo, apresentou melhores estimativas de G: para RG, sendo, portanto, um
testador de menor interesse para incrementos na média da caracteristica
capacidade de expanséo, em se tratando de linhagens ou familias endogamicas
obtidas da variedade UENF 14.

A Tabela 11 mostra as estimativas dos efeitos das capacidades
especificas de combinacéo (CEC) para rendimento de grdos de cada cruzamento
de cada familia S; per se com os quatro testadores (200 hibridos topcrosses). Na
Figura 4, podem ser observados os graficos de dispersao ilustrando os mesmos
efeitos de CEC para RG.

Em se tratando dos efeitos da CEC (i) , Vencovsky e Cruz (1989) e
Cruz et al. (2004) afirmam que tais estimativas apresentam importancia particular,

uma vez que: a) o sinal indica, ou ndo, a existéncia de dominancia unidirecional;

b) a magnitude é um indicativo de heterose varietal, posto que quanto maior &
maior é a divergéncia entre o testador “ e os demais genitores e,
consequentemente, maior o efeito de heterose varietal nos seus hibridos; e ¢) o

somatorio é funcdo da heterose média.

Sempre que os efeitos de 5 sdo referidos, torna-se implicito que a

capacidade especifica de combinagéo corresponde ao comportamento particular
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de dois genitores cruzados entre si e esta associada a efeitos genéticos néo
aditivos, de interesse em complementacdes génicas em programas
interpopulacionais de melhoramento (Vencovsky e Cruz, 1989; Hallauer e Miranda
Filho, 1988; Cruz et al., 2006).

Tabela 11 - Estimativas dos efeitos das capacidades especificas de combinacao
(CEC) de cada cruzamento entre familia S3(Grupo 1) x testador (Grupo II) e
estimativas do erro padréo de rendimento de gréos (kg.ha™).

Gl Grupo Il Gl Grupo Il

Angela IAC125 P2 UENF14 Angela  IAC125 P2 UENF14
1 273,5 332,2 628,6 1221 26 -21,06 232,4  -580,7 38,9
2 196,5 -269,1 846,5 1223,7 27 -42,8 -694,6  -110,3 -384,3
3 -603,9 976 -204,6 604,7 28 -682,2 -691,1 87,5 286,3
4 1463,8 58,6 -160,4 1169,4 29 -2092,6  -776,2 6534 -117,3
5 26,3 504,6 -7,9 -952,8 30 774,0 -5,3 903 700,7
6 695,7 229,1 -662 396 31 589,7 681 398,5 -1104
7 1007,4 -233,3 -385,1 -169,1 32 216,7 32,06 -578,9 459,2
8 499,3 162,9 362,2 502,2 33 409,2 689,1 4,0 -131,2
9 7719 1960,3 -5,7 -426,2 34 -590,7 -207,7 271 539
10 -87,8 -395,2 715,2 456,2 35 114,2 993,5 418 =747
11  -1094,3 996,7 418,2 257,3 36 82,6 79,4 965,5 -560,5
12 -586,6 -207,3  -314,6  -191,2 37 64,3 736,8 -397,7 8,5
13 1387,6 -775,3 746,3 -46,5 38 254,2 -218,8 97,6 -610
14 184,0 875,5 246,1 -573 39 -740,6 235,3 -792 6
15 871,0 21,3 636,2 533,7 40 344,7 -818,4  232,7 317
16 981,8 -234 -501,9 619,1 41 -459,7 251,9 1445 -59,4
17 819,4 -880 665,5 -922,7 42 1427 470,9 228,1 -731

18 -281,3 555,3 1375 -653,4 43 -1023 -534,2 1785  -1084,4
19 -604,8 217,8 166,8 1719,6 44 -1096,6  -127,3  430,7 -563,6
20 -76,3 1712,5 -769 709,6 45 1106 943,0 -303,6 1011
21 1517,1 -1019,4 -985 842,2 46 359,6 205,2 -857,5 -1032
22 1149,8 -856,9 -1189 182,3 47 -502,9 3,06 -85,5 957
23 634,1 300,3 -12,2 630,1 48 -223,2 -36,9 -307,2 996

24  -1035,6 -376,8 1460 294,2 49 -1315 114,6 2359 -415
25 -343,5 747,9 155,4 -447,0 50 1235,2 -4,4 1074 38,7
Erro padréo S; 454,4
Erro padrao S; 333,9

Erro padréo S; 4415
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Figura 4. Gréfico de disperséo referente ao efeito das capacidades especificas de
combinacao (S;) de cada cruzamento S; x testador para rendimento de gréos (kg.
ha') e capacidade de expanséo (mL g™).
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Considerando a caracteristica rendimento de grdos, os dois hibridos
circulados na Figura 4, que apresentaram melhores estimativas dos efeitos da
CEC, foram oriundos dos cruzamentos entre o testador P2 e a familia 49 e entre o
testador IAC 125 com a familia 9. Estes hibridos, respectivamente, detiveram

efeitos 5is de 2359 e 1960, além de apresentarem valores acima de 7500 kg.ha’
Y(Tabela 11 e Figura 4). Esses dois hibridos s&o muito interessantes por
expressarem em seus genoétipos elevados efeitos genéticos nao aditivos,
derivados das complementacfes alélicas de seus respectivos genitores, e
certamente irdo compor hibridos com elevada produtividade média de gréos,
podendo ser Uteis em programas interpopulacionais de melhoramento de milho-
pipoca.

Outros hibridos também expressaram resultados satisfatorios, a exemplo
do hibrido entre UENF 14 e a familia 19 e entre Angela e a familia 21, com
indices de 1719 e 1517, respectivamente, e valores de produtividade em torno de
6000 kg.ha™ (Tabela 11 e Figura 4). De todos os cruzamentos possiveis, os de
melhores desempenhos de CEC para o testador Angela foram para com as
familias 21, 4, 13, 50, 22 e 45. As familias que se destacaram com o testador IAC
125 foram a 9, 20, 11, 35, 3 e 45. Para o testador P2, as familias que
apresentaram melhores efeitos de CEC foram a 49, 43, 24, 41, 18 e 50. As
familias de melhor combinacéo especifica com o testador UENF 14 foram a 19, 2,
4, 45, 48 e 47 (Tabela 11).

Esses resultados indicam que combinacdes hibridas com boa
produtividade média de grdos podem ser obtidas entre os testadores e as
respectivas familias citadas.

As estimativas dos efeitos da CEC para capacidade de expanséo
encontram-se na Tabela 12. Também na Figura 4, podem ser observados 0s
graficos de disperséo ilustrando os mesmos efeitos de CEC para CE.

Silva et al. (2010) avaliaram a habilidade combinatéria de linhagens

tropicais e temperadas de milho-pipoca e afirmaram, com base nas estimativas

positivas de S, gue a caracteristica CE revelou dominancia unidirecional,
denotando que se os desvios de dominancia expressarem indices negativos,
pode-se concluir que os genes aditivos atuam exclusivamente para aumentos na
capacidade de expanséo.

De acordo com Pereira e Amaral Junior (2001) e Simon et al. (2004), ha
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ocorréncia de dominancia unidirecional para capacidade de expanséo, em que
genes aditivos, de forma absoluta, representam a maior importancia na expressao
do carater.

De acordo com os resultados da Tabela 12 e Figura 4, pode-se verificar

gue, entre as estimativasf:'fobtidas para capacidade de expansdo, a melhor
combinacao hibrida foi derivada do cruzamento entre a familia 2 com o testador
IAC 125, com indice préximo de 8,96 e valor de CE superior a 40 mL.g™. Os
hibridos dos cruzamentos entre as familias 19, 44 e 39 com o testador Angela e
entre as familias 26 e 22 com o testador UENF 14 obtiveram indices acima de 5 e
valores de CE superiores a 35 mL.g™. Os hibridos obtidos com as familias 2, 30 e
1 e o testador P2 apresentaram indices em torno de, respectivamente, 9,22; 8,37
e 7,88 com valores de capacidade de expansdo de 30 a 35 mL.g™" (Tabela 12 e
Figura 4). Em se tratando de complementacdes alélicas, decorrentes de efeitos
nao-aditivos, pode-se dizer que os hibridos derivados dos genitores anteriormente
citados, com bons indices de CEC, sdo gendtipos que expressaram boa heterose
em relacdo a CE, devendo ser mais bem estudados.

As Tabelas 11 e 12 mostram que algumas familias apresentaram

estimativas (f ij ) satisfatorias, concomitantemente da CEC para RG e CE.

Respectivamente para RG e CE, a familia 19 revelou o melhor indice (1°
colocacdo) para UENF 14 (RG) e, também, para Angela (CE); a familia 2 foi a 2°
colocada para UENF 14 e a 1° para IAC 125; a familia 49 foi a 1° para P2 e a 2°
para IAC 125; a familia 20 foi a 2% para IAC 125 e a 4® para UENF 14; a familia
45, além de ocupar a 4% melhor classificacdo para RG com a UENF 14 e a 5°
colocacao para CE com o P2, também expressou efeitos positivos para diferentes
testadores para rendimento de grdos, sendo a 4* melhor com a UENF 14 e a 6°
com os testadores Angela e IAC 125; a familia 22 foi a 5% com Angela e a 2% com
a UENF 14; por fim, a familia 50 ocupou a 62 colocagdo para RG com o testador
P2 e também obteve a mesma classificacdo para CE com o testador Angela.

E importante ressaltar que nem sempre elevados indices de CEC
atribuidos aos hibridos conferem aos genitores boas indicacbes como topcrosses,
pois, as vezes, 0 que ocorreu foi uma boa complementacdo alélica derivada de
efeitos de dominancia referente a um dos pais, enquanto no outro, pode-se
verificar um efeito negativo de CGC. Portanto, é interessante observar como cada

genitor se comporta individualmente e como esta sua CGC em relagdo aos
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demais genitores.

Tabela 12 - Estimativas dos efeitos das capacidades especificas de combinacéo
(CEC) de cada cruzamento entre familia Ss (Grupo 1) x testador (Grupo Il) e
estimativas do erro padrdo de capacidade de expansdo (mL.g™Y).

Grupo Il Grupo Il
Gl Angela 1AC125 P2 UENF14 G Angela IAC125 P2 UENF14
1 0,03 0,21 7,88 4,55 26 2,22 -2,67 -1,41 5,92
2 3,4 8,96 9,22 -0,94 27 -1,26 -1,24 1,84 2,35
3 -1,8 -0,11 -4,02 -1,84 28 -4,72 -2,62 0,88 -2,02
4 -2,39 1,19 0,87 3,88 29 -1,67 -1,16 -2,32 -1,3
5 3,01 0,52 2,28 0,12 30 5,52 3,53 8,37 0,79
6 -5,05 1,12 -0,94 -1,77 31 4,76 0,43 -0,71 1,95
7 4,2 -3,08 4,01 -1,31 32 0,32 -7,41 -2,40 -3,48
8 -3,9 0,02 3,03 1,29 33 3,6 1,76 0,94 -0,22
9 0,11 1,37 0,55 -3,52 34 2,49 1,60 -1,55 2,3
10 1,03 2,37 1,72 -1,27 35 -8,37 2,39 -1,17 0,58
11 -0,67 -2,57 -3,89 1,11 36 -3,48 -9,05 0,96 1,96
12 -2,02 -5,34 1,83 -4,40 37 -4,11 2,73 0,07 3,91
13 2,54 -0,94 -1,68 -2,43 38 -0,97 -0,62 -2,36 0,31
14 2,2 2,05 0,15 2,07 39 6,56 3,57 5,75 1,50
15 -1,6 -0,02 -0,76 1,49 40 -1,42 0,41 1,09 3,93
16 2,19 -3,37 -6,78 -0,35 41 -1,21 3,30 -1,35 -1,26
17 -1,89 4,19 0,72 0,38 42 -2,74 -1,06 -1,88 -3,04
18 0,95 -3,44 0,73 -4,6 43 -5,22 0,46 -0,94 -2,60
19 7,3 -1,25 -0,32 2,10 44 7,08 3,84 -13,05 0,77
20 0,94 1,95 -0,61 4,05 45 -3,88 3,04 5,47 3,89
21 2,3 -3,8 1,23 -11,76 46 2,73 3,92 5,09 -6,39
22 -1,62 -5,10 0,24 5,41 47 0,48 0,42 -5,56 1,85
23 -0,18 1,83 0,01 -0,48 48 3,88 0,39 1,66 1,83
24 -1,7 0,34 -4,3 -1,13 49 0,96 4,31 4,15 3,00
25 -1,63 0,72 -4,18 2,74 50 4,25 0,19 -1,47 2,95
Erro padrdo S; 2,93
Erro padrdo S; 3,01
Erro padrdo S;; 2,21

Analisando de maneira geral, ainda a CEC para RG e CE, pode-se
observar nos graficos de dispersdo expostos na Figura 4 um comportamento
distinto especificamente dos hibridos obtidos entre as familias S3 com o testador
P2, quando comparado com os demais hibridos, como se formassem um grupo
distinto dos demais. Possivelmente, tal comportamento esteja relacionado a
origem do testador por se tratar do Unico testador, que é uma linhagem (S7),
portanto, ndo relacionado, com base genética estreita e elevado nivel de
homozigose.

Uma outra observagéo diz respeito a forma como as estimativas entre os
efeitos de CEC e os valores das caracteristicas avaliadas, principalmente
rendimento de grdos, se distribuem em toda analise combinatéria, de modo

semelhante a uma analise de regressao linear (Figura 4).
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Analisando a Tabela 12, pode-se inferir que houve ocorréncia de
bidirecionalidade de dominancia para CE, contrapondo-se as afirmagcfes de
Pereira e Amaral Junior (2001) e Simon et al. (2004). No entanto, trabalhos
recentes tém mostrado ocorréncia de bidirecionalidade de dominéncia para CE,
como o de Silva et al. (2010), Barreto et al. (2012), Rodovalho et al. (2012), Soni e
Khanorkar (2013) e de Gongalves et al. (2014).

-

Na concepcéo de Cruz et al. (2006), as estimativas dos efeitos de >:; per se
ndo sao suficientes para inferir sobre as melhores combinacdes, sendo
necessario, para tanto, averiguar as estimativas dos efeitos de G; dos genitores,
devendo ser favoravel para pelo menos um deles.

Diante da concepcao de Cruz et al. (2004), foi feito um comparativo entre

as estimativas dos efeitos de G: e de i/ para todas as familias Sz avaliadas e se
verificou que, entre as familias de maiores estimativas de capacidade geral e

especifica de combinacao, para a caracteristica rendimento de graos, trés familias
apresentaram, concomitantemente, estimativas elevadas dos efeitos de G: 5. A
familia 9, além de ocupar a 1° colocacéo para CGC, com G: de 1070.15 e também

a 1% posigcdo para CEC, em combinacdo com o testador IAC 125, com f:';' de

1960, foi a familia com a 2% melhor CEC entre os 200 hibridos topcrosses
avaliados. A familia 4 foi a 3% colocada para CGC, com G; de 379.23 e ocupou a
22 colocagédo para CEC, com o testador Angela, com 2t de 1463.8. Por Ultimo e

ndo menos importante, a familia 20 se posicionou como a 4% melhor CGC, com G:

de 354.95 e se destacou também como a 22 melhor CEC, com o testador IAC 125,

com 2 de 1712.5. Portanto, pode-se afirmar que, para rendimento de grdos, as
familias 9, 4 e 20 s&o genotipos promissores, pois contribuem para
complementacdes alélicas tanto com efeitos aditivos quanto com efeitos de

dominancia.

5.4 CAPACIDADE DE DISCRIMINACAO DOS TOPCROSSES

As estimativas de discriminacdo dos testadores, de acordo com os indices
de performance (P) e discriminacéo (D) de Fasoulas (1983), para rendimento de

graos e capacidade de expanséao, estdo, respectivamente, nas Tabelas 13 e 14.
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Com base no indice discriminatério D, de Fasoulas, pode-se verificar que
o testador que melhor discriminou as familias S3 foi a variedade UENF 14, tanto
para rendimento de graos quanto para capacidade de expansdo, com estimativas
de 28,98 e 25,22, respectivamente (Tabelas 13 e 14).

Cabe ressaltar que o mérito da UENF 14 sobre os demais testadores foi
mais expressivo para capacidade de expansdo do que para rendimento de graos,
sendo que as diferencas entre os indices discriminatérios de todos os testadores
foram muito pequenas (Tabela 13).

Para rendimento de graos, € de grande importancia ressaltar que as
familias S; per se, que obtiveram as melhores estimativas de capacidade geral de
combinagdo, compuseram os melhores hibridos quando cruzadas com o0s
testadores Angela, IAC 125 e UENF 14 (Tabelas 10 e 17). O testador P2,
segundo menor valor do indice D, Tabela 13, ndo discriminou as familias com
melhores CGC entre os hibridos topcrosses mais produtivos, no entanto, produziu
hibridos com a melhor média geral para rendimento de graos, lembrando que este
genitor apresentou a melhor capacidade geral de combinacdo entre os demais
testadores, Tabela 10, o que torna coerente os resultados verificados em relacao
a capacidade de produzir bons hibridos com familias que apresentaram indices
de capacidades gerais de combinacdo muito baixos e até mesmo negativos,
como, por exemplo, as familias 49, 41 e 24 (Tabelas 10 e 11).

Portanto, faz-se necessario ressaltar que os hibridos obtidos do testador
P2 expressam em alto grau o valor genético conferido por ele, sendo
desaconselhavel utilizd-lo como testador para a caracteristica rendimento de
graos.

Entre os 10 hibridos mais produtivos, destacam-se quatro familias S;
cruzadas com o testador Angela, trés familias cruzadas com o testador IAC 125 e

também trés com o testador UENF 14. Figuram entre elas, as cinco familias Sz de

maior CGC para RG (9, 33, 4, 20 e 16, em ordem decrescente de efeito E’r‘:),
respectivamente, para os hibridos Angela X Ss, as familias 4 (12 classificacédo de
performance), 9 (2%, 16 (5% e 33 (9%), para os hibridos IAC 125 X Sz, as familias
9 (melhor performance), 20 (2% e 33 (4%) e para os hibridos UENF 14 X Ss, as
familias 4 (3%), 20 (4°) e 16 (77 (Tabelas 10 e 13).
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Tabela 13 — Capacidade de discriminacao dos testadores, de acordo com o indice
D e indice de performance P (Fasoulas, 1983), para rendimento de grédos (kg.ha™)
dos hibridos topcrosses, fundamentado no teste t de student (0,05) de
comparacdes de médias.

Ordem Angela IAC 125 P2 UENF 14

Ss Média P S; Média P S Média P S3 Média P
1 4 511381 73 9 744444 98 49 7349,70 86 2 6803,70 96

9 5112,79 73 20 6481,48 84 41 6768,82 63 19 6039,06 67
3 13 4790,06 55 11 5577,78 37 24 658984 51 4 5837,04 57
4 50 475187 55 33 5574,0r 37 43 6580,71 49 20 5352,94 39
5 16 4583,67 47 3 545185 35 50 6454,00 45 47 5296,88 33
6 22 4359,79 29 14 5374,0r 33 18 6370,02 39 46 525193 33
7 15 419529 24 31 534630 33 2 623566 37 16 523864 33
8 23 416094 24 35 527407 27 30 612085 31 44 5238,64 33
9 33 4150,85 22 37 522222 22 36 610233 31 23 517458 31
10 30 412863 22 45 508889 20 13 601206 29 21 5076,77 31
11 31 411177 22 25 508148 20 1 5846,00 22 30 5072,98 31
12 45 410845 22 5 5000,00 16 10 5830,41 22 24 4976,69 29
13 41 4002,19 16 23 4970,37 16 15 5823,77 22 3 495497 20
14 7 3964,13 16 41 485556 14 31 5783,81 18 9 493224 20
15 6 3930,67 14 4 485185 14 29 573488 18 31 488351 20
16 17 387461 14 42 4840,74 14 11 5719,29 18 15 487567 20
17 8 381164 14 1 482963 14 33 560896 10 8 483224 20
18 3 380743 14 18 4829,63 14 17 558398 10 32 477559 20
19 19 377524 10 19 46629 10 8 5537,81 10 10 472585 18
20 40 374951 10 50 465556 10 9 551111 6 11 4712,71 18
21 2 372237 10 46 462593 10 44 5504,05 6 6 4648,65 12
22 46 3637,06 8 8 461852 8 40 5500,78 6 33 4628,03 10
23 1 362761 8 6 460741 8 14 546469 6 34 459150 8
24 20 354932 8 16 4511,11 6 35 541852 6 1  4493,86 6
25 14 353923 8 36 449630 6 23 5377,78 6 50 4453,96 6
26 32 351547 8 30 449259 6 4 535280 6 22 440994 6
27 21 3488,01 8 15 448889 6 19 533196 6 13 4373,49 2
28 37 340641 8 32 447407 6 42 531792 4 37 4368,27 2
29 5 337844 6 47 442963 6 25 520896 4 40 4362,96 2
30 42 336924 6 2 440000 4 5 520741 4 49 4183,59 0
31 36 3356,21 6 49 438519 4 34 516899 4 29 4118,52 0
32 11 3329,14 6 26 4377,78 4 47 5061,01 2 28 4107,41 0
33 38 3270,52 2 44 422593 2 3 499122 0 39 409310 O
34 34 326094 2 39 413704 2 38 4977,18 0 26 4058,67 0
35 43 3252,00 2 12 405185 2 16 4963,14 0 12 394234 O
36 35 325136 2 24 403333 2 37 480758 O 7 3805,22 0
37 39 318163 2 10 400000 2 28 4754,18 0 14 3799,92 0
38 10 3164,13 2 34 397037 2 20 471989 0 25 3760,86 0
39 26 298099 2 48 395185 2 12 466451 0 41 3747,06 0
40 18 2849,70 2 38 3940,74 2 32 458303 O 36 373064 O
41 25 284664 2 13 377037 2 45 4562,19 0 18 349520 O
42 49 284242 2 40 372963 O 6 4436,44 0 48 3448,15 0
43 47 2780,35 2 29 358519 O 7 443488 0 38 3423,23 0
44 27 263067 2 43 3540,74 0 27 442653 O 5  3416,92 0
45 48 2622,24 2 22 349,30 0 48 440155 0 35 340791 0
46 12 252927 2 21 3340,74 0 26 428458 0 43 3385,69 0
47 24 223131 2 28 325556 0 46 428321 0 27 3306,82 0
48 28 2121,22 2 27 312222 0 21 409509 O 42 3159,77 0
49 44 211330 2 7 2966,67 O 22 388398 0 17 3150,17 0
50 29 112556 0 17 265185 O 39 382980 0 45 208830 O

D =28,24 D = 26,53 D=27,18 D = 28,98
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Tabela 14 — Capacidade de discriminacao dos testadores, de acordo com o indice
D e indice de performance P (Fasoulas, 1983), para capacidade de expansao
(mL.g™) dos hibridos topcrosses, fundamentado no teste t de student (0,05) de
comparacdes de médias.

Ordem Angela IAC 125 P2 UENF 14
Ss Média P S; Média P S Média P S; Média P

1 44 37,33 33 21 41,33 92 2 34,17 82 40 34,83 51

39 36,67 24 2 40,67 90 1 31,92 53 25 34,58 49

3 7 36,25 22 45 40,00 73 7 30,58 37 4 33,83 41

4 31 35,83 16 23 36,67 24 30 30,50 37 47 33,58 37

5 19 35,42 14 48 36,25 20 39 30,42 35 1 33,33 31

6 18 35,00 10 44 35,42 12 18 29,33 20 11 33,00 27

7 48 34,67 8 9 35,00 10 8 29,25 18 20 32,92 24

8 13 34,58 6 39 35,00 10 46 29,00 14 27 32,83 24

9 16 34,25 6 25 34,58 8 45 28,25 10 14 32,58 22

10 34 34,00 6 14 34,58 8 23 28,08 8 37 32,58 22
11 33 33,92 6 46 34,58 8§ 12 27,75 8 15 32,42 18
12 2 33,83 6 33 34,50 8 27 27,58 6 22 32,33 16
13 21 33,75 6 35 34,50 8 49 27,58 6 23 32,33 16
14 26 33,67 4 49 34,50 8 9 27,42 6 31 32,33 16
15 14 33,42 4 41 34,33 8 16 27,33 6 8 32,25 16
16 23 33,33 4 47 34,17 8 40 27,25 6 34 32,00 14
17 50 33,33 4 37 33,42 6 21 27,17 6 48 31,92 14
18 30 33,08 2 6 33,33 6 48 27,00 2 45 31,42 12
19 47 32,92 2 24 33,33 6 33 26,92 2 50 31,33 12
20 5 32,67 2 34 33,33 6 5 26,50 2 49 31,17 10
21 9 32,42 0 40 33,33 6 28 26,50 2 16 31,00 10
22 43 32,33 0 42 33,17 6 36 26,25 2 39 30,92 8
23 46 32,08 0 4 33,17 6 4 26,08 2 26 30,75 8
24 35 32,00 0 8 33,00 6 14 25,92 2 35 30,67 8
25 45 32,00 0 15 32,92 6 42 25,58 2 44 30,33 8
26 11 31,92 0 20 32,83 4 15 25,42 2 7 30,00 8
27 32 31,67 0 31 32,83 4 22 25,08 2 24 29,83 8
28 25 30,92 0 36 32,67 4 13 24,92 2 19 29,50 8
29 20 30,50 0 30 32,42 4 31 24,92 2 17 29,17 8
30 40 30,17 0 13 32,42 4 10 24,75 2 42 29,17 8
31 42 30,17 0 43 32,42 4 26 24,58 2 5 29,08 6
32 15 30,00 0 10 32,17 4 6 24,50 2 13 28,92 6
33 27 29,92 0 18 31,92 2 43 24,25 2 29 28,83 6
34 24 29,92 0 3 31,58 2 35 24,17 2 2 28,75 4
35 49 29,83 0 5 31,50 2 37 24,00 2 18 28,75 4
36 1 29,50 0 17 31,42 2 20 23,50 2 6 28,42 4
37 10 29,50 0 11 31,33 2 32 23,50 2 28 28,33 4
38 12 29,33 0 27 31,25 2 44 23,50 2 38 28,25 4
39 29 29,17 0 1 31,00 2 34 23,42 0 9 28,08 4
40 22 28,67 0 29 31,00 2 11 23,25 0 3 27,83 4
41 3 28,50 0 50 30,58 0 29 23,08 0 41 27,75 4
42 41 28,50 0 7 30,25 0 25 22,92 0 30 27,67 4
43 4 28,25 0 26 30,08 0 41 22,92 0 43 27,33 4
44 8 27,75 0 16 30,00 0 19 22,33 0 32 27,17 4
45 38 27,67 0O 28 29,75 0 50 22,17 0 10 26,50 2
46 17 27,58 0O 38 29,33 0 24 21,92 0 12 26,25 2
47 36 27,25 0 19 28,17 0 47 21,42 0 36 24,42 2
48 28 26,33 0 12 27,33 0 3 20,92 0 33 24,08 2
49 6 25,83 0 22 26,50 0O 38 20,83 0 46 22,25 0
50 37 25,25 0 32 25,25 0 17 17,25 0 21 18,92 0

D=751 D = 19,92 D = 16,08 D = 25,22
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Um resultado muito interessante, sobre o qual cabe comentério neste
momento, € a respeito dos desempenhos das familias 9 e 4 e 20 para a
caracteristica rendimento de grdos, uma vez que a familia 9 apresentou as
melhores estimativas dos efeitos de CGC e de CEC, com o testador IAC 125, a
familia 4 obteve a terceira melhor estimativa de CGC e foi a segunda melhor para
CEC com o testador Angela e a terceira melhor CEC com o testador UENF 14 e,
a familia 20 deteve o quarto melhor efeito de CGC e foi a segunda melhor familia
para CEC com o testador IAC 125. Estes resultados, alicercados nos indices
propostos por Griffing (1956), Geraldi e Miranda Filho (1988), somados aos
resultados anteriormente expostos, com base nos indices de Fasoulas (1983),
aumentam significativamente a chance de encontrar nestas familias citadas
combinacgdes hibridas promissoras, no que diz respeito ao carater de rendimento
de graos.

Diante do exposto, pode-se constatar que dois testadores se destacaram.
O primeiro deles foi a variedade Angela por ter, entre seus nove hibridos mais
produtivos, quatro das cinco familias de maiores capacidades gerais de
combinacdo para esta caracteristica, além do fato de ter a quinta melhor
estimativa do efeito da capacidade especifica de combinacdo (familia 21 X
Angela) e ser o segundo testador com melhor capacidade geral de combinacéo. O
segundo testador a obter resultados satisfatérios foi o hibrido IAC 125 por ter,
entre seus quatro hibridos topcross mais produtivos, trés das cinco familias de
maiores CGC para RG, além de ter apresentado o segundo e quarto melhores
indices de CEC, respectivamente, com as familias 9 e 20 (Tabelas 10, 11 e 13).

Com relacdo a caracteristica capacidade de expanséo, o testador UENF
14 foi o genitor que mais discriminou os hibridos topcrosses, expressando maior
amplitude do valor de D em relagdo aos demais testadores, indicando que ter sido
capaz de discriminar um nimero maior de médias para CE (Tabela 14). Apesar
de ser o genitor masculino com maior indice D, a variedade UENF 14 apresentou
resultados modestos para o carater em questdo, sendo o terceiro melhor testador
para efeitos de CGC, Tabela 10, e seus hibridos topcrosses ocuparam a terceira
melhor média geral de CE (Tabela 7). No entanto, o testador UENF 14 obteve,
entre seus seis melhores hibridos, dois formados pela composicdo com duas

familias Ss;, que se destacaram, respectivamente, como 0 quarto e quinto
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melhores efeitos de capacidade geral de combinacdo (familias 11 e 25) (Tabela
10).

O testador Angela produziu bons hibridos topcrosses, com a segunda
melhor média geral para o carater CE (Tabela 7). Entre esses hibridos, o sexto
melhor hibrido obtido, com a familia 18, se destacou pelo fato de esta familia
apresentar a melhor estimativa de efeito da capacidade geral de combinacgao
(Tabela 10). Este testador também apontou a familia 23, segunda melhor CGC,
como a 16% melhor combinacéo hibrida. A variedade BRS Angela, neste estudo,
obteve o segundo melhor efeito de capacidade geral de combinagdo entre o0s
demais testadores avaliados (Tabela 10).

O testador IAC 125 foi o Unico genitor a produzir hibridos topcrosses com
valores de CE acima de 40 mL.g™, com melhor média geral para o caréater, Tabela
7, etambém, em relacdo aos demais testadores, apresentou o melhor efeito de
capacidade geral de combinacdo (Tabela 9). Entre os dez melhores hibridos
produzidos pelo IAC 125, dois deles (4° e 9° colocados) foram derivados de
cruzamentos com duas familias Sz (23 e 25, respectivamente), que apresentaram
0 segundo e o quinto melhor indice de CGC (Tabelas 10 e 14).

O testador P2, apesar de ter entre seus dez melhores hibridos
topcrosses, dois hibridos compostos pelas duas familias Sz de melhor efeito de
capacidade geral de combinacéo (familias 18 e 23), ndo se mostrou um testador
muito interessante para capacidade de expansao, pois, além de ser o genitor
com menor efeito de CGC, também deteve média geral para CE abaixo da média
geral das familias S3 per se. Outro resultado que deve ser ressaltado é que este
testador (P2) esta associado a trés dos cinco maiores efeitos de CEC, com
familias que apresentaram efeitos negativos de CGC para o carater, o que reflete

mérito apenas para o testador e ndo para as familias Sz envolvidas.
5.5 ESTIMATIVAS DE CORRELACAO ENTRE MEDIAS DE FAMILIAS S3
A Tabelas 15 e 16 mostram, respectivamente, o0s resultados das

correlacfes estimadas entre os proprios hibridos topcrosses e entre as familias S;

e os hibridos topcrosses pelo coeficiente de correlacdo de Spearman (r).
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As estimativas de r, entre os hibridos topcrosses, verificados na Tabela
15, indicam que houve poucas coincidéncias entre os testadores em classificar as
familias S3, tanto para rendimento de gréos quanto para capacidade de expansao.

As maiores coincidéncias, em termos de classificagcdo das capacidades
combinatérias, foram verificadas para RG entre os hibridos oriundos dos
testadores Angela e UENF 14 (0,26) e entre Angela e IAC 125 (0,23). As menores
coincidéncias observadas, também para RG, ocorreram para os hibridos
provenientes dos testadores Angela e P2 (-0,004) e entre P2 e UENF 14
(0,007)(Tabela 15).

Tabela 15. Correlacdes de Spearman entre hibridos topcrosses para rendimento
de grdos (kg.ha™) e capacidade de expans&o (mL.g™).

r (Spearman)

Rendimento de Graos Capacidade de Expansao

IAC 125 P, UENF 14 IAC 125 P, UENF 14
Angela 0,23 -0,004 0,26 0,10 0,19 0,05
IAC 125 - 0,17 0,16 - 0,01 0,12
P2 - 0,007 - -0,03

As baixas estimativas obtidas dos coeficientes de correlacdo, para
rendimento de graos, observadas na Tabela 15, indicam que a classificacdo das
familias Sz tenha variado de acordo com o testador utilizado. O sinal negativo para
RG, exibido na correlacéo entre os hibridos dos testadores Angela e P2, sugere
uma possivel inversédo de ranqueamento para ambos.

Para CE, os testadores Angela e P2 foram os que mais coincidiram (0,19)
em classificar as familias Sz, e os testadores menos coincidentes foram IAC 125
e P2 (0,01) e P2 com UENF 14 (-0,03), Tabela 15, sugerindo que o sinal negativo
obtido entre os testadores P2 e UENF 14 decorre de uma inversao de
ranqueamento na classificacdo dos hibridos derivados de ambos.

Ainda considerando a caracteristica CE, com respaldo nos resultados de
correlacdo exibidos na Tabela 15, pode-se inferir que as correlacdes de menor
magnitude, em relacdo a caracteristica RG, sugerem menor coincidéncia
classificatéria, afirmando, novamente, a possibilidade de ocorréncia de
determinadas discrepancias entre os testadores.

Uma observacédo interessante e ja muito citada em diversos trabalhos

com milho-pipoca é referente a correlagdo negativa entre os caracteres RG e CE,
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como pode ser verificado na Tabela 15, em que a estimativa de r para 0s
testadores Angela e P2 foi a menor para rendimento de graos (-0,004) e a maior
para capacidade de expanséo, para os mesmos testadores (0,19). Guardando as
devidas amplitudes, o0 mesmo se repete para Angela e UENF 14 e para IAC 125 e
P2.

De acordo com os resultados, ainda referentes a Tabela 15, pode-se
inferir que foi conveniente utilizar diferentes testadores para avaliar as
capacidades combinatorias das familias S; e, observando os indices significativos
de capacidade especifica de combinacdo (Figura 4), pode-se afirmar que cada
testador provavelmente manifestou de forma diferenciada suas caracteristicas na
composicdo dos hibridos, em fungéo de cada familia avaliada. Tal constatagéo &
coerente ao atentar para o fato de os testadores utilizados no estudo terem bases
genéticas diferentes e relagdes distintas com as familias S avaliadas.

As estimativas de r apresentadas na Tabela 16 revelam que os hibridos
derivados do testador IAC foram os que mais coincidiram nas classificacdes das
familias S; per se para rendimento de graos (0,18). No entanto, pode-se constatar
gue, apesar de ter a maior coincidéncia, ainda assim as estimativas de r sao
consideradas baixas para indicar com seguranca a existéncia de coincidéncia nas
classificacbes em relacdo as familias S; per se. Barreto et al. (2012) também
obtiveram baixas estimativas de correlacdo entre hibridos derivados do IAC 125 e

49 familias S, de milho-pipoca.

Tabela 16. Correlacdes de Spearman entre hibridos topcrosses e familias Sz para
rendimento de grdos (kg.ha™) e capacidade de expansdo (mL.g-%).

r (Spearman)

Familias S3 per se

Hibridos Rendimento de Gréos Capacidade de Expanséo
Angela 0,009 -0,12
IAC 125 0,18 -0,19
P, -0,07 -0,17
UENF 14 0,01 -0,13

Os hibridos obtidos do testador P2 apresentaram a menor correlacdo (-
0,07) em relagédo a classificacdo das familias S;3 per se para rendimento de
graos.

A caracteristica capacidade de expansdo nao apresentou qualquer

correlacdo positiva entre a classificagdo dos hibridos e as familias Sz per se.
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5.6 ESTIMATIVAS DE HETEROSE NOS HIBRIDOS TOPCROSSES

As Tabelas 17 e 18 apresentam os resultados referentes as estimativas
de heterose em relacdo aos testadores per se para rendimento de gréos e
capacidade de expanséo, respectivamente.

A estimacdo da heterose relativa recebe este nome, pois € necessario
fazer uma afericdo relativa a um referencial, neste caso, o testador per se. Para
cada caracteristica avaliada, foi feito o calculo da diferenca entre a média do
hibrido topcross e a média do testador correspondente e, em seguida, este desvio
foi dividido novamente pela média do testador em questéo.

E muito importante ressaltar que caso seja feita a opgéo por utilizar como
referencial de afericdo a familia per se, ao invés do testador per se, a
interpretacdo dos resultados, estimativas do percentual de heterose, deve ser
feita de maneira atenciosa para evitar que familias de baixo valor genético
chamem a atencdo pela grande heterose manifestada em seus topcrosses,
principalmente quando a caracteristica avaliada é muito afetada pela depresséo
endogamica, como, por exemplo, o rendimento de graos. Neste caso, para evitar
cometer equivocos quanto a escolha de um testador, é importante observar o
desempenho per se da familia envolvida no cruzamento.

Analisando as estimativas de heterose do testador UENF 14, pode-se
perceber que para rendimento de gréos, Tabela 17, com excecao dos hibridos
obtidos com as familias 2, 19 e 4, com valores respectivos de 35, 20 e 16%, todos
os demais hibridos apresentaram valores proximos de zero ou negativos. Tais
estimativas ja eram esperadas, uma vez que as familias S3 em anélise foram
obtidas da populacdo UENF 14 e, em tese, teriam seus rendimentos médios
inferiores ao rendimento médio da populagédo original, em razdo da depresséo
endogamica apresentada. E valido ressaltar que a populacdo em questdo (UENF
14) € uma variedade de polinizacdo aberta e obteve RG médio de 5048,15 kg.ha”
! no ano agricola de 2013/2014, sendo conduzida de forma adicional aos
experimentos avaliados.

Outro testador que apresentou valores reduzidos e até negativos de
heterose relativa para RG, foi a variedade Angela, com excec¢do dos hibridos

obtidos com as familias 4 e 9 (27% para ambas) e 13 (20%), denotando
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contribuicdo na redugd@o do rendimento médio de gréos para testadores de base
genética ampla, relacionados ou ndo com as familias endogamicas.

Em contrapartida, os testadores de base genética estreita apresentaram
respostas satisfatérias para RG, com estimativas de heterose relativa positivas e,
em alguns hibridos, com elevada magnitude. Analisando o testador IAC 125,
observou-se uma grande amplitude de percentuais de heterose com hibridos
apresentando de -0,24 (familia 17) até 1,13 (familia 9) (Tabela 17).

Podem ser destacadas, para o testador IAC 125, as familias S; de
namero 9 (1,13 ou 113%), 20 (0,86) e 33 (0,60) com altos indices de heterose
para RG por apresentarem elevados indices de CGC (Tabelas 17 e 10,
respectivamente).

A linhagem P2 foi o testador que expressou a melhor complementaridade
alélica com as familias Ss, resultando em 100% dos hibridos topcrosses com
valores positivos de heterose relativa. O hibrido com menor estimativa de h (%) foi
derivado do cruzamento entre P2 e a familia 39 (0,17), e o hibrido com maior
heterose, entre os 200 topcrosses produzidos, foi entre P2 e a familia 49 (1,25).
No entanto, cabe relembrar que € importante observar também os valores de

CGC dos genitores per se envolvidos no cruzamento e, no caso, apenas O

testador P2 apresentou estimativa G, positiva (563,46), ja a familia 49 expressou

um indice negativo de G: (-143,48), o que, provavelmente, explica a elevada
heterose relativa observada no hibrido.

Entre os melhores hibridos obtidos com o testador P2, estdo os oriundos
da familia 41 (1,07), 50 (0,98) e 2 (0,91), pois, além de terem valores elevados de

heterose também apresentaram efeitos de &: positivos, respectivamente, 189,
246 e 255. Além destes hibridos derivados de P2, também se destacaram os
obtidos dos cruzamentos com as familias 9 (69%), 33 (72%), 4 (64%), 20 (45%) e
16 (52%), por expressarem 0s mais altos valores de CGC (Tabelas 17 e 10).
Considerando as estimativas de heterose média para a caracteristica
capacidade de expansdo, de maneira geral, todos os testadores apresentaram
baixos valores, sendo o testador IAC 125 o que menos contribuiu, em média, para
acréscimo na capacidade expansiva dos graos. O melhor hibrido produzido por
este testador foi com a familia 21, com 20% de heterose relativa, que foi
considerado um bom hibrido por também apresentar efeito positivo de capacidade

geral de combinacéo (0,63) (Tabelas 18 e 10).
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Tabela 17 — Estimativas do percentual de heterose (h) em relacdo aos testadores
per se e meédia geral dos hibridos topcrosses em cada cruzamento, para

rendimento de grdos (RG)(kg.ha™).

Familias Angela IAC 125 P2 UENF 14 S3
RG h RG h RG H RG h RG
1 4802,68 -0,03 4829,63 0,38 5846,00 0,79 4493,86 -0,11 1083,16
2 4897,44 -0,01 4400,00 0,26 623566 091 6803,70 0,35 1105,99
3 4982,50 0,00 5451,85 0,56 499122 0,53 495497 -0,02 3336,03
4 6288,89 0,27 4851,85 0,39 5352,860 0,64 5837,04 0,16 108727
5 4553,51 -0,08 5000,00 0,43 5207,41 0,60 341692 -0,32 1972,26
6 5105,75 0,03 4607,41 0,32 4436,44 0,36 4648,65 -0,08 1193,67
7 5139,21 0,04 2966,67 -0,15 4434,88 0,36 380522 -0,25 856,63
8 4986,72 0,00 4618,52 0,32 5537,81 0,70 483224 -0,04 914,41
9 6287,87 0,27 7444,44 1,13 5511,11 0,69 4932,24 -0,02 2584,78
10 4339,21 -0,13 4000,00 0,15 5830,41 0,79 472585 -0,06 1212,79
11 4504,21 -0,09 5577,78 0,60 5719,29 0,75 4712,71 -0,07 1639,73
12 3704,34 -0,25 4051,85 0,16 466451 0,43 3942,34 -0,22 1934,81
13 5965,13 0,20 3770,37 0,08 6012,06 0,84 437349 -0,13 1201,89
14 4714,30 -0,05 537407 0,54 546469 0,67 379992 -0,25 1397,17
15 5370,37 0,08 4488,89 0,29 5823,77 0,78 487567 -0,03 670,57
16 5758,75 0,16 4511,11 0,29 4963,14 0,52 5238,64 0,04 1824,31
17 5049,68 0,02 2651,85 -0,24 5583,98 0,71 3150,17 -0,38 1322,49
18 4024,78 -0,19 4829,63 0,38 6370,02 0,95 349520 -0,31 817,10
19 4950,32 0,00 4662,96 0,34 533196 0,63 6039,06 0,20 907,00
20 4724,39 -0,05 6481,48 0,86 4719,89 045 535294 0,06 1516,09
21 4663,09 -0,06 3340,74 -0,04 409509 0,26 5076,77 0,01 1309,49
22 5534,87 0,12 3496,30 0,00 3883,98 0,19 440994 -0,13 1830,10
23 5336,01 0,08 4970,37 0,42 5377,78 0,65 517458 0,03 1330,50
24 3406,39 -0,31 4033,33 0,16 6589,84 1,02 4976,69 -0,01 1416,30
25 4021,71 -0,19 5081,48 0,46 520896 0,60 3760,86 -0,26 1377,17
26 4156,07 -0,16 4377,78 0,25 4284,58 0,31 4058,67 -0,20 1222,49
27 3805,75 -0,23 3122,22 -0,11 4426,53 0,36 3306,82 -0,34 1016,30
28 3296,30 -0,34 3255,56 -0,07 4754,18 0,46 4107,41 -0,19 1159,73
29 2300,64 -0,54 3585,19 0,038 5734,88 0,76 411852 -0,18 2655,96
30 5303,70 0,07 4492,59 0,29 6120,85 0,88 507298 0,00 576,16
31 5286,84 0,07 5346,30 0,53 5783,81 0,77 488351 -0,03 1814,48
32 4690,55 -0,05 4474,0r 0,28 4583,03 0,40 477559 -0,05 1586,06
33 5325,93 0,07 5574,07 0,60 5608,96 0,72 4628,03 -0,08 2050,84
34 4436,01 -0,11 3970,37 0,14 5168,99 0,58 459150 -0,09 1116,90
35 4426,44 -0,11 5274,07 0,551 541852 0,66 340791 -0,32 938,08
36 4531,29 -0,09 4496,30 0,29 6102,33 0,87 3730,64 -0,26 1316,70
37 4581,48 -0,08 5222,22 0,50 4807,58 0,47 4368,27 -0,13 1531,31
38 444559 -0,10 3940,74 0,13 4977,18 0,53 3423,23 -0,32 1324,51
39 4356,70 -0,12 4137,04 0,19 3829,80 0,17 4093,10 -0,19 1060,13
40 4924,59 -0,01 3729,63 0,07 5500,78 0,69 436296 -0,14 2012,79
41 5177,27 0,04 4855556 0,39 6768,82 1,07 3747,06 -0,26 1720,61
42 4544,32 -0,08 4840,74 0,39 5317,92 0,63 3159,77 -0,37 1627,61
43 4427,07 -0,11 3540,74 0,01 6580,71 1,02 3385,69 -0,33 1083,97
44 3288,38 -0,34 422593 0,21 5504,05 0,69 5238,64 0,04 1364,24
45 5283,53 0,06 5088,89 0,46 4562,19 0,40 2988,30 -0,41 701,68
46 4812,13 -0,03 462593 0,33 4283,21 0,31 5251,93 0,04 1275,96
47 3955,43 -0,20 4429,63 0,27 5061,01 0,55 5296,88 0,05 1414,41
48 3797,32 -0,23 3951,85 0,13 440155 0,35 3448,15 -0,32 1235,22
49 4017,50 -0,19 4385,19 0,26 7349,70 1,25 418359 -0,17 708,89
50 5926,95 0,19 4655,56 0,33 6454,00 0,98 4453,96 -0,12 974,34
Média 4684,2 -0,06 4501,81 0,29 533156 0,63 4418,26 -0,12 1386,62
Média  4962,96 3488,89 3262,96 5048,15

per se




74

Tabela 18 - Estimativa do percentual de heterose (h) em relagéo aos testadores e
meédia dos hibridos topcrosses em cada cruzamento, para capacidade de
expansao (CE) (mL.g™).

Familias Angela IAC 125 P2 UENF 14 Ss
CE h CE h CE h CE h CE
1 29,50 -0,02 31,00 -0,10 31,92 0,48 33,33 0,18 16,58
2 33,83 0,12 40,67 0,18 34,17 0,58 28,75 0,02 21,50
3 28,50 -0,06 31,58 -0,08 20,92 -0,03 27,83 -0,01 28,67
4 28,25 -0,07 33,17 -0,04 26,08 0,21 33,83 0,20 23,50
5 32,67 0,08 31,50 -0,09 26,50 0,23 29,08 0,03 30,83
6 25,83 -0,15 33,33 -0,03 24,50 0,14 28,42 0,01 29,08
7 36,25 0,20 30,25 -0,12 30,58 0,42 30,00 0,07 26,08
8 27,75 -0,08 33,00 -0,04 29,25 0,36 32,25 0,14 27,08
9 32,42 0,07 35,00 0,01 27,42 0,27 28,08 0,00 29,33
10 29,50 -0,02 32,17 -0,07 24,75 0,15 26,50 -0,06 19,00
11 31,92 0,06 31,33 -0,09 23,25 0,08 33,00 0,17 32,17
12 29,33 -0,03 27,33 -0,21 27,75 0,29 26,25 -0,07 31,67
13 34,58 0,14 32,42 -0,06 24,92 0,15 28,92 0,03 29,33
14 33,42 0,10 34,58 0,00 25,92 0,20 32,58 0,16 23,17
15 30,00 -0,01 32,92 -0,05 25,42 0,18 32,42 0,15 27,67
16 34,25 0,13 30,00 -0,13 27,33 0,27 31,00 0,10 28,50
17 27,58 -0,09 31,42 -0,09 17,25 -0,20 29,17 0,04 25,00
18 35,00 0,16 31,92 -0,07 29,33 0,36 28,75 0,02 35,25
19 35,42 0,17 28,17 -0,18 22,33 0,03 29,50 0,05 28,67
20 30,50 0,01 32,83 -0,05 23,50 0,09 32,92 0,17 19,92
21 33,75 0,12 41,33 0,20 27,17 0,26 18,92 -0,33 32,75
22 28,67 -0,05 26,50 -0,23 25,08 0,16 32,33 0,15 25,08
23 33,33 0,10 36,67 0,06 28,08 0,30 32,33 0,15 30,42
24 29,92 -0,01 33,33 -0,03 21,92 0,02 29,83 0,06 30,75
25 30,92 0,02 34,58 0,00 22,92 0,06 34,58 0,23 30,25
26 33,67 0,11 30,08 -0,13 24,58 0,14 30,75 0,09 24,83
27 29,92 -0,01 31,25 -0,09 27,58 0,28 32,83 0,17 25,50
28 26,33 -0,13 29,75 -0,14 26,50 0,23 28,33 0,01 30,33
29 29,17 -0,04 31,00 -0,10 23,08 0,07 28,83 0,02 28,92
30 33,08 0,09 32,42 -0,06 30,50 0,41 27,67 -0,02 11,67
31 35,83 0,18 32,83 -0,05 24,92 0,15 32,33 0,15 22,92
32 31,67 0,05 25,25 -0,27 23,50 0,09 27,17 -0,04 33,17
33 33,92 0,12 34,50 0,00 26,92 0,25 24,08 -0,14 24,33
34 34,00 0,12 33,33 -0,03 23,42 0,08 32,00 0,14 21,83
35 32,00 0,06 34,50 0,00 24,17 0,12 30,67 0,09 28,83
36 27,25 -0,10 32,67 -0,05 26,25 0,22 24,42 -0,13 30,25
37 25,25 -0,17 33,42 -0,03 24,00 0,11 32,58 0,16 21,42
38 27,67 -0,09 29,33 -0,15 20,83 -0,03 28,25 0,00 23,08
39 36,67 0,21 35,00 0,01 30,42 0,41 30,92 0,10 15,50
40 30,17 0,00 33,33 -0,03 27,25 0,26 34,83 0,24 25,17
41 28,50 -0,06 34,33 0,00 22,92 0,06 27,75 -0,01 23,67
42 30,17 0,00 33,17 -0,04 25,58 0,19 29,17 0,04 34,17
43 32,33 0,07 32,42 -0,06 24,25 0,12 27,33 -0,03 29,42
44 37,33 0,23 35,42 0,03 23,50 0,09 30,33 0,08 25,17
45 32,00 0,06 40,00 0,16 28,25 0,31 31,42 0,12 16,17
46 32,08 0,06 34,58 0,00 29,00 0,34 22,25 -0,21 20,00
47 32,92 0,09 34,17 -0,01 21,42 -0,01 33,58 0,19 30,25
48 34,67 0,15 36,25 0,05 27,00 0,25 31,92 0,13 21,67
49 29,83 -0,01 34,50 0,00 27,58 0,28 31,17 0,11 28,33
50 33,33 0,10 30,58 -0,11 22,17 0,03 31,33 0,11 19,17
Média 31,46 0,04 32,82 -0,05 25,68 0,19 29,85 0,06 25,96
Média 30,25 34,50 21,58 28,17
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O testador Angela foi o segundo genitor que menos contribuiu com
valores de heterose, com média geral de 4%. O melhor hibrido produzido por este
testador foi com a familia 7, com 20% de heterose e efeito significativo de CGC
(1,27).

Os hibridos derivados do testador UENF 14, de maneira geral, também
pouco acrescentaram a média do carater. Uma razdo que pode explicar as baixas
estimativas de heterose para este testador se refere ao fato de a média per se da
variedade UENF 14 estar muito préxima da média dos hibridos, respectivamente,
28,17 e 29,85. Outro fato que ajudou a reduzir os percentuais de heterose foi que
a média geral das familias S; ficou proxima dos valores anteriormente citados
(25,96), o que, provavelmente, resultou em hibridos com menor vigor que o
testador per se.

Assim como para RG, o testador P2 também foi o que apresentou
maiores percentuais de estimativas de heterose relativa para capacidade de
expansao, com hibridos chegando a 58% (familia 2). No entanto, os hibridos que
se destacaram para este testador ndo apresentaram altos indices de CGC,
portanto, ndo merecem atencdo. Seguindo a concepcdo de conciliar heterose
relativa com efeitos de capacidade geral de combinacéo, as familias 18, 23, e 42
obtiveram percentuais respectivos de 0,36, 0,30 e 0,19, com efeitos de CGC de
3,3, 2,77 e 2,16 (Tabelas 18 e 10), o que mais uma vez atesta o potencial destas
familias em expressar seus efeitos de aditividade para o carater em questao.

Comparando a produtividade média dos hibridos topcrosses em relacéo
as familias Ss per se, pode-se verificar que o rendimento de graos obtido para as
50 familias Ss;, em média, estd em torno dos 1.350 kg.ha*(Tabela 7), com
algumas familias chegando no maximo a 2.500 kg.ha™ (Figura 1) e que todos os
200 hibridos topcrosses produzidos apresentaram rendimento médio em torno de
4.700 kg.ha (Tabela 7), com alguns chegando a 7.500 kg.ha™ (Figura 4), o que,
em média, corresponde a mais de trés vezes o rendimento das familias S;. Estes
dados revelam uma expressiva heterose manifestada pelos hibridos topcrosses,
indicando que a composicdo de hibridos de milho-pipoca com base em familias
endogamicas provenientes da variedade UENF 14 é uma opcao rentavel em
termos de produtividade média de graos.

Uma consideracdo interessante, apds a andlise da heterose relativa, em

comparacao com a capacidade combinatoria, € que, por trds da mera analise dos
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percentuais estimados de heterose relativa, estdo presentes dois fatores
preponderante em meio ao contexto, a heranca dos caracteres e a base genética
dos testadores.

E importante ponderar os niveis de heterose com o tipo de caracteristica,
uma vez que testadores que conferem elevada estimativa de heterose para
rendimento de gréos de certa forma tendem a ser indesejaveis pela possibilidade
de estarem transmitindo aos hibridos genes dominantes que irdo atuar
negativamente, mascarando o mérito das familias e reduzindo a variabilidade
genética. Em contrapartida, a predominancia da acao aditiva no controle genético
do carater capacidade de expansao atenua o efeito da natureza do testador no
que diz respeito a sua base genética. Portanto, fica claro que uma escolha
acertada do testador deve recair sobre a frequéncia de genes favoraveis, de efeito
aditivo (ndo dominante), inerentes a capacidade geral de combinacao.

A obtengcdo das estimativas de heterose existente entre os hibridos
topcrosses e 0s parentais envolvidos explicita, teoricamente, o quanto 0s
testadores e as familias per se se complementam, ou seja, pode-se verificar o
padrdo de complementaridade alélica entre estes gendtipos. Em termos praticos,
de posse das estimativas de heterose, pode-se inferir que uma
complementaridade satisfatoria, em parte, permite verificar qual a perspectiva de
éxito no desenvolvimento de futuros hibridos procedentes do cruzamento entre
linhagens hipotéticas extraiveis dos testadores e linhagens oriundas das familias
Ss avaliadas, em questdo. Baseando-se nesta logica, as maiores estimativas de
heterose referentes a determinadas combinacdes entre familias endogamicas e
um testador em particular corresponderiam a geracdo de melhores hibridos,
obtendo linhagens deste testador.

No entanto, nem sempre as populacdes que se destacam na avaliacao
per se sdo as que conseguem bons desempenhos quando em combinacfes
hibridas (Hallauer, 1990)

5.7 ESCOLHA DO TESTADOR

A escolha do melhor testador esta vinculada a sua capacidade de produzir
bons resultados com as familias de elevado valor genético. Tal atribuicdo pode

by

estar relacionada a capacidade de combinacdo das familias, em que a
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capacidade geral de combinacdo assumiria 0 maior peso na ordem de escolha,
uma vez que esta estimativa permite inferir sobre os efeitos aditivos existentes
entre familias e testadores utilizados.

No intuito de facilitar a visualizacdo dos dados para escolha do melhor
testador para as 50 familias S; avaliadas, foram montadas as Tabelas 19 e 20,
respectivamente, para rendimento de graos e capacidade de expansao.

Na Tabela 19, estdo listadas as nove familias S; de melhor rendimento de
grados para cada testador avaliado, em comparacdo com as sete familias que
obtiveram os melhores indices de capacidade geral de combinacdo, com a
finalidade de elucidar qual testador promoveu os melhores hibridos com as
familias de melhores indices de CGC.

Entre os testadores utlizados, a linhagem P2 apresentou apenas um
hibrido, de elevado rendimento de graos, combinando com uma das sete familias
Sz de maiores indices de capacidade geral de combinacéo, a familia 2 (Tabela
19).

O testador Angela foi o genitor que mais classificou, concomitantemente,
hibridos de alto rendimento com familias S; de elevado indice de capacidade
geral de combinacdo. Das sete familias S3 com maiores indices de CGC, cinco
gue compuseram os hibridos topcrosses de maiores rendimentos, entre os 50
produzidos com este testador, em ordem decrescente de produtividade, foram as
familias 4, 9, 16, 23 e 33.

Dos nove hibridos topcrosses provenientes do IAC 125 que apresentaram
melhores médias de rendimento de graos, trés foram formados com familias que
obtiveram elevados indices de CGC, as familias 9, 20 e 33.

O testador UENF 14 também figurou trés hibridos topcrosses com alta
produtividade média de grédos, combinados com familias de elevado efeito de
CGC, as familias 2, 4 e 20.

Assim, pode-se afirmar que o testador Angela discriminou mais

coerentemente as familias S3, de acordo com seus méritos genéticos, para RG.
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Tabela 19 — Ordem classificatéria das familias Sz com relagdo aos respectivos
valores de capacidade geral de combinacéo (CGC) e os nove hibridos topcrosses
de maiores indices com os testadores, para rendimento de gréaos.

Familias Ss CGC (Ss) Hibridos topcrosses

Angela IAC 125 P2 UENF 14

2 7° 7° 1°
4 3° 1° 3°
5 5°

9 1° 2° 1°

11 3°

13 3°

14 6°

15 7°

16 5° 5° 7°
18 6°

19 2°
20 4° 2° 4°
22 6°

23 6° 8° 9°
24 3°

30 8°

31 7°

33 2° 9° 4°

35 8°

36 9°

37 9°

41 2°

43 4°

44 8°
46 6°
a7 5°
49 1°

50 4° 5°

A Tabela 20 elenca as sete familias S3 que expressaram os melhores
resultados entre os nove melhores hibridos topcrosses para o carater capacidade
de expansao.

Entre os nove hibridos de melhor indice de capacidade de expanséo
obtidos com o testador Angela, apenas um (sexto mais expansivo) foi formado por
uma familia de elevado indice de capacidade geral de combinacdo, a melhor

familia para tal efeito, a familia 18.
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Tabela 20 — Ordem classificatoria das familias S; com relacdo aos respectivos
valores de capacidade geral de combinacdo (CGC) e os nove hibridos topcrosses
de maiores indices com os testadores, capacidade de expansao.

Familias Ss CGC (Ss) Hibridos topcrosses

Angela IAC 125 P2 UENF 14
1 2° 5°
2 2° 1°
4 3°
7 3° 3°
8 7°
9 7° 7°
11 4° 6°
13 8°
14 9°
16 9°
18 1° 6° 6°
19 5°
20 7°
21 1°
23 2° 4°
25 5° 9° 2°
27 8°
30 4°
31 4°
39 2° 8° 5°
40 1°
42 3°
44 1° 6°
45 3° 9°
46 8°
a7 6° 4°
48 7° 5°

Para o testador IAC 125, trés hibridos (quarto, sétimo e nono) de maior
capacidade de expansao foram compostos por familias que apresentaram indices
elevados de CGC, as familias 23, 25 e 9.

O testador P2, assim como o testador Angela, classificou apenas um
hibrido com elevada capacidade de expansdo (sexto melhor hibrido) com a
familia 18, que foi a de melhor indice de CGC para o carater.

Dos hibridos provenientes do testador UENF 14 que apresentaram as
maiores médias de CE, trés foram formados por familias com efeitos de CGC

significativamente altos, as familias 11, 25 e 47 (Tabela 20).
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Com base nos resultados contidos na Tabela 20, os testadores IAC 125 e
UENF 14 se destacaram por apresentarem trés hibridos topcrosses, classificados
com altos indices de CE, dentro de cada grupo (testador), obtidos do cruzamento
com familias Ss3, que detiveram elevados indices de CGC. No entanto, os hibridos
provenientes do testador IAC 125 promoveram média geral mais elevada para o
carater CE, em relacdo aos hibridos produzidos pelos cruzamentos com o
testador UENF 14. Portanto, é mais coerente que a escolha do melhor testador,
para a caracteristica capacidade de expansao, recaia sobre o IAC 125.

5.8 ESTIMATIVA DA DEPRESSAO ENDOGAMICA

A Tabela 22 mostra as estimativas do percentual de depressao
endogamica (DP) das familias S; em relagcéo a populacao original UENF 14, para
as caracteristicas dias para florescimento (dias), altura de planta (cm), altura de
espiga (cm), rendimento de gréos (kg.ha) e capacidade de expanséo (mL.g™).

Entre as cinco caracteristicas avaliadas, dias para florescimento néo sofreu
depressdo endogamica, ao contrario, expressou indice negativo (-0,26%),
sugerindo que a medida que sucessivas autofecundacdes sdo processadas na
variedade UENF 14, h&a tendéncia de aumentar o numero de dias para o
florescimento.

O segundo carater menos afetado pelo acumulo de alelos recessivos
decorrentes do processo de depresséo foi CE, com apenas 6,24%. Uma possivel
explicacdo para os baixos percentuais de depressdo endogamica para CE
consiste no fato de haver uma menor complexidade genética do carater e pela
predominancia de efeitos génicos aditivos. Varios trabalhos afirmam a
predominancia destes efeitos no controle génico da CE (Dofing et al., 1991,
Pacheco et al., 1998; Larish e Brewbaker, 1999; Pereira e Amaral Junior, 2001).

De acordo com as estimativas do percentual de depressdo endogamica
(DP), as alturas de espiga e de planta sofreram diminuicdo, respectivamente, de
9,34 e 12,52%. Simon et al. (2004), ao avaliarem a influéncia dos efeitos da DP
em oito populagcdes de milho-pipoca, entre compostos, hibrido comercial,
populagdo melhorada e ndo melhoradas, também obtiveram baixas estimativas
para altura de planta e de espiga. Lima et al., (1984) explicam as menores

estimativas de DP destas caracteristicas, em relagdo ao rendimento de graos,
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pelo ponto de vista dos efeitos genéticos, segundo os quais os efeitos génicos de
dominancia para o caréater altura s&o menos importantes. Portanto, em relagédo a
altura de planta e de espiga, h4 maior contribuicdo dos locos em homozigose
(efeito aditivo) do que dos locos em heterozigose, em razdo da menor
complexidade genética da caracteristica. Hallauer et al. (2010) também relataram
resultados semelhantes em popula¢cées de milho normal.

A caracteristica mais afetada pelo processo endogamico foi rendimento
de graos, com mais de 70%, reduzido em média mais de 3500 kg em relacdo a
populacéo original, o que realmente chama muito atencao e, em parte, explica a
producdo de hibridos topcrosses com elevados rendimentos. Os altos valores de
DP podem ser explicados pela maior acdo dos efeitos génicos de dominancia, ou
seja, houve contribuicdo dos locos em heterozigose (desvios devidos a
dominancia) em relacdo as médias de rendimento de gréos da populacédo base
(UENF 14), o que é esperado de uma populacdo em que a selecdo tem sido
maior para tal caracteristica. A elevada magnitude desta estimativa implica,

indiretamente, existéncia de heterogeneidade genética na populacao original.

Tabela 22 — Estimativa do percentual de depresséao endogamica (DP) das familias
Szem relacao a populacao original UENF 14,

Caracteristicas avaliadas

Populagao DF AP AE RG CE
UENF 14 62 188,75 103,75 504815 2817

Familias Ss 6216 165125 94058 148475  26.41

Depressdo ___ -0,0026 __ 0.1252 0.0934 0.706 0.0624

DF — dias para florescimento; AP — altura de planta; AE — altura de espiga; RG — rendimento de
graos e CE — capacidade de expansao.

5.9 ANALISE DOS DADOS MOLECULARES

5.9.1 DIVERGENCIA GENETICA FUNCIONAL

A Tabela 23 traz as informacdes referentes ao numero de alelos (Na),
namero de alelos efetivos (Ne), conteudo de informacdo polimorfica (PIC) e
funcao putativa para cada um dos 25 locos SSR-EST avaliados.

Para o estudo da divergéncia genética entre as 43 familias Sz de milho-

pipoca, obtidas da variedade UENF 14, foram utilizados 25 marcadores génicos
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(SSR-EST) polimérficos. Para os 25 locos avaliados, foram identificados 72

alelos, com auxilio do Fragment Analyser (Advanced Analytical), tendo o namero

de alelos por loco variado de dois a cinco, com média de 2,88.

Tabela 23 — Primers SSR-ESTs e respectivo nimero de alelos (Na), numero de
alelos efetivos (Ne), contetdo de informacao polimorfica(PIC) e funcdo putativa.

Loco Na Ne PIC Funcéo putativa
umc2174 3 2,17 0,43 *NADPH-dependente redutase
umcll53 5 2,92 0,58 *Nao caracterizada
umcle80 4 3,75 0,68 *Nao caracterizada
umcl071 3 1,40 0,25 *Glutathione S-transferasel2
umcl780 3 2,08 0,40 *Nao caracterizada
umcl760 3 255 0,53 *Nao caracterizada
umcl327 3 2,60 0,54 *U6 snRNA-associated Sm-like proteinLSm4
umc2165 3 1,97 041 *Putative leucine-rich repeat transm, prot, K,
umcl393 3 1,86 0,41 *Nao caracterizada
umcl450 2 1,66 0,32 *Induced Stolen tip protein TUB8
umcl221 2 1,54 0,29 *Nao caracterizada
umcl336 2 193 0,36 *Methionine adenosyltransferase isoform 1
umcl41l5 3 2,10 0,42 *Nao caracterizada
umcl506 2 1,72 0,33 *Nao caracterizada
umcl594 2 1,40 0,24 *Non-specific lipid-transfer protein 3
umcles56 2 1,28 0,19 *Nao encontrada
umc2059 3 2,08 0,45 *Nao encontrada
umc2152 3 253 0,53 *Nao caracterizada
umc2246 2 1,08 0,07 *Nao caracterizada
umc2292 5 257 0,54 *Nao caracterizada
umcl448 3 2,26 0,46 *Nao caracterizada

gnl4 2 194 0,36 *N&ao encontrada

yl 5 268 0,55 *Chloroplast phytoene synthase

umcl867 2 1,86 0,35 *Nao caracterizada
umc1380 2 1,99 0,37 *Nao caracterizada

Média 2,88 2,08 0,40

Total 72
*Zea mays

O conteudo de informacao polimorfica (PIC) quantifica o polimorfismo

genético presente em cada loco da populacdo em estudo e indica o nivel de

informacdo nos locos e seu potencial para detectar diferencas entre gendtipos,

com base em suas relagfes genéticas (Rajendran et al., 2014).

Segundo Botstein et al. (1980), um loco pode ser classificado como

altamente informativo (PIC > 0,5), moderadamente informativo (0,5 > PIC > 0,25)

e nao informativo (PIC < 0,25).
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A Tabela 23 mostra que, dos 25 locos microssatélites, sete (28%) podem
ser considerados altamente polimorficos, 15 (60%) foram moderadamente
polimérficos e trés (12%) nédo apresentaram conteudo informativo. O valor maximo
de PIC observado foi de 0,68 para o loco umc1680 e o menor valor foi atribuido
ao loco umc2246 (0.07). A média do PIC para todos os locos foi de 0,40,
indicando que o nivel de polimorfismo observado foi tido como moderado. Zhang
e colaboradores (2014) afirmam que diversos trabalhos de diversidade
envolvendo marcadores SSR-ESTs apresentam baixo a médio nivel de
polimorfismo, o que, de certa forma, torna aceitaveis os resultados obtidos no
presente trabalho. A causa desse baixo indice polimérfico tem sido atribuida a
selecdo praticada contra as possiveis variagdes em regides conservadas dos
marcadores SSR-ESTs (Scott et al., 2000).

Valores absolutos de PIC podem indicar o poder discriminatério de locos
microssateélites, uma vez que estdo diretamente relacionados a variabilidade da
regido para os genotipos analisados. Porém, Warburton et al. (2002) relataram
gue um maior poder discriminatorio nem sempre esta relacionado a
microssatelites com valores superiores de PIC e que a composicao da populacéo
€ um dos fatores que influenciam o poder informativo de um marcador.

Dos sete locos apresentados na Tabela 23, tidos como altamente
polimorficos, dois apresentam uma funcéo putativa dentro da espécie Zea mays,
um c1327 (0,54) e y1 (0,55), respectivamente, U6 snRNA-associated Sm-like
protein LSm4 e Chloroplast phytoene synthase.

Com o objetivo de quantificar a diversidade genética dentro de
populacdes, algumas medidas descritivas como numero de alelos, indice de
Shannon (I) e heterozigosidade observada sdo comumente utilizadas e tornam
possivel promover inferéncias sobre a estrutura destas populacdes.

A Tabela 24 apresenta os parametros de diversidade genética, indice
de Shannon (l), heterozigosidade observada (Ho) e esperada (HE) e o coeficiente
de endogamia (F) para os quatro testadores e as 43 familias parcialmente
endogamicas Ss.

De acordo com Amaral et al. (2013), o indice de Shannon, também
conhecido como indice de diversidade Shannon-Wiener, o grau de diversidade
genética de um determinado gendtipo aumenta a medida que seu indice se

aproxima da unidade.
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Pode-se verificar na Tabela 24 que, com base nas estimativas do indice I,
0s genotipos analisados apresentaram um elevado grau de diversidade genética,
com uma variagao de 0,99 (Angela) a 1,30 (familia 23), com média geral de 1,12.
Estes resultados atestam que h& uma grande variabilidade genética,
principalmente nas familias S; em estudo e, consequentemente, na variedade
UENF 14, o que amplia os horizontes a nivel de potencial exploratério desta
populacdo e infere uma possibilidade real de ganhos genéticos significativos com
a composicao de futuros hibridos entre as familias Sz com linhagens obtidas de
testadores, ora avaliados.

Galvao (2014) avaliou a diversidade genética dentro e entre populacfes
de milho comum (Cimmyt e Pirando) e obteve estimadores dos indices de
Shannon acima de 1, inclusive com média de 1,04 para a populagéo Piranéo.

Para todos os locos analisados, a heterozigosidade média observada (Ho)
foi menor que a heterozigosidade esperada (He). A Ho variou entre 0,20 (familia
25) e 0,56 (IAC 125). Os valores observados para He foram elevados, variando de
0,58 (familia 47) a 0,70 (familias 23, 37 e 45), com média geral de 0,65 (Tabela
24).

Silva et al. (2009) utilizaram 30 marcadores SSR para avaliar a
diversidade e a estrutura genética de 31 populacdes de milho-pipoca do banco de
germoplasma da Universidade Estadual de Maringa (UEM) e verificaram que a
heterozigosidade média observada variou entre 0,071 e 0,3, sendo 0 genotipo
BOZM 260 (Cimmyt) o que apresentou maior propor¢cado de plantas heterozigotas
observadas (0,3).

Na Figura 5 estd disponivel a representacdo grafica, tomada como
exemplo ilustrativo, do loco umc1071 em um gendtipo heterozigoto, podendo

visualizadas as trés possiveis formas alélicas (AA, Aa e aa).
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Tabela 24 — Parametros de diversidade genética dos testadores e das familias S;
com base nos 25 locos SSR-ESTs analisados.

Genotipos I Ho He F
Angela 0,99 0,40 0,61 0,35
IAC 125 1,03 0,56 0,59 0,06

P2 1,05 0,46 0,65 0,30
UENF14 1,18 0,44 0,67 0,35
1 1,13 0,29 0,66 0,57
4 1,12 0,38 0,65 0,43
6 1,11 0,29 0,65 0,56
9 1,05 0,28 0,60 0,54
10 1,10 0,33 0,64 0,49
11 1,15 0,28 0,65 0,58
12 1,15 0,28 0,65 0,58
13 1,18 0,24 0,68 0,65
14 1,15 0,32 0,68 0,53
15 1,02 0,24 0,60 0,61
17 1,20 0,28 0,69 0,60
18 1,06 0,28 0,62 0,55
19 1,23 0,28 0,69 0,60
20 1,12 0,24 0,62 0,62
21 1,03 0,28 0,61 0,55
22 1,14 0,32 0,67 0,53
23 1,30 0,33 0,70 0,53
24 1,13 0,26 0,66 0,61
25 1,04 0,20 0,63 0,69
26 1,15 0,24 0,68 0,65
27 1,13 0,29 0,66 0,56
28 1,10 0,42 0,63 0,35
29 1,17 0,32 0,69 0,55
30 1,05 0,32 0,65 0,52
32 1,14 0,28 0,67 0,59
33 1,06 0,36 0,62 0,42
34 1,08 0,24 0,63 0,63
35 1,16 0,28 0,66 0,58
36 1,14 0,33 0,67 0,51
37 1,24 0,24 0,70 0,66
38 1,15 0,36 0,68 0,48
39 1,17 0,28 0,66 0,58
40 1,05 0,29 0,64 0,55
41 1,10 0,52 0,65 0,20
42 1,14 0,28 0,67 0,59
43 1,05 0,44 0,61 0,28
44 1,13 0,40 0,66 0,41
45 1,24 0,36 0,70 0,49
46 1,07 0,48 0,63 0,25
47 1,03 0,29 0,58 0,51
48 1,20 0,28 0,67 0,59
49 1,06 0,28 0,62 0,55
50 1,14 0,36 0,66 0,46
Média Geral 1,12 0,32 0,65 0,51

| — indice de Shannon; Ho e He - heterozigosidade observada e esperada; F —
coeficiente de endogamia.
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Figura 5 — Representacgéo grafica do loco umc1071 em um gendtipo heterozigoto
e suas trés formas alélicas (alelo menor: 92-93bp e alelo maior: 112-114bp).
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A Figura 6 mostra o gel do mesmo loco umc1071 para ilustrar um dos

padrées de bandas da populacdo em estudo (quatro testadores e 43 familias S3).

Figura 6 — Gel virtual gerado pelo Fragment Analyzer, do loco umcl071 na
populacdo em estudo - quatro testadores (Angela, IAC 125, UENF 14 e P2) e 43
familias Ss.

Apesar de o milho-pipoca pertencer a mesma espécie que o milho comum,
estudos comparativos a respeito do grau de diversidade genética nos locos SSR
entre ambos apontam para um menor numero de alelos por locos e também
menores valores de heterozigosidade média do milho-pipoca em relagédo ao milho
comum (Liu et al., 2005). Uma proposta que tenta explicar por que o milho-pipoca
apresenta diversidade genética menor do que a do milho comum recai sobre o
provavel centro de origem do milho pipoca estar estabelecido como sendo
localizado na América Central e do Sul (Erwin, 1949; Brunson, 1955).

A andlise do coeficiente de endogamia (F) verificado entre os testadores e
familias Ss revelou valores variando de 0,06 (IAC 125) a 0,69 (familia 25), com
média geral de 0,51 (Tabela 24).

A estimativa de F é considerada, em estudos de genética de populacdes,
um parametro dos mais importantes, pois estima o balanco entre homozigotos e
heterozigotos, sendo que os valores médios obtidos estdo relacionados com a
rigueza alélica observada nas populacdes (Galvao et al., 2014).

Por uma analise comparativa entre os valores de heterozigosidade
observados (Ho) e do coeficiente de endogamica (F) para testadores e familias
Ss, verifica-se que eles apresentaram, em média, respectivamente, valores de

0,47 e 0,31 para Ho e 0,27 e 0,53 para F. O valor mais baixo de Ho encontrado
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para as familias S; (0,31) € reflexo da maior fixagdo de alelos, indicado pelo
maior coeficiente de endogamica (0,53).

Em programas de melhoramento que visam ao desenvolvimento de
linhagens, a andlise do coeficiente de endogamia (F) permite inferir informacdes
importantes sobre o nivel de homozigose dos gendtipos.

A Figura 7 apresenta o dendrograma obtido pelo método de agrupamento
hierarquico UPGMA.

O dendrograma foi obtido da matriz de distadncias genéticas dos quatro
testadores e das 43 familias S;. Com base na média geral das distancias
observadas, foi determinado o ponto de corte de 0,20.

Analisando o dendrograma, € possivel verificar a formagcdo de um grande
grupo com 22 genotipos (21 familias e o testador Angela), um outro grupo com 5
familias, trés grupos com quatro familias (os testadores UENF 14 e IAC 125
agruparam-se isoladamente dentro de dois destes grupos) e um grupo menor com
apenas duas familias. Cinco familias e o testador P2 ndo se agruparam com
nenhum outro gendétipo.

De acordo com o agrupamento feito, pode-se inferir que a familia 24 e o
testador P2 apresentam menor similaridade genética em relacdo aos demais e
gue a realizacdo de cruzamentos entre estes genotipos pode ser uma alternativa
promissora para a potencializacdo da heterozigose, supondo uma estratégia

voltada a selecao e exploracéo da heterose.
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Figura 7 — Dendrograma obtido pelo método hierarquico UPGMA dos quatro testadores e

das 43 familias S; e ponto de corte determinado com base na média geral das distancias
(0,20).
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5.9.2 CORRELACAO ENTRE CAPACIDADE COMBINATORIA E HETEROSE
COM DIVERGENCIA GENETICA

A Tabela 25 apresenta as estimativas de correlagédo entre as divergéncias
genéticas obtidas por marcadores SSR-ESTs e a capacidade especifica de

combinagao (5: i) e heterose relativa (%) dos hibridos topcrosses formados.

Comparando a correlacdo entre as distancias genéticas obtidas com a
capacidade especifica de combinacdo, pode-se verificar que apenas a
caracteristica rendimento de gréos apresentou estimativa positiva, porém, baixa,
para os hibridos do testador IAC 125 (0,31). As demais correlagbes foram nao
significativas e/ou negativas, considerando as caracteristicas RG e CE.

Quando sdo obtidos valores baixos ou negativos para as correlacbes
entre divergéncia genética obtidas por marcadores moleculares e capacidade
especifica de combinacdo, pode-se inferir que existe indicativo para evitar
cruzamentos entre linhagens com distancias moleculares pequenas entre elas
(Paterniani et al., 2008)

Tabela 25. Estimativas dos coeficientes de correlacdo de Spearman (r) entre

divergéncia genética e capacidade especifica de combinacdo (°:;) e heterose
relativa para rendimento de gréos (kg.ha™) e capacidade de expansdo (mL.g-%).

r (Spearman)

Hibridos Familias S;— Capacidade Especifica de Combinacéo (°i)
Rendimento de Graos Capacidade de Expanséao
Angela -0,15 0,07
IAC 125 0,31 0,05
P, -0,12 0,04
UENF 14 0,03 -0,07
Hibridos Familias S;— Heterose (%)
Rendimento de Graos Capacidade de Expanséao
Angela -0,09 0,24
IAC 125 0,25 0,03
P, -0,15 -0,11
UENF 14 0,02 -0,13

Guimaraes et al. (2007) correlacionaram a capacidade combinatoria com
a divergéncia genética entre linhagens de milho comum e, com base nas
estimativas obtidas, afirmaram que, de maneira geral, altas estimativas de

divergéncia genética entre linhagens ndo implicam altos valores de CEC e nao
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se correlacionam com a produtividade do hibrido. Portanto, ndo é possivel
predizer sobre a CEC para produtividade de graos nos cruzamentos, baseando-se
na divergéncia genética entre as linhagens envolvidas.

Em se tratando da correlacdo entre distancia genética e heterose para
RG, mais uma vez os hibridos provenientes do testador IAC 125 foram os Unicos
a apresentar correlacdo positiva, apesar da baixa magnitude (0,25). Para CE, os
hibridos do testador Angela obtiveram correlacao baixa, porém positiva (0,24).

Segundo Charcosset et al. (1991), a predicdo das heteroses dos hibridos
F1 embasada em marcadores moleculares seria mais eficiente se as marcas a
serem utilizadas fossem selecionadas de acordo com suas associagcdes com 0
carater a ser estudado, pois a introducdo de marcas néo ligadas aos locos do
carater pode levar a diluicdo na relacdo entre heterose e a heterozigosidade, com
0 avanco das geracdes (Guimaraes et al., 2007).

Liu e Wu (1998) afirmaram que, apesar da importancia dos parametros,

nem a diversidade genética nem a heterozigosidade sdo um bom indicador para a
previsdo da heterose, independentemente da localizacdo dos SRR gendmicos.

Conclui-se, pois, que as correlacdes obtidas entre a divergéncia genética
das familias S; e os parametros de CEC e de heterose, dos hibridos topcrosses,
para RG e CE, expressaram baixas estimativas. No entanto, espera-se que a
magnitude dos valores de r possa ser elevada a medida que o numero de marcas
polimorficas seja introduzido na populacdo em questdo (familias S3), ou seja,
possivelmente, apenas 25 locos SSR-EST nao foram suficientemente necessarios
para correlacionar a diversidade genética apresentada pelas familias Sz, com as
significativas CEC e heterose, manifestadas pelos hibridos obtidos destas familias

com os testadores.



92

6. CONCLUSOES

As conclusdes a respeito do estudo da capacidade combinatéria, entre as
familias Sz com os quatros testadores (BR Angela, IAC 125, P2 e UENF 14), que
resultaram na escolha do melhor testador, tiveram por base informacdes obtidas
da analise das caracteristicas rendimento de graos e capacidade de expansao.
Para tanto, foram consideradas as estimativas dos parametros genéticos e
fenotipicos, as estimativas das capacidades gerais e especificas de combinacéo,
a capacidade de discriminacdo de cada testador, as estimativas de correlactes
entre testadores e de testadores com familias S; per se e as estimativas de
heterose dos hibridos topcrosses em relacéo ao testador per se.

Com respaldo na andlise conjunta dos parametros, concluiu-se que o
melhor testador na avaliacdo das 50 familias Ss, para rendimento de graos, foi a
variedade BRS Angela e, para capacidade de expansao, o hibrido topcross IAC
125.

Diante dos resultados, pode-se concluir que linhagens obtidas dos
testadores BRS Angela e IAC 125, respectivamente, para RG e CE, sédo
estratégias interessantes quando combinadas com familias S; derivadas da
variedade UENF 14, para producéo de hibridos de milho-pipoca para as regides
Norte e Noroeste Fluminense.

A andlise da divergéncia genética entre as familias Sz e entre os hibridos
topcrosses foi fundamentada nas distancias genéticas obtidas por 25 marcadores

génicos polimorficos (SSR-EST). Com base na matriz de distancias genéticas
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obtidas pelo indice ponderado, foi feito o agrupamento hierarquico UPGMA.
Diante do dendrograma obtido e dos valores do indice de Shannon (1), concluiu-se
gue existe uma elevada divergéncia genética entre os testadores e entre as
familias Sa.

De acordo com as estimativas de correlagdo simples entre as distancias
genéticas e a capacidade especifica de combinacéo e heterose, concluiu-se que
houve baixa correlacdo, tanto para rendimento de grédos quanto para capacidade
de expansado, e que um nuamero maior de marcas polimorficas se faz necessario
para averiguar com maior precisao as correlacdes entre a diversidade genética
apresentada pelas familias S; com as significativas CEC e heterose,
manifestadas pelos hibridos obtidos destas familias com os testadores.

A respeito das estimativas de depressdo endogamica, obtidas para os
caracteres agrondmicos avaliados, pode-se concluir que a caracteristica dias de
florescimento (dias) ndo sofreu qualquer efeito depressivo e as caracteristicas
capacidade de expanséo (CE), alturas de espiga (AE) e de planta (AP) foram
pouco influenciadas pela depressdo endogamica, respectivamente, com
estimativas de 6,24, 9,24 e 12,52%. O carater mais afetado pelo aumento

gradativo da homozigose foi rendimento de graos (RG), com 70,6%.
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