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RESUMO

KUROSAWA, Railan do Nascimento Ferreira; M.Sc.; Universidade Estadual do
Norte Fluminense Darcy Ribeiro; Marco de 2015. Fontes de resisténcia a doencas
foliares, podriddes de espiga e divergéncia genética entre genotipos de milho
pipoca. Orientador: Prof. Anténio Teixeira do Amaral Junior. Conselheiros: Prof.
Alexandre Pio Viana e Prof. Silvaldo Felipe da Silveira.

A cultura do milho pipoca no Brasil tem alcancado consideraveis avancos
tecnolégicos nos ultimos anos, sobretudo em termos de producéo e qualidade do
produto ao final da cadeia produtiva. No entanto, a despeito das conquistas
alcancadas, muitos desafios envolvendo o conhecimento do potencial da cultura
ainda estdo por serem vencidos. Nas Ciéncias Agrarias, dentre 0s principais
embates, cita-se a exploracdo da variabilidade genética de gendtipos de milho
pipoca para utilizacdo de segregantes em estudos dos atributos agronémicos que
possuam importancia econdmica, 0S quais possam convergir para a expressao
maxima da cultura em campos de producdo. E inegavel, no entanto, que o
conjunto de variaveis que influenciam a capacidade produtiva das culturas € muito
grande, o que torna ainda mais necessaria a ampliacdo dos objetivos dos
programas de melhoramento genético. No tocante a flexibilidade genética das
plantas, em um contexto que envolva a exposicdo das mesmas as condi¢cbes
ambientais desfavoraveis, entende-se que, na busca por individuos
geneticamente superiores, a pesquisa passa pelos elos dos estresses biodticos e
abidticos, que incidem negativamente sobre as plantas. Outrossim, a variabilidade
genética contida em bancos de germoplasma, bem como a correta interpretagédo
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das varidveis acessadas, podem fornecer informacdes importantes para
direcionar os trabalhos de programas de melhoramento genético vegetal e
permitir éxito nos objetivos para os quais se aplicam. Esta pesquisa objetiva
identificar o potencial dos genétipos de milho pipoca contidos no Banco de
Germoplasma da UENF, quanto as principais doencas foliares da cultura; inferir
sobre o potencial desses gendétipos de milho pipoca quanto a incidéncia e
severidade de podriddo de espiga e graos; estimar a distancia genética dos
acessos e possibilitar a selecdo de gendtipos promissores que possam ser
utilizados em cruzamentos posteriores, para obtencéo e langamento de cultivares
produtivas e resistentes a doencas. Para tanto, foram utilizados 37 gendtipos de
milho pipoca sob um delineamento experimental em blocos casualizados com 04
repeticdes nos periodos que compreendem a primeira e segunda safra. Por meio
dos resultados obtidos neste estudo, foi possivel distinguir diferentes reacdes de
suscetibilidade e resisténcia dos gendtipos avaliados, assim como, grande
influéncia das épocas de cultivo sobre a severidade das principais doencas
foliares que acometem a cultura do milho pipoca. Esta pesquisa também
possibilitou verificar a capacidade de resisténcia dos genotipos a degradacao de
graos acometidos pelas podriddes de espiga avaliadas em pos-colheita. Ademais,
verificou-se o desempenho agronémico per se dos gendtipos estudados, os quais
variaram significativamente e que os fatores que 0s impeliram aos seus
respectivos resultados estdo em funcdo de sua conformacdo genética e das
condicbes ambientais a que foram submetidos. Por fim, a avaliacdo da
divergéncia genética dos gendtipos estudados, demonstrou grande variabilidade
genética entre os acessos contidos no Banco de Germoplasma da UENF. Com
base nos resultados foi possivel indicar os cruzamentos P7 x L80 e P5 x L80, bem
como a indicar a possibilidade de exploracdo da raca PARA 172, como boa fonte

de resisténcia a doencas foliares.
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ABSTRACT

KUROSAWA, Railan do Nascimento Ferreira; M.Sc.; Universidade Estadual do
Norte Fluminense Darcy Ribeiro; 2015 March. Sources of resistance to foliar
diseases, stalk rots and genetic divergence in popcorn maize genotypes. Adviser:
Prof. Antonio Teixeira do Amaral Junior. Co-Adivers: Prof. Alexandre Pio Viana
and Prof. Silvaldo Felipe da Silveira.

The culture of Popcorn in Brazil has achieved considerable technological
advances in recent years, especially in terms of production and product quality at
the end of the production chain. However, despite the conquests, many challenges
involving the crop potential of knowledge yet to be overcome. In Agricultural
Sciences, among the main clashes, cite the exploitation of the genetic variability of
popcorn genotypes for use of segregating in studies of agronomic traits that have
reasonable economic importance, which can converge to the maximum
expression of culture in fields production. It is undeniable, however, that the set of
variables that influence the productive capacity of crops is very large, which makes
it even more necessary to expand the objectives of breeding programs. Regarding
the genetic flexibility of the plants, in a context that involves exposure of the same
to unfavorable environmental conditions, it is understood that, in the search for
genetically superior individuals, the search goes through the links of biotic and
abiotic stresses that adversely affect the plants. Furthermore, the genetic
variability contained in genebanks, and the correct interpretation of the data
accessed, can provide important information to direct the work of plant breeding

programs and enable success in the objectives for which they apply. This study
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attempts to identify the potential of popcorn genotypes contained in the
Germplasm Bank of UENF, as the major foliar diseases of culture; inferences
about the potential of popcorn maize genotype the incidence and severity of ear
and kernel rot; estimate the genetic distance of access contained in the popcorn
Germplasm Collection and enable the selection of promising genotypes that can
be used in subsequent crosses to obtain and release productive cultivars with
resistance to disease. Through this study, it was found different reactions of
susceptibility and resistance of genotypes, as well as great influence growing
seasons on the severity of the main leaf diseases that affect the popcorn maize.
This research also enabled us to verify the resilience of genotypes to degradation
affected by rotting grains of corn valued at post harvest. In addition, there was the
agronomic performance of genotypes per se, which varied significantly and that
the factors that drove their respective results are based on their genetic makeup
and environmental conditions to which they were subjected. Finally, the evaluation
of genetic divergence of genotypes showed high genetic variability among
accessions contained in the Germplasm Bank of UENF. Based on the results it
was possible to indicate the crossings such as P7 x L80 and P5 x L80 and to
indicate the possibility of holding the race PARA 172, as good source of resistance

to leaf diseases.



1. INTRODUCAO

O cenario produtivo de milho pipoca no Brasil, até pouco tempo atras, era
caracterizado por ndo atender a demanda de consumo nacional, exigindo
importacdes de graos (Leonello et al., 2009). No entanto, segundo Scapim et al.
(2006), na safra 2004/2005, jA houve importantes mudancas no panorama
nacional em relacdo a importacdo de milho pipoca pelo Brasil. Ainda segundo
esses autores, o consumo nacional de milho pipoca até o ano agricola 2003/2004
estava em torno de 80 mil toneladas e que 75% deste montante correspondia ao
milho pipoca americano, importado principalmente da Argentina.

O aumento da producédo nacional foi atribuido a entrada, no pais, do hibrido
simples IAC-112 para cultivo, o que reduziu a taxa de importacdo para 20 mil
toneladas. Rangel et al. (2008) acrescentam que, apesar das dependéncias de
importacBes de milho pipoca ainda existentes, avancos na producdo nacional
contribuem cada vez mais para a autossuficiéncia do consumo de milho popoca,
sendo o emprego de hibridos nacionais e norte americanos nos campos de
producédo os principais meios que podem tornar isso possivel.

O Brasil ocupa a segunda posi¢cao entre os maiores produtores mundiais de
milho pipoca com uma producéo anual estimada em 80.000 toneladas, das quais,
apenas 13% s&o destinadas ao processamento em micro-ondas. Os Estados
Unidos da América vém despontando como o maior produtor mundial, com
producédo anual estimada de 500.000 toneladas, sendo 68% destinado ao

segmento de micro-ondas (Miranda et al., 2011).



De acordo com o Grupo de Coordenacdo de Estatisticas Agropecuarias
(GCEA/IBGE/MT, 2013), o estado do Mato Grosso € o maior produtor nacional de
milho pipoca. No ano de 2012, foi de aproximadamente 95 mil toneladas, no
entanto, a estimativa para 2013, foi de uma producdo de 195.000 toneladas, uma
vez que a area de plantio foi de 47.379 hectares em 2013 e apenas 26.256 em
2012. Assim, em 2013 a producéao ficou acima de 194 mil toneladas em uma area
plantada de mais de 47 mil hectares.

O milho pipoca pertence a espécie Zea mays L., da familia Poaceae,
subfamilia Panicoideae, tribo Maydeae. As plantas de milho pipoca sdo anuais,
monoicas e alotetrapléide (2n=4x=20) (Gaut et al., 2000; Tenaillon et al., 2004). A
época de semeadura, germinacéo, crescimento, desenvolvimento e producéao do
milho pipoca séo considerados variaveis dentro do manejo da cultura vez que,
estes eventos estdo em funcdo das condicdes genéticas e ambientais (Freitas
Junior et al., 2009; Melo et al., 2012).

Estudos evidenciam que no Brasil, os fatores climaticos como temperatura e
precipitacdo tém influéncia direta sobre a cultura do milho pipoca. Portanto,
recomenda-se que ndo seja cultivado em localidades, cuja temperatura minima
seja menor que 10°C e a maxima nado ultrapasse 40°C. Sendo as condi¢des
ideais para cultivo com temperatura em torno de 30°C, precipitacdo de 600 mm
distribuidos nos periodos de maiores exigéncias ou quando a taxa de umidade do
solo for menor a 40% (Sawazaki et al., 2003).

A capacidade de expanséo € a principal caracteristica que diferencia o milho
pipoca do milho comum, uma vez que ambos pertencem a mesma espécie. Tal
caracteristica € explicada pela resisténcia do pericarpo a expansado do 6leo e da
umidade contidos no grédo. Assim, a exposicdo do endosperma pelo rompimento
do pericarpo caracterizando a pipoca, € resultado da pressao do 6leo e da agua
ora contidos no gréo exposto a temperatura especifica (Silva et al., 1993).

Devido a capacidade de expansdo, o milho pipoca tem sido considerado
uma cultura de elevada rentabilidade, pois seu subproduto, a pipoca, tem grande
aceitacdo no mercado consumidor e tém garantido elevados ganhos econémicos
nos mais diversos estabelecimentos comerciais do setor alimenticio (Rangel et al.,
2011). Entretanto, em relacdo ao milho comum, além do porte menor, colmos
mais finos, maior prolificidade, menor niamero de folhas e tamanho reduzido de
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susceptibilidade a ocorréncia de doencas e pragas, em decorréncia de menores
niveis de resisténcia genética, fato este, que contribui para maior vulnerabilidade
da cultura aos estresses biéticos (Zinsly e Machado, 1987).

Neste contexto, as implicacbes do ataque de doengas sobre a cultura do
milho pipoca pode caracterizar, sobretudo, reducgdes drasticas de rendimento e da
gualidade da capacidade de expanséo dos graos, culminando com a depreciacao
do valor comercial da pipoca pela presenca de niveis acentuados de graos
avariados, agravado, dentre outras causas, pelo ataque de fungos causadores de
podridbes que afetam diretamente o pericarpo e o0 endosperma dos graos
(Sawazaki, 2001).

O emprego de cultivares com potencial de resisténcia genética frente as
principais doengas do milho pipoca, consiste no método mais viavel e econémico
de controle, vez que, arraigado a este método, o conhecimento sobre o tipo de
controle, bem como, da heranga dos caracteres envolvidos é de suma importancia
no processo de desenvolvimento de cultivares resistentes. Pois permite nortear
métodos de selecdo mais eficientes em trabalhos subsequentes dos programas
de melhoramento (Lima et al., 1996; Silva et al., 2003; Casela et al., 2006; Vieira
et al., 2009a).

Neste sentido, os bancos de germoplasma assumem indispensavel
importancia no que tange a congregacdo da variabilidade genética, sobretudo
para subsidiar os programas de melhoramento de plantas na obtencdo de
genotipos superiores (Quintal et al., 2012; Alves et al., 2014). A capacidade de
expansao, a produtividade e a resisténcia as doencas tém sido as caracteristicas
de maior interesse em programas de melhoramento de milho pipoca, sendo a
avaliacdo da divergéncia genética, uma das opcdes exequiveis para a estimacao
de parametros genéticos visando a selecdo, a priori, de genitores detentores de
alelos importantes (Scapim et al., 2010; Rotili et al., 2012).

No que diz respeito, ao desenvolvimento de cultivares resistentes, bem
como, o estudo de fontes de resisténcia as principais doencas foliares da cultura
do milho pipoca, dentre os poucos trabalhos envolvendo a sanidade da cultura,
destacam-se as pesquisas desenvolvidas por Andrade et al. (2002), Miranda et al.
(2003), Arnhold (2008) e Vieira et al. (2009b). Cabe salientar que séo inexistentes
trabalhos visando resisténcia a podriddes de espiga para a cultura do milho

pipoca.
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2. OBJETIVOS

Identificar o potencial dos gendtipos de milho pipoca contidos no Banco de
Germoplasma da UENF quanto as principais doencas foliares da cultura;
Inferir sobre o potencial de gendtipos de milho pipoca quanto a incidéncia e
severidade de podridao de espiga e graos;

Estimar a distancia genética de vinte e sete linhagens, nove racas e um
hibrido triplo da Colecdo de Germoplasma de milho pipoca com base em
carateristicas morfolégicas, de producéo e de resisténcia a doencas; e
Possibilitar a selecdo de genotipos promissores que possam ser utilizados
em cruzamentos para obtencédo e lancamento de cultivares produtivas e

resistentes a doencas.



3. CAPITULOS

3.1. FONTES DE RESISTENCIA PARA DOENCAS FOLIARES EM MILHO
PIPOCA

3.1.1. INTRODUCAO

As doencas consistem em uma interacao dinamica entre trés componentes
basicos, o agente causal ou fitopatdogeno, o hospedeiro e o ambiente. Assim, uma
vez satisfeita essas condicdes, a interacdo ocorre, culminando no surgimento da
doenca (Brito, 2010). O impacto imediato das doencas foliares na cultura do milho
esta atrelado intimamente a capacidade do patégeno colonizar grandes areas dos
tecidos foliares das plantas causando morte prematura destes tecidos.

O dano imediatamente apds o aparecimento dos sintomas € a reducéo da
capacidade fotossintetizadora das plantas, levando-as a um ciclo de vida reduzido
e a diminuicao do potencial produtivo das lavouras (Brito et al., 2008). Em relacéo
ao milho pipoca, os programas de melhoramento genético além de conviverem
com o fato de que sua producdo € menor em relacdo ao milho comum, ainda
enfrentam a realidade de esta cultura ser mais suscetivel as principais doencas
foliares da cultura do milho. Isso contribui sobremaneira para menores

produtividades com acréscimos aos riscos de produc¢éo (Arnhold, 2008).



No Brasil, dentre as doencas fungicas foliares importantes do milho citam-se:
as manchas foliares, como a helmintosporiose comum, causada pelo fungo
Setosphaeria sela (Luttr.) KJ Leonard e Suggs (1974) [= Exserohilum turcicum
(Pass) KJ Leonard e Suggs (1974)], e a helmintosporiose maidis, cujo agente
causal é o fungo Cochliobolus heterostrophus (Drechsler) Drechsler (1934)
[=Bipolaris maydis (Nisik. & Myiake) Shoemaker (1959).

Tais doencas acometem as plantas de milho sobre diferentes niveis de
resisténcia. Tendo, portanto, intensidades diversas sobre diferentes genoétipos a
depender inclusive do manejo da lavoura e das condi¢Bes climaticas (Reis et al.,
2004). Segundo Oliveira et al. (2004), a helmintosporiose maidis tem menor
importancia ao milho comum, contudo, necessita de maior atencdo quando
acomete lavouras de milho pipoca, porquanto possui menor resisténcia ao seu
agente causal.

Outra doenca foliar, a ferrugen polissora, causada pelo fungo Puccinia
polysora (Underw, 1897) [=Dicaeoma polysorum (Underw.) Arthur (1906)],
também tem importancia na cultura do milho pipoca, uma vez que suas manchas
foliares provocam danos indiretos que se caracterizam por reduzir a area foliar util
(Pinto, 2004; Jardine e Laca-Buendia, 2009; Vieira et al., 2009a).

A despeito dos meios de controle de doencas e da tecnologia disponivel no
setor agricola, os danos em rendimentos e na qualidade dos graos de milho tém
sido cada vez mais significativos, principalmente em virtude do aumento das
doencas de plantas. Tal acréscimo tem sido favorecido pelo aumento das fontes
de inoculo e das condi¢cdes ambientais favoraveis, além de conducdes de praticas
culturais favoraveis, tais como: o uso de semeadura de segunda safra e auséncia
de rotacéo de cultura (Vieira et al., 2009b).

Apesar das mais variadas alternativas que podem ajudar no controle das
doencas, como o plantio antecipado, rotacdo de culturas e uso de fungicidas, a
medida mais eficiente e econdmica é a utilizacdo de cultivares com resisténcia
genética (Lima et al., 1996; Schuelter et al., 2003).

De acordo com Silveira et al. (2006) um dos objetivos dos programas de
melhoramento genético se aplica a obtencdo de gendtipos resistentes a doencas,
as quais, limitam a expresséo total da capacidade produtiva das plantas. Neste
aspecto, em programas de melhoramento que visam a obtencdo de gendtipos

promissores, informacdes genéticas do material vegetal estudado possibilitam



orientar as acdes dos programas de melhoramento, sobretudo, na aquisicao de
maiores ganhos de selecdo e na exploracdo da heterose expressa em
combinacdes hibridas promissoras (Silva et al., 2001).

No que diz respeito ao desenvolvimento de cultivares resistentes, tendo
como base investigacfes de fontes de resisténcia as principais doencas foliares
da cultura do milho pipoca, as pesquisas realizadas sao consideradas
sobremaneira restritas. Podendo citar apenas os trabalhos desenvolvidos por
Miranda et al. (2003), Arnhold (2008) e Vieira et al. (2009b).

Constata-se, dessa forma a necessidade inequivoca de implementacao de
pesquisas correlatas a identificagdo de fontes de resisténcia a doencgas foliares
em milho pipoca, a despeito das elevadas perdas provocadas pelos patdogenos de
folhas e da importancia econémica da cultura.

Diante do exposto, julgou-se oportuno o desenvolvimento desta pesquisa,
em que o0s objetivos deste capitulo foram: investigar a reacdo dos genotipos de
milho pipoca contidos no Banco de Germoplasma da UENF em relacdo as
doencas foliares causadas pelos fungos Cochiobolus heterostrophus,
Setosphaeria sela e Puccinia polyssora; e selecionar gendétipos promissores com

resisténcia genética as doencas foliares estudadas.

3.1.2. REVISAO

3.1.2.1. Implicacbes do ambiente e da atividade agricola sobre as

doencas foliares do milho

Na perspectiva que envolve a cadeia produtiva de alimentos, inUmeros
fatores contribuem para o menor rendimento da cultura do milho. De forma geral,
as doencas foliares tém provocado graves danos econdémicos aos produtores,
gerando reducdes de até 40% na produtividade dos gréos (Casa e Reis, 2003).
No entanto, esse valor podera ser ainda maior, sobretudo no caso do milho
pipoca, por ser mais suscetivel as doencas foliares do que o milho comum
(Arnhold, 2008). Tais perdas sao resultado da acao indireta das doencgas que

reduzem a éarea foliar sadia e comprometem a interceptacdo da radiagdo solar



pelas folhas, causando menor eficiéncia do aparato fotossintético das plantas,
com consequente reducdo no contetdo de fotoassimilados, comprometendo
assim, a demanda energética das plantas e por fim, afetando o desenvolvimento
dos graos (Brito, 2010; Schipanski, 2011).

A partir da década 90, se percebeu um grande aumento na frequéncia das
doencas foliares do milho, com consequente redugcdo na producdo da cultura
(Pinto, 2004). Varias hipdteses tém sido aventadas a respeito do que tem
favorecido o aumento da incidéncia e severidade das principais doengas foliares
do milho, tais como: as ferrugens e manchas foliares, ambas causadas por fungos
fitopatogénicos. Para Vieira et al. (2009b), a ocorréncia das doencas foliares no
Brasil ttm aumentado principalmente devido ao acréscimo de fontes de inoculo
aliados as condi¢cdes ambientais favoraveis, proporcionadas pela semeadura de
segunda safra e pela auséncia da rotacdo de culturas, caracteristica do plantio
direto.

Silva et al. (2002) acrescentam que as praticas de manejo, como a
irrigacdo, proporciona um sistema de cultivo durante todo o ano, permitindo que
em areas de producdo circunvizinhas coexistam plantas em variadas fases de
desenvolvimento, o que contribui para maior flexibilidade na sobrevivéncia de
fitopatdgenos. Brito et al. (2012) justificam o aumento das doencas nas areas de
producdo pela capacidade da cultura do milho em ser cultivada em ampla
distribuicdo geografica sob variadas condi¢cfes de solos e climas, e portanto, mais
Sujeitas a varias doencas. Dentre outros fatores que podem contribuir para o
aumento das doencas de milho, Santos et al. (2013) destacam o estado
nutricional das plantas como componente primario para o controle do
desenvolvimento das doencas, exigindo portanto, um equilibrio nutricional para a
cultura.

Segundo Juliatti e Souza (2005), o uso indiscriminado de cultivares
suscetiveis esta entre os fatores que acabam por aumentar a importancia das
doencas foliares da cultura do milho, bem como o acréscimo no consumo de
fungicidas, com consequente decréscimo nos padrdes de produtividade e
elevacao do custo de producédo. Costa et al. (2008) acrescentam que a utilizacao
precoce de cultivares com maior potencial de produgcdo em detrimento da
resisténcia as doencas foliares, tem contribuido para o aumento das incidéncias e

severidades das doencas foliares do milho. De acordo com Nihei e Ferreira



(2012), no que diz respeito ao melhoramento genético de plantas, as acdes cujo
objetivo se restringe apenas aos padrdes de produtividade e precocidade, sem
lancar mao aos atributos de resisténcia genética as principais doencas foliares,
também estdo entre os fatores que foram decisivos para o aumento da frequéncia
e severidade das doencas na cultura do milho.

Apesar dos diversos enfoques que podem justificar a causa do aumento
das doencas na cultura do milho, uma concluséo acerca da medida mais aplicavel
e eficiente para se contornar o problema tem sido citada unanimemente pelos
pesquisadores, qual seja, 0 emprego de cultivares com resisténcia genética face
as perdas de produtividade acrescida do elevado custo de producdo sempre
atrelado ao controle de doencas (Lima et al.,1996; Costa, 2007; Brito et al., 2008).
Na relacdo susceptibilidade a doencas versus custo de producédo do milho, este
ultimo, € afetado diretamente no processo de controle convencional das doencas,
vez que, ao orcamento de custo de producdo € obrigatoriamente incluso o
controle quimico.

O IMEA (Instituto Mato-Grossense de Economia Agropecuaria) estima o
custo de producao total de milho comum, na safra 2014/2015, de alta e média
tecnologia, em R$1.355,74/ha e R$ 1.034,33/ha, respectivamente, distribuidos
entre sementes, fertilizantes, defensivos, operacfes com maquinas e mao de
obra. Ainda segundo o IMEA, os defensivos em geral sdo responsaveis por
20,13% do custo de producdo do milho entre os insumos supracitados ou R$
272,90/ha. Ainda neste contexto, os produtos fungicidas enquanto insumos
defensivos correspondem sozinhos a R$ 5,67%/ha do custo total de producéo
(Figura 1). No entanto, o custo de producédo da cultura do milho pipoca é maior
em relacdo ao custo de producdo do milho comum, tendo em vista a maior
predisposicdo as doencas ainda que ndo estejam disponiveis informacdes oficiais

do custo de producao do milho pipoca.



10

Alta Tecnologia

Componentes do Custo

Nordeste Médio-Norte Oeste Centro-Sul Sudeste Mato Grosso
| - DESPESAS DE CUSTEIO DA LAVOURA
DESPESAS COM INSUMOS R$ 109027 RS  1147,07 RS  1.200,40 R$  1.178,07 RS  1.210,79 R$  1.166,34
Sementes RS 345,84 R$ 365,00 R$ 351,62 R$ 345,90 R$ 359,00 R$ 358,55
Semente de Milho RS 345,84 RS 365,00 RS 351,62 RS 345,90 RS 359,00 RS 358,55
Semente de Cobertura RS - RS - RS - RS - RS - RS -
Fertilizantes R$ 577,46 R$ 503,21 R$ 622,38 R$ 618,49 RS 578,89 R$ 553,22
Corretivo de Solo R$ - RS - RS - RS - RS - RS -
Macronutriente RS 577,46 RS 503,21 RS 622,38 RS 618,49 RS 567,98 RS 550,89
Micronutriente RS - RS - RS - RS - RS 10,90 RS 2,32
Defensivos RS 166,96 R$ 278,97 RS 226,40 R$ 213,68 RS 272,90 R$ 254,58
Fungicida RS 45,78 RS 54,62 RS 71,01 RS 35,84 RS 76,79 RS 60,13
Herbicida RS 39,70 RS 121,56 RS 104,39 RS 130,09 RS 111,24 RS 109,50
Inseticida RS 71,29 RS 8405 RS 30,80 RS 32,47 RS 73,40 RS 68,51
Adjuvante RS 10,19 RS 18,74 RS 20,18 RS 15,28 RS 11,46 RS 16,43
Operagao com Maquinas RS 77,80 RS 44,13 RS 52,87 RS 82,48 RS 68,06 RS 56,14
Manejo Pré Plantio RS - RS 1,82 RS 2,76 RS - RS 2,56 RS 1,86
Adubacio e Plantio RS 47,44 RS 1836 RS 23,93 RS 4854 RS 19,33 R$ 24.02
Aplicagdes com Maquinas RS 9,38 RS 3,64 RS 8,27 RS 5,24 RS 10,23 R$ 6,45
Colheita RS 20,98 RS 20,30 RS 17,91 RS 28,70 RS 3594 RS 23,81
Manejo Pés Colheita RS - RS - RS - RS - RS - RS -
Mo de Obra RS 137,85 R$ 63,00 RS 57,40 R$ 55,88 RS 76,89 RS 71,45

TOTAL DAS DESPESAS DE CUSTEIO DA LAVOURA (A) RS 1.305,92 RS 1.254,31 R$ 1.310,67 RS 1.316,43 RS 1.355,73 RS 1.293,93

Figura 1: Custo de producdo do milho safra 2014/2015. Fonte: IMEA (Instituto
Matogrossense de Economia Agropecuaria)

3.1.2.2. Doengas na cultura do milho

Dentre as principais manchas foliares da cultura do milho, citam-se a
helmintosporiose comum, causada pelo fungo Setosphaeria sela (Luttr.) KJ
Leonard e Suggs (1974) [= Exserohilum turcicum (Pass) KJ Leonard e Suggs
(1974)]; e a helmintosporiose maidis, cujo agente causal & o fungo Cochliobolus
heterostrophus (Drechsler) Drechsler (1934) [=Bipolaris maydis (Nisik e Myiake)
Shoemaker (1959). Tais doencas acometem as plantas de milho sob diferentes
niveis de resisténcia, tendo, portanto, intensidades diversas sobre diferentes
gendtipos a depender inclusive do manejo da lavoura e das condi¢des climaticas
(Reis et al., 2004).

Outra doenca foliar, a ferrugen polissora, causada pelo fungo Puccinia
polysora (Underw, 1897) [=Dicaeoma polysorum (Underw.) Arthur (1906)] também
tem importancia na cultura do milho pipoca, pois, suas manchas foliares
provocam danos indiretos que se caracterizam por reduzir a area foliar util (Pinto,
2004; Jardine e Laca-Buendia, 2009; Vieira et al., 2009a).

3.1.2.3. Helmintosporiose comum
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A helmintosporiose comum, causada por S. sela, € um dos principais
problemas fitossanitarios que afetam a cultura do milho, particularmente as
cultivares de milho pipoca, por serem suscetiveis ao patégeno. Sendo o0s
prejuizos mais severos quando a doenca se estabelece antes do florescimento.
Pode, neste caso, comprometer o rendimento da cultura em mais de 50% (Pinto,
1980; Perkins e Pedersen, 1987).

Guiomar (2011) relata que uma vez liberados durante um periodo quente e
umido, os conidios sdo transportados pelo vento ou chuva para as folhas
inferiores das plantas jovens de milho, nas quais, a infecgcdo ocorre por meio da
germinacdo dos conidios na presenca de agua livre presente na superficie das
folhas durante 6 as 18h e com temperatura amena entre 18-27°C.

Um estudo do efeito de épocas de plantio na severidade de S. sela em milho
realizado por Juliatti e Souza (2005), concluiram que periodos de alta umidade
propiciam o surgimento da doenca. Os sintomas caracteristicos da
helmintosporiose comum aparecem como: lesdes necroticas, de formato eliptico,
com dimensdes de 2,5 a 15 cm de comprimento, apresentam coloracéo intervalar
de cinza a marrom que aparecem inicialmente nas folhas inferiores do tecido
(Bleicher e Baumer, 1993; Casela et al., 2006).

No que diz respeito aos estudos de fontes de resisténcia envolvendo a
doenca, a pesquisa de Vieira et al. (2009b) identificou hibridos de milho pipoca
com niveis de resisténcia genética a helmintosporiose comum por meio de
estimativas da evolucdo da doenca utilizando a area abaixo da curva do
progresso da doenca (AACPD). Contudo, estudos envolvendo fontes de
resisténcia a helmintosporiose comum na cultura do milho pipoca ainda sao

€SCasso0s.

3.1.2.4. Helmintosporiose maidis

A mancha de helmintosporise maidis é uma doenca de distribuicdo
mundial, ocorrendo principalmente em regides Umidas. O fungo possui duas racas
distintas, sendo denominadas “0” e “T” (Burnette e White, 1985). O agente causal
da mancha por helmintosporiose maidis é o fungo C. heterostrophus. Em milho, o
fungo tem provocado prejuizos consideraveis, ainda que valores de perdas nao

tenham sido quantificados (Pereira et al., 2005).



12

Segundo Casela et al. (2006) a sobrevivéncia do fungo C. heterostrophus é
favorecida pelas fontes de in6culo, como os restos de cultura ora infectados,
sendo o0 vento e 0s respingos de chuva os principais vetores dos conidios.
Adicionalmente, temperaturas entre 22-30°C e alta umidade favorece o
desenvolvimento da helmintosporiose maidis. Os sintomas da doenca
diferenciam-se por lesGes alongadas entre as nervuras das folhas com tamanhos
variaveis, sendo coalescentes quando atingem areas grandes do limbo foliar
(Casela et al., 2006; Martinez et al., 2010).

Um fato histérico envolvendo a doenca ocorreu em 1970, nos Estados
Unidos da América, quando a doenca tomou propor¢cdes epidémicas. Isto ocorreu
devido a utilizacdo de macho-esterilidade em larga escala. Por quase duas
décadas como medida de reducdo de mao-de-obra e, principalmente dar garantia
de cruzamentos seguros entre genétipos para obtencdo de hibridos de milho.
Pois, apesar do gene T-urf13 conferir macho-esterilidade pelo abortamento do
grao de polen a fertilidade feminina ndo é suprimida.

Essa caracteristica é condicionada por um gene de heranca materna de
origem mitocondrial. Contudo, 0 mesmo gene que condiciona macho-esterilidade,
também condiciona susceptibilidade a C. heterostrophus da raca T, fato que, na
época, acabou por inviabilizar a utilizacdo do citoplasma T, pois a doencga causou

graves danos aos produtores (Sekine et al., 2000).

3.1.2.5. Ferrugem polissora

No Brasil, a ferrugem polissora € considerada uma importante doenca da
cultura do milho. Os fatores ambientais sdo determinantes no seu
desenvolvimento, em condi¢cdes propicias pode reduzir a produtividade em até
50%, pois os danos incluem a diminuicdo da area foliar, bem como, o vigor, o
peso dos graos, a senescéncia precoce e 0 acamamento de plantas (Ferreira,
2002; Costa et al., 2010;).

A ferrugem polissora é causada pelo fungo Puccinia polysora. Na safra
2009/2010, causou severas epidemias em diversas regides produtoras de milho
nos estados do Parang, Santa Catarina e Rio Grande do Sul, causando aumento

do custo de producdo (Costa et al., 2010). Segundo Casela et al. (2006),
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temperaturas baixas entre 16 a 23°C e alta umidade relativa do ar favorecem o
desenvolvimento da doenca. Os autores descrevem o0s sintomas como sendo
pustulas circulares a ovais, marrons claras com maiores severidades na face
adaxial das folhas e menos severa na face abaxial. Brunelli et al. (2002)
mapearam genes de resisténcia quantitativa a P. polyssora em milho comum,
associando os resultados a diferenca significativa de nimero de lesfes foliares
entre gendtipos estudados.

3.1.2.6. Epocas de cultivo e a ocorréncia de doencas foliares

A época de plantio do milho pipoca influencia sobremaneira a severidade
das doencas. Sawazaki (2001) recomenda-se que para cultivares muito suscetivel
a doencas e pragas, bem como podriddes de graos, o plantio de milho pipoca
deve ser limitado a épocas de menor incidéncia de chuvas, principalmente no
periodo de pos-maturacdo. Sendo o espacamento na ordem de 50 a 55 mil
plantas/hectare correspondendo a um espacamento de 80-90cm entre linhas e 20
cm entre plantas, porém dependem do tipo de cultivar. Ainda segundo o
pesquisador, cultivares com maior resisténcia as doencas e pragas e podriddes
de graos, o cultivo pode ser conduzido entre outubro/novembro com colheita em
fevereiro/marco.

Juliatti e Souza (2005) ao estudarem o efeito de épocas de plantio na
severidade de doencas foliares e produtividade de hibridos de milho concluiram
gue, para ferrugem polissora (P. polyssora) e para helmintosporiose comum (S.
sela) apenas o efeito da época de plantio foi determinante para influenciar as
reacdes dos genotipos, sendo os maiores indices de severidades observados na
primeira época de plantio para ambas as doencas. O estudo revelou, ainda, que
para helmintosporiose maidis (C. heterostrophus) tanto o fator época quanto o
fator hibridos apresentaram diferencas estatisticas e que a suscetibilidade de
gendtipos a C. heterostrophus sob condicbes favoraveis afetam sua

produtividade.

3.1.2.7. Arresisténcia genética enquanto alternativa de controle de
doencgas
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A resisténcia genética é definida como a capacidade do hospedeiro em
impedir e, ou atrasar o desenvolvimento e o crescimento do agente causal ou
patdgeno (Parlevliet, 1997). Particularmente, no caso das doencas foliares a
resisténcia tem importancia fundamental na cultura do milho pipoca, face as
perdas de produtividade que acompanham o cultivo. Tais perdas sé&o
principalmente advindas do grande numero de doencas que acometem as
lavouras, sendo, portanto, necessario o emprego de cultivares com potencial de
resisténcia genética frente as principais doencas foliares, pois este € o método
mais viavel e econdmico. Adicionalmente, o conhecimento sobre a heranca dos
caracteres envolvidos € de suma importdncia na obtencdo de -cultivares
resistentes por tornar os métodos de selecdo mais eficientes em programas de
melhoramento (Lima et al., 1996; Silva et al., 2003; Casela et al., 2006).

Entre outros objetivos dos programas de melhoramento genético vegetal, o
desenvolvimento de cultivares resistentes constitui um trabalho intenso,
envolvendo, a priori, identificacdo de fontes de resisténcia com posterior
elucidacdo do tipo de controle genético, culminando com a elaboracdo e
execucdo de medidas estratégicas eficientes como a introgressdo de alelos de
resisténcia para genotipos elites (Schuelter et al., 2003). Segundo Silva et al.
(2001) a disponibilidade de uma grande diversidade genética contribui
fundamentalmente no processo de busca pela resisténcia genética.

Estudo de heranca, envolvendo a natureza e amplitude em que os efeitos
génicos que controlam determinada caracteristica estdo envolvidos € de notavel
importancia no contexto da selecdo e predicdo do comportamento de populacdes
hibridas e/ou segregantes. Os programas de melhoramento imbuidos do
conhecimento das estimativas e propor¢cdes dos efeitos génicos aditivos,
dominantes e epistaticos possuem relativa orientacdo em estratégias de trabalhos
de melhoramento genético (Cruz et al., 2012).

Van der Plank (1963) introduziu o conceito de resisténcia vertical como a
gue confere resisténcia contra um ou alguns espectros de racas patogénicas e a
resisténcia horizontal como a resisténcia contra todas as racas de um
determinado patdgeno. A resisténcia vertical € conhecida como caracteristica
governada por um ou poucos genes, em que prevalecem poucos genes de

grande efeito e, portanto, tradicionalmente tem sido empregada em programas de
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melhoramento genético devido a sua relativa facilidade de introgressdo génica
(Chaves et al., 2003).

No entanto, a resisténcia vertical também é conhecida por condicionar
resisténcia temporaria (Parleviiet, 1988) e assim a resisténcia horizontal, ou
poligénica tem sido alvo cada vez mais das pesquisas em resisténcia genética
(Brunelli et al., 2002; Wesp, 2008; Brito et al., 2008; Vieira et al., 2009b; Juliatti et
al.,, 2013; Colombo et al., 2014). Adicionalmente a resisténcia vertical &,
geralmente, de raca-especifica sendo controlada por um ou poucos genes, este
fato implica em pressao de selecdo muito elevada sobre os agentes causais das
doencas, impelindo-os a mutacdes mais frequentes que posteriormente podera
inviabilizar as cultivares ora consideradas resistentes (Ogliari et al., 2005).

Em sua revisdo, Vale et al. (2001) atentam para o fato de que apesar da
resisténcia horizontal (poligénica) ter sido muito menos empregada nos
programas de melhoramento, esta, encontra-se em maior disponibilidade nos
cultivares. Sendo reportada como resisténcia duradoura caracterizando-se pela
acao conjunta de varios genes aditivos e nao aditivos (Vieira et al., 2009b; Juliatti
et al.,, 2013). A resisténcia horizontal é capaz de reduzir a taxa de
desenvolvimento da doenca pela combinacdo de diversos componentes como
longo periodo latente, curto periodo infeccioso, baixa eficiéncia de infeccdo e

pustulas com tamanho reduzido (Wesp, 2005).

3.1.3. MATERIAL E METODOS

3.1.3.1. Genotipos e condigcbes de cultivo

Para avaliacdo de possiveis fontes de resisténcia a Cochliobolus
heterostrophus, Setosphaeria sela e Puccinia polyssora em condi¢des naturais de
infeccdo, foram utilizados 37 gendtipos de milho pipoca, contidos no Banco de
Germoplasma da Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro
(Tabela 1). A avaliacdo da reacdo dos genotipos foi realizada no campo
experimental do Colégio Estadual Agricola Antbénio Sarlo em Campos dos

Goytacazes, regidao Norte do estado do Rio de Janeiro, situado a 21° 45’ latitude
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sul e 41° 20’ longitude oeste e 11 m de altitude, com precipitacdo meédia anual de
1023 mm e temperatura média anual de 23°C.

A reacdo dos gendtipos as doencas foliares supracitadas foi investigada
em duas estagOes anuais distintas, correspondentes a primeira safra que ocorre
entre os meses de outubro a marco (época preferencial da cultura) e segunda
safra que ocorre entre 0s meses de maio a setembro (época nao preferencial da
cultura). As principais variaveis meteorolégicas em ambas as épocas de cultivo
foram coletados diariamente a partir do Banco de dados do Instituto Nacional de
Meteorologia (INMET) e calculada a média mensal referente a cada época de
cultivo. Por conseguinte, foram confeccionados graficos no programa Microsoft
Excel © 2010, os quais constam na Figura 2.

Tabela 1. Descricdo de genotipos de milho pipoca do Banco de Germoplasma da
UENF.

Genétipos Tipo Variedade Ano de Adaptacéo Instituicao de
Origindria  obtencao Climatica Desenvolvimento

L 88 Linhagem Vigosa: 2009 Temperado/ UENF
S7-2009 UFV Tropical

L 70 Linhagem Angela: 2009 Tropical UENF
S7-2009 EMBRAPA

L 65 Linhagem Angela: 2009 Tropical UENF
S7-2009 EMBRAPA

L 80 Linhagem Vicosa: 2009 Temperado/ UENF
S7-2009 UFV Tropical

L51 Linhagem  Beija-flor: 2009 Temperado/ UENF
S7-2009 UFV Tropical

L 77 Linhagem Vicosa: 2009 Temperado/ UENF
S7-2009 UFV Tropical

L 76 Linhagem  Beija-flor: 2009 Temperado/ UENF
S7-2009 UFV Tropical

L 75 Linhagem Vicosa: 2009 Temperado/ UENF
S7-2009 UFV Tropical

L 66 Linhagem Angela: 2009 Tropical UENF
S7-2009 EMBRAPA

L 53 Linhagem  Beija-flor: 2009 Temperado/ UENF
S7-2009 UFV Tropical

L 52 Linhagem  Beija-flor: 2009 Temperado/ UENF
S7-2009 UFV Tropical

L 55 Linhagem  Beija-flor: 2009 Temperado/ UENF
S7-2009 UFV Tropical

L 54 Linhagem  Beija-flor: 2009 Temperado/ UENF
S7-2009 UFV Tropical

L 61 Linhagem Angela: 2009 Tropical UENF

S7-2009 EMBRAPA
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Tabela 1 — Cont.
- . Variedade Ano de Adaptacéo Instituicdo de
Genotipos Tipo Originaria  obtencdo Climética Desenvolvimento
L63 Linhagem Angela: 2009 Tropical UENF
S7-2009 EMBRAPA
L 59 Linhagem  Beija-flor: 2009 Temperado/ UENF
S7-2009 UFV Tropical
L71 Linhagem Angela: 2009 Tropical UENF
S7-2009 EMBRAPA
P9 Linhagem -Hibrido 2006 Temperado/ UEM
IAC112 Tropical
P5 Linhagem -Hibrido 2006 Temperado/ UEM
Zaeli Tropical
P2 Linhagem  -Composto 2006 Temperado/ UEM
CMS-42 Tropical
P1 Linhagem --Hibrido 2006 Temperado/ UEM
Zélia Tropical
P3 Linhagem - Composto 2006 Temperado/ UEM
CMS-42 Tropical
P10 Linhagem --Hibrido 2006 Temperado/ UEM
IAC112 Tropical
P7 Linhagem --Hibrido 2006 Temperado/ UEM
Zaeli Tropical
P8 Linhagem -Hibrido 2006 Temperado/ UEM
IAC112 Tropical
P6 Linhagem --Hibrido 2006 Temperado/ UEM
Zaeli Tropical
P4 Linhagem  -Racas Sul- 2006 Temperado/ UEM
Americanas Tropical
BOYA Raca Desconhecida 2006 Temperado/ CIMMYT
462 Tropical
URUG Raca Desconhecida 2008 Temperado/ CIMMYT
298 Roxo Tropical
URUG Raca Desconhecida 2008 Temperado/ CIMMYT
298 Tropical
Amarelo
BOZM Raca Desconhecida 2008 Temperado/ CIMMYT
260 Tropical
ARZM Raca Desconhecida 2008 Temperado/ CIMMYT
07- 49 Tropical
CHzZM Raca Desconhecida 2008 Temperado/ CIMMYT
13-0134 Tropical
ARZM Raca Desconhecida 2008 Temperado/ CIMMYT
13- 050 Tropical
ARZM Raca Desconhecida 2008 Temperado/ CIMMYT
05-083 Tropical
PARA Raca Desconhecida 2008 Temperado/ CIMMYT
172 Tropical
IAC 125  Hibrido Desconhecida Temperado/ IAC
Triplo Tropical
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Figura 2: Variaveis meteorologicas coletadas a partir da estacdo de Campos dos
Goytacazes (OMM: 83698) e processados pelo Banco de dados do Instituto
Nacional de Meteorologia (INMET)

3.1.3.2. Delineamento experimental e tratos culturais

O campo experimental foi preparado mecanicamente via gradagem, com
posterior sulcagem e adubacédo de fundacédo conforme indicacdes técnicas sob
formulacdo 04-14-08 de NPK. Ambos os experimentos foram implantados em
blocos casualizados, entretanto, devido restricbes de area o experimento de
primeira safra teve tamanho das unidades experimentais menores quando
comparado ao experimento de segunda safra, ou seja, na primeira safra os
gendtipos foram casualizados em linhas simples de 2 metros com 4 repeticdes
totalizando 148 unidades experimentais.

As sementes foram semeadas manualmente de forma que se obtiveram
11 plantas/linha com espacamento de 0,2 x 0,9 metros entre plantas e linhas
respectivamente. Os tratos culturais incluiram desbastes das plantulas 15 dias
apos emergéncia, controle de plantas espontaneas via capina, irrigagdo periodica
com manutencédo do solo sob capacidade de campo e adubacbes de cobertura a
30 e 45 dias apos emergéncia segundo a formulagdo N-P-K = 20-0-20, com 300

kg/ha e 200 kg/ha de ureia, respectivamente. No experimento de segunda safra
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as unidades experimentais foram compostas de linhas de 3 metros com 16
plantas/linha semeadas manualmente sob espacamento, adubacdo e demais

tratos iguais ao experimento de primeira safra.

3.1.3.3. Avaliagao das variaveis

A reacdo dos gendtipos as doencas foliares foi monitorada por meio da
estimacdo da severidade dos sintomas, para tanto, adotou-se dois modos de
estimativa: Pela afericdo da porcentagem dos sintomas ao longo da planta e pela
afericdo da porcentagem dos sintomas ao longo da folha imediatamente abaixo a
primeira espiga, compreendendo, severidade na planta e severidade na folha,
respectivamente. Faz-se necessario informar que, as doencas foliares estudadas
manifestaram seus respectivos sintomas atraves da infeccdo natural dos agentes
causais a campo.

A severidade com base na planta para as trés doencas foliares foi
estimada com auxilio de escala de notas adotada pela Agroceres (1996), a escala
apresenta intervalo entre 1 a 7, em que nota 1: 0% de incidéncia; nota 2: 0,5% de
incidéncia; nota 3: 10% de incidéncia; nota 4: 30% de incidéncia; nota 5: 50%de
incidéncia; nota 6: 70% de incidéncia; nota 7: 80% de incidéncia; nota 8: 90% de
incidéncia e nota 9: 100% de incidéncia (Figura 3). A frequéncia das avaliacdes foi

a cada 07 dias apos o florescimento das plantas até a senescéncia das parcelas.

T

C3CALA
1 2 3 4 5 3 7 8 g

% DE AREA FOLIAR AFETADA
0 0,5 10 30 50 70 &0 90 io0n

Figura 3: Escala diagramatica para avaliacdo de severidade de moléstias com
base na planta adotada pela Agroceres (1996).
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A avaliacdo da severidade foliar da helmintosporiose comum causada por
S. sela, foi realizada em ambas as épocas de primeira e segunda safra, tomando-
se 6 plantas competitivas por parcelas a cada 7 dias ap6s o florescimento das
plantas até a senescéncia das parcelas, para tanto, foi utilizada a escala
diagramética proposta por Lazaroto et al. (2012) contendo os intervalos de
severidade em porcentagem correspondentes a: 0,5%; 1,0%; 2,5%; 6,5%; 15,5%;
30,0% e 54,0% indicada na Figura 4, através da qual fez-se a estimacao da
porcentagem da area foliar comprometida pela doenca.

0.5% 1,0% 2,5% 0,5%

15,5%

30,0%

54,0%

Figura 4: Escala diagramatica para avaliacdo da severidade foliar de
helmintosporiose comum do milho, proposta por Lazaroto et al. (2012).

Quanto a severidade da helmintosporiose maidis causada por C.
heterostrophus, foi utilizada a escala proposta por James (1971) na estimacéo da
area foliar comprometida pelos sintomas da doenca, sendo o intervalo de
severidade expressos pela escala: 0%; 1%; 5%; 25% e 100% (Figura 5). A

mesma escala foi utilizada em ambos os periodos de producéo.
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Figura 5: Representacdo diagramatica para avaliacdo de severidade de
helmintosporiose maidis em folhas de milho, proposta por James (1971).

Na avaliacdo da severidade da ferrugem polissora (P. polyssora) foi
adotada a escala de Chester (1950) segundo a qual foi realizada a estimativa da
severidade foliar das plantas, de acordo com os valores delimitados pela escala

representada pela Figura 6. Os valores de severidade variam 5 a 100%.

¢ :‘ " l‘| lls .:“l 3“ 'F
T B A .',':'1' ";;'4'?' P
o £y 0 i ‘:":a s 931
. P } "l i l‘[ N ) ‘" ) l'
. L 1'&' 8
g 1! ¢ "lt' . wé‘g
g? 1 “"ll ‘f‘ il
: v 'l il “1'. i 6
5 10 25 40 65

3.1.3.4. Anédlise estatistica

100

Figura 6: Escala diagramatica para avaliacdo da severidade foliar causada por
Puccinia polyssora proposta por Chester (1950).

As informagbes obtidas das avaliagbes ao longo do tempo foram

convertidas em severidade média e, também, integralizadas em uma Unica
variavel, AACPD. A determinacdo da area abaixo da curva do progresso da

doenca (AACPD), segundo a equacao de Shanner e Finney (1977), corresponde
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a interagbes numéricas da propor¢cdo de doencas em relacdo ao tempo. Assim,

nesta estimativa, considerou-se a AACP igual a:

n—1
Z [Ye+1 + Yi:]x[THl - T:']
i=1 2

Em que:
n - € o numero de observacoes;

({34
|

Yi - € a severidade da doenga na “i’- ésima observacao; e

Ti - € o tempo em dias na “"-ésima observacao.

Com as estimativas da severidade média e da AACPD, procedeu-se a analise
de variancia conjunta considerando dos dois experimentos; quando constatado
efeito significativo, efetuaram-se testes de comparacdes de medias (Scott-Knott,

0,05 de probabilidade) utilizando o programa Genes (Cruz, 2013).

3.1.4. RESULTADOS E DISCUSSAO

Os resultados relativos a severidade da helmintosporiose maidis causada
por C. heterostrophus, indicaram diferencas quanto aos métodos empregados,
isto €, a discriminacdo da reacdo dos gendtipos, pelo método de avaliagdo com
base na planta foi diferente daquela obtida pelo método de avaliacdo da
severidade com base na folha, tornando ainda mais rigida a selecao de genotipos
promissores.

Adicionalmente, a aplicacdo dos diferentes métodos permitiu discriminar
diferentes épocas de maior severidade da doenca entre os genoétipos, o que
tornou as estimativas obtidas inversamente proporcionais em relacdo ao método
empregado. A avalicdo por meio do método com base na planta para
helmintosporiose maidis revelou diferenca estatistica entre 0s genotipos
estudados para as variaveis severidade média e area abaixo da curva do
progresso da doenca (AACPD) como se observa na Tabela 2. No entanto, pela

analise conjunta do desempenho dos acessos em detrimento das épocas de
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cultivo, ndo foi observado significancia na interacdo genotipo versus época de
cultivo em relacdo as variaveis estudadas (Apéndice 1A) o que torna dispensével
a discussao dos resultados separadamente em funcéo das épocas. Sendo assim,
os resultados para Severidade e AACPD passaram a ser discutidos em termos de
média das duas épocas (Tabela 2).

A andlise de severidade com base na planta apresentou diferencas
significativas, ocorrendo efeito de gendétipos a um nivel probabilistico de 1% pelo
teste F para ambas as épocas de cultivo (Apéndice 1A). A diferenca entre o
genotipo mais resistente, a raca ARZM 07083, e 0 genoétipo mais suscetivel, a
linhagem L52, ficou em torno de 20,42%. Adicionalmente, em termos de
severidade, houve a formac&o de dois grupos estatisticamente distintos, o grupo
de gendtipos mais resistentes contemplou 62,16% dos acessos estudados, entre
0S quais, destacam-se: a linhagem L70 as racas ARZM 07049, ARZM 05083,
PARA 172 e URUG 298 Amarelo, os quais, no grupo de genotipos resistentes nao
diferiram estatisticamente do hibrido triplo IAC125 (Tabela 2).

Para os resultados referentes a area abaixo da curva do progresso da
doenca (AACPD), a analise conjunta para as epocas de cultivo (12 e 22 safra),
considerando o método de avaliacdo da severidade na planta revelou diferencas
significativas entre os acessos, sendo o efeito de genotipos significante ao nivel
probabilistico de 1% pelo teste F (Apéndice 1A). Portanto, pelo teste de médias
houve a formacéo de trés grupos estatisticamente distintos, o grupo de gendtipos
mais resistentes contemplou 67,57% dos acessos estudados, entre os quais €
possivel destacar as linhagens L70 e L65, bem como as racas ARZM 07049,
PARA 172 e URUG 298 Amarelo.

Considerando o desempenho dos genoétipos para ambas as variaveis
estudadas, 62,16% dos acessos estudados foram promissores. Entre 0s acessos
desenvolvidos na UENF destacam-se as linhagens L55, L63, L65, L66, L70, L71 e
L88; entre os acessos provenientes da UEM foi possivel apontar como
promissores as linhagens P10, P2, P3, P4, P6, P7, P8 e P9. Quanto ao material
vegetal proveniente do CIMMYT, as racas ARZM 05083, ARZM 07049, BOYA
462, BOZM 260, PARA172, URUG 298 Amarelo e URUG 298 Roxo, ficaram entre
0s genodtipos resistentes. O hibrido triplo IAC 125, proveniente do Instituto
Agrondmico de Campinas, ndo apresentou diferenca estatistica daqueles

resistentes (Tabela?2).
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Tabela 2. Severidade na planta e Area abaixo da curva do progresso da doenca
de helmintosporiose maidis (C. heterostrophos) em primeira e segunda safra de

milho pipoca.
Genotipos Severidade AACPD
L51 7395 a 956,89 b
L52 81,73 a 1084,78 a
L53 7195 a 940,41 b
L54 69,55 a 91941 b
L55 66,35 b 862,43 ¢
L59 68,42 a 882,44 ¢
L61 68,81 a 890,55 ¢
L63 66,95 b 880,56 ¢
L65 64,02 b 836,71 ¢
L66 65,04 b 838,48 ¢
L70 61,93 b 805,88 ¢
L71 66,62 b 857,76 ¢
L75 71,74 a 931,73 b
L76 70,13 a 909,68 b
L77 69,73 a 91369 b
L80 72,98 a 982,84 b
L88 66,50 b 874,31 ¢
P1 70,78 a 930,76 b
P10 66,33 b 869,15 ¢
P2 65,18 b 858,96 ¢
P3 66,45 b 876,72 ¢
P4 64,17 b 838,54 ¢
P5 71,20 a 92993 b
P6 65,92 b 868,45 ¢
P7 65,29 b 861,83 ¢
P8 65,57 b 868,56 ¢
P9 66,25 b 869,62 ¢
ARZM05083 63,02 b 837,40 ¢
ARZMO07049 61,31 b 809,55 ¢
ARZM13050 68,78 a 906,00 b
BOYA462 66,49 b 882,73 ¢
BOZM260 65,53 b 862,63 ¢
CHzZM13134 68,97 a 92950 b
PARA172 62,17 b 824,09 ¢
URUG 298 Amarelo 63,15 b 83151 ¢
URUG 298 Roxo 65,05 b 854,08 ¢
IAC125 66,93 b 860,15 ¢

* Médias seguidas pelas mesmas letras minusculas na vertical constituem grupo estatisticamente

homogéneo pelo teste Scott Knott.
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A andlise estatistica conjunta de avaliacdo da severidade foliar para ambas
as épocas de cultivo (12 e 22 safra) demonstrou interacdo significativa entre
Gendtipo X Ambiente a 1% de probabilidade pelo teste F para as variaveis
Severidade média e AACPD (Apéndice 1A). Portanto, os resultados serédo
discutidos em relacdo as duas épocas, a fim de apontar as implicacdes de
diferentes épocas sobre a resisténcia dos gendtipos.

A partir da andalise de variancia individual, verificou-se que a aplicacdo do
método com base na folha para a variavel severidade média, nao revelou efeitos
de gendtipos na primeira safra (Apéndice 3A), indicando que nas condi¢des de
cultivo da época, todos o0s genétipos foram estatisticamente iguais para
suscetibilidade a helmintosporiose maidis, em funcdo das pequenas variacdes
entre genotipos, pois a variagdo entre o genotipo menos suscetivel URUG298
amarelo e o genotipo mais suscetivel L51 foi de apenas 3,32% (Tabela 3).

Segundo Vieira et al. (2009b) a eficiéncia da discriminacdo da resisténcia
estd atrelada aos niveis da intensidade da doenca, os quais, devem ser
suficientes para diferenciar os genotipos. Neste caso, a severidade da
helmintosporiose maidis na folha imediatamente abaixo da primeira espiga néao foi
suficientemente intensa para possibilitar a discriminacdo fidedigna entre os
genotipos mais resistentes e suscetiveis.

Pode-se inferir que os resultados estdo, principalmente, em funcdo das
condicbes ambientais de cada época de cultivo, sendo os fatores temperatura
média e umidade relativa, as variaveis que podem explicar os resultados obtidos,
vez que, quando comparado a segunda safra, a temperatura média ocorreu de
forma progressiva desde o plantio a colheita (Figura 2B) e os niveis de umidade
relativa, os quais, entre os meses de transicdo de desenvolvimento vegetativo e
floracdo das plantas permaneceram menores na primeira safra quando
comparadas a segunda safra (Figura 2C).

Os resultados obtidos foram esperados tendo em vista a recomendacao de
plantio de Sawazaki (2001) para cultivo em meados de agosto-setembro em

pY

relacdo a pré-disposicdo das plantas as doencas do milho pipoca, ainda que
exista algum risco a produtividade e decorréncia de chuvas no fim do ciclo da
cultura. Em relacdo a segunda safra os resultados da analise de variancia
individual apontaram a influéncia significativa do fator Genétipo ao nivel

probabilistico de 1% pelo teste F (Apéndice 3A). Portanto, o teste de médias
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apresentou diferenca estatistica entre os genotipos, formando grupos com
diferentes reagbes a helmintosporiose maidis, em que, o grupo dos genotipos
resistentes incluiu 45,94% dos gendtipos estudados, entre 0s quais merecem
destaque os acessos PARA 172, que apresentou o menor indice de severidade
foliar, P4, ARZM 07049, L70 e URUG 298 amarelo (Tabela 3).

A AACPD estimada em folha ndo demonstrou efeito de gendtipo
significativo por ocasido da primeira safra (Apéndice 3A) como observado no teste
de médias (Tabela 3). Entretanto, na segunda safra houve diferenca significativa
do fator Gendtipo. Assim, pelo teste de médias, houve a formacao de 04 grupos
estatisticamente distintos, no grupo de acessos resistentes o genétipo PARA172
seguido dos acessos P4, L63, ARZM 07049 e BOYA 462 estédo entre aqueles que
apresentaram maiores resisténcias a helmintosporiose maidis.

Considerando o desempenho dos melhores acessos para as variaveis
estudadas, simultaneamente, bem como para as épocas e métodos de avaliacao
da severidade, pode-se indicar de forma mais precisa 11 genotipos como fontes
de resisténcia a helmintosporiose maidis: Dos acessos provenientes do CIMMYT,
as racas ARZM 07049, ARZM 05083, PARA 172, URUG 298 amarelo e BOYA
462, de genealogia desconhecida. Dos acessos provenientes da UEM destacam-
se as linhagens: P2, P4 e P7. Dos acessos desenvolvidos na UENF é possivel
apontar as linhagens L70, L71 e L63. O hibrido triplo IAC 125 demonstrou
suscetibilidade a infeccdo natural da helmintosporiose maidis.; as linhagens P4 e
P7 séo provenientes da UEM.

E importante ressaltar que as linhagens L63, L70 e L71 s&o provenientes
da variedade de polinizacédo aberta BRS Angela, desenvolvida pela EMBRAPA
Milho e Sorgo e fruto de seis ciclos de selecdo recorrente intrapopulacional
(Pacheco et al.,, 2005). Segundo Parteniani e Miranda Filho (1978), o
melhoramento genético do milho visa a obtencdo de populacdes melhoradas que
detenham genes favoraveis e a selecéo de linhagens endogamicas. O trabalho de
Arnhold (2008) atestou a possibilidade da congregacdo de alelos favoraveis a
resisténcia de trés doencas foliares, entre elas, helmintosporose maidis e
helmintosporiose comum através do melhoramento intrapopulacional. Desta
forma, o desempenho demonstrado pela Linhagem L70 pode ser creditado ao
processo de congregacdo de alelos favoraveis de resisténcia via selecdo

recorrente sobre sua variedade originaria BRS Angela.
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As racas PARA 172, ARZM 07049, BOYA 462, URUG 298 Amarelo e
ARZM 05083 sao provenientes do CIMMYT e de genealogia desconhecida sobre
as quais estudos envolvendo os acessos supracitados ndo abordam a capacidade
de resisténcia genética a helmintosporiose maidis. As linhagens P4 e P7,
provenientes da UEM, sendo a primeira de genealogia e estudo de resisténcia
desconhecidos. A linhagem P7 & proveniente do hibrido triplo ‘Zaeli’ (Silva et al.,
2011), contudo, no que se refere a resisténcia a helmintosporiose maidis nao foi
possivel encontrar relatos sobre a capacidade das linhagens extraidas do hibrido

‘Zaeli’.



28

Tabela 3. Severidade na folha e Area abaixo da curva do progresso da doenca de
helmintosporiose maidis (C. heterostrophos) em primeira e segunda safra de
milho pipoca.

Genstipos Severidade média AACPD
Primeira safra Segunda safra ~ Primeira safra Segunda safra
L51 4,97Ba 45,43Ab 82,25Ba 822,57Ab
L52 4,82Ba 55,29Aa 74,17Ba 918,83Aa
L53 3,24Ba 55,05Aa 47,31Ba 927,97Aa
L54 2,35Ba 56,13Aa 37,48Ba 936,47Aa
L55 1,86Ba 46,09Ab 26,71Ba 816,48Ab
L59 2,55Ba 45,33Ab 39,14Ba 815,79Ab
L61 1,84Ba 33,87Ad 28,47Ba 698,35Ac
L63 3,01Ba 31,06Ad 44,89Ba 616,28Ad
L65 2,25Ba 38,62Ac 37,25Ba 704,48Ac
L66 2,40Ba 34,24Ad 38,56Ba 681,77Ac
L70 1,88Ba 30,73Ad 27,59Ba 642,04Ad
L71 3,21Ba 32,89Ad 45,01Ba 651,54Ad
L75 2,82Ba 38,66Ac 42,94Ba 726,70Ac
L76 2,70Ba 33,29Ad 43,69Ba 686,35Ac
L77 2,46Ba 45,47Ab 36,69Ba 815,81Ab
L80 2,18Ba 56,13Aa 35,64Ba 934,36Aa
L88 2,60Ba 40,92Ac 37,02Ba 766,53Ab
P1 3,16Ba 43,20Ab 50,25Ba 783,14Ab
P10 1,96Ba 40,80Ac 29,49Ba 743,40Ac
P2 1,70Ba 31,12Ad 26,49Ba 646,15Ad
P3 2,20Ba 34,38Ad 35,23Ba 686,22Ac
P4 1,82Ba 29,57Ad 25,87Ba 599,26Ad
P5 2,41Ba 42,04Ab 35,88Ba 781,19Ab
P6 1,94Ba 39,42Ac 30,22Ba 749,31Ac
P7 2,16Ba 32,22Ad 32,41Ba 667,85Ad
P8 2,61Ba 37,43Ac 37,22Ba 709,47Ac
P9 1,97Ba 39,20Ac 29,84Ba 738,23Ac
ARZMO05083 2,25Ba 32,51Ad 32,79Ba 656,32Ad
ARZMO07049 2,04Ba 30,10Ad 32,17Ba 629,61Ad
ARZM13050 2,15Ba 37,72Ac 32,93Ba 740,19Ac
BOYA462 3,16Ba 32,07Ad 44,69Ba 637,14Ad
BOZM260 1,94Ba 34,69Ad 28,99Ba 683,64Ac
CHzZM13134 3,75Ba 48,59Ab 59,04Ba 854,37Ab
PARAL72 1,97Ba 26,92Ad 27,45Ba 559,72Ad
URUG 298 Amarelo 1,65Ba 31,00Ad 25,40Ba 643,40Ad
URUG 298 Roxo 1,77Ba 36,32Ac 26,19Ba 712,40Ac
IAC125 2,19Ba 34,93Ad 31,30Ba 683,17Ac

*Médias seguidas pelas mesmas letras mailsculas na horizontal constituem grupo
estatisticamente homogéneo; * Médias seguidas pelas mesmas letras minUsculas na vertical
constituem grupo estatisticamente homogéneo pelo teste Scott Knott.
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As observacdes da severidade da helmintosporiose comum (S. sela)
revelaram grande variagdo entre os genotipos estudados. No que diz respeito ao
método de avaliagdo com base na planta, considerando a interagdo Genotipo X
Ambiente, verificou-se diferencas significativas ao nivel probabilistico de 5% pelo
teste F na andlise conjunta de épocas de cultivo apenas para a variavel
Severidade média (Apéndice 1B). Portanto, os resultados para Severidade média
passaram a ser discutidos em detrimento de cada época em separado.

Para a severidade média com base na planta, por ocasido da primeira
safra, a andlise de variancia individual demonstrou significancia a 1% de
probabilidade pelo teste F (Apéndice 2B). Assim, considerando o teste de médias,
observaram-se diferencas significativas entre o0s genotipos avaliados. Os
resultados da Tabela 4 indicam a formacdo de grupos estatisticamente distintos.
O grupo dos gendtipos resistentes comtemplou 56,75% dos acessos estudados,
entre 0s quais, a raca PARA 172, e as linhagens P7, L61, P8 e P3 apresentaram
menores médias de severidade, diferindo estatisticamente do grupo de acessos
suscetiveis que engloba as linhagens L65, L70, P6, P4 e a raca URUG 298 roxo.
A variacdo mais marcante, de 39,73%, ocorreu entre 0s genotipos PARA 172 e
L65, ranqueados estatisticamente, como mais resistentes e mais suscetiveis,
respectivamente. Em relacdo ao hibrido triplo IAC 125, este também compés o
grupo dos genotipos mais resistentes.

Para a variavel severidade média em relacdo a segunda safra de cultivo, a
analise de variancia individual apontou efeito significativo para genétipo a 1% de
probabilidade pelo teste F (Apéndice 2B). Pelo teste de médias, verificou-se que
houve diferenca estatistica entre os genotipos com discriminacdo contundente de
grupos estatisticamente distintos em reacdo a helmintosporiose comum. Os
resultados demonstram que 78,37% dos genoétipos avaliados apresentaram
severidade média abaixo de 44% na planta e, portanto, pertencentes ao grupo
daqueles mais resistentes. O gendtipo L55, mais suscetivel, apresentou cerca de
53% de severidade acima do gendtipo mais resistente L71. Adicionalmente, o
hibrido triplo IAC 125 ndo diferiu estatisticamente do grupo de gendétipos
resistentes (Tabela 4).

Em relagéo ao efeito de épocas de cultivo sobre a média de severidade da
helmintosporiose comum, este fator teve pouco efeito para discriminar o0s

gendtipos mais resistentes dos mais suscetiveis, a primeira safra, por exemplo,
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favoreceu o desenvolvimento da doenca em 97,29% dos gendtipos, sendo o
genotipo L55 a Unica excecao, o qual veio a diferir estatisticamente em relacédo a
segunda safra onde apresentou a maior média de severidade. A segunda safra
desfavoreceu a severidade da helmintosporiose comum em 10,81% dos
genotipos envolvidos, sendo, a linhagem L66 e as racas ARZM 05083, ARZM
07049, e URUG 298 roxo, que passaram de 45%; 48,33%; 55% e 56% de
severidade na primeira safra para 24,45%; 25,87%; 26,29% e 33,36% na segunda
safra (Tabela 4). As varidveis meteoroldgicas obtidas na primeira safra (Figura 2A
e 2D) podem explicar a maior severidade nas plantas em virtude da disseminacao
do patégeno estar em funcdo da maior precipitacdo e ocorréncia de ventos
(Guiomar, 2011).

Para a variavel AACPD, observou-se auséncia de significancia pela analise
conjunta de épocas (Apéndice 1B). Tal fato implica, necessariamente, que a
discussao dos resultados seja em funcdo das médias entre épocas, visto que, a
reacao dos genotipos a helmintosporiose comum com base na planta, ndo sofreu
influéncia de épocas. No entanto, pelo teste de meédias ndo houve diferenca
estatistica entre os genotipos estudados para a variavel AACPD (Tabela 04).

Na avaliacdo estatistica conjunta de épocas, para a intensidade da
helmintosporiose comum em folha, os resultados permitiram definir reacdes de
resisténcia e suscetibilidade claras em ambas as épocas de cultivo, bem como
para as variaveis severidade média e AACPD. Portanto, a interacdo Genotipo X
Ambiente, foi significativa ao nivel probabilistico de 1% para ambas as variaveis
estudadas (Apéndice 1B). Desta forma, a discussdo das variaveis passou a ser
discutida em detrimento de cada época de cultivo. Por outro lado, a analise
conjunta néo revelou efeito de gendtipo, o que pressupde que as variacdes das

reacoes a helmintosporiose foliar estejam em funcdo do ambiente (Apéndice 1B).
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Tabela 4. Severidade na planta e Area abaixo da curva do progresso da doenca
para helmintosporiose comum (S. sela) em primeira e segunda safra de milho
pipoca.

Severidade média

Genotipos Primeira safra  Segunda safra AACPD
L51 31,98Ab 37,26Ac 551,06 a
L52 40,02Ab 43,63Ac 635,86 a
L53 33,38Ab 46,96Ab 659,53 a
L54 42,52Aa 56,93Ab 759,86 a
L55 46,15Ba 72,38Aa 853,46 a
L59 34,72Ab 46,55Ab 630,22 a
L61 26,70Ab 31,70Ac 473,76 a
L63 46,99Aa 52,37Ab 757,86 a
L65 62,52Aa 71,11Aa 988,09 a
L66 45,00Aa 24,45Bc 560,00 a
L70 58,10Aa 49,05Ab 786,48 a
L71 33,06Ab 19,46Ac 423,06 a
L75 33,09Ab 21,54Ac 448,73 a
L76 34,17Ab 23,49Ac 469,00 a
L77 38,89Ab 34,18Ac 600,98 a
L80 37,22Ab 42,24Ac 656,47 a
L 88 31,27Ab 35,51Ac 524,20 a
P1 40,00Ab 42,17Ac 642,50 a
P10 33,61Ab 38,39Ac 584,39 a
P2 41,58Ab 40,72Ac 637,29 a
P3 28,63Ab 37,26Ac 532,73 a
P4 55,86Aa 47,93Ab 782,65 a
P5 36,68Ab 34,20Ac 576,41 a
P6 57,28Aa 39,05Ac 703,43 a
P7 23,63Ab 21,97Ac 386,09 a
P8 28,33Ab 36,95Ac 523,62 a
P9 31,14Ab 36,41Ac 530,47 a

ARZM05083 48,33Aa 25,87Bc 585,89 a
ARZMO07049 55,00Aa 26,29Bc 604,08 a
ARZM13050 53,66Aa 37,30Ac 653,66 a
BOYA462 49,46Aa 39,51Ac 685,71 a
BOZM260 46,41Aa 29,38Ac 565,25 a
CHzZM13134 47,22Aa 41,96Ac 676,74 a
PARA172 22,79Ab 23,34Ac 361,16 a
URUG 298 Amarelo 44,47Aa 29,19Ac 563,28 a
URUG 298 Roxo 56,96Aa 33,36Bc 681,34 a
IAC125 33,64Ab 38,64Ac 585,99 a

*Médias seguidas pelas mesmas letras mailsculas na horizontal constituem grupo
estatisticamente homogéneo; * Médias seguidas pelas mesmas letras mindsculas na vertical
constituem grupo estatisticamente homogéneo pelo teste Scott Knott.
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Por conseguinte, em relacdo a severidade média, para a primeira safra, ndo
houve efeito de gendtipo pela analise individual (Apéndice 3B), tal fato refletiu em
auséncia de diferenca estatistica no teste de médias entre os genotipos
estudados (Tabela 5). No entanto, o genétipo numericamente mais promissor foi o
PARA 172 que apresentou valores de severidade média 8,59% inferior ao
genotipo L65, mais suscetivel.

Para a mesma variavel, mensurada em segunda safra, observou-se efeitos
significativos ao nivel de 1% de probabilidade pelo teste F (Apéndice 3B). Assim,
verificaram-se pelo teste de médias, diferencas significativas entre os genotipos
estudados, onde houve a formagdo de grupos estatisticamente distintos em
reacao ao patdgeno causador da helmintosporiose comum. O grupo de genotipos
resistentes comportou 51,35% dos genotipos estudados, sendo a raca PARA 172,
mais uma vez, a que, do grupo de gendtipos mais resistentes, apresentou o
menor valor numeérico seguido das racas ARZM 05083, URUG 298 amarelo,
URUG 298 roxo e da linhagem L61, os quais, juntamente com o hibrido triplo IAC
125, apresentaram as menores medias de severidade. Em relacdo aos genaotipos
mais suscetiveis cintam-se as linhagens L55, L65, L52, L53, L80 e L54 que juntas
representaram 16,21% dos genotipos avaliados (Tabela 5).

Para fins de comparacéo entre as épocas 01 e 02 para severidade média da
helmintosporiose comum, tem-se que o fator época discriminou poucos genotipos
gue responderam positivamente a ocorréncia da doenca como ocorreu na
primeira safra em que 24,32% dos genotipos avaliados tiveram as melhores
médias de severidade. Observa-se, portanto, que os gendétipos L88, L59, CHZM
13134, L54 e L80, por exemplo, que apresentavam 3,90%; 2,82%; 4,88%; 6,31%
e 5,32% de severidade média na primeira safra passaram para 13,64%; 14,33%;
13,92%; 21,12% e 21,52% de severidade média na segunda safra (Tabela 5).

No que se refere AACPD da helmintosporiose comum estimada na folha, a
analise de variancia conjunta apontou auséncia de efeito de gendtipo, mas
denotou interacdo significativa de Genotipos X Ambientes (Apéndice 1B). Devido
a falta de efeito de genotipos, ndo houve diferenca significativa entre os genétipos
estudados na primeira safra (Tabela 5). J& em relacdo a segunda safra, os
resultados apresentaram diferencas significativas entre os genotipos estudados
com formacdo de dois grupos de reacdo a helmintosporiose comum,

estatisticamente distintos. O grupo de gendtipos mais resistentes incluiu 83,78%
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dos acessos estudados em que a ragca PARA172 apresentou, numericamente, a
menor AACPD, diferindo estatisticamente do grupo de genoétipos mais suscetivel.
Quanto ao hibrido triplo IAC 125, os resultados demonstram que ndo houve
diferenca significativa quando comparado ao grupo de gendtipos mais resistentes
(Tabela 5).

Para constatacdo do efeito de épocas de cultivo sobre a AACPD, os
resultados revelam poucas diferencas significativas entre os genétipos estudados.
No ambiente de primeira safra, portanto, ndo houve efeito de gendtipos pelo teste
F (Apéndice 3B), contudo, a analise conjunta permitiu verificar efeito de épocas
(ambiente) a 5% de probabilidade pelo teste F (Apéndice 1B). Constata-se, assim,
gue, as menores areas abaixo da curva para 18,92 % dos genotipos se deva ao
efeito ambiental. De forma semelhante, a segunda safra favoreceu o progresso da
doenca ao longo do tempo para 100% dos gendtipos envolvidos. O desempenho
dos genotipos mais sensiveis as alteracdes climaticas em funcdo das épocas de
cultivo, tanto para a variavel severidade média quanto para AACP, podem estar
em funcéo da temperatura média.

Na segunda safra, ao longo do experimento, a temperatura média manteve-
se em declinio (Tabela 2B). Bleicher e Balmer (1993) estudando efeitos da
selecdo recorrente fenotipica sobre a resisténcia a helmintosporiose comum em
milho notaram a influéncia do aumento da temperatura média causando reducao
no tamanho médio das lesdes, sendo, as temperaturas mais amenas tidas como
mais favoravel a severidade da lesdo da doenca como observadas na segunda
safra (Tabela 5).

Para fins da determinacdo fidedigna de fontes de resisténcia a
helmintosporiose comum, os melhores genoétipos foram selecionados, quando
houve diferencas significativas, com base nos métodos de avaliagdo da
severidade na planta e na folha, em primeira e segunda safra e para ambas as
variaveis. Os resultados obtidos permitiram destacar 10 dos 37 acessos
estudados. Dos acessos desenvolvidos na UEM é possivel apontar as linhagens
P7, P5, P3 e P1 provenientes da UEM, sendo as duas primeiras extraidas do
hibrido triplo ‘Zaeli’, a terceira, extraida do composto CMS-42 da Embrapa Milho e
Sorgo e a ultima do hibrido triplo ‘Zélia’ (Silva et al. 2011). As linhagens L75, L76,
L71 e L61 desenvolvidas na UENF, sendo suas variedades originarias as

cultivares Vigosa (L75), Beija-flor (L76) e Angela (L71 e L61), respectivamente. A
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raca PARA 172 do CIMMYT de genealogia desconhecida e o hibrido triplo IAC125
proveniente desenvolvido no Instituto Agronémico de Campinas também estao
inclusos no rol dos genoétipos promissores a resisténcia da helmintosporiose
comum.

As linhagens P7 e P5 podem ter seus resultados embasados no fato de que
seu material vegetal originario possivelmente seja detentor de alelos favoraveis a
resisténcia genética, pois, Vieira et al. (2009b) também obtiveram indices
satisfatérios de resisténcia a helmintosporiose comum a partir de linhagens
extraidas do hibrido triplo “Zaeli’. A resisténcia da linhagem P3, possivelmente
esta atrelado ao fato de que é proveniente da populacdo melhorada CMS-42
(Pacheco et al.,1998).

O desempenho das linhagens L75 e L76 provavelmente se deva ao fato de
gue as mesmas sejam provenientes de cultivares detentoras de alelos favoraveis
a resisténcia ao patdogeno causador da helmintosporiose comum. Miranda et al.
(2003) ao estudarem o potencial de melhoramento de cultivares de milho pipoca
submeteram, entre outras variedades, as cultivares Beija-flor e Vigcosa a
ocorréncia natural de helmintosporiose comum.

Os resultados permitiram verificar a maior resisténcia dessas duas
cultivares, sobre as demais investigadas. Vieira et al. (2009b) utilizaram hibridos
de linhagens extraidas da cultivar Beija-flor, para os quais, em estudo de
incidéncia, severidade, area abaixo da curva do progresso da incidéncia e area
abaixo da curva do progresso da severidade observaram maiores niveis de
resisténcia a helmintosporiose comum do que para os outros hibridos estudados.
As linhagens L71 e L61 foram extraidas da cultivar BRS Angela, melhorada em
ciclos de selecdo recorrente. Segundo Bleicher e Balmer (1993) a selecao
recorrente é eficiente para aumentar o nivel de resisténcia a helmintosporiose

comum em cultivares suscetiveis.
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Tabela 5. Severidade na folha e Area abaixo da curva do progresso da doenca
para helmintosporiose comum (S. sela) em primeira e segunda safra de milho
pipoca.

Gen6tipos _ _Severidade meédia - AACPD
Primeira safra  Segunda safra ~ Primeirasafra  Segunda safra
L51 7,96Aa 13,84ADb 161,97Aa 171,24Ab
L52 4,67Ba 24,85Aa 91,87Ba 348,73Aa
L53 3,68Ba 23,87Aa 77,29Ba 307,97Aa
L54 6,31Ba 21,12Aa 109,26Ba 250,76Aa
L55 5,70Ba 31,56Aa 79,92Ba 415,74Aa
L59 2,82Ba 14,33ADb 44,48Ba 183,75Ab
L61 5,25Aa 1,57Ac 108,91Aa 21,46Ab
L63 8,22Aa 10,58Ab 142,19Aa 170,39Ab
L65 10,43Ba 27,30Aa 184,37Ba 363,90Aa
L66 4,04Aa 2,68Ac 72,04Aa 33,02Ab
L70 6,81Aa 6,05Ac 109,20Aa 71,24Ab
L71 3,26Aa 6,11Ac 62,85Aa 68,41Ab
L75 3,45Aa 2,84Ac 63,29Aa 39,71Ab
L76 4,67Aa 3,39Ac 92,75Aa 39,42Ab
L77 8,81Aa 9,18Ab 175,15Aa 129,62Ab
L80 5,32Ba 21,52Aa 107,92Ba 261,73Aa
L88 3,90Ba 13,64Ab 73,25Aa 169,75Ab
P1 8,45Aa 6,38Ac 148,41Aa 85,72Ab
P10 3,48Aa 11,35Ab 72,37Aa 122,85Ab
P2 4,45Aa 8,53Ab 72,04Aa 116,33Ab
P3 2,70Aa 6,99Ac 56,56Aa 95,92Ab
P4 4,97Aa 8,78Ab 73,21Aa 129,21Ab
P5 4,84Aa 6,52Ac 98,64Aa 90,29Ab
P6 5,40Aa 9,49Ab 82,69Aa 118,81Ab
P7 2,15Aa 3,71Ac 44,92Aa 57,17Ab
P8 1,97Aa 7,46Ab 41,13Aa 83,48Ab
P9 4,15Aa 8,27Ab 84,99Aa 108,37Ab
ARZMO05083 3,34Aa 1,08Ac 58,33Aa 16,38Ab
ARZMO07049 9,11Aa 2,55Ac 137,96Aa 30,33Ab
ARZM13050 7,03Aa 5,07Ac 104,27Aa 65,54Ab
BOYA462 4,27Aa 5,68Ac 64,02Aa 83,90Ab
BOZM260 4,68Aa 2,41Ac 63,15Aa 35,73Ab
CHzZM13134 4,88Ba 13,92Ab 88,96Aa 184,04Ab
PARAL72 1,84Aa 0,93Ac 29,90Aa 11,96Ab
URUG 298 Amarelo 3,15Aa 1,47Ac 48,56Aa 19,75Ab
URUG 298 Roxo 7,15Aa 1,88Ac 118,86Aa 28,21Ab
IAC125 3,36Aa 6,63Ac 67,67Aa 87,63Ab

*Médias seguidas pelas mesmas letras mailsculas na horizontal constituem grupo
estatisticamente homogéneo; * Médias seguidas pelas mesmas letras mindsculas na vertical
constituem grupo estatisticamente homogéneo pelo teste Scott Knott.
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A analise de variancia conjunta dos resultados para ambas as épocas de
cultivo, segundo o meétodo de avaliacdo da severidade com base na planta,
denotaram diferencas significativas na interacdo Genotipo x Ambiente apenas
para a variavel Severidade Média de ferrugem polissora (P. polyssora) ao nivel
probabilistico de 1% pelo teste F (Apéndice 1C). Sendo os resultados, a partir de
entdo, discutidos em detrimento de cada época. Em suma, genétipo L80, dentro
do grupo de gendtipos resistentes, numericamente manteve-se como aquele que
melhor resistiu a ocorréncia da ferrugem polissora em ambas as épocas de cultivo
e em relacdo as variaveis consideradas. Os gen6tipos L53 e L55, por outro lado,
mantiveram-se como mais suscetiveis para as variaveis estudadas em ambas as
épocas de cultivo.

Para a severidade média na planta, por ocasido da 12 safra, houve efeito de
genotipos a 1% de probabilidade pelo teste F (Apéndice 2C) tornando possiveis
as diferencas estatisticas entre os genotipos pelo teste de médias em que houve
a formacdo de dois grupos de reacdo estatisticamente distintos. No grupo dos
genotipos mais resistentes observou-se 35,13% dos genodtipos estudados entre 0s
guais se destacam as Linhagens L80, L76 e L63, as racas PARA 172 e ARZM
05083, sendo a diferenca mais acentuada (18,64%) observada entre os genotipos
L80 e L53, os quais correspondem, respectivamente aos mais resistentes e ao
mais suscetivel estatisticamente. O hibrido IAC125 mostrou-se mais suscetivel,
com diferenca de 18,35% em relacédo ao genotipo mais resistente (Tabela 6).

Considerando as avaliacdes conduzidas na segunda safra, para a mesma
variavel, observa-se efeito significativo de gendtipos a 1% de probabilidade pelo
teste F (Apéndice 2C). Como esperado, o teste de médias apontou diferencas
significativas entre os genotipos, sendo, as rea¢cdes mais evidentes, em termos de
variacfes estatisticas se comparada com a primeira safra. No grupo de genétipos
resistentes, tdo somente, a linhagem L80 seguido das racas PARA 172, ARZM
05083 e as linhagens L76 e L63, apresentaram as menores severidades (Tabela
6). Vale ressaltar que todos os gendtipos promissores ha segunda safra, também
estiveram presentes entre os melhores no grupo de acessos resistentes na
primeira safra.

Para efeitos de comparacdes entre épocas, torna-se notorio, pela anélise
estatistica que, a segunda safra foi menos propicia a ocorréncia da ferrugem

polissora em comparagdo com a primeira safra, isto pode ser confirmado pela
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reacdo dos genotipos mais resistentes e suscetiveis, como por exemplo, 0s
genotipos mais resistentes L80 e PARA 172 passaram de 48,61% e 56,68 %, na
primeira safra para 26,53% e 29,90% na segunda safra, respectivamente. Por
outro lado, os gendtipos mais suscetiveis L53 e L55 passaram, respectivamente,
de 67,25 % e 65,14%, na primeira safra, para 69,06% e 69,51% na segunda
safra. Porém, constata-se que apenas 45,94% dos genoétipos na segunda safra,
diferiram estatisticamente em relacdo a primeira safra. Assim, havendo pouca
variacdo para 0s genotipos mais suscetiveis de uma época para outra, o fator
época de cultivo ndo representou influéncia na severidade da ferrugem polissora
para todos os gendtipos (Tabela 6).

No que concerne a AACPD estimada para as avaliagbes com base na
planta, segundo a andlise estatistica conjunta, ndo houve diferenca significativa
na interacdo Genotipo X Ambiente (Apéndice 1C). Portanto, a discussdao dos
resultados obtidos para esta variavel passa a ser realizada pela média entre as
duas épocas, (Tabela 6) sendo o efeito de genotipos significativo a 1% de
probabilidade pelo teste F (Apéndice 1C). 32,43% dos genotipos estudados
apresentaram reacfes de resisténcia para a variavel AACPD, desta forma, em
relacdo ao teste de média observado na tabela 6, € possivel verificar a formacao
de dois grupos estatisticamente distintos. No grupo de gendtipos resistentes,
composto por 32, 43% dos acessos estudados percebe-se que, de acordo com as
instituicbes de desenvolvimento dos acessos tém-se: Provenientes da UENF as
linhagens L63, L65, L66, L75, L76 e L80. Desenvolvidas da UEM, as linhagens P1
e P2 e provenientes do CIMMYT, as racas ARZM 05083, ARZM 07049, BOYA
462 e PARA 172.
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Tabela 6. Severidade na planta e Area abaixo da curva do progresso da doenca
para ferrugem polissora (P. polyssora) em primeira e segunda safra de milho

pipoca.

o Severidade média
Genotipos Primeira safra  Segunda safra AACPD
L51 66,69Aa 58,00Aa 830,51a
L52 60,28Aa 53,04Ab 736,96a
L53 67,25Aa 69,06Aa 903,95a
L54 61,95Aa 59,52Aa 786,79
L55 65,14Aa 69,51Aa 893,23a
L59 64,17Aa 64,63Aa 860,21a
L61 65,84Aa 49,36Bb 775,75a
L63 53,34Ab 36,05Bd 607,83b
L65 59,17Ab 44,55Bc 680,66b
L66 51,39Ab 52,65Ab 643,18b
L70 58,10Ab 66,21Aa 797,61a
L71 58,63Ab 58,28Aa 753,48a
L75 51,99Ab 50,80Ab 638,80b
L76 51,40Ab 35,72Bd 552,39b
L77 64,46Aa 57,86Aa 811,03a
L80 48,61Ab 26,53Bd 480,52b
L 88 61,67Aa 53,66Ab 758,42a
P1 57,88Ab 42,26Bc 673,70b
P10 66,41Aa 63,64Aa 863,64a
P2 56,95Ab 51,35Ab 693,05b
P3 65,84Aa 60,35Aa 839,33a
P4 64,17Aa 52,16Bb 775,13a
P5 63,92Aa 54,42Ab 782,29
P6 66,39Aa 61,26Aa 845,94a
P7 66,39Aa 51,40Bb 791,99
P8 66,97Aa 65,79Aa 881,24a
P9 66,11Aa 60,48Aa 845,62a
ARZM05083 53,07Ab 35,42Bd 568,17b
ARZMO07049 60,59Aa 46,01Bc 703,56b
ARZM13050 63,35Aa 52,48Bb 767,67a
BOYA462 60,56Aa 46,38Bc 704,95b
BOZM260 63,34Aa 49,63Bb 751,13a
CHzZM13134 58,42Ab 62,11Aa 786,76a
PARA172 56,68Ab 29,90Bd 577,21b
URUG 298 Amarelo 63,63Aa 45,80Bc 734,02a
URUG 298 Roxo 63,89Aa 45,77Bc 735,00a
IAC125 66,96Aa 55,97Bb 824,00a

*Médias seguidas pelas mesmas

constituem grupo estatisticamente homogéneo pelo teste Scott Knott.

letras mailsculas na horizontal constituem grupo
estatisticamente homogéneo; * Médias seguidas pelas mesmas letras mindsculas na vertical
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A andlise de variancia conjunta dos resultados para severidade foliar da
ferrugem polissora, permitiu verificar diferencas significativas na interagéo
Gendtipo X Ambiente a 1% de probabilidade pelo teste F, bem como auséncia de
efeito de gendtipos (Apéndice 1C), os resultados, portanto, foram discutidos em
funcdo de cada época separadamente. A avaliacdo da severidade foliar em
primeira época (analise individual) apontou significancia a 1% de probabilidade
para efeitos de gendtipos pelo teste F (Apéndice 3C). No entanto, o teste de
médias, (Tabela 7) permitiu verificar que ndo houve diferenca estatistica entre os
gendtipos estudados na primeira safra. Porém, a linhagem L80 apresentou
novamente a menor média, sendo a diferenca de 9,80% se comparada ao
genotipo mais suscetivel L61 (Tabela 7). Por outro lado, na segunda safra,
observou-se efeito de genotipos a 1% de significancia pelo teste F (Apéndice 3C).
O teste de médias apontou diferencas significativas entre os genotipos estudados
ocorrendo formacéo de grupos de reacdo estatisticamente distintos. Novamente,
nota-se a presenca do gendtipo L80 no grupo dos acessos mais resistentes,
sendo o gendtipo ARZM 05083 aquele que apresentou menor valor numerico
seguido da raca PARA172 (Tabela 7). Em relacédo ao hibrido triplo IAC 125, este
apresentou 16,9% de severidade a mais quando comparado com a raca ARZM
05083.

Na analise da influéncia de épocas de cultivo sobre a severidade média, a
analise de variancia denotou efeito de épocas a 1% de probabilidade pelo teste F
(Apéndice 1C), ocorrendo diferenca significativa entre a época 01 e 02,
correspondentes a primeira e segunda safra. Contrapondo aos resultados obtidos
com base na avaliacdo da planta, a avaliacdo foliar para severidade média
revelou a época 01 como a menos propicia ao ataque do fungo Puccinia
polyssora. Entre os genétipos mais resistentes, a menor diferenca observada
ficou a cargo da raca ARZM 05083 com 21,86% seguido pela linhagem L80 com
22,43% entre a época 01 e 02 (Tabela 7). Possivelmente, os fatores climaticos
gue mais influenciaram a severidade da doenca sejam a temperatura média e
umidade relativa, as quais foram menos propicias ao desenvolvimento do
patdgeno na primeira safra em comparagdo a segunda safra, principalmente no
periodo de transicdo entre o desenvolvimento vegetativo das plantas e o

reprodutivo (Figura 2B e 2C). Santos et al. (2013) observaram aumento da
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severidade de ferrugem (Puccinia spp.) em diferentes épocas de cultivo sobre as
quais a umidade relativa exerceu grande influéncia.

Em relagdo a AACPD obtida para a severidade estimada na folha, a andlise
conjunta das safras apontou interacéo significativa entre Gendétipos X Ambientes,
bem como efeitos de Epocas e Gendtipos a 1% de probabilidade pelo teste F
(Apéndice 1C). No entanto, pelo teste de médias na primeira safra, embora néo
tenha ocorrido diferenca entre os gendétipos, € digno de nota que, numericamente,
a linhagem L80 apresentou o menor valor para o progresso da doenca
contrastando com o gendtipo L61, com maior valor numérico (Tabela 7). Para a
segunda safra, contudo, ocorreram efeitos de genétipos a 1% de probabilidade no
teste F (Apéndice 3C). No entanto, devido a maior rigorosidade do teste Scott
Knott, o teste de médias apontou diferencas significativas entre os genotipos,
sendo ARZM 05083 o gendtipo que apresentou menor progresso da ferrugem
polissora ao longo do tempo, seguido dos gendtipos L80 e PARAL72, os quais
nao diferiram estatisticamente entre si (Tabela 7). Em relacéo ao hibrido triplo IAC
125, este apresentou diferenca significativa e maior pré-disposicdo ao progresso
da ferrugem polissora quando comparado aos genotipos mais resistentes
supracitados.

Faz-se necessario enfatizar a similaridade entre os métodos aplicados na
guantificacdo da severidade da ferrugem polissora, visto que, em ambos o0s
métodos foi possivel a discriminacdo dos mesmos gendétipos como fontes de
resisténcia. Silva et al. (2001) buscando maiores efeitos heteréticos na resisténcia
a ferrugem polissora em linhagens de milho comum, lancaram méao dos dois
métodos de avaliacdo da severidade. A semelhanca do que foi observado nesta
pesquisa, os autores fizeram mencdo das semelhancas dos resultados obtidos
em funcédo dos métodos aplicados.

Para fins de selecao fidedigna dos acessos para resisténcia a ferrugem
polissora foram selecionados, quando possivel, 0os genoétipos resistentes em
ambos os métodos de avaliacdo da severidade, em ambas as variaveis estudadas
e para ambas as épocas de cultivo, os quais compreendem a linhagen L80 e as
racas PARA 172 e ARZM 05083. A linhagem L80 foi desenvolvida na UENF,
proveniente da cultivar Vigosa (Tabela 1) pertencente a Universidade Federal de
Vigcosa (MG) a qual é fruto do cruzamento de uma populacdo local e hibridos

norte-americano (Scapim et al., 2002). O trabalho de Arnhold (2008) objetivou a
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predicdo de ganhos genéticos e sele¢do para resisténcia a doencas foliares sobre
a cultivar Vigosa, visando melhoramento intrapopulacional, os resultados
permitiram ao autor, indicar a cultivar Vicosa como fonte de resisténcia a ferrugem
(Puccinia sorghi), tal fato pode explicar o bom desempenho da linhagem L80
como provavel detentora de alelos de resisténcia.

As racas PARA 172 e ARZM 05083 séao provenientes da CIMMYT, mas
ndo possuem genealogia conhecida, contudo, em relacdo a raca PARA 172,
pode-se inferir sobre o seu potencial na resisténcia a doencgas foliares, visto que
esteve sempre entre genotipos resistentes para a helmintosporiose comum e
helmintosporiose maidis (Tabelas 2, 3, 4 e 5). Em relacdo a raca ARZM 05083
também € necessario observar seu desempenho em relacédo a resisténcia para

helmintosporiose maidis (Tabelas 2 e 3).
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Tabela 7. Severidade na folha e Area abaixo da curva do progresso da doenca de
ferrugem polissora (P. polyssora) em primeira (EP1) e segunda (EP2) safra de

milho pipoca.
Gendtipo _ _Severidade Média _ AACPD
Primeira safra  Segunda safra  Primeira safra Segunda safra
L51 6,19 Ba 42,94 Ab 87,9 Ba 798,0 Ab
L52 4,03 Ba 35,67 Ac 52,2 Ba 720,2 Ac
L53 7,70 Ba 52,38 Aa 117,3 Ba 900,0 Aa
L54 5,00 Ba 37,00 Ac 63,3 Ba 731,1 Ac
L55 11,48 Ba 52,95 Aa 179,7 Ba 892,9 Aa
L59 7,08 Ba 48,49 Aa 109,6 Ba 859,1 Aa
L61 12,26 Ba 36,65 Ac 1944 Ba 720,3 Ac
L63 293 Ba 30,45 Ad 36,2 Ba 6216 Ac
L65 591 Ba 33,11 Ad 77,2 Ba 6744 Ac
L66 4,33 Ba 38,67 Ac 51,8 Ba 748,7 Ab
L70 6,25 Ba 39,81 Ac 778 Ba 800,0 Ab
L71 7,56 Ba 50,19 Aa 1114 Ba 868,2 Aa
L75 541 Ba 36,11 Ac 68,6 Ba 708,7 Ac
L76 2,80 Ba 32,69 Ad 36,6 Ba 653,9 Ac
L77 4,88 Ba 38,23 Ac 716 Ba 741,2 Ab
L80 2,46 Ba 24,89 Ae 28,3 Ba 521,2 Ad
L88 6,94 Ba 43,14 Ab 96,8 Ba 775,2 Ab
P1 525 Ba 32,08 Ad 69,1 Ba 656,2 Ac
P2 480 Ba 35,87 Ac 57,8 Ba 7048 Ac
P3 8,08 Ba 44,19 Ab 119,2 Ba 812,5 Ab
P4 580 Ba 32,45 Ad 746 Ba 6542 Ac
P5 6,41 Ba 39,34 Ac 91,5 Ba 758,7 Ab
P6 6,59 Ba 40,39 Ac 89,8 Ba 771,1 Ab
P7 8,00 Ba 40,61 Ac 1114 Ba 753,1 Ab
P8 9,47 Ba 47,07 Aa 139,7 Ba 844,3 Aa
P9 10,89 Ba 47,28 Aa 179,1 Ba 833,3 Aa
P10 7,03 Ba 50,48 Aa 110,0 Ba 872,7 Aa
ARZMO05083 2,90 Ba 24,76 Ae 34,7 Ba 515,2 Ad
ARZMO07049 6,49 Ba 33,00 Ad 77,1 Ba 668,9 Ac
ARZM13050 8,16 Ba 36,04 Ac 108,0 Ba 705,1 Ac
BOYA462 6,74 Ba 35,85 Ac 95,3 Ba 716,2 Ac
BOZM260 555 Ba 34,77 Ac 68,7 Ba 6845 Ac
CHZM13134 547 Ba 38,06 Ac 80,7 Ba 749,6 Ab
PARA172 4,68 Ba 26,85 Ae 59,1 Ba 550,3 Ad
URUG 298 Amarelo 7,10 Ba 31,62 Ad 90,0 Ba 650,0 Ac
URUG 298 Roxo 6,22 Ba 33,53 Ad 75,4 Ba 686,0 Ac
IAC125 8,56 Ba 41,66 Ab 111,1 Ba 781,6 Ab
*Médias seguidas pelas mesmas letras mailsculas na horizontal constituem grupo

estatisticamente homogéneo; * Médias seguidas pelas mesmas letras minlsculas na vertical
constituem grupo estatisticamente homogéneo pelo teste Scott Knott.
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CONCLUSOES

Com base nos diferentes métodos de avaliacdo da severidade e sob
diferentes épocas de cultivo. Podem-se indicar os seguintes genétipos como
promissores a resisténcia de doencas foliares do milho pipoca:

Para helmintosporiose maidis (C. heterostrophus) € possivel apontar as
racas PARA 172, ARZM 07049, BOYA 462, URUG 298 amarelo e ARZM 05083,
as linhagens P2, P4, P7, L70, L71 e L63.

Para helmintosporiose comum (S. sela) destacam-se a raca PARA 172, as
linhagens P7, P5, P3, P1, L75,L76, L71 e L61 e o hibrido IAC 125.

Para ferrugem polissora (P. polissora) é possivel destacar as racas PARA
172 e ARZM 05083 e a linhagem L80.
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3.2.  AVALIACAO DA INTENSIDADE DE PODRIDOES DE ESPIGA
CAUSADA POR Fusarium Spp. EM GENOTIPOS DE MILHO PIPOCA

3.2.1. INTRODUCAO

Temas relacionados como a seguranca alimentar de humanos e animais,
bem como, a qualidade sanitaria de sementes e graos, aliados as preocupacdes
dos produtores em relacdo aos indices de rendimento das culturas e melhor
valorizacdo comercial dos produtos de origem vegetal, tem sido cada vez mais
discutidos. Neste contexto, sendo o milho utilizado como principal matéria prima
em mais de 500 produtos derivados, tem atraido a atencdo da Organizacao
Mundial do Comércio em relacdo a contaminacdo fungica e por micotoxinas em
barreiras fitossanitarias.

Nestes termos, deve-se considerar que a avaliacdo da qualidade sanitaria
de grdos destinados a importacdo, a priori, deve ser reflexo do controle de
gualidade exercido internamente no pais, como 0 monitoramento de agentes
contaminantes ainda em condi¢c6es de campo. No entanto, é necessario destacar

gue a presenca do fungo toxigénico ndo implica, necessariamente, em producao
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de micotoxinas, a qual esta em funcao de fatores ambientais como a flutuacéo de
temperatura diurna e noturna (Pinto, 2005).

Deve-se considerar, ainda, que a presenca de grados atacados por fungos
esta entre os fatores que depreciam a qualidade final da pipoca, os quais limitam
0 potencial da capacidade de expansdo enquanto principal parametro de
avaliacdo da qualidade do milho pipoca (Sawazaki, 2001). Adicionalmente, a
capacidade de expansao, esta condicionada a fatores genéticos e a fatores
extragenéticos, como as condicdes de campo, condicbes de colheita, pré-
processamento, e armazenamento. A manutencdo da umidade através das
condicdes climéticas constitui um fator que contribui significativamente para o
desenvolvimento de microrganismos que afetam a qualidade do produto (Ruffato
et al., 1999).

Entre os fungos mais frequentes associados ao “complexo graos ardidos”,
estdo os fungos do género Fusarium spp., 0S quais Sao responsaveis recorrentes
pelo apodrecimento de graos de milho, geralmente com producéo de fumonisinas,
micotoxina produzida pelos fungos do género Fusarium spp. (Hermanns et al.,
2006). Aléem do perigo da contaminacdo por micotoxina, os efeitos do
desenvolvimento fungico incluem a reducdo na produtividade graos e na
gualidade do produto final, pois a acdo fungica sobre os grédos resulta na
estagnacdo do mecanismo de carreamento de fotoassimilados destinados ao
enchimento de gréos reduzindo o peso de espigas (Mendes et al., 2012).

Destarte, é notorio que a qualidade dos graos de milho € alterada ainda no
campo, onde se da o inicio da deterioracdo dos gréos, fato este, agravado pela
pratica de muitos produtores em deixar o milho secar naturalmente, postergando
a colheita como medida de reducédo do custo pela secagem artificial enquanto as
espigas ficam expostas as intempéries climaticas do meio.

Convenientemente, os fungos do género Fusarium spp., por ocasido da
colheita podem apresentar, em alguns casos, maior incidéncia em condi¢cfes de
alta umidade e, em outros casos, altas incidéncias podem ser observadas
independentemente de teores de umidade, demonstrando flexibilidade adaptativa
e o0 potencial de deterioracdo pelo género Fusarium spp., apés a maturidade
fisiol6gica do milho (Marques et al., 2009).

Outras causas frequentemente associadas ao aumento da incidéncia de

7

podriddes de espiga e grdos é o aumento de doencas foliares atrelados as
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condicdes climéaticas favoraveis (Brito et al., 2012). Por isso, muitas vezes, 0 uso
do controle quimico tem sido a alternativa viavel aos produtores na tentativa de
garantir o minimo de qualidade sanitaria dos grdos exigido pelos 6rgaos
ministeriais competentes (Juliatti et al., 2007). Por outro lado, a fim de que os
produtores ndo se restrinjam as medidas convencionais do controle quimico,
acarretando problemas de ordens ambientais, de custo de producéo e, também,
de qualidade e seguranca alimentar através dos residuos quimicos. O
melhoramento genético de plantas visando a selecdo e o desenvolvimento de
cultivares de milho com resisténcia genética sdo as alternativas mais promissoras
no controle de gréos ardidos (Pinto, 2007).

Pelo exposto, desenvolveu-se este estudo com o objetivo de avaliar e
definir genodtipos mais resistentes a podridao-rosada-da-espiga, doenca
ocasionada por Fusarium sp., por meio da quantificacdo da incidéncia e
severidade dos sintomas e averiguar a implicacéo da ocorréncia das podriddes de

espiga sobre a incidéncia de graos podres (ardidos).

3.2.2. REVISAO

3.2.2.1. Podriddes de espiga, causas e efeitos.

A qualidade sanitaria dos grdos de milho pode ser comprometida, em
virtude do ataque de agentes fungicos, em pelo menos duas condicdes
especificas, quais sejam: na pré-colheita, causando podriddes de espiga, bem
como a formacdo de grdos ardidos; e, em poés-colheita, com o surgimento de
graos mofados e embolorados, durante o0 processo de beneficiamento,
armazenamento e transporte (Pinto, 2001; Casela et al., 2006).

A maioria das doencas que acometem a cultura do milho tém seus agentes
causais transmitidos pelas sementes, sendo este, o meio mais importante e
eficiente na propagacéo de fitopatégenos (Tanaka, 2001). Fungos que acometem
0 milho causando podridées do colmo estdo sempre associados as podriddes de
espiga, tais patdégenos podem migrar do colmo para a espiga favorecendo, assim,

a incidéncia de graos ardidos (Casela et al., 2007).
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Tal qual ocorre em doencas foliares, as podriddes de espiga sao
influenciadas por inUmeros fatores, compreendendo dentre outros aspectos, as
condi¢bes climéticas favoraveis, o aumento das doengas foliares e a propria
suscetibilidade genética ligada aos gendtipos, sobre 0s quais, 0s patégenos
causam injarias (Brito et al., 2012). Entre as principais podridées de espiga de
ocorréncia no Brasil, encontra-se a podriddo-rosada-da-espiga, cujo agente
causal pertence ao género Fusarium spp.

A doenca apresenta sintomas clinicos observados a partir de espigas com
graos de coloracdo rosa, distribuidos isoladamente ou em grupos, podendo
apresentar graos recobertos por micélio cotonoso de cor rosa ou, quando a
infeccdo ocorrer tardiamente, a doenca pode se caracterizar pelas inUmeras
estrias brancas nos graos (Sabato et al., 2013). Segundo autores essa podridao
de espiga é favorecida especialmente por umidade entre as palhas da espiga
devido a ocorréncia de chuvas e temperaturas entre 21°C e 30°C.

A ocorréncia de graos ardidos € reportada como um reflexo direto em
decorréncia das podriddes de espiga que acometem a cultura do milho (Pinto,
2001; Juliatti et al., 2007). O impacto de altas ocorréncias dessas doencas implica
em reducbes de rendimentos e qualidades de grdos, portanto, atributos
gualitativos e quantitativos da producdo podem ser afetados, sendo que,
comercialmente a presenca de grédos ardidos reduz o potencial de valorizagéo do
produto no mercado (Casela et al., 2007).

Dada a relacdo entre podriddo de espiga e deterioracdo de graos,
pesquisas tém reportado os danos mecanicos dos grdos de milho pipoca como
fator que afeta significativamente a capacidade de expansao, por exemplo, danos
ao pericarpo e ao endosperma (Ruffato et al.,1999; Sawazaki, 2001; Luz et al.,
2005; Miranda et al., 2011).

Segundo Luz et al. (2005) para que haja estouro eficiente dos gréos de
milho pipoca, é estritamente necessario que o grao de milho possua pericarpo
integro, vez que essa estrutura é responsavel por suportar a pressao interna da
semente até que em determinada temperatura, a expansdo do endosperma da
pipoca se dé por completa. Em contrapartida, caso haja avaria do pericarpo, a
expansao sera seriamente comprometida, pois a pressao interna ideal podera nédo

ser atingida, causando restricdo a expanséo da pipoca (Luz et al., 2005).
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3.2.2.2. Controle de qualidade e classificagdo comercial do milho pipoca.

Para fins de comercializacdo, padronizacdo e controle de qualidade do
milho pipoca no Brasil, o Ministério da Agricultura, Pecuéaria e Abastecimento
(MAPA) através da Instrugdo Normativa n® 61 de 22 de dezembro de 2011 sob
respaldo do Artigo 87, paragrafo unico, inciso Il, da Constituicdo, resolveu
estabelecer no capitulo 2, Artigo 5, paragrafo I, a classificacdo em trés tipos de
milho pipoca, de acordo com a capacidade de expansdo dos graos e pelos limites

maximos de tolerancias, conforme Figura 7.

Valor maximo expresso em percentual (%)
Graos e Valor minimo
: Estranhas ¢ :
avariados N de Capacidade
Graos Impurezas N
Enquadramento| ) Carunchados|de expansdo
Motfados quebrados
Insetos ml/g
= Total Mort Total
Ardidos -
Tipo 1 0,20 2,00 (2,00 0,30 1,00 |1,50 30
Tipo 2 0,40 3,00 12,50 0,30 11,50 |2,00 30
Tipo 3 0,60 4,00 (3,00 0,30 2,00 |2,50 30
Fora de Tipo [1,00 6,00 14,00 0,30 (2,50 3,00 Menor que 30

Figura 7: Limites de tolerancia estabelecidos pelo Ministério da Agricultura,
Pecuaria e Abastecimento para classificacdo comercial do milho pipoca. Fonte:
Instrucdo Normativa N° 61 de 22 de dezembro de 2011 do MAPA.

Na Instrucdo Normativa em questdo, constam o0s valores maximos
tolerados para gréos avariados, isto é, mofados e ardidos em porcentagens
maximas de acordo com a classificacédo do tipo de milho pipoca, quais sejam: 2%,
3% e 4% para milho pipoca Tipo 1, Tipo 2 e Tipo 3, respectivamente.
Adicionalmente, valores maximos tolerados para grados quebrados, teor de
pureza, graos carunchados e valores minimos exigidos de capacidade de
expansao constam na Figura 7.

Apesar de muitos autores referirem-se aos graos acometidos de doencas
fungicas como “Graos Ardidos”, a Portaria n°® 11 de 12 de abril de 1996, instituida

pelo Ministério da Agricultura, Pecuaria do Abastecimento e da Reforma Agraria,
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no Artigo 1° da portaria em questdo com o intuito de esclarecer os conceitos
relativos ao gréo de milho em anexo define:

- O gréao de milho é considerado ardido quando estiver fermentado em mais
de ¥ de sua area total sendo o diagnostico visual baseado no aspecto “queimado”
dos graos, ou seja, quando estes apesentarem alteracdes na coloragdo normal
por acéo de altas temperaturas dos secadores.

- O grao de milho é considerado mofado quando apresentar no todo ou em
parte, fungo (bolor), visivel a olho nu.

Uma observacdo que poderia alimentar a discussdo sobre a causa das
diferentes nomenclaturas em relacéo aos graos atacados por fungos é a definicéo
de graos avariados observado na Instrucdo Normativa n° 61 de 22 de dezembro
de 2011, a qual define gréos avariados como aqueles mofados e ardidos para fins
de determinacéo de limites de toler&ncia no controle de qualidade do milho pipoca

observados na Figura 7.

3.2.2.3. Micotoxinas, agentes contaminantes de risco.

A presenca de micotoxinas constitui em um dos graves problemas
relacionados a ocorréncia de podriddes de espiga, bem como de graos ardidos,
causadas por fungos do género Fusarium spp. em lotes de grdos armazenados,
seja para consumo humano ou como componente na formulacéo de racédo animal.
A presenca de micotoxinas €, pois, um fator de ameaca a saude e seguranca
alimentar dos organismos para o0s quais sdo destinados (Juliatti et al., 2007).
Segundo os autores, os fungos do género Fusarium podem produzir entre outras
micotoxinas: fumonisinas (Fusarium moniliforme e F. subglutinans), zearalenona
(Fusarium graminearum e F.poae), vomitoxinas (Fusarium moliniforme) e toxina
T-2 (Fusarium sporotrichioides).

Marques et al. (2009) com o objetivo de avaliar a incidéncia fangica e
contaminacdes por micotoxinas em graos de milho, puderam constatar que a
deterioracdo dos grdos de milho tem seu inicio ainda no campo, causa esta,
alimentada pela pratica dos agricultores brasileiros em colher tardiamente as
lavouras com o intuito de aproveitarem a secagem natural dos grdos ainda na
planta. Contudo, os autores concluiram que os fungos dos géneros Aspergillus,

Fusarium e Penicillium foram influenciados pelos teores de umidade nos graos de
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milho e que a antecipacdo da colheita do milho com a secagem a campo em
periodo o mais breve possivel, pode melhorar o rendimento do milho e preservar
a qualidade sanitéria dos gréos.

No processo de colonizagdo dos graos de milho, os fungos toxigénicos
podem causar danos que se estendem desde a qualidade fisica dos grdos, como
a descoloracao natural, reducdo nos contetdos de carboidratos e proteinas, até
perdas qualitativas através da producdo de micotoxinas, substancias toxicas, as
guais sao altamente nocivas a saude humana e animal. Podendo causar doencas
conhecidas como micotoxicoses; ademais, 0s perigos inerentes a toxidez de tais
substancias estendem-se aos consumidores secundéarios de carne, leite e
produtos derivados de animais intoxicados (Pinto, 2005).

Stringhini et al. (2000) estudaram o efeito da qualidade do milho no
desempenho de frangos de corte e observaram alteracbes em termos de peso
para moela, figado e baco, bem como lesdes. Também constataram anomalias no
aparelho locomotor pelo comprometimento da capacidade de absorcdo de célcio
e fésforo resultado da acdo de micotoxinas. Os autores concluiram que as racdes
infestadas por fungos micotoxigénicos, e servidas as aves foram capazes de
aumentar a incidéncia de alteracbes em suas funcdes hepéaticas e no aparelho
locomotor.

Entre os meios de controle de podridées de espiga e incidéncia de graos
ardidos o controle quimico ainda € bastante empregado. O trabalho de Marques
et al. (2012) permitiu concluir a efetividade no uso de fungicida para controle de
graos ardidos via aplicacao foliar. No entanto, apesar da praticidade e eficiéncia,
sdo inegaveis os impactos negativos dos defensivos agricolas sobre o custo de
producdo do milho (Figura 1), sobretudo para seguranca alimentar e meio
ambiente. Em face disto, medidas alternativas simples de controle podem ser
utilizadas, como rotacdo de culturas e manejo adequado de populacdes de
plantas.

Neste sentido, Trento et al. (2002) estudaram o efeito da rotacdo de
culturas sobre a incidéncia de grdos ardidos e notaram diferenca significativa
sobre as taxas de crescimento de podriddes de espiga e de graos ardidos entre
os sistemas de rotacdo de cultura e monocultura, atribuindo maiores incidéncias
dos géneros Fusarium e Diplodia spp ao sistema de monocultura pela

disponibilidade de fontes de inéculo, jA que os fungos envolvidos sobrevivem
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saprofiicamente em restos culturais. O trabalho de Casa et al. (2007),
investigando a incidéncia de podriddes de colmo, graos ardidos e rendimento de
grédos em hibridos de milho submetidos ao aumento na densidade de plantas,
elucidou a relacdo entre o0 manejo de populacéo de plantas e a ocorréncia das
doencas do milho.

Segundo Casa et al. (2007), o aumento na densidade de plantas é uma das
maneiras para aumentar a interceptacdo da luz solar e, portanto, elevar o
rendimento de grdos na cultura do milho; porém, tal pratica pode favorecer a
incidéncia de podridbes de espiga e graos ardidos, pois, maior densidade
populacional de plantas resulta em acréscimo da competicdo intraespecifica por
agua, luz e nutrientes o que pode elevar a predisposicdo das plantas ao ataque
de patogenos. Marques et al. (2012) investigaram a qualidade comercial de
diferentes hibridos de milho em funcdo do teor de agua nos graos durante a
colheita, as informacdes obtidas lhes permitiram concluir que na obtencéo de
melhor qualidade fisica e sanitaria dos graos de milho, os teores de agua deverdo

estar na faixa de umidade entre 22% e 26% (b.u).

3.2.2.4. Aresisténcia genética no controle de podriddes de espiga.

De forma analoga as doencas foliares, o controle de podriddes de espiga a
partir da selecdo e desenvolvimento de cultivares resistentes, constitui a
alternativa mais promissora (Pinto, 2007). A resisténcia genética pode congregar
a praticidade, economia e menores riscos a seguranca alimentar e ao meio
ambiente. Segundo Mendes et al. (2012) gendtipos de milho com alto teor de
acido linoleico, principal acido graxo, bem como alta atividade da enzima
lipoxigenase, possuem maior capacidade de resistirem ao ataque fungico,
resultando em menores indices de graos ardidos na colheita.

Os pesquisadores acreditam que na oxidacdo do &cido linoleico, os
aldeidos formados possuem acao fungitoxica, eliminando as hifas em
desenvolvimento durante a colonizacdo fungica. Também foram evidenciadas
diferencas nos teores de acido linoleico entre os gendétipos estudados, sendo que
0s maiores valores foram obtidos no grupo de genétipos considerados resistentes
ao complexo de graos ardidos. Pinto (2007) realizou avaliacdo da reacdo de 28

cultivares de milho sob infec¢do natural de agentes fungicos na quantificacdo da
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incidéncia de grdos ardidos. Os resultados apontaram diferencas significativas
entre as cultivares de milho para producédo de gréos ardidos, sendo a incidéncia
de Fusarium verticillioides o principal fungo associado a podridao dos gréos.

3.2.3. MATERIAL E METODOS

3.2.3.1. Genotipos e condigbes de cultivo

Para avaliacdo de possiveis fontes de resisténcia a podriddo-rosada-da-
espiga causada por Fusarium sp. em condi¢des naturais de infeccdo, foram
utilizados 37 gendtipos de milho pipoca contidos no Banco de Germoplasma da
Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (Tabela 1). A avaliacado
da reacéo dos genotipos foi realizada no campo experimental do Colégio Estadual
Agricola Antoénio Sarlo em Campos dos Goytacazes, regido Norte do estado do
Rio de Janeiro. A reacdo dos genétipos a podriddo-rosada-da-espiga foi
investigada em duas estacfes anuais distintas, correspondentes a primeira safra
que ocorre entre 0s meses de outubro a marco, e a segunda safra que ocorre
entre 0s meses de maio a setembro. O campo experimental foi preparado
mecanicamente via gradagem, com posterior sulcagem e adubac&o de fundacéo

conforme indicag@es técnicas sob formulacédo 04-14-08 de NPK.

3.2.3.2. Delineamento experimental e tratos culturais

Ambos o0s experimentos foram implantados em blocos casualizados,
entretanto, devido restricbes de area, o experimento de primeira safra teve
tamanho das unidades experimentais menores quando comparado ao
experimento de segunda safra, portanto, na primeira safra os genotipos foram
casualizados em linhas simples de 2 metros com 4 repeti¢cdes totalizando 148
unidades experimentais. As sementes foram semeadas manualmente de forma
gue se obteve 11 plantas/linha com espacamento de 0,2 x 0,9 metros entre

plantas e linhas respectivamente, os tratos culturais incluiram desbastes das
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plantulas 15 dias apds emergéncia, controle de plantas espontaneas via capina,
irrigacdo periddica com manutencdo do solo sob capacidade de campo e
adubactes de cobertura a 30 e 45 dias apds emergéncia segundo a formulacao
N-P-K: 20-0-20 com 300 kg/ha e 200 kg/ha de ureia, respectivamente. No
experimento de segunda safra as unidades experimentais foram compostas de
linhas de 3 metros com 16 plantas/linha semeadas manualmente sob
espacamento, adubac&o e demais tratos iguais ao experimento de primeira safra.
Na avaliacdo de doencas poOs-colheita foi investigada a podriddo de espiga
de maior ocorréncia em primeira e segunda safra de milho pipoca. As dificuldades
para determinar o melhor momento para a colheita dos experimentos tiveram
como causas principais a irregularidade de florescimento, vigor, precocidade e
ciclo de vida inerente a cada genotipo. Portanto, aguardou-se o estado de “palha
seca” das espigas entre todos os gendtipos para entdo proceder a colheita do
experimento, as espigas foram colhidas manualmente e secadas em estufa com
circulacéo forcada de ar a 35°C por periodo de 120 horas. E necessario salientar
gue, o parametro de palha seca como critério de momento para colheita se deu
apenas para o experimento de segunda safra. No primeiro experimento, devido ao
grande numero de experimentos ja existentes no campo houve lotacdo dos

secadores e estufas, portanto a colheita foi postergada em 30 dias.

3.2.3.3. Identificacdo do agente etioldgico

As parcelas colhidas tiveram suas espigas avaliadas individualmente,
sendo devidamente identificadas as que apresentaram sintomas visuais de
infeccdo dos graos. As espigas cujos sintomas foram mais recorrentes entre as
parcelas foram destinadas ao setor de patologia vegetal do Laboratorio de
Entomologia e Fitopatologia da UENF para identificacdo do agente causal. Ao
todo, foram coletadas e fotografadas 22 espigas que passaram a representar 22
amostras.

Foram obtidas subamostras com a coleta de 16 grédos situados na periferia
das lesdes de cada espiga sintomatica. A analise foi realizada conforme o método
do papel filtro (Blotter test), sendo os graos de cada subamostra, incialmente
desinfetados em solucdo de 5% de cloro e acondicionados em gerbox individual

contendo duas camadas de papel filtro umedecidas periodicamente com agua
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destilada. As subamostras foram mantidas em temperatura ambiente + 25 °C por
um periodo de 07 dias, até que, foi observada a formacao de colénias de fungos,
apos esporulacdo das coldnias as estruturas reprodutivas foram analisadas em
microscépio estereoscoépico e identificadas. Posteriormente, foram tiradas fotos
das colénias e comparadas as fotos dos sintomas das espigas a fim de

correlacionar o agente causal e 0 seu respectivo sintoma visual.

3.2.3.4. Avaliagao das variaveis

Uma vez atribuido o sintoma visual ao fungo Fusarium spp., as espigas
restantes das parcelas obtidas a campo foram submetidas a analise de
severidade. Para tanto, foi utilizada a escala diagramatica para podriddes de
espiga causadas por Fusarium, proposta por CIMMYT (1985) com valores de 0%;
10%; 20%; 30%; e 40% segundo o nivel de severidade da podridao (Figura 8).

NoRotting 10 %

REI90RIIN VRN
RISHRAIONRRIMANE

20% 30% 40%

Figura 8: Escala diagramatica para avaliacbes de podridées de espiga causadas
por fungos do género Fusarium spp. (CIMMYT, 1985).

Avaliou-se, também, a incidéncia de grdos sintomaticos; para tal, apds a
debulha das espigas foram contadas duas amostras de 100 graos que passaram
a representar as amostras de trabalho. A incidéncia de graos ardidos foi expressa
em porcentagem, sendo determinada conforme os critérios para classificacdo do
milho estabelecidos pela Portaria N° 11 de 12 de abril de 1996 (Brasil, 1996). O
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método consiste na segregacdo visual de grdos sintomaticos, apresentando
descoloragcdo em mais de ¥4 de sua superficie total.

Na quantificacdo da incidéncia de espigas podres, os valores foram
expressos em porcentagem. Para tanto, utilizou-se o namero total de espigas
obtidas mediante a colheita de cada unidade experimental. Posteriormente, as
espigas acometidas em mais de 50%, por agcdo de fungos causadores de
podriddes de espiga, foram contadas a parte, sendo a incidéncia de espigas
podres o resultado da razao entre o nimero de espigas podres e 0 numero total
de espigas colhidas por parcela a campo vezes cem.

Na quantificacdo da incidéncia da podridao-rosada-da-espiga, depois de
constatado o sintoma caracteristico da doenca, foram contadas, por unidade
experimental, todas as espigas sintomaticas infectadas por Fusarium sp. A
incidéncia foi obtida em porcentagem através da razao entre o nimero de espigas
sintomaticas e 0 numero total de espigas colhidas por parcela a campo vezes

cem.

3.2.3.5. Anélise estatistica

As informacdes obtidas foram submetidas a analise de variancia e, quando
constatado diferenca significativa, foi efetuado o teste de comparacédo mdultipla de
média, Scott-knott a 5% de probabilidade. Todas as andlises foram efetuadas

utilizando os recursos computacionais do software Genes (Cruz et al., 2013).

3.2.4. RESULTADOS E DISCUSSAO

Os resultados da analise de varidncia conjunta entre épocas para
incidéncia de espigas podres permitiram verificar auséncia de significancia na
interacdo Gendtipo X Ambiente (Apéndice 1D), isso implica em discutir os
resultados em termos de médias entre as épocas. Os resultados da analise de
variancia conjunta apontaram efeito significativo de genaétipos ao nivel de 1% de
probabilidade pelo teste F (Apéndice 1D). O teste de médias, portanto, possibilitou

verificar a formacdo de dois grupos de reagao a incidéncia de espigas podres. O
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grupo de genotipos resistentes incluiu 83,78% dos acessos estudados:
provenientes da UENF destacam-se as linhagens L53, L54, L59, L59, L61, L63,
L65, L66, L70, L71, L76, L77 e L80; provenientes da UEM destacam-se as
linhagens P1, P2, P3, P4, P5, P6, P7, P9 e P10; provenientes do CIMMYT, as
racas ARZM 05083, ARZM 07049, ARZM 13050, BOYA 462, BOZM 260, CHZM
13134, PARA 172, URUG 298 Amarelo e URUG 298 Roxo manifestaram
resisténcia a podriddo de espiga, bem como o hibrido triplo IAC 125, proveniente
do Instituto Agronémico de Campinas (Tabela 8).

Em relacdo a variavel Incidéncia de Fusarium sp., observou-se diferencas
significativas na interacdo Genétipo X Ambiente a 1% de probabilidade pelo teste
F (Apéndice 1D). No que diz respeito a primeira safra, verificou-se pela analise de
variancia individual que houve efeito significativo de gendtipos ao nivel
probabilistico de 1% pelo teste F (Apéndice 2D). O teste de médias, portanto,
denotou diferencas significativas entre genotipos resistentes e suscetiveis com
formacédo de quatro grupos estatisticamente distintos, sendo o grupo de genotipos
resistentes a ocorréncia da doenca composto 18,92% dos genotipos estudados
guais sejam: provenientes da UENF as linhagens L80, L65, L70; proveniente da
UEM, nédo houve gendtipos resistentes por ocasido da primeira safra; proveniente
do CIMMYT destacam-se as racas PARA 172, URUG 298 Amarelo, URUG 298
Roxo e o hibrido triplo IAC 125 o Instituto Agronémico de Campinas (Tabela 8).

A anadlise de variancia por época permitiu verificar efeito de gendtipo a 1%
de probabilidade pelo teste F na segunda safra (Apéndice 2D). O teste de médias
demonstrou as diferencas significativas entre os genétipos investigados com
formacdo de trés grupos de reacdo. O grupo de genétipos mais resistentes
correspondeu a 86,48% dos gendtipos estudados, sendo os demais suscetiveis a
ocorréncia do fungo do género Fusarium spp. Proveniente da UENF destacam-se
as linhagens L53, L54, L55, L59, L61, L63, L65, L66, L70, L71, L76, L77 e L8O0;
todos os acessos provenientes da UEM apresentaram resisténcia a incidéncia de
Fusarium sp. na segunda safra. Quanto aos acessos provenientes do CIMMYT,
destacam-se as racas ARZM 05083, ARZM 07049, BOYA 462, BOZM 260, CHZM
13134, PARA 172, URUG 298 Amarelo e URUG 298 Roxo. Também manifestou
resisténcia o hibrido triplo IAC 125 (Tabela 8).

Para a variavel severidade de Fusarium sp. sobre as espigas, verificaram-

se diferencas significativas para efeito de gendtipos a 1% de probabilidade pelo
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teste F (Apéndice 2D) em ambas as épocas de cultivo. Em relagdo a primeira
safra, pelo teste de médias, houve a formacdo de dois grupos estatisticamente
distintos quanto a severidade da podriddo-rosada-da-espiga. O grupo de
genotipos resistentes compds-se de 32,43% dos gendtipos estudados, sendo que
as variacdes entre gendtipos resistentes e suscetiveis atingiram 82,68% entre 0s
genotipos BOYA 462 e L55, respectivamente (Tabela 8).

Em relacdo a segunda safra, o teste de médias possibilitou a formacgéo de
grupos estatisticamente distintos, entre os quais, o grupo de gendtipos mais
resistentes incluiu 37,84% dos acessos estudados que responderam
positivamente a severidade de Fusarium sp. A variacdo mais contundente entre
genotipos resistentes e suscetiveis alcancou a 71,19% (Tabela 8).

Para indicacdo fidedigna de gendtipos promissores a resisténcia a
podridfes de espiga, principalmente aquelas causadas por Fusarium sp., faz-se
necessaria a concatenacao dos fatores que influenciam a ocorréncia e severidade
das doencas pos colheita. Assim, considerando as trés variaveis simultaneamente
e as épocas de cultivo espera-se que as L65, L80 e o hibrido triplo IAC 125 sejam
detentores de alelos favoraveis de resisténcia a podriddes de espiga como as
causadas pelos fungos do género Fusarium sp.

Considerando a genealogia dos gendtipos promissores a linhagem L65 &
proveniente da cultivar melhorada BRS Angela (Tabela 1). Pacheco et al. (2005)
avaliando ciclos de selecdo da BRS Angela observaram que, até o ciclo VI de
selecdo, a variedade BRS Angela demonstrou niveis superiores de sanidade de
espigas quando comparada as testemunhas IAC 112 e Zélia. Tal fato pode indicar
a congregacao de alelos favoraveis a resisténcia as doencas de espiga para
linhagens extraidas da cultivar melhorada BRS Angela como no caso da linhagem
L65.

A linhagem L80, por outro lado, foi extraida da populacdo Vicosa (Tabela
1). Miranda et al. (2003) ao realizarem inferéncias sobre o potencial de cultivares
de milho pipoca, submeteram a variedade Vicosa a avaliacdo quanto a
caracteristicas agronémicas e, em se tratando da porcentagem de espigas
doentes, a cultivar Vicosa apresentou resisténcia mediana igual a 20% em relagéo
as demais cultivares investigadas sob o intervalo de 10% a 30%.

Quanto ao hibrido triplo comercial IAC 125, as estimativas de sanidade de

espigas possivelmente estejam vinculadas ao bom desempenho per se do
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genotipo. Sawazaki et al. (2012), avaliando o desempenho de hibridos de milho
pipoca, observaram porcentagens de espigas doentes para o hibrido triplo IAC
125 inferiores a 3%, valor bem abaixo aos observados nesse estudo.

No que diz respeito as épocas de cultivo, observaram-se diferencas
estatisticas entre a primeira e segunda safra para todas as variaveis estudadas,
sendo a primeira safra mais propicia ao comprometimento da sanidade das
espigas em praticamente 100% dos gendtipos avaliados (Tabela 8).
Possivelmente, o fator que melhor explica os resultados obtidos, diz respeito ao
tempo de espera das plantas no campo para a colheita, visto que, 0 experimento
de primeira safra permaneceu 30 dias a mais no campo do que o0 experimento de
segunda safra. Marques et al. (2009) estudando a ocorréncia de fungos dos
géneros Fusarium, Aspergillus e Penicillium em milho comum, em primeira e
segunda safra, concluiram que a antecipacdo da colheita, seguida de
beneficiamento, podem contribuir para melhor qualidade sanitaria dos graos, pois,

segundo os autores, a deterioracao do produto inicia-se no campo, nas espigas.



59

Tabela 8. Incidéncia de espigas podres, incidéncia e severidade da podridao-
rosada-da-espiga em primeira e segunda safra de milho pipoca

. . Incidéncia de Severidade de
GENOTIPOS Incidéncia de Fusarium sp. Fusarium sp.

espigas podres 12 Safra 22 Safra 12 Safra 22 Safra
L51 62,69 a 100,00 A a 50,11 B a 71,00 A a 7954 A a
L52 4791 a 90,48 A a 3572 B b 89,33 A a 59,17 A a
L53 30,38 b 87,20 A a 1997 B ¢ 91,67 A a 4375 B b
L54 20,39 b 6521 A b 1786 B ¢ 8858 A a 59,17 A a
L55 40,03 a 95,83 A a 1131 B ¢ 10000 A a 4375 B b
L59 2452 b 8959 A a 1273 B ¢ 9323 A a 5833 A a
L61 25,89 b 70,00 A°'b 982 B ¢ 80,00 A a 70,00 A a
L63 19,78 b 3734 A c 1802 A ¢ 6750 A a 2875 A b
L65 8,03 b 20,9 A d 990 A ¢ 4750 A b 2625 A Db
L66 18,08 b 46,49 A ¢ 885 B ¢ 67,69 A a 3333 A b
L70 12,30 b 2564 A d 998 A ¢ 7563 A a 59,75 A a
L71 14,87 b 3791 A ¢ 357 B ¢ 4854 A b 2500 A b
L75 45,06 a 8333 A a 49,11 B a 100,00 A a 7292 A a
L76 20,80 b 59,66 A b 1319 B ¢ 60,83 A b 56,88 A a
L77 18,25 b 4333 A c 1492 B ¢ 4959 A b 2438 A Db
L80 542 b 1182 A d 357 A ¢ 40,00 A b 2500 A b
L88 51,78 a 9750 A a 6731 B a 69,03 A a 6361 A a
P1 30,04 b 70,83 A b 18,13 B ¢ 97,29 A a 2350 B b
P2 18,10 b 69,36 A b 2554 B ¢ 7271 A a 649 A a
P3 29,89 b 4255 A c 1426 B ¢ 76,15 A a 4833 A b
P4 11,50 b 5258 A ¢ 1438 B ¢ 67,29 A a 6958 A a
P5 18,95 b 64,76 A b 2404 B ¢ 66,74 A a 6421 A a
P6 24,26 b 5194 A ¢ 20,14 B ¢ 37,68 A b 5579 A a
P7 13,01 b 5755 A b 1414 B ¢ 7500 A a 62,71 A a
P8 51,82 a 3560 A c 259 A c 5444 A b 6594 A a
P9 18,89 b 44,16 A ¢ 1477 B ¢ 57,06 A b 8229 A a
P10 1530 b 60,57 A b 2413 B ¢ 7197 A a 7833 A a
ARZM 05083 12,28 b 4264 A c 689 B ¢ 6750 A a 4125 A b
ARZM 0749 2291 b 46,29 A c 2382 A ¢ 63,67 A a 8432 A a
ARZM 13050 31,87 b 73,76 A b 319 B b 75,58 A a 4950 A b
BOYA 462 13,32 b 40,63 A ¢ 1557 B ¢ 17,32 B b 78,75 A a
BOZM 260 11,85 b 36,26 A ¢ 485 B ¢ 7217 A a 66,25 A a
CHZM 13134 2488 b 4139 A c 2459 A ¢ 8833 A a 7292 A a
PARA 172 11,79 b 19,77 A d 13,46 A ¢ 4375 A b 71,46 A a
URUG 298 Amarelo 1455 b 3141 A d 1764 A ¢ 4339 A b 57,08 A a
URUG 298 Roxo 9,84 b 20,06 A d 455 A ¢ 86,17 A a 1313 B b
IAC 125 12,37 b 31,92 A d 1601 A ¢ 53,19 A b 4492 A b

*Médias seguidas pelas mesmas letras mailsculas na horizontal

constituem grupo

estatisticamente homogéneo; * Médias seguidas pelas mesmas letras mindsculas na vertical
constituem grupo estatisticamente homogéneo pelo teste Scott Knott.
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Em relacdo a incidéncia de graos avariados a analise conjunta de épocas
denotou interacdo significativa entre gendtipos a 1% de probabilidade pelo teste F
(Apéndice 1D), sendo o efeito de gendtipo notado em ambas as épocas de cultivo
a 1% de probabilidade pelo teste F (Apéndice 2D).

Pelo teste de médias, verificou-se, na primeira safra, a formacao de grupos
estatisticamente distintos. No grupo de gendtipos mais resistentes a ocorréncia de
grados avariados 70,27% dos genoétipos estudados demonstraram indices de
contaminacdo abaixo de 30%. Em relacdo aos gendtipos mais suscetiveis,
13,51% apresentaram contaminacdo entre 50,83% e 69,5% de grédos podres.
Considerando a mesma variavel na segunda safra, o teste de médias nédo
apontou diferencas significativas entre os genotipos (Tabela 9).

O fator época de cultivo, no entanto, alterou significativamente os indices
de contaminacdo por graos avariados, tornando notério o efeito de épocas
(Apéndice 1D). A primeira safra, de modo geral, favoreceu a ocorréncia de graos
podres para todos os genotipos estudados e, desta forma, todos os acessos
avaliados apresentaram valores acima dos limites maximos de tolerancia para
classificacdo comercial (Figura 7).

A segunda safra favoreceu significativamente a qualidade sanitaria dos
graos em 54,05% dos gendtipos avaliados quando comparados a primeira safra.
No entanto, o enquadramento dentro dos limites maximos de tolerancia comercial
estabelecido pelo MAPA, ndo se aplicam necessariamente a todos os genotipos
gue apresentaram reducdes significativas de graos avariados da primeira safra
para a segunda safra, por exemplo, as linhagens L51, L52 e L75, apresentaram
reducdes significativas entre épocas, contudo, seus menores valores de
incidéncia de graos avariados ndao atenderam os requisitos minimos de tolerancia
estabelecidos. Todavia, por ocasido da segunda safra, 54,05% dos genétipos
enquadraram-se no tipo 01, com variacfes de 0% a 1,75% de grédos avariados;
21,62% enquadraram-se no tipo 02, com variacdes de 2,12% a 2,87% de graos
avariados e 16,21% dos gendtipos estudados enquadraram-se no tipo 03, com
variacfes de 3% a 4,5% de graos avariados (Tabela 9).

A semelhanca dos resultados obtidos para sanidade de espigas, o fator
época foi o que mais influenciou os resultados para gréos avariados (Tabela 9).
Segundo Pinto (2005), os gréaos avariados (ardidos) séo o reflexo das podriddes

de espiga causadas, sobretudo pelos fungos, ainda no campo. Destarte, verificou-
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se que 0s genotipos L65, L80 e IAC 125, que melhor se sobressairam as
podriddes de espiga também estiveram presentes no grupo de gendtipos mais
resistentes a incidéncia de gréos avariados (Tabelas 8 e 9).

Tabela 9. Incidéncia de gréos avariados (ardidos) entre genétipos de milho pipoca
em primeira e segunda safra.

Incidéncia de gréos ardidos

Genotipos Primeira Safra  Segunda Safra
L51 69,500 A a 13,375 B a
L52 50,833 A a 6,000 B a
L53 44375 A b 3,000 B a
L54 23,125 A c 2500 B a
L55 65,655 A a 3,750 B a
L59 41,750 A b 3,000 B a
L61 19,250 A ¢ 0,500 A a
L63 12,750 A ¢ 1375 A a
L65 10,750 A ¢ 1250 A a
L66 24,3715 A ¢ 1,750 B a
L70 15750 A ¢ 0,375 A a
L71 29,3715 A ¢ 0,625 B a
L75 56,168 A a 8,125 B a
L76 40,500 A b 1500 B a
L77 14,875 A ¢ 1,125 A a
L80 23,125 A ¢ 0,375 B a
L88 576500 A a 3625 B a
P1 37875 Ab 4500 B a
P10 18,875 A ¢ 2875 A a
P2 24,000 A c 2875 B a
P3 19,125 A ¢ 0,000 A a
P4 8,625 A c 1250 A a
P5 24875 A c 1,375 B a
P6 10,375 A ¢ 1250 A a
P7 23,125 A c 2,125 B a
P8 8,750 A c 3500 A a
P9 10,375 A ¢ 0,250 A a

ARZM05083 9875 A c 0,750 A a
ARZMO07049 12,625 A ¢ 2875 A a
ARZM13050 27,3715 A c 2375 B a
BOYA462 36,500 Ab 0125 B a
BOZM260 12,875 A ¢ 0,000 A a
CHzZM13134 35250 A b 0750 B a
PARA172 6,500 A c 0,250 A a
URUG 298 Amarelo 9,750 A c 2875 A a
URUG298 Roxo 21,375 A ¢ 0,500 B a
IAC125 12250 A ¢ 2,750 A a

*Médias seguidas pelas mesmas letras mailsculas na horizontal constituem grupo
estatisticamente homogéneo; * Médias seguidas pelas mesmas letras minUsculas na vertical
constituem grupo estatisticamente homogéneo pelo teste Scott Knott.
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3.2.5. CONCLUSOES

Com base nos resultados obtidos, conclui-se que nas avaliagbes em
diferentes épocas, a despeito dos diferentes periodos de colheita, os genotipos
L65, L8O e IAC125 possuem maiores resisténcias a incidéncia e severidade da
podriddo-rosada-da-espiga. O cultivo de milho pipoca, com periodo de espera
prolongado para a colheita afeta negativamente a qualidade sanitaria das espigas.
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3.3. DIVERGENCIA GENETICA ENTRE GENOTIPOS DE MILHO PIPOCA

3.3.1. INTRODUCAO

Os programas de melhoramento de milho pipoca tém implementado
diferentes estratégias no intuito de aumentar, ou mesmo melhorar as
caracteristicas de interesse comercial da cultura, como capacidade de expansao,
produtividade e tolerancia a doencas (Scapim et al., 2010). Dentre as estratégias
utilizadas para tanto, destacam-se 0s programas de selecdo recorrente
intrapopulacional e exploracdo de heterose por meio de cruzamentos (Colombo et
al., 2014; Ribeiro, 2015).

Na exploracdo da heterose, o vigor hibrido é o principal fator de interesse
do melhorista. Quando se almeja combinacdes hibridas superiores as médias de
seus genitores para uma mesma caracteristica especifica, a identificacdo de
populacdes ou variedades divergentes torna-se especialmente necessaria, pois
pode garantir o sucesso dos programas de melhoramento. Valores expressivos da
heterose para um carater especifico sdo obtidos em combinag¢fes hibridas, nas
guais os genitores apresentem grandes diferencas entre as frequéncias génicas

de uma dada caracteristica (Paterniani et al., 2010).
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No melhoramento intrapopulacional, em que se agregam ganhos per se em
populagfes, a variabilidade genética constitui fator que pode indicar o sucesso
nos métodos utilizados. Vale salientar que, apesar dos notaveis avan¢os da
cultura do milho pipoca no Brasil, 0 nUmero de cultivares disponiveis que retinam
atributos agronémicos de interesse ainda €é pequeno, tal fato, faz do
melhoramento intrapopulacional uma alternativa promissora (Scapim et al., 2010).

Portanto, o estudo da divergéncia genética por meio de caracteristicas
morfolégicas e agrondmicas tem papel importante na avaliacdo de acessos e
populacdes em bancos ativos de germoplasmas, seja no processo de escolha de
genitores para posteriores combinacdes hibridas ou em determinar e orientar
escolhas de melhores populacbes com base em indices de selecdo que reanam
todas as caracteristicas de interesse (Resende et al., 2014).

O uso de cruzamentos dialélicos e suas avalicbes na quantificacdo da
heterose constitui um trabalho dificil, em virtude das multiplas combinagbes em
funcdo do grande numero de genitores que podem estar envolvidos (Freitas
Janior et al., 2006). Nesta situacdo, os métodos de avaliacdo preditiva para
guantificacdo da heterose, tém merecido destaque, pois ao contrario dos métodos
guantitativos baseiam-se nas diferencas morfolégicas, fisiolégicas e mesmo
moleculares dos pais, e, portanto, podem dispensar a obtencdo das combinacdes
hibridas para afericdo da heterose (Cargnelutti Filho et al., 2008)

Neste capitulo objetivou-se: i) avaliar a divergéncia genética entre 37
gendtipos de milho pipoca do banco de germoplasmas da UENF; e ii) identificar
grupos divergentes que relnam caracteristicas agronémicas de interesse e que
congreguem maior efeito heterético em cruzamentos posteriores e, portanto,
evitem dispéndios financeiros, de materiais de consumo e mao-de-obra em

cruzamentos que nao garantam resultados satisfatorios.

3.3.2. REVISAO

3.3.2.1. Melhoramento genético de milho pipoca da UENF
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Os problemas de disponibilidade de sementes e de cultivares que reinam
boas caracteristicas agronémicas, bem como o langamento de novas cultivares
no mercado, foram necessidades observadas por Pacheco et al. (1998) para que
a cultura do milho pipoca alcance status de relevancia no agronegécio brasileiro.

Tais autores atribuiram aos reduzidos indices de investimento em pesquisa
e a falta de legislacdo para regulamentar a comercializacdo dos gréaos, as
principais causas da baixa qualidade da pipoca produzida no Brasil. A esse
respeito, alguns programas de melhoramento de milho pipoca desenvolvidos por
instituicbes publicas e citados por Vittorazzi et al. (2013), como a Empresa de
Pesquisa Agropecuéria (EMBRAPA), o Instituto Agronémico de Campinas (IAC), a
Universidade Federal de Vicosa (UFV), a Universidade Estadual de Maringa
(UEM) e a Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF),
tém dispendido esforcos com o intuitivo de reverter o cenario hodierno da cultura
do milho pipoca enquanto alvo de pesquisas no Brasil.

A partir de 1998, a Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy
Ribeiro tem atuado em duas vertentes principais, a saber: i) aplicacdo de selecao
recorrente na populacdo UNB-2U, como meétodo de elevar a frequéncia dos alelos
favoraveis; e ii) implementacdo de cruzamentos dialélicos na fomentacdo de
hibridos superiores e desenvolvimento de compostos, cujos resultados das
pesquisas ja possibilitaram a classificacdo de pré-cultivares como UNB2U-C5 e P;
x P7 , as quais possibilitaram o registro e langcamento de duas cultivares no
Ministério da Agricultura, Pecuéria e Abastecimento (Amaral Junior et al., 2013).

Pereira e Amaral Junior (2001) estimaram componentes genéticos aditivos
e ndo aditivos para caracteristicas de rendimento de grdos e capacidade de
expansdo em relacdo a variedade de polinizacdo aberta UNB-2U, por meio da
implementacdo de Delineamento |, de Comstock e Robinson (1948). Os
resultados previram o grande potencial de melhoramento intrapopulacional para a
populacdo UNB-2U no desenvolvimento de uma nova variedade, com a
implementacédo de selecdo entre progénies de irmaos-completos e familias S;.

Freitas Janior et al. (2006) exploraram em seu trabalho, o potencial
heterdtico em combinacgdes hibridas por meio da estimativa de capacidade geral
de cominagcdo (CGC) e capacidade especifica de combinacdo (CEC) em dez
populacdes de milho pipoca do Banco de Germoplasma da UENF por meio de

dialelo circulante. Os resultados permitiram aos autores concluirem sobre o
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potencial de sele¢@o de hibridos intervarietais entre as popula¢cdes PR-Ervélia x
BRS Angela e UNB2U-C1 x BRS Angela, bem como confirmaram os estudos de
Pereira e Amaral Janior. (2001) sobre o potencial de ganhos em selecdes
intrapopulacionais no composto UNB2U-C1.

Ribeiro, (2015) avaliando o impacto da selec¢ao recorrente na variabilidade
genética sobre a populacdo de milho pipoca UENF -14 estimou a quantificacdo de
ganhos nos diferentes ciclos de selecdo para capacidade de expansédo e
rendimento de gréos. Para capacidade de expansédo, os ganhos do ciclo um (C;)
ao ciclo sexto (Cg) corresponderam respectivamente a 16,78%; 0,00%; 13,31%;
4,78%; 13,03% e 14,14%. Para o ciclo dois (C,) cujo ganho predito foi zero, sendo
a magnitude meédia no ciclo anterior (C;) a possivel causa que explica o resultado.
Quanto a rendimento de graos, os ganhos do ciclo um (C;) ao ciclo sexto (Ce)
foram de 17,11%; 10,19%; 6,11%; 0,93%; 4,00% e 2,25% respectivamente.

Mais recentemente, um importante resultado foi obtido em resposta ao
empenho do programa de melhoramento genético de milho pipoca da UENF. Por
ocasido do quinto ciclo de selecéo recorrente da populacdo UNB-2U derivada da
populacdo UNB-2 apds dois ciclos de selecdo massal realizados na cidade de
Campos dos Goytacazes, norte do estado do Rio de Janeiro, foi lancada a nova
cultivar de polinizacdo aberta UENF-14 com registro no Ministério da Agricultura,

Pecuaria e Abastecimento (Amaral Junior et al., 2013)

3.3.2.2. Importancia da variabilidade genética e seus métodos de
avaliacao

O conhecimento da diversidade genética de plantas cultivadas € de suma
importancia nos programas de melhoramento genético vegetal. Segundo Miranda
et al. (2003) as andlises de distancias genéticas em sua relacdo com a heterose
sdo Uteis na predicdo de ganhos, viabilizando a manutencdo ou incremento de
vigor. Para Raotili et al. (2012), o conhecimento da divergéncia genética fornece
importantes informacdes para a escolha de genitores, possibilitando sucesso em
cruzamentos que proporcionem melhor complementacdo alélica na progénie,
bem como no aumento das chances de obtengcdo de gendtipos superiores em
posteriores geragdes segregantes. Segundo Hallauer e Miranda Filho (1987), altas

médias e ampla variabilidade genética das caracteristicas de interesse devem
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estar presentes em populacdes de milho destinadas ao melhoramento genético.
Portanto, a obtencdo de germoplasmas superiores que reinam alelos favoraveis
e de resisténcia é de grande importancia para os programas de melhoramento
(Silveira et al., 2006).

No que diz respeito a interpretacdo das caracteristicas que diferenciam
cada genotipo, tendo em vista a quantificacdo da heterose, existem duas
maneiras de se fazer inferéncias sobre a divergéncia genética, a saber: de
maneira quantitativa e de maneira preditiva. As inferéncias de natureza
guantitativa sdo realizadas principalmente por meio de analises dialélicas, pois
possibilitam a determinacdo da capacidade geral de combinagdo (CGC), bem
como a capacidade especifica de combinacdo (CEC) entre os hibridos obtidos.
No entanto, a depender da estrutura reprodutiva de algumas culturas, a
polinizagdo manual torna-se onerosa ou, mesmo, inviavel na obtengcdo de
sementes hibridas pela necessidade de avaliacfes de “p” genitores e de todas as
combinacgdes possiveis em p(p-1)/2 (Ferreira et al.,1995; Cruz et al., 2012).

Em relacdo a inferéncia de natureza preditiva, como o proprio nome ja
sugere, baseia-se na estimacao da heterose de forma preditiva as combinacdes
hibridas e, portanto, dispensam tais combina¢cfes para aferir o efeito heterotico
(Cargnelutti Filho et al., 2008). Assim, uma vantagem contida nesta forma de
inferéncia é a capacidade que o melhorista recebe para concentrar seus esforcos
e recursos apenas em combinacfes que |lhes sdo mais promissoras, pois a
heterose refletida nos hibridos relaciona-se diretamente com a divergéncia
genética dos genitores que |hes deu origem (Falconer, 1981). Adicionalmente, as
inferéncias de natureza preditiva baseiam-se nas diferencas morfoldgicas, de
gualidade nutricional, fisiolégicas e moleculares, as quais sdo mensuradas em
alguma medida de dissimilaridade que melhor expresse o grau de diversidade
genética entre os genitores (Cruz et al., 2012).

Segundo Cargnelutti Filho et al. (2008), dentre os métodos preditivos, a
analise de agrupamento tem merecido destaque, em virtude de apresentar a
finalidade de reunir — obedecendo determinado critério de classificacdo — o0s
progenitores em grupos, de forma que haja homogeneidade dentro de cada grupo
e heterogeneidade entre os grupos formados, sendo portanto, ideal na
identificacdo dos gendtipos divergentes e agregando maior probabilidade de

sucesso em cruzamentos posteriores.
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No entanto, os autores ressaltam que os métodos de agrupamentos e as
medidas de dissimilaridades, utilizados, devem garantir ao melhorista seguranga
na selecdo de genitores em cruzamentos. Para concordancia entre métodos de
agrupamentos empregados, a escolha do procedimento deve considerar aquele
de simples execucdo e facil interpretacdo. Caso exista discordancia entre os
métodos, a escolha de genitores deve considerar o método mais eficiente.

Assim, os estudos das andlises de agrupamentos envolvem, a priori, 0
estabelecimento de uma medida de dissimiliaridade ou similiaridade entre as
observacgOes estudadas com o objetivo de, posteriormente, dividir o dado grupo
de observacdes em varios grupos homogéneos por meio das técnicas de
agrupamentos (Cruz, 1990, citado por Paixao et al., 2008). Entre as medidas de
dissimilaridade mais amplamente empregadas na quantificacdo das distancias
genéticas destaca-se a distancia generalizada de Mahalanobis (Simon et al.,
2012), porém somente possivel de ser inferida em experimentos com repeti¢cdes,
de modo que possa ser estimada a matriz de variancias e co-variancias residuais
entre as caracteristicas. No entanto, a distancia Euclidiana média padronizada
também é destacada por Cargnelutti Filho et al. (2008), como uma opc¢ao, neste
caso, quando se tem experimentos sem repeticoes.

Segundo Rocha et al. (2010) a andlise conjunta de variaveis de diferentes
naturezas, isto é, quantitativos e qualitativos pode fornecer melhor indicacdo da
potencialidade da variabilidade genética contida em bancos de germoplasma, em
contrapartida, a analise conjunta das variaveis de natureza quantitativa e
gualitativa constitui fator de dificuldade tanto na analise quanto na interpretacao
dos resultados, sobretudo por desconhecimento de opcbes de medidas de
distancias e, mesmo, de técnicas de agrupamento adequadas para tanto, além da
falta de softwares de uso livre com tal aplicacdo (Amaral Janior et al., 2010).

Destarte, uma medida de dissimilaridade adequada para a avaliacao
conjunta de diferentes tipos de caracteristicas, € o algoritmo de Gower (1971), a
gual tem sido uma técnica de reconhecida importancia entre os poucos trabalhos
publicados envolvendo recursos genéticos vegetais principalmente por permitir a
analise simultdnea caracteristicas quantitativas e qualitativas (Amaral Junior et al.,
2010). Moura et al. (2010) procederam a analise de diversidade genética entre
acessos de pimenta com base em 43 descritores, dos quais 37 eram de natureza

gualitativa e 07 eram de natureza quantitativa.
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A estimativa da matriz de distancia genética realizada por meio de analise
conjunta das caracteristicas envolvidas por meio do algoritmo de Gower permitiu
a adequada observacdo de variabilidade genética entre os acessos de pimenta
estudados. Ademais, segundo os autores, a analise conjunta das variaveis de
natureza qualitativa e quantitativa permitiu a unificacdo de todas as informacdes
em apenas uma figura, o que resultou em maior eficiéncia na determinagdo da
divergéncia genética. Foram atribuidas a técnica, viabilidade e confiabilidade para
estudo de variabilidade em bancos de germoplasma.

Quintal et al. (2012) realizaram analise simultdnea de variaveis
guantitativas e qualitativas de 46 acessos de mamoeiro, objetivando quantificacéo
da variabilidade genética e a elucidacdo quanto a eficiéncia da analise conjunta
dos descritores na estimacao da diversidade genética. A discussédo dos autores,
em relacdo aos resultados obtidos Ihes permitiram concluir de forma favoravel
pela eficiéncia do algoritmo de Gower enquanto medida de dissimilaridade entre
0s acessos de mamoeiro avaliados, evidenciando variabilidade genética para a
maioria dos caracteres morfoagronémicos estudados.

Em relacdo aos métodos de agrupamento de otimizacdo, destaca-se o
procedimento de Tocher, extensivamente utilizado em analises de divergéncia de
milho comum (Paixao et al., 2008; Coimbra et al., 2010) e milho pipoca (Miranda
et al., 2003; Arnhold et al., 2010). Neste sentido, Rotili et al. (2012) realizaram
analise de divergéncia genética em genotipos de milho, aplicando na técnica de
agrupamento dos genotipos, a distancia generalizada de Mahalanobis como
medida de dissimilaridade e o método Aglomerativo de Otimizacdo de Tocher em
comparacdo com o meétodo Hierarquico do Vizinho Mais Proximo. Os resultados
indicaram o método de Tocher como aquele que representou maior rigor na
diferenciacdo entre gendtipos por permitir visualizar a formacao de poucos grupos
entre as populacbes estudadas.

Ferreira et al. (1995) procederam a avaliacdo integrada da divergéncia
genética em milho comum por meio dos métodos preditivos (avaliacdo da
divergéncia dos pais) e andlise da divergéncia por meio do método quantitativo
(avaliacdes das estimativas das médias de cruzamentos dialélicos). Os autores
utilizaram, ainda, como técnica de agrupamento o método aglomerativo do vizinho
mais préoximo e a distancia de Mahalanobis como medida de dissimilaridade. Os

resultados obtidos confirmaram que a avaliagdo da divergéncia genética, por meio
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das técnicas multivariadas pelo método preditivo, possibilitaria a predicdo
fidedigna dos melhores cruzamentos, evitando a realizagdo da maioria dos
cruzamentos dialélicos, resultando em economia de tempo, esforgos e materiais.

O Método da Ligacdo Média Entre Grupos ou UPGMA (Unweighted Pair-
Group Method Using Arithmetic Averages) é uma técnica de agrupamento
hierdrquico, caracterizada por utlizar médias aritiméticas néo ponderadas
provenientes das medidas de dissimilaridade (Cruz et al., 2012). Este método tem
sido comumente utilizado em analises de divergéncia genética como técnica de
agrupamento entre genétipos de diversas espécies de plantas cultivadas,
incluindo, quantificagdo da divergéncia genética entre acessos de tomateiro
(Karasawa et al., 2005); hibridos de batata (Silva et al., 2008); acessos de
pimenta (Faria et al., 2012); genotipos de milho (Simon et al., 2012); acessos de
mamoeiro (Quintal et al., 2012; Vivas et al.,, 2015) e acessos de feijoeiro
(Gongalves et al., 2014).

Campos et al. (2010) estudando acessos de mandioca procederam a
comparacao entre os métodos de agrupamentos UPGMA e de Otimizacdo de
Tocher. Os autores constataram a existéncia de similaridade entre os dois
métodos utilizados e atentaram para o fato de que, apesar do método de Tocher
expressar maior numero de grupos, o método UPGMA ofereceu maiores detalhes
em sua analise, possibilitando inclusive, a visualizacdo de acessos mais similares
dentro dos grupos formados. Os resultados levaram os autores a concluirem que
0 método UPGMA associado ao método de Tocher fornece um suporte mais
eficiente na determinacao da divergéncia.

Um estudo de inferéncia quantitativa de divergéncia genética entre 19
hibridos de milho comum conduzido por Simon et al. (2012) também comparou os
métodos de agrupamentos de Tocher e UPGMA. Semelhantemente aos
resultados obtidos por Campos et al. (2010) as informacdes extraidas permitiram
aos autores concluirem gque, de modo geral, ambos os métodos sao capazes de

discriminar de forma semelhante os grupos hibridos formados.

3.3.2.3. Divergéncia genética e fontes de resisténcia

Andrade et al. (2002) realizaram estudo de avaliacdo de 324 acessos de

milho crioulo coletados na regido central do Brasil, sobre os quais, em analise de
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divergéncia genética, entre outras caracteristicas, foram avaliadas as reac¢des dos
acessos as doencas: Ferrugem (Puccinia polyssora), Mancha de Phaeosphaeria
(Phaeosphaeria maydis), Helmintosporiose Comum (Exerohilum turcicum) e
Enfezamento (Phytoplasma e Spiroplasma). Os resultados possibilitaram a
formacédo de sete agrupamentos para o tipo de endosperma, entre 0s quais 0
grupo 03 foi composto de treze acessos de milho pipoca e apresentou grande
variagdo de reacado as doengas, variando de resistentes a suscetiveis. Miranda et
al. (2003) também procederam analise de divergéncia genética entre nove
cultivares de milho pipoca, com avaliagdo da severidade de helmintosporiose,
dentre as caracteristicas avaliadas. Os resultados revelaram variagfes de alta
suscetibilidade a tolerantes entre os genotipos.

No ambito das fontes de resisténcia genética as doencas da cultura do
milho pipoca, o estudo de Vieira et al. (2009b) identificou hibridos de milho pipoca
com maiores niveis de resisténcia genética a helmintosporise comum. Brunelli et
al. (2002) mapearam genes de resisténcia quantitativa a Puccinia polyssora em
milho comum. A pesquisa de Arnhold (2008) em selecdo para resisténcia a
doencas foliares em familias S; de milho pipoca estimou ganhos preditos
razoaveis na ordem de -18% para a selecdo simultanea de resisténcia a Puccinia
sorgh, Phaeosphaeria maydis e Bipolaris maydis. No entanto, ndo observou
diferenca significativa entre as familias quanto as notas de resisténcia a
Exserohilum turcicum. Em relacdo as podriddes de espiga em milho pipoca néo
foram encontrados relatos de fontes de resisténcia durante a realizacdo desta

revisao de literatura.

3.3.3. MATERIAL E METODOS

3.3.3.1. Gendtipos e condigcbes de cultivo

Para avaliagdo da divergéncia genética entre acessos de milho pipoca
foram utilizados 37 gendtipos de milho pipoca contidos no banco de germoplasma
da Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (Tabela 1). As

caracteristicas qualitativas e quantitativas avaliadas, bem como as descri¢cdes das
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caracteristicas foram obtidas de acordo com os descritores minimos da cultura do
milho estabelecido pelo Ministério da Agricultura, Pecuéaria e Abastecimento e
publicado no Diario Oficial da Unido em 05/11/1997. O experimento foi conduzido
no campo experimental do Colégio Estadual Agricola Antdnio Sarlo, em Campos
dos Goytacazes, regidao Norte do estado do Rio de Janeiro, sendo o campo
experimental preparado mecanicamente via gradagem, com posterior sulcagem e
adubacéo de fundacado conforme indicacdes técnicas sob formulagdo 04-14-08 de
NPK. Os caracteres quantitativos foram avaliados em duas estacfes anuais
distintas, correspondentes a primeira safra que ocorre entre os meses de outubro
a marco e segunda safra que ocorre entre 0s meses de maio a setembro. Os

caracteres qualitativos foram avaliados apenas na segunda safra.

3.3.3.2. Delineamento experimental e tratos culturais

Ambos os experimentos foram implantados em blocos casualizados;
entretanto, devido restricbes de area o0 experimento de primeira safra teve
tamanho das unidades experimentais menores quando comparado ao
experimento de segunda safra, portanto, na primeira safra os genotipos foram
casualizados em linhas simples de 2 metros com 4 repeticOes totalizando 148
unidades experimentais. As sementes foram semeadas manualmente de forma
gue se obteve 11 plantas/linha com espacamento de 0,2 x 0,9 metros entre
plantas e linhas respectivamente, os tratos culturais incluiram desbastes das
plantulas 15 dias apdés emergéncia, controle de plantas espontaneas via capina,
irrigacdo periddica com manutencdo do solo sob capacidade de campo e
adubacdes de cobertura a 30 e 45 dias apds emergéncia segundo a formulacao
N-P-K: 20-0-20 com 300 kg/ha e 200 kg/ha de ureia respectivamente. No
experimento de segunda safra, as unidades experimentais foram compostas de
linhas de 3 metros com 16 plantas/linha semeadas manualmente sob

espacamento, adubacéo e demais tratos iguais ao experimento de primeira safra.

3.3.3.3. Caracteristicas quantitativas avaliadas

As caracteristicas quantitativas foram obtidas tomando-se ao acaso seis

plantas competitivas por unidade experimental, as caracteristicas avaliadas foram:
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altura média de planta (cm), altura média da insercdo da primeira espiga (cm),
estande final, numero de plantas acamadas, peso médio de espiga (Kg),
rendimento de grdos (Kg.ha™), nimero de espigas por parcela, proporcdo de
espigas doentes (%); proporgéo de graos ardidos (%), massa de 100 gréos (g), e
capacidade de expanséo dos gréos (mL.g™).

Nas avaliagbes de altura de planta (AP) e altura de espiga (AE) foram
utilizadas réguas métricas de 300 cm, sendo a AP anotada em centimetros
correspondente a distancia entre a insercdo da bainha da folha bandeira e o ponto
de inser¢cdo do colmo ao solo. A AE foi determinada pela distdncia entre a
insercao da primeira espiga e a inser¢do do colmo ao solo.

O estande final foi obtido considerando o niumero de plantas existentes em
cada parcela no ato da colheita. A avaliacdo da propor¢cao de plantas acamadas
(NPA) foi realizada em cada parcela experimental contando-se o numero total de
plantas (estande final) e o niumero de plantas acamadas. Foram consideradas
plantas acamadas as que formaram um angulo igual ou menor a 45°
perpendicularmente em relacdo ao solo.

O peso medio de espigas foi obtido apds a colheita, sendo as espigas livres
de palhas, os valores foram expressos em kg/parcela. A avaliacdo do
rendimento dos gréos foi efetuada mediante pesagem dos graos ja debulhados,
sendo expresso em Kg.ha™. Para avaliacdo do numero de espiga por parcela
(NEP), foram contadas o numero total de espigas colhidas por parcela na ocasiao
da colheita. A proporcédo de espigas doentes foi obtida mediante a contagem do
namero de espigas visualmente afetadas em cada parcela dividindo tal nimero
pelo numero total de espigas por parcela. A propor¢cdo de grdos ardidos
(avariados) foi determinada mediante a contagem de duas amostras de 100
graos, sobre os quais, procedeu-se segregacao visual de grdos defeituosos ou
com descoloracdo em mais de ¥ de sua superficie total, conforme os critérios
para classificacdo do milho estabelecidos pela Portaria N° 11 de 12 de abril de
1996 (Brasil, 1996).

A massa de 100 graos (g) foi obtida por meio da pesagem em balanca de
precisdo (considerando duas casas decimais) com duas repeticbes, nas quais
foram tomados 100 graos aleatoriamente de plantas distintas de cada parcela. A
capacidade de expansao foi determinada com auxilio de sacola de papel na

auséncia de Oleo. Foram efetuadas duas repeticdes por tratamento representadas
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por 30g de grédos por repeticdo, sendo posteriormente submetidas as condi¢es
de expansédo do endosperma dos graos com auxilio de aparelho de micro-ondas
(Panasonic modelo NN-S65B) sob poténcia méaxima de 1000 watts por um
periodo de 2 minutos. Apds este processo 0 volume das pipocas resultantes da
expansdo foi quantificado em proveta de 1000 mL e o resultado final foi

ponderado pela massa inicial de 30g de gréos e expressa pela relacdo mL g™.

3.3.3.4. Anélise estatistica

Efetuaram-se a analise de variancia e teste de médias considerando o
conjunto de variaveis. A analise da divergéncia genética foi realizada conforme a
Distancia Generalizada de Mahalanobis (1936). Com base na matriz de
dissimilaridade procedeu-se a técnica de agrupamento utilizando as médias das
distancias via UPGMA nas seguintes situagdes: i) Na primeira Safra (2013/2014);
i) Em segunda Safra (2014); iii) Considerando as médias entre Safras. O ajuste
entre a matriz de distancias e o dendrograma foi estimado pelo coeficiente de
correlacdo cofenética (CCC) desenvolvido por Sokal e Rohlf (1962). O ponto de
corte dos dendrogramas em UPGMA foi definido conforme o proposto por Mojema
(1977), seguindo-se a férmula: Ponto de corte = m + kdp em que: m = a média
dos valores de distancia dos niveis de fusdo correspondentes aos estadios; k =
1,25 (Milligan & Cooper, 1985); dp = desvio padrdo. As andlises descritas foram

realizadas utilizando o programa computacional Genes (Cruz, 2013).

3.3.4. RESULTADOS E DISCUSSAO

Os resultados referentes ao desempenho agrondmico dos genotipos
apontaram diferencas significativas para as variaveis quantitativas investigadas,
evidenciando diferentes potencialidades agronémicas (Tabela 10).

Em relagdo a variavel numero de espigas (NE), 29,73% dos genotipos
apresentaram numeros superiores a 15 espigas por unidade experimental, ao
passo que, 18,92% dos genoétipos apresentaram nimero de espigas inferior a 08.

Entre os valores mais discrepantes para NE, verificou-se que as Linhagens L54,
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L88, L52, L75 e P1 apresentaram os menores valores significativos. Entre os
valores mais acentuados para NE, por outro lado, destaca-se a linhagem P7
seguida do hibrido triplo IAC 125, das linhagens P10, P8 e L70, as quais
apresentaram maiores quantidades de espigas (Tabela 10).

Em relacdo a variavel espiga doente (ED), calculada com base no total de
espigas colhidas por unidade experimental, houve diferencas significativas entre
0s gendtipos estudados, em que 16,22% dos acessos apresentaram frequéncias
acima de 40% de espigas doentes, 0s quais compreendem as linhagens L51, L88,
L52, L55, L75 e P7. Por outro lado, 83,78% dos acessos apresentaram valores
inferiores a 30,38% na frequéncia de espigas doentes, dentre 0s quais se
destacam as linhagens L80, L65 e P3 e as racas PARA 172 e URUG 298 roxo
(Tabela 10).

No que diz respeito a porcentagem de graos ardidos (GA) houve diferencas
significativas em que, 28 genotipos entre os 37 acessos estudados apresentaram
incidéncias de GA menores que 18,31%, entre os quais se destacam as linhagens
P4, P7, e P9, as racas PARA 172 e ARZM 05083. Entre os genotipos de maior
ocorréncia de graos ardidos destacam-se as linhagens L51, L52, L55, L71 e L88
(Tabela 10).

Para a variavel peso de espigas (PE), foram observadas diferencas
estatisticas por efeito dos genotipos estudados. Os resultados mais divergentes
apontaram que 9 dos 37 gendtipos ou 24,32% apresentaram peso de espigas
acima de 0,8 Kg compreendendo as linhagens P2, P3 e P7, as racas PARA 172,
URUG 298 roxo, URUG 298 amarelo, ARZM 07049, BOZM 260 e o hibrido triplo
IAC125. Entre os genoétipos com menores PE, 11 acessos ou 29,73%
apresentaram peso inferior a 0,2755 kg, compreendendo as linhagens L51, L52,
L53, L54, L55, L59, L61, L71, L75 e L88 e P1 (Tabela 10).

Os resultados referentes a variavel rendimento de grdo (RG) permitiram
observar diferencas significativas entre os genétipos avaliados. Os genoétipos mais
rentdveis, por hectare, somaram 24,32% dos acessos estudados, 0s quais
compreendem as linhagens P2, P3, P7 e as racas PARA172, URUG 298 amarelo,
URUG 298 roxo, ARZM 07049, BOZM 260 além do hibrido triplo IAC125. Por
outro lado, 0s genoétipos menos rentaveis em grdos somaram 21,62% dos
acessos estudados, citam-se as linhagens L51, L52, L53, L55, L75, L80 e L88 e
P1 (Tabela 10).
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Tabela 10. Numero de espigas (NE); porcentagem de espigas doentes (ED);
porcentagem de graos ardidos (GA); peso de espigas (PE) e rendimento de gréos
(RG) de 37 gendtipos de milho pipoca.

Genotipos NE ED (%) GA (%) PE(Kg) RG (Kg/ha)
L51 945 c 62,69 a 4144 a 013 d 473,70 f
L52 6,30 d 4791 a 2842 a 0,07 d 241,86 f
L53 11,63 ¢ 30,38 b 2369 b 0,16 d 573,33 f
L54 12,88 b 20,39 b 1281 ¢ 0,23 d 796,67 e
L55 400 d 4003 a 3470 a 0,07 d 202722 f
L59 838 d 2452 b 2238 b 025d 97148 e
L61 1088 ¢ 2589 b 983 c 024 d 696,67 e
L63 1150 ¢ 19,78 b 7,06 ¢ 0,30 c 88556 e
L65 1163 ¢ 803 b 600c 034 c 931,11 e
L66 14,13 b 18,09 b 13,06 ¢ 0,51 ¢ 1706,67 d
L70 1725 a 1230 b 8,06 ¢ 0,72 b 197444 ¢
L71 925 ¢ 1487 b 1500 ¢ 0,28 d 897,78 e
L75 6,38 d 4506 a 32,15 a 0,10 d 31741 f
L76 11,20 ¢ 26,48 b 21,00 b 0,46 ¢ 1518,14 d
L77 1325 b 1825 b 8,00 c 0,33 ¢ 1073,33 d
L80 8,38 d 542 b 11,75 ¢ 0,39 ¢ 508,89 f
L88 6,00 d 51,78 a 30,56 a 0,08 d 28222 f
P1 7,75d 30,04 b 21,19 b 0,16 d 472,22 f
P10 1788 a 16,31 b 10,88 ¢ 0,58 b 2071,11 ¢
P2 16,38 a 2989 b 1344 ¢ 0,87 a 2986,67 a
P3 1500 b 1150 b 956 ¢ 0,85 a 2980,00 a
P4 13,13 b 1895 b 494 ¢ 0,64 b 2516,67 b
PS 1413 b 24,27 b 13,13 ¢ 0,52 ¢ 1800,00 c
P6 1525 b 1301 b 581 c 068 b 2416,67 b
P7 20,00 a 51,82 a 12,63 ¢ 0,86 a 2997,78 a
P8 1763 a 1889 b 6,13 ¢ 0,66 b 2270,00 b
P9 16,13 a 1531 b 531 ¢ 057 b 1953,33 c

ARZM05083 15,75 a 1228 b 531 ¢ 0,39 ¢ 140556 d
ARZMO07049 16,00 a 2291 b 7,75 ¢ 1,00 a 3102,22 a
ARZM13050 13,38 b 3187 b 1488 ¢ 0,76 b 245556 b
BOYA462 10,13 ¢ 1333 b 1831 ¢ 0,36 ¢ 1267,78 d
BOZM260 16,63 a 1185 b 6,44 ¢ 0,80 a 2851,11 a
CHZM13134 950 ¢ 2488 b 18,00 ¢ 0,44 ¢ 1556,67 d
PARAL172 17,00 a 11,79 b 3,38 ¢ 1,06 a 3316,67 a
URUG 298 Amarelo 14,00 b 1455 b 6,31 ¢ 0,86 a 2961,11 a
URUG298 Roxo 15,50 b 9,84 b 10,94 ¢ 0,85 a 2817,78 a
IAC125 1863 a 1237 b 750 ¢ 1,01 a 3422,22 a

*Médias seguidas pelas mesmas letras constituem grupo estatisticamente homogéneo pelo teste

Scott Knott.
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No que diz respeito a varidvel peso de 100 gréos (P100), verificou-se que
houve diferenca significativa entre os genétipos. Entre os genotipos estudados,
45,95% dos acessos apresentaram peso superior a 11,53 gramas para cada 100
graos, entre os tais, 10 acessos sao linhagens e 07 acessos sao ragas. Em
relagdo aos gendtipos com menores pesos para 100 grdos constataram-se
diferencas significativas para 07 genoétipos ou 18,92%, entre os quais 16,21%
correspondem as linhagens L51, L52, L61, L80 e L88, P1 e a raca ARZM 05083
(Tabela 11).

A variavel capacidade de expansdo (CE) apresentou diferencas
significativas entre os genétipos estudados em que 27,02% dos acessos
apresentaram os maiores indices de CE. Contudo, para classificacdo comercial
segundo o MAPA, os melhores gendtipos aqui estudados nao atingiram o minimo
de 30 ml/g exigido pela Instrucdo Normativa n° 61 de 22 de dezembro de 2011.
Apesar disto, 0s genotipos que mais se aproximaram do minimo exigido foram as
linhagens L66, P5, P8, P7 e P9 com CE de 29,13; 29,11; 28,96; 27,98; 27,46 ml/g
respectivamente. Por outro lado, os genoétipos com menores CE corresponderam
a 16,21% dos gendtipos estudados, sendo as linhagens L51 e L52, bem como as
racas PARA172, ARZM 13050, BOYA 462 e BOZM260 (Tabela 11).

A variavel altura de planta (AP) revelou diferencas significativas entre os
gendtipos avaliados em que 13,51% dos acessos mais altos restringiram-se as
racas PARA172, ARZM 05083, ARZM 07049, BOYA 462 e BOZM 260 os quais,
atingiram o porte de 1,86; 1,76; 1,89; 1,88 e 1,83 metros. Por outro lado, os
gendtipos de menores estaturas se restringiram, basicamente, as linhagens com
um total de 14 das 27 das linhagens estudadas. O hibrido IAC125 apresentou
altura mediana entre os mais altos e mais baixos.

Considerando a variavel altura de espiga (AE), a semelhanca da variavel
AP, os gendétipos de espigas mais altas restringiram-se, basicamente, as racas
PARA 172, ARZM 05083, ARZM 07049, BOYA 462 e BOZM 260, correspondendo
a 50% das racas estudadas. Os gendtipos de espigas mais baixas, no entanto,

corresponderam a 07 das 27 linhagens estudadas (Tabela 11).
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Tabela 11. Massa de 100 graos (P100); capacidade de expansao (CE); altura de
planta (AP) e altura de espiga (AE) de 37 gendtipos de milho pipoca.

Genotipos P100 (g) CE (ml/lg) AP (m) AE (m)
L51 8,0875 ¢ 836 d 141 c¢c 0,76 c
L52 85825 c 12,69 d 146 b 086 b
L53 10,8475 b 2523 b 129 ¢ 087 b
L54 1298 a 2613 a 124 c¢ 067 d
L55 10,3875 b 1590 ¢ 127 c¢ 065 d
L59 13,255 a 1888 ¢ 125 c¢ 0,79 c
L61 8,1975 ¢ 1796 ¢ 138 ¢ 0,70 c
L63 10,955 b 26,75 a 122 ¢ 0,75 ¢
L65 13535 a 21,17 b 147 b 084 b
L66 11535 a 29,13 a 132 ¢ 066 d
L70 10,43 b 27,04 a 155 b 094 b
L71 1367 a 2450 b 119 c¢ 056 d
L75 11,5375 a 16,04 ¢ 135 ¢ 0,77 ¢
L76 10,965 b 2050 ¢ 1,19 ¢ 061 d
L77 10,88 b 2454 b 128 ¢ 075 ¢
L80 859 ¢ 1950 ¢ 119 c¢ 064 d
L88 8615 ¢ 1650 ¢ 152 b 0,75 c
P1 74975 ¢ 2356 b 1,10 c¢ 058 d
P10 10,89 b 26,94 a 164 b 098 b
P2 1273 a 1831 ¢ 162 b 094 b
P3 12,345 a 1892 ¢ 155 b 094 b
P4 12,75 a 17,17 ¢ 164 b 093 b
PS 10,4975 b 29,11 a 165 b 094 b
P6 11,6975 a 2298 b 155 b 087 b
P7 12,13 a 2798 a 150 b 084 b
P8 9,4875 b 28,96 a 153 b 095 b
P9 983 b 2746 a 149 b 089 b

ARZM05083 70425 c 1684 ¢ 1,76 a 134 a
ARZMO07049 13,7625 a 1825 ¢ 189 a 127 a
ARZM13050 13,9075 a 10,46 d 168 b 098 b
BOYA462 14,795 a 11,90 d 188 a 121 a
BOZM260 15,3975 a 11,15 d 183 a 120 a
CHZM13134 10,1925 b 16,27 ¢ 154 b 086 b
PARAL172 13,05 a 11,07 d 186 a 127 a
URUG 298 Amarelo 14,435 a 1882 ¢ 152 b 098 b
URUG298 Roxo 13,045 a 1942 ¢ 161 b 099 b
IAC125 11,2225 b 2586 a 159 b 089 b

*Médias seguidas pelas mesmas letras constituem grupo estatisticamente homogéneo pelo teste

Scott Knott.
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Na anélise de agrupamento em primeira Safra (2013/2014) considerou-se o
ponto de corte para k= 1,25 significativo em 77,60% de dissimilaridade no método
de Mojema (1977). A este ponto, houve a formacdo de 06 grupos (Figura 9), o
grupo 01 comportou a maioria dos acessos estudados, constituido de 29
gendtipos, dos quais figuraram todas as linhagens provenientes da Universidade
Estadual de Maringad (UEM), bem como todos os acessos provenientes do Centro
Internacional de Melhoramento de Milho e Trigo (CIMMYT). Quanto as linhagens
desenvolvidas na UENF, apenas 52% foram alocadas no grupo OL.
Adicionalmente, os genoétipos do grupo 01 apresentaram as seguintes
caracteristicas marcantes (médias por parcela), as quais puderam diferencia-lo
dos demais grupos obtidos, quais sejam: genoétipos mais proliferos com média de
12 espigas; maiores rendimentos de graos (1.883,75Kg/ha) e maiores pesos de
100 graos (14,969). Em relacéo as doencas foliares, o grupo 01 agregou acessos
resistentes principalmente a helmintosporiose maidis (C.heterostrophus) sendo
gue parte dos acessos deste grupo contribuiram para maiores meédias de
suscetibilidade a helmintosporiose comum e ferrugem polissora. Quanto ao grupo
02, este agregou apenas dois genadtipos entre os acessos estudados, sendo as
linhagens L53 e L65, ambas desenvolvidas na UENF (Figura 9). As
caracteristicas peculiares que mais contribuiram para diferenciar este grupo dos
demais incluem prolificidade (10 espigas / parcela); suscetibilidade a doencas de
espigas (28,09%); peso de 100 gréos (13,05g); niveis medianos de capacidade de
expansao (21,67mL/g); plantas de porte mediano (1,37m) e alta suscetibilidade a
doencas foliares, principalmente a helmintosporiose comum (S. sela). O grupo 03
foi composto por trés acessos sendo todas linhagens desenvolvidas na UENF e
extraidas da variedade Beija-flor, da Universidade Federal de Vicosa (Figura 9).
Neste grupo verifica-se que os genotipos sao pouco proliferos com médias de 06
espigas por parcela; suscetibilidades a podriddes de espiga, cerca de 72,57% das
espigas colhidas, o que implicou em maiores incidéncias de graos ardidos
(61,99%). Além disso, percebeu-se baixo peso de espigas (0,08 Kg/parcela); o
mais baixo rendimento de grdos (243,70 Kg/ha); a mais baixa capacidade de
expansao dos gréos (8,85 mL/g) e elevados niveis de suscetibilidade as doencas
foliares: helmintosporiose maidis (C. heterostrophus); hemintosporiose comum
(S.sela) e ferrugem polissora (P.polyssora). Os grupos 04, 05 e 06, foram

constituidos de apenas um genatipo por grupo correspondendo as linhagens L61,
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L88 e L8O, respectivamente (Figura 9). A linhagem L61 diferiu-se principalmente
por apresentar baixa prolificidade (3-4 espigas/parcela); os mais baixos niveis de
graos ardidos (19,25%); o mais baixo peso de 100 grdos (8,05q); resisténcia a
helmintosporiose maidis; resisténcia a helmintosporiose comum e suscetibilidade
a ferrugem polissora. A linhagem L88 apresentou os maiores indices de espigas
doentes (73,75%); niveis elevados de graos ardidos (57,50%); baixo peso de
espigas (0,09 Kg/parcela); baixo peso de 100 grdos (9,33g); plantas de menor
porte (1,02m); resisténcia a helmintosporiose maidis; resisténcia a
helmintosporiose comum e suscetibilidade a ferrugem polissora. Em relacdo a
linhagem L80, verificou-se que esta apresentou menores indices de espigas
doentes (7,28%); maiores pesos de espigas (0,62Kg/parcela); a mais elevada
capacidade de expanséo (22,42mL/qg) e suscetibilidade a helmintosporiose maidis;

suscetibilidade a helmintosporiose comum e resisténcia a ferrugem polissora.
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\Figura 9: Dendrograma ilustrativo do padrdo de dissimilaridade com base na
distancia de Mahalanobis utilizando o método das ligacbes médias (UPGMA),
segundo varidveis morfolégicas quantitativas em primeira safra, para acessos de
milho pipoca.
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Considerando os dados obtidos por ocasido da segunda safra (2014), a
analise de agrupamento para k= 1,25 determinou o ponto de corte significativo em
70,94% de dissimilaridade. O dendrograma em UPGMA possibilitou visualizar a
formacdo de 05 grupos distintos (Figura 10). A semelhanca da andlise de
agrupamento em primeira safra, o grupo 01, na andlise em safrinha, congregou a
maioria dos acessos estudados; outrossim, este primeiro grupo também alocou
todos os gendtipos provenientes da UEM, a maioria dos genétipos provenientes
do CIMMYT (78%), a maioria dos acessos desenvolvidos na UENF além do
hibrido triplo IAC 125. As médias das caracteristicas inerentes ao grupo dizem
respeito a: maiores incidéncias de espigas doentes (14,48%); maiores indices de
graos ardidos (2,49%); capacidade e expansao mediana (22,07mL/qg); altura de
plantas mediana (1,53m) e suscetibilidade a doencas foliares, especialmente a
helmintosporiose maidis e ferrugem polissora. Em relagdo ao grupo 02, este
alocou 02 acessos, 0s quais sao linhagens endogamicas desenvolvidas na UENF.
As médias das caracteristicas revelam plantas pouco proliferas (09 espigas/
parcela); baixo peso de espigas (0,27Kg/parcela); os mais baixos rendimentos de
graos (648,47 Kg/ha); maiores pesos de 100 grdos (12,85¢); plantas de porte
baixo (1,36m); suscetibilidade a helmintosporiose maidis, a helmintosporiose
comum e ferrugem polissora. O grupo 03 alocou apenas um genotipo
caracterizado principalmente pela alta capacidade de expansao entre 0S grupos
estudados (26,75mL/g); pelo porte baixo (1,18m); suscetibilidade a
helmintosporiose maidis; resistente a helmintosporiose comum e suscetivel a
ferrugem polissora. O grupo 04 alocou apenas um genotipo, proveniente do
CIMMYT. O acesso em questdo possui as seguintes caracteristicas: Porte alto
(1,90m); a mais alta prolificidade (20 espigas/parcela); a mais baixa incidéncia de
espigas doentes (5,43%); baixo peso de 100 grdos (5,80g); baixa resisténcia a
helmintosporiose maidis; resistente a helmintosporiose comum e suscetivel a
ferrugem polissora. Quanto ao grupo 05, este também alocou apenas um
gendtipo, proveniente do CIMMYT. As caracteristicas que o diferencia séo: alta
prolificidade (17-18 espigas/parcela); baixa ocorréncia de espigas doentes
(9,53%); baixa incidéncia de grédos ardidos (0,25%); peso de espigas elevados
(1,17Kg/parcela); maior rendimento de graos (2.633,33 Kg/ha); baixa capacidade
de expansao (11,21 mL/g); porte alto (2,06m); resistente a helmintosporiose

maidis; resistente a helmintosporiose comum e a ferrugem polissora.
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Figura 10: Dendrograma ilustrativo do padrdo de dissimilaridade com base na
distancia de Mahalanobis utilizando o método das ligacbes meédias (UPGMA),
segundo variaveis morfologicas quantitativas de milho pipoca em segunda safra
de milho pipoca.

Na andlise de agrupamento considerando as médias das variaveis
estudadas em primeira e segunda safra, o dendrograma obtido possibilitou corte
significativo para k=1,25 em 32,96% de dissimilaridade, sob o qual, houve a
formacdo de seis grupos pelo método hierarquico UPGMA (Figura 11). O grupo
01 conteve dez gendtipos entre os acessos estudados, sendo: dois gendtipos
provenientes da UEM, quatro gendtipos provenientes do CIMMYT, trés gendtipos
desenvolvidos na UENF além do hibrido triplo IAC 125. Quanto as caracteristicas
médias deste grupo, verificam-se plantas proliferas (13 espigas/parcela); menor
incidéncia de espigas doentes (16,73%); rendimento mediano de graos (1.943,89
Kg/ha); porte mediano (1,54m); suscetibilidade a helmintosporiose maidis;
suscetibilidade a helmintosporiose comum e resistente a ferrugem polissora. O
grupo 02 congregou sete genotipos entre 0s acessos estudados. Dos gendtipos
alocados, seis sdo linhagens desenvolvidas na UENF e apenas um genotipo é
linhagem proveniente da UEM. Este grupo, em geral, reuniu plantas pouco
proliferas (7-8 espigas/parcela); baixo peso de 100 gréos (9,779); plantas de porte
baixo (1,31m); suscetibilidade a helmintosporise maidis; suscetibilidade a

helmintosporiose comum e a ferrugem polissora.
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Figura 11. Dendrograma ilustrativo do padrdo de dissimilaridade com base na
distancia de Mahalanobis utilizando o método das ligacdes meédias (UPGMA),
segundo médias de variaveis morfologicas quantitativas em primeira e segunda
safra.

Em relacdo ao grupo 03, este alocou a maioria dos acessos estudados,
guais sejam: cinco racas provenientes do CIMMYT, seis linhagens desenvolvidas
na UEM e trés linhagens desenvolvidas na UENF. Na formacdo deste grupo,
predominaram plantas com as seguintes caracteristicas: alta prolificidade (15-16
espigas/parcela); baixa incidéncia de grdos ardidos (8%); pesos elevados de
espigas (0,7Kg/parcela); maior rendimento de grédos (2.265,79Kg/ha); pesos
elevados de 100 graos (129); plantas de porte alto (1,80m); plantas mais
resistentes a helmintosporiose maidis; suscetiveis a helmintosporiose comum e a
ferrugem polissora. O grupo 04 constituiu apenas um genétipo entre 0s acessos,
este gendtipo possui as seguintes caracteristicas peculiares: prolificidade
mediana (09 espigas/parcela); alta incidéncia de espigas doentes (62,69%); altos
indices de graos ardidos (41,44%); baixo peso de espiga (0,13Kg/parcela); baixo
rendimento de grédos (473,7Kg/ha); baixo peso de 100 grdos (8,08g); baixa
capacidade de expansao (1,41mL/g) e suscetibilidade a helmintosporiose maidis,
helmintosporiose comum e ferrugem polissora. Quanto ao grupo 05, este

congregou cinco genotipos entre os acessos estudados, sendo quatro linhagens
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desenvolvidas na UENF e uma linhagem proveniente da UEM. Para fins de
caracterizacdo deste grupo, 0S genotipos apresentaram as seguintes
caracteristicas médias marcantes: prolificidade mediana (13 espigas/parcela); alta
capacidade de expansao dos graos (25,57mL/qg); plantas de porte baixo (1,33m);
baixa resisténcia a helmintosporiose maidis; susceptibilidade a helmintosporiose

comum e baixa resisténcia a ferrugem polissora.

3.3.5. CONCLUSAO

Considerando as reacgOes para helmintosporiose maidis, helmintosporiose
comum e ferrugem polissora, bem como, as avaliagcdes de podriddes de espiga
com énfase na resisténcia a podridao-rosada-da-espiga, além de rendimento de
graos, prolificidade, peso de espigas, peso de 100 gréos, incidéncia de gréos
ardidos e capacidade de expanséo, verifica-se que 73% dos acessos investigados
apresentaram resultados satisfatorios em pelo menos uma das caracteristicas
supracitadas.

A analise de grupamento em primeira e segunda safra correspondeu, em
85 % de magnitude em relacdo a alocacdo dos genotipos promissores em pelo
menos um atributo agronémico. Por outro lado, a analise de grupamento com
base na média de safras foi correspondente em apenas 15% quando comparada
as analises em primeira e segunda safra.

Considerando a avaliacdo per se dos gendtipos para resisténcia a doencas
foliares e de espigas, bem como, atributos de produgdo, com base na analise da
divergéncia genética dos acessos, espera-se que, para fins de exploracdo da
heterose, o cruzamento P7 x L80 possibilitara maior efeito heterético na geracao
Fi.

Para ganhos em resisténcia a helmintosporiose comum, a ferrugem
polissora, podriddes de espiga e capacidade de expansdo recomenda-se o0
cruzamento entre linhagens P5 x L80.

Considerando o bom desempenho da raca PARA 172 recomenda-se a
extracdo de linhagens deste gendtipo, que sirvam como possiveis fontes de

resisténcia.
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Quadro 1A. Analise de variancia conjunta entre épocas para avaliagdo da
severidade média (SM) e Area Abaixo da Curva do Progresso da Doenca
(AACPD) com base na planta e na folha para Helmintosporiose maidis
(C.heterostrophus)

Planta Folha

v Gl SM AACPD SM AACPD
Bloco 3 208,24 20165,79 135,77 33021.37
Gendtipo (G) 36  124,38**  22737,19** 140,41™ 21575.79™
Epoca (E) 1 955,62%*  9497121,52** 97271,80**  35612893.17**
G*E 36 40,16™ 6744,29"™ 117,68** 16961.92**
Residuo 219 30,07 481291 14,12 2580.91
Média 67.43 884,83 135,77 384,66
CVe (%) 8.13 7,84 140,41 13,21
6°G 10,52 1999,11 2,84 576,73
o’ G*A 2,52 482,85 25,89 3595,25
h? 67,71 70,34 16,18 21,38
CVg(%) 4,81 5,05 8,18 6,24
IV (CVg/CVe) 0,59 0,64 0,45 0,47

" * ** respectivamente, ndo significativo, significativo a 0,05 e a 0,01 de probabilidade

pelo teste F.

Quadro 2A. Analise de variancia com base na planta, da severidade média (SM) e
Area Abaixo da Curva do Progresso da Doenca (AACPD) de helmintosporiose
maidis (C. heterostrophus) em 12 e 22 safra.

Y GL Severidade Média AACPD

Primeira Safra  Segunda Safra Primeira Safra  Segunda Safra
Bloco 3 476,34 135,14 36076,96 21924.84
Gendtipo (G) 36 99,01** 65,53** 14414,63**  15066.86**
Residuo 108 37,64 12,13 6469,17 2239.34
Média 69.23 65,63 1063,95 705,71
CVe (%) 8.86 5,31 7,56 6,71
6°G 15.34 13,35 1986,36 3206,88
h? 61.98 81,49 55,12 85,14

" * ** respectivamente, ndo significativo, significativo a 0,05 e a 0,01 de probabilidade
pelo teste F.
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Quadro 3A. Andlise de variancia com base na folha, da severidade média (SM) e
Area Abaixo da Curva do Progresso da Doenca (AACPD) de helmintosporiose
maidis (C. heterostrophus) em 12 e 22 safra.

Severidade Média AACPD
FV GL

Primeira Safra Segunda Safra Primeira Safra Segunda Safra
Bloco 3 4,37 270,91 988,91 65586.88
Genotipo (G) 36 2,37™ 255,71** 625,02 37912.70**
Residuo 108 0,89 23,86 274,70 4026.74
Média 2,48 38,74 37,80 731,53
CVe (%) 38,00 12,61 43,85 8,67
o°G 0,37 57,96 87,58 8471,49
h? 62,45 90,67 56,05 89,38

ns %

, ¥, **, respectivamente, ndo significativo, significativo a 0,05 e a 0,01 de probabilidade

pelo teste F.

Quadro 1B. Andlise de variancia conjunta entre €pocas para avaliacdo da
severidade média (SM) e Area Abaixo da Curva do Progresso da Doenca
(AACPD) com base na planta e na folha para Helmintosporiose comum (S. sela)

Planta Folha
FV GL

SM AACPD SM AACPD
Bloco 3 621,61 234387,67 491,68 97867,34
Genotipo (G) 36 726,16**  131679,05** 153,66™ 29263,51™
Epoca (E) 1 559,71™ 2640022,98* 1504,76** 92071,63*
G*E 36 38,25* 57454,97™ 119,92** 19963,30**
Residuo 219 198,29 53046,06 40,65 8722,78
Média 39,45 611,93 7,30 107,18
CVe (%) 35,70 37,64 87,36 87,13
0°G 52,24 9278,01 4,22 1162,53
6°G*A 27,49 1102,23 19,82 2810,13
h? 57,55 56,36 21,95 31,78
CVg(%) 18,32 15,74 28,13 31,81
IV (CVg/CVe) 0,51 0,41 0,32 0,36

ns

, *, **, respectivamente, néo significativo, significativo a 0,05 e a 0,01 de probabilidade

pelo teste F.
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Quadro 2B. Analise de variancia com base na planta, da severidade média (SM) e
Area Abaixo da Curva do Progresso da Doenca (AACPD) de helmintosporiose

comum (S. sela) em 12 e 22 safra.

-, GL Severidade Média AACPD
Primeira Safra Segunda Safra Primeira Safra Segunda Safra

Bloco 3 717,87 2138,45 20942297 993071,37
Genotipo 36 442 24** 592,17** 66667,22* 122466,80**
(G)
Residuo 108 214,31 125,71 49764,97 30908,80
Média 40,82 38,07 706,37 517,48
CVe (%) 35,86 29,45 31,58 33,97
6°G 56,98 116,62 4225,56 22889,50
h? 51,54 78,77 25,35 74,76

S * ** respectivamente, ndo significativo, significativo a 0,05 e a 0,01 de probabilidade

pelo teste F.

Quadro 3B. Analise de variancia com base na folha, da severidade media (SM) e
Area Abaixo da Curva do Progresso da Doenca (AACPD) de helmintosporiose

comum (S. sela) em 12 e 22 safra.

Severidade Média AACPD
FV GL

Primeira Safra Segunda Safra Primeira Safra Segunda Safra
Bloco 3 170,67 827,54 66433,99 134981,35
Gendtipo (G) 36 18,47™ 255,11** 5717,04™ 43509,77**
Residuo 108 13,22 55,14 4452,00 10359,53
Média 5,04 9,55 89,55 124,82
CVe (%) 72,09 77,73 74,51 81,54
o°G 1,31 49,99 316,26 8287,56
h? 28,41 78,38 22,13 76,19
ns %

pelo teste F.

, *, ** respectivamente, ndo significativo, significativo a 0,05 e a 0,01 de probabilidade
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Quadro 1C. Analise de variancia conjunta entre €pocas para avaliagdo da
severidade média (SM) e Area Abaixo da Curva do Progresso da Doenga
(AACPD) com base na planta e na folha para Ferrugem polissora(P. polyssora)

Planta Folha
FV GL

SM AACPD SM AACPD
Bloco 3 426.89 48874.16 155.33 34079.31
Genotipo (G) 36 427.84*  83338.49** 158.88"™ 31461.83**
Epoca (E) 1 5658.89**  10851918.39** 75509.04**  30619040.92**
G*E 36 132.33** 16498.73™ 72.36%* 11264.74**
Residuo 219 53.75 12709.33 14.69 3622.35
Média 56.75 747.45 22.39 410.88
CVe (%) 12.92 15.08 17.12 14.65
6°G 36,94 8354,97 10,82 252464
o’G*A 19,64 947,35 14,42 1910,60
h? 69,07 80,20 54,45 64,19
CVg(%) 10,71 12,23 14,69 12,23
IV (CVg/CVe) 0,83 0,81 0,86 0,83

" * ** respectivamente, ndo significativo, significativo a 0,05 e a 0,01 de probabilidade

pelo teste F.

Quadro 2C. Analise de variancia com base na planta, da severidade média (SM) e
Area Abaixo da Curva do Progresso da Doenca (AACPD) de Ferrugem
polissora(P. polyssora) em 12 e 22 safra.

Severidade Média AACPD
FV GL

Primeira Safra ~ Segunda Safra Primeira Safra Segunda Safra
Bloco 3 48.63 919.89 23723.62 102707.09
Gendtipo (G) 36 110.93** 449.24** 44976.64** 54860.58**
Residuo 108 44.65 49.29 17975.36 5642.00
Média 61.12 52.38 938.92 555.98
CVe (%) 10.93 13.40 14.28 1351
o°G 16.57 99.99 6750.32 12304.65
h? 59.75 89.03 60.03 89.72

S * %% respectivamente, ndo significativo, significativo a 0,05 e a 0,01 de probabilidade
pelo teste F.



109

Quadro 3C. Andlise de variancia com base na folha, da severidade média (SM) e
Area Abaixo da Curva do Progresso da Doenca (AACPD) de Ferrugem
polissora(P. polyssora) em 12 e 22 safra.

Fv oL Severidade Média AACPD

Primeira Safra Segunda Safra Primeira Safra Segunda Safra
Bloco 3 0.85 309.53 1308.34 78061.40
Gendtipo (G) 36  20.52** 210.72** 6041.51** 36685.07**
Residuo 108 5.75 19.73 1743.33 4343.92
Média 6.41 38.36 89.26 732.51
CVe (%) 37.37 11.58 46.78 9.00
G 3.69 47.75 1074.54 8085.29
h? 72.00 90.64 71.14 88.16

" * ** respectivamente, ndo significativo, significativo a 0,05 e a 0,01 de probabilidade

pelo teste F.

Quadro 1D. Andlise de variancia conjunta de épocas para Incidéncia de Espigas
Podres (IEP), Incidéncia de Espigas Podres por Fusarium Spp.(IEPF), Severidade
de Espigas Podres por Fusarim Spp.(SEPF) e Incidéncia de Graos Ardidos (IGA).

FV GL IEP IEPF SEPF IGA
Bloco 3 1386,89 312,72 1225,83 274,57
Genotipo (G) 36 1515,60** 2347,89** 1463,80* 714,10**
Epoca (E) 1 27658,33** 89325,22** 13660,94** 42291,53**
G*E 36 658,64 703,45** 1508,57* 478,18**
Residuo 219 515,37 283,55 904,43 190,76
Média 23,34 36,58 61,52 14,26
CVe (%) 97,27 46,03 48,89 96,83
°G 125,03 258,04 69,92 65,42
°G*A 35,82 104,97 151,03 71,86
h? 66,00 87,92 38,21 73,29
CVg(%) 47,91 43,91 13,59 56,70
IV (CVg/CVe) 49,25 95,40 27,80 58,56

" * ** respectivamente, ndo significativo, significativo a 0,05 e a 0,01 de probabilidade

pelo teste F.
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Quadro 2D. Andlise de variancia por épocas de cultivo para Incidéncia de Espigas
Podres (IEP), Incidéncia de Espigas Podres por Fusarium Spp.(IEPF), Severidade
de Espigas Podres por Fusarim Spp.(SEPF) e Incidéncia de Graos Ardidos (IGA).

IEP IEPF SEPF IGA
FV GL
1@ Safra 22 Safra 1@ Safra 22 Safra 12 Safra 22 Safra 12 Safra 22 Safra
Bloco 3 3651,79 342,97 203,45 432,53 2686,45  1424,56 651,04 5,36

Genétipo 36  1774,58** 399,67** 2326,04** 725,30**  1484,50** 1487,86™ = 1166,11** 26,17**

Residuo 754,35 218,26 359,83 206,16 563,16 1190,69 363,33 12,88
Média 33,01 13,67 53,95 19,21 68,31 54,72 26,22 2,31
CVe (%) 83,21 108,05 35,16 74,75 34,74 63,06 72,71 155,3
o°G 255,06 45,35 491,55 129,78 230,34 74,29 200,7 3,32
h2

57,00 45,00 85,00 72,00 62,00 20,00 69,00 51,00

ns

, ¥, ** respectivamente, ndo significativo, significativo a 0,05 e a 0,01 de probabilidade
pelo teste F.



