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RESUMO

VASCONCELQOS, Luana Cruz; D.Sc.; Universidade Estadual do Norte Fluminense
Darcy Ribeiro; fevereiro de 2025; Analise da capacidade combinatoria e selegcéo de
hibridos de milho-pipoca para resisténcia ao Exserohilum turcicum; Orientador:
D.Sc. Marcelo Vivas; Conselheiros: D.Sc. Geraldo de Amaral Gravina e D.Sc.
Silvaldo Felipe da Silveira.

A mancha de helmintosporiose causada pelo fungo Exserohilum turcicum é uma
das doencas foliares mais importantes e antigas do milho, ocorrendo amplamente
no Brasil e nas principais regides produtoras do mundo. Esse patégeno causa
perdas consideraveis na produtividade de milho. Assim, o objetivo foi estimar as
capacidades combinatdrias (geral e especifica), avaliar o desempenho de
linhagens genitoras de milho-pipoca, e identificar hibridos topcross que apresentem
potencial de resisténcia a doenga causada pelo fungo Exserohilum turcicum
considerando diferentes ambientes de cultivo. Para isso, 22 linhagens de milho-
pipoca foram cruzadas em esquema de dialelo parcial, sendo 18 utilizadas como
parental feminino e quatro como parental masculino (testadores), perfazendo 72
hibridos testcrosses. Esses hibridos foram avaliados em quatro ambientes
(Campos dos Goytacazes no inverno e no verao; ltaocara - verdao e Cambuci -
verdo). Os ensaios foram instalados em delineamento de blocos casualizados com
duas repeticbes. Sob condi¢do de infeccao natural, avaliou-se a incidéncia e a
severidade de Exserohilum turcicum. Com os dados obtidos, foi calculado area
abaixo da curva do progresso da doenca (AACPD) para ambas as variaveis, 0s

quais foram utilizados na analise de variancia (individual e conjunta) e nas analises
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dialélicas que foram efetuadas de acordo com método 4 de Griffing (1956) adaptado
a dialelos parciais em multiplos ambientes. Para analise da estabilidade fenotipica
via GGE Biplot, foi utilizada a area foliar ndo lesionada (SANL) com base na
severidade. Essa variavel € uma adaptacdo da AACPD. Analisando apenas a
performance per se dos hibridos, verificou-se que, tanto na analise de variancia
individual quanto na conjunta, ha variabilidade genética disponivel para selecionar
os melhores individuos. A interagcdo gendtipo x ambiente foi significativa para
incidéncia e severidade, indicando que os hibridos apresentaram desempenhos
diferentes nos diferentes ambientes. Assim, utilizou-se a analise GGE Biplot para
selecionar os hibridos superiores. Dessa forma, os hibridos H55 (L204 x L76), H72
(L80 x L76), H70 (L689 x L76) e H71 (L691 x L76) destacaram-se por apresentar
desempenho superior e estabilidade fenotipica para resisténcia ao E. turcicum nos
ambientes. Em relacdo a capacidade combinatdria, verificou-se que a interacao
gendtipo x ambiente influenciou o desempenho dos hibridos e a capacidade
combinatoéria dos genitores. Os efeitos aditivos dos alelos foram mais importantes
que os efeitos ndo aditivos para a expressao da resisténcia ao E. turcicum, para o
desenvolvimento de hibridos o cruzamento de linhagens que apresentem
capacidade geral de combinagao satisfatéria e consiste ao longo dos ambientes.
Dentre os genitores, o testador L76 e as linhagens L80, L691, L689 e L204
destacaram-se por exibir efeitos negativos de capacidade geral de combinagao
para redugao da incidéncia e severidade de E. turcicum nos ambientes de

avaliacao.

Palavras-chave: Zea mays L.; topcross; melhoramento de plantas; resisténcia a

doenca.



ABSTRACT

VASCONCELOS, Luana Cruz; D.Sc.; State University of the North Fluminense
Darcy Ribeiro; february 2025; Analysis of combining ability and selection of popcorn
hybrids for resistance to Exserohilum turcicum; Advisor: D.Sc. Marcelo Vivas; Co-
advisors: D.Sc. Geraldo de Amaral Gravina and D.Sc. Silvaldo Felipe da Silveira.

The northern corn leaf blight, caused by the fungus Exserohilum turcicum, is one of
the most important and oldest foliar diseases of maize, occurring widely in Brazil
and in the main maize-producing regions worldwide. This pathogen causes
considerable yield losses in maize. Thus, the objective of this study was to estimate
the combining abilities (general and specific) and to evaluate the performance of
popcorn maize parental lines, as well as to identify topcross hybrids with potential
resistance to the disease caused by Exserohilum turcicum across different
cultivation environments. For this purpose, 22 popcorn maize lines were crossed in
a partial diallel scheme, with 18 lines used as female parents and four as male
parents (testers), resulting in 72 testcross hybrids. These hybrids were evaluated in
four environments (Campos dos Goytacazes during winter and summer; Itaocara -
summer; and Cambuci - summer). The trials were set up in a randomized complete
block design with two replications. Under natural infection conditions, the incidence
and severity of Exserohilum turcicum were assessed. Based on the collected data,
the area under the disease progress curve (AUDPC) was calculated for both
variables, and these values were used in the variance analyses (individual and

combined) and in the diallel analyses, which were performed according to Griffing's



method 4 (1956), adapted for partial diallels across multiple environments. For the
analysis of phenotypic stability using GGE Biplot, the non-lesioned leaf area (SANL),
based on severity, was used. This variable is an adaptation of the AUDPC.
Considering only the per se performance of the hybrids, it was observed that both
in the individual and combined variance analyses, there is genetic variability
available for selecting the best individuals. The genotype x environment interaction
was significant for both incidence and severity, indicating that the hybrids showed
different performances across the different environments. Therefore, the GGE Biplot
analysis was used to select the superior hybrids. Thus, hybrids H55 (L204 x L76),
H72 (L80 x L76), H70 (L689 % L76), and H71 (L691 x L76) stood out for presenting
superior performance and phenotypic stability for resistance to E. turcicum across
the environments. Regarding combining ability, it was found that the genotype x
environment interaction influenced the performance of the hybrids and the
combining ability of the parents. The additive effects of the alleles were more
important than the non-additive effects for the expression of resistance to E.
turcicum, indicating that, for the development of hybrids, the crossing of lines with
satisfactory and consistent general combining ability across environments is
recommended. Among the parental lines, the tester L76 and the lines L80, L691,
L689, and L204 stood out by exhibiting negative general combining ability effects

for reducing the incidence and severity of E. turcicum in the evaluated environments.

Keywords: Zea mays L.; topcross; plant breeding; disease resistance.
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1. INTRODUGAO

O milho-pipoca (Zea mays var. everta) € um tipo especial de milho
caracterizado pela capacidade de seus graos expandirem e formarem flocos
quando submetidos a altas temperaturas. Essa variedade é destinada
exclusivamente ao consumo humano, destacando-se como uma cultura de alto
valor agregado devido a sua ampla aceitagdo como alimento popular (Senhorinho
et al., 2019; Silva et al., 2019). Nos ultimos anos, a cultura do milho-pipoca tem
apresentado um aumento significativo na demanda comercial. O estado do Mato
Grosso se destaca como o maior produtor do Brasil, sendo responsavel por mais
de 60% da produgdo nacional. Em 2020, a producgéo brasileira de milho-pipoca
alcangou aproximadamente 103 milhdes de toneladas, com uma projecdo de
crescimento de 48% até o final de 2024 (Pereira Filho e Borghi, 2022).

Entretanto, esta cultura mostra-se altamente suscetivel a pragas, doencgas e
€ atacada por inumeros patdégenos causadores de doencas foliares, o que pode
reduzir significativamente o rendimento e a qualidade dos graos. Dentre essas
doencas, destaca-se a helmintosporiose, causada por Exserohilum turcicum.
(Pass.) Leonard & Suggs (teleomorfo Setosphaeria turcica) (Shiomi et al., 2015).
As plantas afetadas pela mancha de helmintosporiose causada por E. turcicum
(MHT) produzem graos leves e com baixo teor de amido como resultado direto de
uma reduzida area foliar sadia (Debela et al., 2017). Os danos negativos na
produtividade de graos variam de 50% quando a infeccdo ocorre no estagio de
enchimento de graos (Human et al., 2016), a 100% quando infectada no estagio de
plantulas (Hooda et al., 2017).



O controle da MHT tem sido realizado por dois métodos principais, o controle
quimico, com uso de fungicidas e que podem representar uma ameaca potencial
aos agricultores e o meio ambiente se ndo forem gerenciados corretamente e o
controle genético, utilizando cultivares resistentes, sendo, portanto, identificado
como método mais confiavel e economicamente viavel para controlar essa doenca
(Badu-Apraku et al., 2021). Dessa forma, o desenvolvimento de cultivares de milho-
pipoca resistentes a MHT, as quais podem ser obtidas pelo cruzamento de
linhagens que agreguem alelos de resisténcia a essa doenga (Hallauer et al., 2010),
deve cada vez mais receber atencdo dos melhoristas dessa cultura.

Para a selegao de genitores, € crucial conhecer o potencial de contribui¢cao
genético, para isso avalia-se a capacidade combinatéria de um conjunto de
linhagens, que pode ser por meio de dialelos ou topcross. O uso de dialelo completo
tem se mostrado eficiente para a exploracdo de hibridos de pipoca, e para a
identificagdo de genitores promissores para programas de melhoramento visando
aumento da resisténcia ao E. turcicum (Santos et al., 2020). Entretanto, esse
delineamento genético é limitado quando o foco é trabalhar com um numero maior
de genitores, pois torna o processo de avaliagdo da progénie trabalhoso e custoso.
O uso do topcross tem sido adotado como opcéo para avaliagdo de um numero
maior de genitores em cruzamentos hibridos, permitindo estimar a capacidade geral
e especifica de combinacao desses genitores e hibridos, de forma menos onerosa
aos programas de melhoramento (Hallauer et al., 2010).

Além disso, o uso de fopcross permite ao melhorista conhecer o controle
génico responsavel pela resisténcia ao E. turcicum em um programa de
melhoramento de milho-pipoca. Santos et al., (2020) estudando o mérito genético
de linhagens de milho-pipoca e o controle génico de multiplas doencas foliares a
partir de um dialelo completo 8 x 8, concluiram que os efeitos ndo aditivos sdo mais
importantes que os aditivos para a expressao da resisténcia ao E. turcicum.
Contudo, o estudo foi realizado com baixo numero de genitores e avaliados em
apenas dois locais.

Assim, apesar da importancia econémica do milho-pipoca e do impacto
negativo dessa doenga para o rendimento e qualidade dos graos, ha ainda uma
caréncia de estudos que busque desenvolver novas cultivares resistentes e
adaptadas as condig¢des tropicais e fornecer informacdes que poderao direcionar
programas de melhoramento de milho-pipoca visando a selecdo de gendtipos
resistentes a mancha de helmintosporiose causada por Exserohilum turcicum.



2. OBJETIVOS

2.1. Objetivo geral

Estimar as capacidades combinatérias (geral e especifica), avaliar o
desempenho de linhagens genitoras de milho-pipoca, e identificar hibridos topcross
que apresentem potencial de resisténcia a doenga causada pelo fungo Exserohilum
turcicum considerando diferentes ambientes de cultivo.

2.2. Objetivos especificos

1. Estimar os efeitos da capacidade geral e especifica de combinagao entre os
genitores e suas combinagdes hibridas, buscando compreender melhor a
contribuicdo genética de cada parental e identificar combinagdes que maximizem
caracteristicas desejaveis;

2. ldentificar e selecionar linhagens superiores quanto a resisténcia ao E. turcicum,
a fim de inseri-las em blocos de cruzamentos para o desenvolvimento de hibridos
e/ou populagées melhoradas;

3. Identificar e selecionar hibridos que apresentem adaptacdo e estabilidade,
guanto a potencial resisténcia ao E. turcicum, avaliados em quatro ambientes da
regidao Norte e Noroeste fluminense por meio da metodologia GGE Biplot;

4. Gerar informacgodes valiosas sobre a cultura do milho-pipoca, visando contribuir
para futuras recomendacgdes de hibridos com potencial superior de resisténcia ao
fungo Exserohilum turcicum.



3. REVISAO BIBLIOGRAFICA

3.1. Aspectos gerais da cultura do milho-pipoca

O milho-pipoca (Zea mays L. var. everta), € um tipo especial de milho
pertencente a familia Poaceae, subfamilia Panicoideae, tribo Maydeae (Guadagnin,
2002). Essa espécie € classificada como diploide (2n = 20), possui crescimento
herbaceo, monoica, que se reproduz preferencialmente por fecundagao cruzada,
sendo considerada uma planta anual (Vilarinho, 2001).

Ainda existem varias teorias sobre a origem do milho-pipoca. De acordo com
Gama et al. (1990), uma das teorias mais aceitas € que o milho-pipoca se originou
do teosinte [Zea mexicana (Schrad.) Kuntze] por meio de selegao massal realizada
pelo homem. Ja Erwin (1949), supde que a origem do milho-pipoca se deu a partir
de uma mutacgao ocorrida no milho de endosperma Flint (Zea mays L.).

Quando comparadas ao milho comum, o milho-pipoca apresenta ampla
similaridade nos estagios fenoldgicos de crescimento e desenvolvimento da cultura,
épocas de cultivos e tratos culturais (Freire, 2015). Em relagdo a ecofisiologia da
cultura em foco, os gendtipos tendem a ser mais sensiveis em respostas aos
estresses bidticos e abidticos; neste sentido, destaca-se uma maior ocorréncia de
doencas, ataque de pragas, além de apresentarem um sistema radicular menos
desenvolvido, ocorrendo maior acamamento e maior sensibilidade a seca
(Goodman e Smith, 1987; Sawazaki, 2001). Embora o milho-pipoca apresente

muitas caracteristicas que o distingue dos demais tipos de milho, a principal



diferenca € a capacidade expanséao (CE), que é definida pela raz&o entre o volume
de pipoca e o volume de grdos de milho (Guadagnin, 2002). O processo de
expansao esta associado com a forte pressdo exercida no pericarpo pela agua e
oleo encontrados no interior dos graos (Dalbello et al., 1995; Sawazaki, 2001).
Quando os graos sao submetidos a temperaturas em torno de 180°C, a agdo
conjunta destes fatores resulta na expansao celular do endosperma em até 40
vezes do seu volume inicial, formando, assim, a pipoca (Silva et al., 1993; Dalbello
et al., 1995).

A comercializagdo dos graos de milho-pipoca € feita por peso, e uma
proporc¢ao do produto final é vendida pelo volume (pipoca). Por isso, a capacidade
de expansao (CE) da pipoca, é um dos fatores mais importantes quando se faz
referéncia a sua qualidade (Ribeiro et al., 2012).

O cultivo de milho-pipoca pode ser incentivado nas Regides Norte e
Noroeste Fluminense, como alternativa a diversificagdo das atividades agricolas,
visto que possui alto valor econémico por area e ainda poder se agregar valor ao
produto final (Freitas Junior et al., 2009).

Essa variedade especial de milho tem se destacado no mercado,
principalmente em fungdo da grande demanda do produto em relagdo sua baixa
oferta (Oliveira, 2016). Em consequéncia dessa crescente demanda, os graos tém
apresentado um alto valor agregado, podendo chegar ao dobro do prego do milho
comum (Blecher, 2019). O mercado de pipoca no Brasil tem se mostrado muito
favoravel, visto que o pais € o segundo maior consumidor de pipoca do mundo
(Oliveira et al., 2022). Por se tratar de um milho especial, 0 milho-pipoca nao é
comercializado como commodities, o0 que proporciona um alto valor agregado
quando comparado ao milho comum, tornando a cultura muita atrativa para os
produtores (Paterniani et al., 2020).

Segundo dados das Centrais de Abastecimento de Uberlandia — Minas
Gerais (Ceasa — MG), o milho comum foi recentemente cotado a R$ 80,00 a saca
de 25 Kg, enquanto os produtores de milho- pipoca receberam R$ 190,00 pela
mesma quantidade em massa, conforme dados publicados na mesma central de
abastecimento (Brasil, 2023).

No Brasil, o estado do Mato Grosso € considerado o maior produtor de milho-
pipoca, com uma area de cultivo de aproximadamente 62 mil hectares (IBGE,
2023). A nivel mundial, os Estados Unidos € o maior produtor de pipoca seguido



pelo Brasil que mesmo assim, ainda necessita da importagdo para suprir a
demanda interna dos consumidores (Sangiovo et al., 2021).

O consumo nacional do alimento esta em torno de 80 mil toneladas, no
entanto, ainda se observa alta dependéncia estrangeira, uma vez que 75% desse
mercado corresponde a sementes do milho-pipoca americano, importado
principalmente da Argentina, para suprir a demanda do produto pelas empresas
empacotadoras (Carvalho et al., 2015). De acordo com os dados de registro de
cultivares do Ministério da Agricultura, Pecuaria e Abastecimento - MAPA, até
janeiro de 2023, o Brasil apresentava 166 registros de milho-pipoca, dos quais 141

se tratava de cultivares.

3.2. Desafios para a produgao de milho-pipoca

A queda na produtividade das culturas tem contribuido para o desequilibrio
entre a oferta e a demanda por alimentos em nivel global. No caso do milho, um
dos principais fatores limitantes sdo as doencas, que, em condi¢des favoraveis,
como nas regides tropicais, tornam-se mais severas com a expansao das areas
cultivadas e a falta de cultivares com resisténcia genética. E a cultura do milho-
pipoca apresenta maior suscetibilidade a doengas quando comparados ao milho
comum (Zinsly e Machado, 1987; Carpentieri-Pipolo et al., 2002).

Varios fatores podem estar contribuindo para o aumento na incidéncia de
doencas na cultura do milho: o aumento da area cultivada; o aumento do numero
de cultivares comerciais com diferentes niveis de resisténcia as doengas; o manejo
inadequado de agua em plantios sob pivd ou na aspersao convencional, os plantios
diretos de milho sobre restos culturais de milho e os plantios consecutivos de milho
durante o ano todo, os quais podem contribuir para aumentos significativos de
patégenos (Pinto et al., 1997).

Se tratando de doencas, as doencgas fungicas tém provocado uma grande
discussado a respeito das estratégias de manejo utilizadas na cultura do milho-
pipoca, a fim de adequar um programa de controle eficiente que possa diminuir os
prejuizos provocados por essas doencas, através do uso de controle genético e
controle quimico (Brito et al., 2015).

Aincidéncia e a severidade de doengas na cultura do milho tém aumentado

nos ultimos anos, devido, principalmente, as mudancgas climaticas globais e



mudancgas nos sistemas de cultivo, como época de plantio e plantios consecutivos
(Janssen et al., 2006).

Entre as doencgas fungicas mais comumente encontradas na cultura,
destacam-se a helmintosporiose = comum  (Exserohilum  turcicum), a
helmintosporiose maydis (Bipolaris maydis), a ferrugem polissora (Puccinia
polysora) e a Podridao de espigas (Fusarium verticillioides). Sendo a primeira uma

das mais importantes para a cultura.

3.3. Helmintosporiose causada pelo Exserohilum turcicum

A helmintosporiose causada por Exserohilum turcicum Leonard & Suggs
(sinom. Helminthosporium turcicum Pass) [teleomorfo Setosphaeria turcica
(Lutterell); sinon. Trichometasphaeria turcica Lutterell Leonard & Suggs)]
(Frederiksen, 1991) é uma doenga fungica de ocorréncia generalizada nas regides
produtoras de milho do Brasil, constituindo-se em um dos principais problemas
fitossanitarios dessa cultura, podendo causar danos quantitativos e qualitativos em
locais com alta umidade e temperaturas moderadas durante o ciclo de cultivo
(Pinto, 2004).

De ordem: Pleosporales, familia: Pleosporaceae, género: Setosphaeria K. J.
Leonard & Suggs e espécie: Setosphaeria turcica (Luttr.) Leonard & Suggs. Foi
relatada em 1876, por Passerini, na Italia os primeiros casos da helmintosporiose,
no milho, causada pelo fungo Helmintosporium turcicum Pass. (Jordan et al., 1983).
Apos trés anos, em 1879, foi reportado sua ocorréncia, pela primeira vez, em Nova
Jersey, nos Estados Unidos, e a primeira epidemia, foi registrada no ano 1889, em
Connecticut (Dreschler, 1923). Pammel et al. (1910) e Dreschler (1923)
denominaram o patégeno como Trichometasphaeria turcica Luttrell e, apdés 50
anos, Leonard & Suggs (1974) estabeleceram o género Exserohilum (Pass), para
as espécies de Helmintosporium, que € o nome aceito hoje para a forma infectiva.
Alcorn (1988) propds um novo género de ascomiceto Setosphaeria para nomear
seu teleomorfo. Assim, a taxonomia do fungo hoje aceita € Setosphaeria turcica
(Luttrell) K. J. Leonard & E. G. Suggs, na sua forma sexual (sinbnimo
Trichometasphaeria turcica Luttrell) (Cota et al., 2013).

A doencga é caracterizada por lesdes elipticas de coloragdo marrom-clara,
medindo de 2,5 a 15 cm de comprimento (Amorin, 1995; Butzen e Munkvold, 2004;



Wordell et al., 2016). E se desenvolve em periodos de altas umidades relativas =
90% por 13-17h, e temperatura média 18 e 27°C (Pelmus et al., 1986; Cota et al.,
2012; Félix-Gastélum et al., 2018). De acordo com Costa et al. (2010), a liberagao
dos conidios ocorre em periodos mais quentes. O patdégeno é capaz de sobreviver
em restos de cultura como sapréfita, e os esporos, apds disseminagao pelo vento
e deposicdo nos tecidos do hospedeiro suscetivel, podem causar infecgcdes em
condi¢cdes ambientais favoraveis (Fantin et al., 2009).

O tecido foliar € invadido através do sistema vascular, uma vez que o micélio
se expande e coloniza o xilema da planta, bloqueando-o e causando uma
deficiéncia de agua na folha (Thakur et al., 1989). Os danos associados as doengas
foliares sdo consequéncia da destruicdo dos tecidos fotossintéticos, devido ao
aumento do numero e, no caso de doencgas tropicais como a helmintosporiose,
principalmente, do tamanho das lesées (Camera et al., 2020). Com a necrose e a
seca prematuras das folhas ocorre reducao da interceptacdo da radiagao solar e
alteragdes na translocacao de fotossintatos para o enchimento de gréos (Alvim et
al., 2010). Por esse motivo, as doencas foliares podem reduzir drasticamente o
rendimento de graos.

Como medida de controle, a utilizacdo de cultivares resistentes é tida como
a mais eficiente, econdbmica e ambientalmente correta (Schuelter et al., 2003;
Jardine e Laca-Buendia, 2009).

3.4. Melhoramento genético visando resisténcia a doenga

O melhoramento do milho-pipoca teve inicio no Brasil através do Instituto
Agronémico de Campinas (IAC) em 1932. Em 1941 foi langada a primeira variedade
nacional por meio de ciclos de sele¢gdo massal na populagao base South American
Mushroom (SAM), proveniente dos EUA. E somente 47 anos depois, em 1988,
aconteceu o langcamento do hibrido simples modificado IAC-112, proveniente da
combinagao de linhagens da variedade SAM com linhagens oriundas do hibrido
intervarietal Guarani x UFV Amarelo. Além, do hibrido triplo Zélia, comercializado
pela empresa Pioneer© (Rangel et al., 2008).

Existem diversas instituicdes e Universidades publicas que atuam nesse
ramo, como a Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF),

a Universidade Federal de Vigosa (UFV), a Universidade Federal de Lavras (UFLA),



Universidade Estadual de Maringa (UEM), Universidade Estadual de Londrina
(UEL), Universidade Federal do Rio Grande do Sul (UFRS), Escola Superior de
Agricultura “Luiz de Queiroz” (ESALQ), Instituto Agronémico de Campinas (IAC), e
EMBRAPA Milho e Sorgo (CNPMS), essas instituicdes tém mantido programas de
melhoramento de milho-pipoca, visando diminuir a dependéncia de genotipos
importados, principalmente da Argentina e Estados Unidos da América (Ribeiro et
al., 2012).

Dentre os objetivos do melhoramento do milho-pipoca, pode-se destacar o
aumento da qualidade da pipoca e, simultaneamente, a produgéo de graos. Logo
apos isso, vém as melhorias em relagdo a resisténcia a doengas e pragas, no
tamanho da espiga e do gréo, caracteristicas relacionadas a produtividade (Rangel
et al.,, 2011; Ribeiro et al., 2012, Gralak et al., 2015). Nesse intuito, tem-se
desenvolvido estudos de resisténcia genética como uma alternativa viavel para
abordar o controle de doencas em plantas de milho (Niks e Lindhout, 2004).
Entretanto, a obtengao de gendtipos resistentes ndo é uma tarefa simples, existem
trés etapas basicas que devem ser consideradas em qualquer programa de
obtencao e utilizagao de variedades resistentes: 1) Identificar fontes de resisténcia,
ou seja, identificar no germoplasma gendétipos que tenham genes de resisténcia; 2)
Incorporar estes genes em cultivares comerciais por meio dos métodos de
melhoramento; 3) Apoés a obtencdo de duravel face a natureza dinamica das
populacgdes patogénicas (Bespalhok et al., 2007).

Para os gendtipos de milho-pipoca, diferentes niveis de resisténcia a
helmintosporiose ja foram relatados (Miranda et al., 2002; Freitas Junior, 2005,
Vieira et al., 2010, Santos, 2016, Kurosawa et al., 2017), indicando a possibilidade
da concentragao de alelos por meio de melhoramento. A doenca em estudo possui
duas formas de adquirir a mesma, a saber: resisténcia quantitativa e a resisténcia
qualitativa. A resisténcia quantitativa é controlada por varios genes nao especificos
a raca, com efeitos pequenos a moderados, geralmente, conferindo resisténcia
incompleta de longa duragao e eficaz contra todos os biotipos do patégeno (Pilet-
Nayel et al., 2017). Tem um mecanismo geral e ndo especifico contra uma raga em
particular e diminui a taxa reprodutiva de todas as ragas do patdégeno, resultando
na expressao de diversos componentes como periodo de incubacgéo, periodo de
laténcia, entre outros (Agrios, 2005; Burban-Figueroa, 2020). Ja a resisténcia
qualitativa ou vertical, conferem resisténcia a ragas especificas do patégeno
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(Hooker, 1963, 1977; Bentolila et al., 1991; Ogliari et al., 2005, Wang et al., 2012),
esse tipo de resisténcia é uma estratégia mais rapida para o controle dessa doenga,
mas pode ser superada rapidamente pelo patégeno (Galiano-Carneiro e Miedaner,
2017).

Apesar das pesquisas relacionadas a resisténcia a doencas em milho-pipoca
ainda serem escassas (Ribeiro et al., 2016; Vieira et al., 2016) alguns trabalhos
vém sendo desenvolvidos para esse fim. Stangarlin et al., (2022) buscaram
caracterizar sitios de infeccdo de E. turcicum em milho com resisténcia e
suscetibilidade com base em analises histologicas, mecanismos estruturais e
bioquimico, e perceberam que no gendtipo resistente, a colonizagado do patdégeno
foi restrita as células do mesdfilo ao redor da area de penetragdo, onde foram
produzidos pontos cloréticos, € no suscetivel, apés a penetracdo e formacgao de
manchas cloréticas, o patdégeno continuou crescendo dentro dos vasos do xilema
e foi capaz de colonizar o tecido do mesofilo distante da area de penetragao, dando
origem a lesdes necroticas. Ribeiro et al. (2016) investigaram a resisténcia ao
Exserohilum turcicum na populagcao UENF-14, onde foi encontrada variabilidade
genética suficiente para ser explorada nos préoximos ciclos do Programa de
Melhoramento de milho-pipoca da UENF em relagcdo a doencga helmintosporiose.
Essa variedade possui fontes de resisténcia a doenga em sua base genética, e
esse estudo serviu para comprovar que as fontes de resisténcia ndo sao perdidas
com o avanco dos ciclos de selecao.

Kurosawa et al. (2018) investigaram o desempenho de 37 acessos de milho-
pipoca do Banco de Germoplasma da UENF em relacdo as helmintosporioses
causadas por Exserohilum turcicum e Bipolaris maydis, visando selecionar acessos
promissores para serem utilizados em futuros cruzamentos para geragao de novas
cultivares. Os autores encontraram fontes de resisténcia em cinco gendtipos: L71,
L75,L76, P7 e PARA-172 para E. Turcicum, sendo considerados como promissores

para serem trabalhados na aquisicdo de novas cultivares.

3.5.  Melhoramento de milho-pipoca na UENF

O Programa de Melhoramento de milho-pipoca da UENF tem como principal
objetivo disponibilizar aos agricultores das regides Norte e Noroeste Fluminense a

variedade UENF-14, que apresenta caracteristicas desejaveis, principalmente para
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rendimento de gréos e capacidade de expansao e, assim, proporcionar ainda maior
rendimento por unidade de cultivo (Silva et al., 2013).

A Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF)
desenvolve, desde 2001, um Programa de Melhoramento Genético com milho-
pipoca, que culminou no langamento da cultivar UENF 14 (Amaral Junior et al.,
2013). O programa iniciou-se com a avaliacdo do potencial da variedade de
polinizagéo aberta, UNB2U (Pereira e Amaral Junior, 2001). A populagédo UNB2U
originou-se de selegdo em um ‘Composto indigena’, que a ESALQ/USP doou a
UNB de Brasilia. Desse procedimento, obteve-se a populagdo UNB-1, a qual foi
cruzada com a variedade de milho-pipoca Americana. As progénies do referido
cruzamento foram selecionadas e cruzadas com uma variedade de milho-pipoca
de grados amarelos e com resisténcia ao Exserohilum turcicum (helmintosporiose).
Decorridos dois ciclos de selegao massal, a populagcdo obtida apresentava
resisténcia, produtividade superior e graos amarelos. Decorridos dois ciclos de
selecdo massal a populacao obtida conferia resisténcia, produtividade superior e
graos amarelos. Apés trés retrocruzamentos com a variedade Americana, foi obtida
a populagdo UNB-2U, de polinizagao aberta (Pereira e Amaral Junior, 2001).

Com isso, foi iniciado o programa de sele¢ao recorrente intrapopulacional na
populacdo UNB-2U, que apos seis ciclos de seleg¢ao recorrente entre os anos de
2001 e 2012, resultou no langamento da primeira cultivar de milho-pipoca da
Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro, a cultivar UENF 14
(Amaral Junior et al., 2013).

Apos o langamento da UENF-14, em 2012, o programa recebeu 10 linhagens
endogamicas vindas do Banco de Germoplasma da Universidade Estadual de
Maringa (UEM), essas linhagens foram cruzadas com o germoplasma da UENF
que gerou a cultivar UENF UEM 01 (Cabral et al., 2015). Entre os anos de 2012 e
2017, foram realizados trés ciclos de selecdo recorrente intrapopulacional na
populacao ‘UENF 14’ (Freitas et al., 2014; Amaral Junior et al., 2016; Mafra et al.,
2019). Em 2015, iniciou-se o desenvolvimento de hibridos simples a partir de
linhagens endogamicas, o que possibilitou o registro de oito cultivares: ‘UENF HS
01’, ‘UENF HS 02’, ‘'UENF HS 03’, ‘UENF HS 04’, ‘UENF HS 05’, ‘UENF HS 06’,
‘UENF EXPLOSAQ’, ‘UENF DIVIBRIDO’ (Almeida, 2022). Em 2017, o Banco de
Germoplasma da UENF passou a ter 194 linhagens em estagio S7, linhagens essas
que foram extraidas de 25 populagdes de polinizagao aberta.
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O Brasil possui 166 registros de milho-pipoca descritos no Registro Nacional
de Cultivares (RCN) do Ministério da Agricultura, Pecuaria e Abastecimento
(MAPA), onde, 132 s&o cultivares, 14 s&o linhagens e 7 s&o hibridos. As empresas
privadas detém 73 gendtipos registrados, enquanto os centros de pesquisas

publicos possuem 38 destes registros.

3.6. Delineamento genético- topcross

A utilizagcdo de delineamentos genéticos possibilita inferir sobre as
capacidades de combinagdo de genitores e, deduzem sobre a agédo génica
predominante envolvida na expressao dos caracteres de interesse (Maphumulo et
al., 2021). Dentre eles, destaca o uso do fopcross, que € um método de cruzamento
desenvolvido por Davis (1927), no qual linhagens selecionadas com determinadas
caracteristicas de interesse, sdo avaliadas cruzando-as com testadores.

O processo de cruzamento consiste na utilizagdo de um ou mais genétipos
testadores com uma série de linhagens ou progénies a serem avaliadas (Sawazaki
et al.,, 2004). O método tem por objetivo avaliar a superioridade relativa das
linhagens em cruzamentos com testadores, eliminando as que apresentam
desempenho agrondémico inferior, tornando mais eficiente a avaliacdo e
identificacdo dos melhores hibridos (Nurmberg et al., 2000).

O topcross consiste na avaliagdo de linhagens por meio de sua capacidade
de combinagdo com um testador. Griffing (1956) baseia-se nos conceitos de
capacidade geral e especifica de combinacdo, para avaliagcdo de linhagens em
cruzamentos dialélicos. A capacidade geral de combinagao (CGC) é associada aos
efeitos aditivos, e a capacidade especifica de combinagao (CEC), associada a
efeitos ndo-aditivos de dominancia e de epistasia (Ramalho et al., 1993; Cruz et al.,
2014). CGC ¢é a medida do desempenho relativo de uma linhagem em uma série
de cruzamentos, enquanto CEC corresponde ao comportamento de combinagdes
hibridas especificas em relagao a média dos genitores (Marchesan, 2008).

O desenvolvimento de linhagens com boas caracteristicas agronémicas € de
grande importancia para compor adequadas combinagdes hibridas de
cruzamentos, ou seja, a escolha do testador ideal € uma tarefa importante para
uma boa condugao do método para obtencao de hibridos. No entanto, sdo muitos

os questionamentos acerca da escolha do testador, pois um determinado gendétipo
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pode ser bom testador ou ndo, com base nas caracteristicas exploradas (Hallauer
et al., 2010; Rodovalho, 2012). Hallauer (1975) por exemplo, apontou que um bom
testador deve apresentar uma maior eficiéncia na discriminagdo dos gendtipos de
acordo com os fins da selecéo, ser de facil manipulacao, fornecer informacdes que
classifiguem o mérito relativo de linhagens e que maximizem o ganho genético.
Existe algumas possibilidades para a escolha de testadores, incluindo aqueles com
(i) uma base genética ampla versus estreita, (ii) uma alta frequéncia de alelos
favoraveis versus baixa, (iii) um alto rendimento versus baixo, (iv) uma capacidade
geral versus especifica de combinacao, e (v) o uso de muitos testadores versus
unico testador (De Souza, 2021).

Este método tem sido muito empregado nos programas de melhoramento de
milho em fun¢ao da sua facilidade execucgao, e confiabilidade dos resultados, a fim
de obter uma melhor discriminacdo das linhagens e a obtengdo de hibridos

superiores.
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4. MATERIAL E METODOS

4.1. Germoplasma em estudo

Foram avaliadas 22 linhagens Sy pertencentes a sete genealogias distintas
(Tabela 1), destas 18 foram utilizadas como genitores femininos e quatro como
genitores masculinos — testadores - (L291, L322, L690 e L76). As linhagens em
estudo foram selecionadas a partir de um conjunto de 190 linhagens de milho-
pipoca do Banco Ativo de Germoplasma da Universidade Estadual do Norte
Fluminense Darcy Ribeiro (BAG-UENF), apdés experimentos de caracterizagao
quanto a caracteristicas morfoagronémicas e de resisténcia a doengas foliares e de
espiga realizados em duas estagdes de cultivo (inverno e verao) (Vasconcelos,
2021; Valadares, 2023; Almeida et al., 2023; Saluci et al., 2024).

A partir dos dados de caracterizagdo per se das linhagens, foram
selecionadas aquelas que apresentaram meédias superiores para capacidade de
expansao (CE), rendimento de graos (RG), severidade da mancha de Bipolaris
maydis (MBM) e severidade a Exserohilum turcicum. Assim, as linhagens foram

cruzadas em esquema de dialelo parcial, totalizando 72 hibridos testcrosses.
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Tabela 1. Listagem das linhagens de milho-pipoca do Banco de Germoplasma da
UENF selecionadas para obtencdo de sementes dos hibridos testcrosses para
avaliacdo de E. turcicum e suas respectivas meédias para caracteres agronémicos:
rendimento de grdos (RG), capacidade de expansédo (CE) e severidade de E.
turcicum (média da ultima avaliagdo).

Testadores Tipo Origem RG* CE* E. turcicum*
L291 Linhagem URUG 1548.13 27.56 0.56
L322 Linhagem Baréo 877.56  29.72 0.18
L690 Linhagem UENF14 1296.39 31.11 11.09
L76 Linhagem Vigosa 1668.47 29.75 0.11

Parentais femininos
L204 Linhagem IAC 125 915.23 25.39 0.15
L207 Linhagem IAC 125 1011.35 27.44 21.89
L216 Linhagem IAC 125 707.47 24.06 0.77
L217 Linhagem IAC 125 2880.25 31.81 5.06
L221 Linhagem IAC 125 716.45 26.67 7.18
L292 Linhagem URUG 2249.14 29.72 0.10
L294 Linhagem URUG 802.86 23.89 0.97
L325 Linhagem Barao 676.74  27.72 9.18
L326 Linhagem Barao 1748.54 26.17 17.00
L332 Linhagem Barao 588.12 27.28 16.46
L357 Linhagem PR 023 396.54  28.66 12.21
L381 Linhagem SAM 1986.11 22.28 11.26
L383 Linhagem SAM 900.81  25.83 0.25
L386 Linhagem SAM 1123.54 26.44 0.67
L394 Linhagem SAM 835.50 23.56 1.92
L689 Linhagem  UENF 14  1228.71 20.94 1.00
L691 Linhagem  UENF 14  1000.15 34.00 0.06
L80 Linhagem Vigosa 645.67 22.33 0.24

* Médias obtidas em ensaios conduzidos durante as safras 2019/2020 e 2020/2021.

4.2. Obtencao dos hibridos topcrosses

Os hibridos foram obtidos no periodo de setembro a dezembro de 2021 na
area experimental do Colégio Agricola Antonio Sarlo, localizado em Campos dos
Goytacazes, RJ.

Para obtencéo dos festcrosses, as 18 linhagens que compuseram o grupo
de genitores femininos, foram semeadas manualmente em linhas de 9,00 m de
comprimento, espagadas em 1,00 m entre linhas e 0,40 m entre plantas, utilizando-
se trés sementes por cova, totalizando 22 plantas por parcela apds o desbaste. Ja
os testadores foram semeados em trés linhas de 36,00 m de comprimento,

espacgadas em 1,00 m entre e 0,40 m entre plantas. Os testadores foram semeados
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de forma escalonada, tomando-se intervalo de semeadura entre linhas de oito dias,
possibilitando produgédo de pdlen ao longo de todo o periodo de obtencdo dos
hibridos testcrosses. Os tratos culturais foram realizados de acordo com a
recomendacgao para a cultura.

Os cruzamentos foram realizados de forma manual, sendo que as 18
linhagens equivalem as linhas femininas receptoras de pdlen, e as linhas

masculinas compostas pelos quatro testadores, sendo doadores de pdlen.

1

1

: TESTADOR L291 TESTADOR L322

1

1

1 L204 L217 L294 L332 L383 L689 L204 L217 L294 L332 L383 L689
1

I L207 L221 L325 1357 L386 L691 1207 L221 ILPE] L357 L386 L691
: L216 L292 L326 L381 1394 L8O L216 1292 L326 L381 L394 L80

1

1

1

1 TESTADOR L690 TESTADOR L76

1

1

I 1204 L217 L294 L332 L383 L689 L204 L217 L294 L332 L383 L689
1

1 L207 L221 L325 L357 L386 L691 L207 1221 L325 L357 L386 L691
1

1 L216 1292 L326 L381 L394 L80 L216 L292 L326 L381 L394 L8O

Figura 1. Croqui da area experimental para obtencéo dos hibridos testcrosses na
Estacdo Experimental Colégio Estadual Agricola Anténio Sarlo — Campos dos
Goytacazes/RJ.

Por meio do surgimento das espigas de cada linhagem, a espiga superior foi
protegida antes do aparecimento dos estigmas e foram cobertas por sacolas
plasticas especificas. Apos isso, os penddes das linhagens masculinas (testadores)
foram cobertos por sacolas de papel ‘Kraft'. Logo apds, os cruzamentos foram
realizados fazendo-se um bulk de pélen do mesmo testador, que foi coletado de
varias plantas. Assim, foi feita a polinizacdo das linhagens, que estavam cobertas
com as sacolas plasticas, onde ficaram seguramente protegidas até o momento da

colheita conforme demonstrado na Figura 2.
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Figura 2: Cruzamentos das linhagens de milho-pipoca para obtencéo dos hibridos
testcrosses.
Fonte: Proprio autor.

4.3. Avaliagao dos hibridos testcrosses: caracterizagdo da area e

delineamento experimental

Foram instalados ensaios de avaliagdo em quatro ambientes, sendo o
primeiro em Campos dos Goytacazes, no periodo do inverno (outono-inverno) entre
marco e julho de 2022, o qual foi situado na Estagao Experimental da Universidade
Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF), no Colégio Agricola Estadual
Antbnio Sarlo, com coordenadas geograficas de 21° 45’ de latitude sul, 41° 20’ de
longitude oeste e a uma altitude de 11 metros. E os outros trés ensaios conduzidos
no verao (primavera- verao), nos municipios de ltaocara, Cambuci e Campos dos
Goytacazes. O experimento de Itaocara ocorreu no periodo de setembro de 2022
a janeiro de 2023, na Unidade Experimental da UENF na llha do Pomba, com
coordenadas geograficas de 21°40' de latitude sul, 42°04' de longitude oeste e a
uma altitude de 76 metros. O ensaio de Cambuci ocorreu de setembro de 2022 a
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janeiro de 2023 na unidade experimental do Colégio Agricola de Cambuci (CEAC),
com coordenadas geograficas de 21°34' de latitude sul, 41°54' de longitude oeste
e a uma altitude de 104 metros. O quarto experimento foi instalado novamente em
Campos dos Goytacazes-RJ de setembro de 2023 a janeiro de 2024. O clima das
regides €& caracterizado como tropical umido (Aw), segundo a classificagdo de
Kbéppen (1948). A temperatura média (°C) e precipitagdo (mm) coletados durante o

periodo experimental estdo caracterizados na Figura 3.
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Figura 3. Dados de precipitagcao e temperatura maxima e minima dos ambientes
utilizados para a avaliacéo de 72 hibridos topcross. Dados processados a partir do
Banco de dados Meteorolégicos do Instituto Nacional de Meteorologia (INMET)
durante o periodo em que os ensaios foram conduzidos a campo.

Os hibridos topcross foram conduzidos a campo sob delineamento
experimental de blocos casualizados com duas repeticdes. Cada unidade
experimental foi constituida por uma linha de 3 m de comprimento, completa por 15
plantas espagadas 0,20 m entre plantas e 0,80 m entre linhas. Além disso, foram

acrescentadas trés linhas de bordadura ao longo dos experimentos (Figura 4).
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Figura 4: Croqui do arranjo experimental adotado para avaliagdo dos hibridos
testcrosses de milho-pipoca quanto a resisténcia ao Exserohilum turcicum.

Para os quatro ensaios experimentais, a area de plantio foi arada, gradeada
e sulcada com o auxilio de um sulcador mecanico no espagamento desejado entre
fileiras. Apos isso, realizou-se uma adubacgao de plantio na formulacédo (N-P-K, 4-
14-8;) totalizando 800 kg ha' conforme recomendado para a cultura. Aos 30 dias
apos o desbaste, foi realizada a primeira capina para a eliminagado das plantas
invasoras. Posteriormente, foram feitas duas adubagdes de cobertura: a primeira,
aos 30 dias apos o plantio, com 300 kg ha-' do formulado NPK (20-00-20), e a
segunda adubacéo, aos 45 dias apds o plantio, via aplicagao de 20g de ureia (45%
N) por metro linear, correspondente a 250 kg ha' de nitrogénio. As plantas foram

irrigadas periodicamente via aspersao, de acordo com as necessidades hidricas.

4.4. Avaliagao pré-colheita: ocorréncia e intensidade da doenc¢a causada

por Exserohilum turcicum em hibridos testcrosses.

No ato da pré-colheita, foram avaliadas a incidéncia e a severidade de E.
turcicum nas folhas de milho-pipoca. Trés avaliagbes foram realizadas em

intervalos de dez dias, a partir do periodo de florescimento feminino. A data de
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florescimento foi determinada considerando-se o momento em que 50% dos
gendtipos avaliados apresentaram a liberacdo dos estigmas. Em cada parcela,
foram avaliadas quatro plantas centrais quanto incidéncia e severidade de E.
turcicum, sendo eliminada das avaliagcbes as duas primeiras plantas iniciais da
parcela.

Para avaliagdo a incidéncia de E. turcicum, foi utilizada a escala adotada
pela Agroceres (1996), a qual apresenta intervalo de 1 a 9, 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; e nota 9:100% de incidéncia (Figura 5). Tal metodologia foi adotada para

avaliacao da incidéncia de folhas com sintoma do patégeno.

ESCALA
a

2 = <3 = L= 7

26 AREA FOLIAR AFETADA
o o.5 10 30 S50 7O s|0

Figura 5. Escala diagramatica para avaliagao da incidéncia de moléstias com base
na planta adotada pela Agroceres (1996).

Para a avaliacdo da severidade da helmintosporiose causada pelo E.
turcicum foi estimada visualmente a area foliar lesionada na folha da primeira
espiga, utilizando a escala diagramatica proposta por Vieira et al. (2013), sendo o
intervalo de severidade expressos pela escala: 0,5%, 1,6%, 5%, 15%, 37%, 66%,

87% e 96% apresentada na figura 6.
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il

0.5% 1.6% 5.0% 15.0% 37 0% 66 0% 87.0% 96 0%

Figura 6. Escala diagramatica para avaliagdo da severidade de E. turcicum em
folhas de milho, proposta por Vieira et al. (2013).

45. Analise estatistica

A partir dos dados das trés avaliacbes para incidéncia e severidade da
doenca, foi estimada a area abaixo da curva de progresso da doenga (AACPD)

(Campbell e Madden, 1990), conforme a expressao:
n-1 n
AACPD = Z [(%) (Tips — Ti)]
i-1

Onde: y; = proporcao da doencga na i-ésima observacao; T; tempo em dias
da i-ésima observacdo; n = numero de observacbes e Ti tempo em dias no
enésimo monitoramento.

Os dados de AACPD para incidéncia e severidade foram analisados,
separadamente, para verificagdo dos efeitos de gendtipo, bem como a
homogeneidade residual via analise de variancia (Anova) individual dos ambientes,
considerando o modelo em blocos ao acaso:

Onde: Y;; = € o valor observado obtido do i-ésimo genotipo avaliado no j-
ésimo bloco; u = é a média geral; g; = € o efeito fixo do i-ésimo gendtipo (i = 1, 2,
..., 12); b; = € o efeito do j-€simo bloco (j= 1, 4); e &;; = € o erro aleatorio associado

a observagao Y;;.
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A homogeneidade residual entre os ambientes foi testada via teste Hartley.
Para os ambientes com homogeneidade residual, foi entdo conduzida a analise de

variancia conjunta, de acordo com o modelo:

Yie = u+A; + B/Ajoy + G + (GA)i + &4

Onde: Y;j; Valor observado no j-€simo bloco, no i-ésimo ambiente, para o k-
€simo genotipo; u: Média geral; A;: Efeito fixo do i-ésimo ambiente (i=1, 2,...,4);
B/A,: Efeito fixo do j-ésimo bloco dentro do i-€simo ambiente (j=1, 2); G Efeito
aleatério do k-ésimo gendtipo (G,~NID (0, 0?); (GA),,: Efeito de interacdo entre o i-
ésimo ambiente e o k-€simo gendtipo (AG) ik ~NID(0, 02 ); & Erro experimental

(Eijk"'NlD (0,0'2).

Posteriormente foi realizada a analise do dialelo parcial com base no
método 4 de Griffing (1956), adaptado a dialelos parciais em multiplos, de acordo

com o seguinte modelo genético-estatistico:

Vi =m+ay+gi+9'j+sy+gan+9ga+saije + e,

Onde: Y;j,: valor médio observado da combinag&o hibrida entre i-ésima
progénie S7 e o j-ésimo testador no k-ésimo local; m: média geral; a,: efeito do k-
ésimo ambiente; g;: efeito da capacidade geral de combinagéao do i-ésimo testador;
g;- efeito da capacidade geral de combinagéo do j-ésima linhagem; s;;: efeito da
capacidade especifica de combinagcdo entre a i-ésimo testador com a j-ésima
linhagem; ga;;: efeito da interagéo entre a capacidade geral de combinagao da i-
ésima testador e o k-ésimo ambiente; ga,: efeito da interagio entre a capacidade
geral de combinagdo do j-ésima linhagem e o k-€simo ambiente; sa; . efeito da
interagao entre a capacidade especifica de combinacgao entre a i-ésima testador e
0 j-ésima linhagem com o k-ésimo ambiente; e ;. : erro experimental, obtido a partir
da soma dos quadrados médios dos residuos, ajustado para o numero de
observacoes.

Apés as andlises genéticas, foi realizado o estudo da interagao gendtipo x
ambiente via metodologia de componentes principais via abordagem GGE Biplot
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(Yan et al., 2002). Porém, para uma melhor visualizagdo dos hibridos superiores
quanto a resisténcia ao E. turcicum, a AACP foi convertida em somatério de area
foliar ndo lesionada por doenga (SANL) de acordo com Santos (2022), através da

equacao:

SANL = ni “100 - (%)] (Tiy1 — Ti)l

Onde: SAN L: somatério da area foliar ndo lesionada por doenca; n
numero de monitoramentos; y;: severidade inicial da doenga no i-ésimo
monitoramento; e T i tempo em dias no enésimo monitoramento.

Em seguida, os graficos GGE Biplot foram plotados de acordo com o

preconizado por Yan et al. (2002), seguindo o seguinte modelo estatistico:
Vij = €i1Pj1 T Y2€i2Pj2 t Eij

Em que: y;;: refere-se a produtividade média de gréos do gendtipo i no
ambiente j ; yj é a média geral dos gendtipos no ambiente j ; Y1&i1Pj1- € O primeiro
componente principal (PC1); y,&;,p;,: € 0 segundo componente principal (PC2); y,
e y, sao os valores proprios associados a IPCA1 e IPCA2, respectivamente; ¢;; e
&;, s@o os valores do PC1 e PC2, respectivamente, do genotipo i ; pj; € p;, sdo 0s
valores do PC1 e PC2, respectivamente, para o ambiente j ; e ¢;; € 0 erro associado
com o modelo do i-ésimo gendtipo e j-ésimo ambiente.

Por fim, foi plotado um grafico de barras para ilustrar a severidade média
(%) da mancha foliar causada por Exserohilum turcicum durante a 32 avaliagdo em
20 hibridos testcrosses com maior adaptabilidade e estabilidade para quatro
ambientes.

As analises foram conduzidas com auxilio do programa Genes (Cruz, 2016)
e os graficos foram construidos com auxilio do programa R (R Core Team, 2021),
a partir das funcdes disponiveis nos pacotes Metan e FactoExtra.
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5. RESULTADOS E DISCUSSAO

5.1. Desempenho dos hibridos testcrosses de milho-pipoca sob

infecgao natural de E. turcicum

A analise de variancia (ANOVA), tanto individual quanto conjunta (Tabela 2),
permite avaliar a incidéncia e a severidade de Exserohilum turcicum com base na
area abaixo da curva de progresso da doenga (AACPD) em 72 gendtipos testados
em diferentes ambientes Cambuci (CAM), Campos dos Goytacazes | (CGZI),
Campos dos Goytacazes Il (CGZIl) e Itaocara (ITA). Por meio da analise de
variancia individual, observou-se que o efeito de gendtipo foi significativo a 1% de
probabilidade pelo teste F, para AACPD da incidéncia e severidade de E. turcicum
em todos os ambientes avaliados (Tabela 2). Esse resultado € um indicativo que
independentemente do ambiente, houve variabilidade genética entre os hibridos
testcrosses quanto a resposta a infecgdo natural do patégeno, fato este que é

fundamental para o processo de selecao dos gendtipos mais resistentes.



Tabela 2. Andlise de variancia individual e conjunta para area abaixo da curva de progresso de doenga (AACPD) para incidéncia e
severidade de Exserohilum turcicum em 72 hibridos testcrosses de milho-pipoca, avaliados em quatro ambientes: Cambuci-RJ (CAM),

Campos dos Goytacazes-RJ — safra 1 (CGZ-l), Campos dos Goytacazes-RJ — safra 2 (CGZ-Il) e Itaocara — RJ (ITA).

Analise Individual

AACPD - Incidéncia (Q.M.)

AACPD - Severidade (Q.M.)

G.L. CAM cazl CcaGzil ITA CAM cazi cazil ITA

Bloco 1 29812.63 129080.32 93417.34 124.34 6356.87 2477.7 906.06 237.62
Genbtipo 71 52532.62** 89997.9** 62396.6** 18296.5** 6856.2** 8507.6** 884.2** 2368.6**
Residuo 71 8251.99 12217.7 4271.6 2339.9 877.3 1094 .4 177.3 52.3
Média (AACPD) 341.18 389.9 753.7 161.0 72.5 95.1 44.3 14.1
C.V. - AACPD (%) 26.62 284 8.7 30.1 40.9 34.8 30.1 51.3
Média - Av. 3 (%) 16.94 404 96.5 15.8 3.92 14.04 5.38 1.66

Analise Conjunta Bloco/A Ambiente (A) Gendtipo (G) GxA Residuo Meédia (AACPD) C.V. h?
AACPD - Incidéncia G.L. 4 3 71 213 284 % % -
Todos Ambientes Qm 63108.66  8894358.7** 86866.8** 45452 3** 6770.3 4114 20.0 0.92
AACPD - Severidade G- 2 1 71 71 142 % % -
CAM x CGZI QM.  4417.29 36892.79* 8465.27** 6898.52** 985.84 83.8 37.47 0.88
ITA x CGZII Q.M. 571.84 65505.41** 1708.74** 1543.99** 114.79 29.18 36.72 0.93

** indicam efeitos estatisticamente significativos de acordo com o teste F ao nivel de significancia de 1%. Q.M.: quadrado médio; G.L.: grau de
liberdade; C.V.: coeficiente de variagao.

14
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A precisdo ambiental, avaliada pelo coeficiente de variagdo (C.V.) para
AACPD, apresentou variagdes entre as duas caracteristicas (incidéncia e
severidade) e os diferentes ambientes. Para incidéncia, o C.V. variou de 8,7 a
30,1% nos ambientes CGZ Il e ITA, respectivamente. Em relacdo a AACPD da
severidade, observou-se uma oscilagado do C.V. de 30,1 a 51,3% para os ambientes
CGZ Il e ITA, respectivamente (Tabela 2). Os maiores CVs foram encontrados em
Itaocara, sendo reflexo de uma maior variagdo média entre as repeticoes, o que
pode ser explicado pela menor pressdo do inéculo nessa area experimental tal
como pode ser constatado pelas menores médias de AACPD observados para
incidéncia (161,0) e severidade (14,1).

Antes de proceder a analise de variancia conjunta (ANOVA conjunta), foi
realizado a teste de homogeneidade das variancias residuais de Hartley, sendo
constatado a impossibilidade de inclusao de todos os ambientes em uma Unica
analise para a AACPD da severidade de E. turcicum, tendo em vista a razdo do
maior e menor quadrado minimo do residuo ser maior que sete (7), fato este que
nao ocorreu para AACPD da incidéncia. Assim, s6 foi possivel realizar a ANOVA
conjunta para os ambientes Cambuci (CAM) com Campos dos Goytacazes | (CGZI)
e outra para os ambientes Itaocara (ITA) com Campos dos Goytacazes Il (CGZII)
(Tabela 2).

A analise residual revelou que Cambuci e Campos dos Goytacazes |
apresentaram residuos proximos (877,3 e 1094,4, respectivamente), indicando
uma similaridade no efeito ambiental nesses locais. Em contraste, Campos dos
Goytacazes Il e Itaocara apresentaram residuos menores e mais proximos entre si
(177,3 e 52,3, respectivamente), evidenciando a falta de homogeneidade residual
entre os quatro ambientes avaliados. Essa diferenca justificou o agrupamento dos
ambientes em pares para a analise conjunta, permitindo uma melhor interpretacéo
dos efeitos genotipicos e ambientais.

Por meio da analise de ANOVA conjunta, observou-se que a area abaixo da
curva de progresso da doenga (AACPD) para incidéncia e severidade de E.
turcicum apresentaram efeito significativo ao nivel de 1% de probabilidade para as
fontes de variagdo Ambiente (A), Gendtipo (G) e interagao Gendtipo x Ambiente (G
x A) (Tabela 2). A significancia do efeito de gendtipo confirma a presenga de

variabilidade genética entre os hibridos e a possibilidade de discriminar os
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individuos mais resistentes dos mais susceptiveis. Além disso, notou-se que os
valores do coeficiente de determinagdo genotipica (H?) foram de 0,92 para AACPD
da incidéncia e de 0,88 para AACPD da severidade na combinagao dos ambientes
CAM x CGZI e 0,93 para AACPD da severidade na combinagao ITAx CGZIl (Tabela
2). Esse resultado, indica que os efeitos genéticos foram predominantes em relagao
aos efeitos ambientais, demonstrando um bom indice de confiabilidade ao
comparar e selecionar os hibridos de milho-pipoca em teste (Falconer e
Mackay,1996; Hallauer et al., 2010; Cruz et al., 2014).

No entanto, a interacdo G x A indica que os hibridos tiveram desempenhos
diferentes em condigdes ambientais distintas, ou seja, o ranqueamento dos hibridos
pode sofrer alteracao para as diferentes caracteristicas em funcédo dos diferentes
ambientes. Resultados semelhantes foram observados por Vivek et al. (2010),
Badu-Apraku et al. (2021) e Santos Junior et al. (2022).

A presenca de interagao significativa Genétipo x Ambiente (G x A) pode ser
um fator que dificulte a selegao dos hibridos superiores. Visando atenua-la, alguns
procedimentos podem ser utilizados, tais como a identificacdo de gendtipos
especificos para cada ambiente, a realizacdo de estratificacdo ambiental e a
identificacdo de gendtipos com maior estabilidade fenotipica (Ramalho et al., 2012).
Diante disso, a andlise da adaptabilidade e da estabilidade fenotipica torna-se
oportuna para a indicagdo dos gendtipos superiores, para tanto, a analise GGE
Biplot exerce fundamental importancia.

Para a analise GGE Biplot, utilizou-se a area foliar ndo lesionada por doenga
(SANL) da severidade, a qual é uma adaptacdo da AACPD e visa melhorar a
visualizagao nos graficos do GGE Biplot dos melhores gendtipos (Rocha, 2022). No
método GGE Biplot os dois primeiros componentes principais (PC1 e PC2) estao
relacionados ao efeito principal que é devido ao genotipo a interacdo G x A,
respectivamente (Yan & Holland, 2010). No presente estudo, foi possivel constatar
que os dois primeiros componentes principais representaram 82,97% da variagao
total dos dados, sendo o PC1 responsavel por47,68% e o PC2 com 35,29% (Figura
7). Segundo Yang et al. (2009), os dois primeiros componentes principais devem
explicar mais de 60% da variagao para aplicagao correta da metodologia. Assim, os

resultados obtidos nesse estudo podem ser considerados confiaveis.



a)

CAMB /
4004
e /
9
[=7]
&
20
o & —
g CGzIl]| T
o * \
CGZI /
-4004 /
T "/ T
-500 0 500
PC1 (47.68%)
c)
2004
[ ]
H45
100 pza 13y \H3
35\e
S 1<HER 4%,
é H55 a2 o «%e
P H72* ~
= H?D/H% Kty 0
3] H18/H34 o/ [ ®
[ ]
o H6, o®, o ®
1004 Hse o
L]
.
[ ]
-200 o
T T T T
-300 -200 -100 0 200

PC1 (47.68%)

b)

28

400

-400

d)

100+

PC2 (35.29%)
<

-100

-200

T
100

Figura 7. Genotype by Environment biplot (GGE biplot) para severidade (area
acima da curva de progresso da doenga) de Exserohilum turcicum em folhas de 72
hibridos de milho-pipoca, avaliados em quatro ambientes: Cambuci (CAM),
Campos dos Goytacazes, safra | (CGZI), Campos dos Goytacazes, safra Il (CGZII)
e ltaocara (ITA). Classificagcdo dos ambientes em relagdo ao ambiente ideal (a);
Ranqueamento (gendtipo-idedtipo) dos hibridos para area foliar ndo lesionada (b);
zoom do posicionamento dos hibridos em relagdo ao gendtipo idedtipo, com
destaque para os 20 hibridos mais proximos (c) e; estabilidade e desempenho dos
20 hibridos com maior média de area foliar sadia ao longo das avaliagées (d)
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O gréfico (a) representa a classificagdo dos ambientes, de acordo com Yan
e Tinker (2006), um ambiente ideal € aquele que possui 0 maior poder de
discriminar os genotipos aliado a uma maior representatividade em relagdo aos
outros ambientes. Assim, quanto mais préximo ao circulo concéntrico, mais proximo
do ideal é o ambiente. No presente trabalho, notou-se que quando as avaliagdes
de E. turcicum foram realizadas no ambiente de Campos dos Goytacazes | (CGZI)
no inverno, proporcionou maior discriminagdo e representatividade (Figura 7-a).
Resultados semelhantes foram reportados por Rocha (2022) que ao avaliar o
desempenho de cultivares de milho multiplas doencas foliares, nos mesmos
ambientes do presente estudo, observaram que para E. turcicum o ambiente de
inverno foi considerado ideal. Assim, pode-se inferir que experimentos instalados
na estagao de inverno, tenderéo a ser mais eficientes em discriminar o desempenho
dos gendtipos quanto a resisténcia ao E. turcicum sob condigbes de infecgéo
natural.

A estabilidade dos hibridos de milho-pipoca de maior area foliar nao
lesionada foi investigada usando um gréafico bidimensional de coordenadas
ambientais médias (AECs) (Figura 7-d). Na figura, a linha horizontal representa a
abcissa da AEC, com a seta apontando para o maior efeito principal do genétipo
em todos os ambientes. A linha perpendicular a abscissa representa a ordenada da
AEC, que mede a estabilidade ou instabilidade do hibrido (Figura 7-d). O gendtipo
mais estavel tem uma projecdo menor em relagdo a abcissa da AEC (linha
pontilhada) (Yan e Tinker, 2006). Foi possivel observar os 20 hibridos que
apresentaram médias de SANL maiores que a média de todos os ambientes, porém
vale destacar os hibridos H71 (L691 x L76), H55 (L204 x L76), H60 (L292 x L76),
H63 (L326 x L276) e H26 (L325 x L322) por apresentarem menores projegdes em
relacdo a abscissa AEC, ou seja, hibridos com maior estabilidade de SANL (Figura
7-d).

Vale destacar o hibrido H71 (L691 x L76) que apresentou valores médios de
severidade da mancha de E. turcicum na terceira avaliagao (SMT-Av.3°) variando
de 0,4 a 6,1% para as avaliacbes realizadas em ltaocara e Campos dos Goytacazes
l. O hibrido H55 (L204 x L76) mostrou valores de SMT-Av.3° oscilando de 0,2 a

2,7% nos ambientes de ITA e CGZI, respectivamente (Figura 8).
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Figura 8. Severidade média (%) de mancha foliar causada por Exserohilum
turcicum durante a 32 avaliagdo em 20 hibridos testcrosses com maiores médias e
estabilidade para quatro ambientes: Cambuci (CAM); Campos dos Goytacazes —
safra | (CGZ- I); Campos dos Goytacazes — safra Il (CGZ- Il); e Itaocara (ITA).
Barras de cores diferentes indicam hibridos resultantes de diferentes testadores
(descritos em cinza) com suas respectivas linhagens utilizadas como parentais
femininos (eixo x).

Analisando a SMT — Av. 3° dos 20 melhores hibridos testcrosses é possivel
notar a superioridade da linhagem parental masculina de gerar hibridos superiores
e estaveis a mancha de E. turcicum (Figura 8). Dentre os 20 hibridos mais
resistentes, o L76 participou de 50% das combinac¢des, seguido do testador L291
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com 25% das combinacdes hibridas. Esse resultado fornece indicios de que esses
genitores apresentam alelos favoraveis para promover a resisténcia ao E. turcicum
em seus descendentes. O testador L690 foi o que menos contribuiu para geragao
de hibridos superiores a mancha de E. turcicum (Figura 8).

Entre os parentais femininos, as linhagens L204 e L691 foram destaque ja
que apareceram em 3 das quatro combinag¢des possiveis compondo o grupo dos
20 melhores hibridos testcrosses. Na sequéncia, surgiram as linhagens L689, L80
e L292 em duas das quatro combinagdes hibridas possiveis (Figura 8).

O ranqueamento dos hibridos testcrosses de milho-pipoca que
apresentaram maior SANL foi realizada com base no gendtipo ‘ideal’. O gendtipo
‘ideal’ apresentaria o maior desempenho em todos os ambientes de teste e alta
estabilidade (Yan e Kang, 2002). Graficamente, o gendtipo ‘ideal’ é representado
pela seta no centro dos circulos concéntricos (Yan e Rajcan, 2002) (Figura 7b-c).
Diante disso, foi possivel observar que os hibridos H55 (L204 x L76), H72 (L80 x
L76), H70 (L689 x L76) e H71 (L691 x L76) situados no interior do circulo
concéntrico s&o considerados ideais em termos de maior area foliar nao lesionado
por E. turcicum aliada a estabilidade fenotipica (Figura 7-c). Assim, esses hibridos
sao candidatos a serem disponibilizados como cultivares resistentes a mancha de
E. turcicum para os agricultores no Norte e Noroeste fluminense.

A andlise reforca a importancia de utilizar metodologias que considerem
simultaneamente o desempenho médio e a estabilidade dos gendtipos, como o
GGE Biplot. Isso permite identificar gendtipos adaptados a ambientes especificos
e também aqueles com desempenho superior em multiplos ambientes, alinhando-

se as demandas dos agricultores e ao manejo integrado de doengas.

5.2.  Andlise da capacidade combinatéria

Na analise de variancia para as capacidades de combinac&o dos 72 hibridos
de milho-pipoca quanto a AACPD para incidéncia e severidade da doenca foliar
causada por E. turcicum entre os quatro ambientes em diferentes hibridos de milho-
pipoca os hibridos, CGC testador e CGC linhagem tiveram efeito significativo (p <
0,01 e 0,05) para a AACPD incidéncia (Tabela 3). Por outro lado, a capacidade
especifica de combinacdo (CEC) nao se revelou importante para essa
caracteristica, uma vez que nao foi detectado efeitos significativos. Esses
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resultados indicam que ha entre os genitores, diferentes contribuicbes para a
reducdo da incidéncia de E. turcicum, ou seja, existe aparente variabilidade quanto

a presenca de alelos favoraveis o que possibilita a selegao dos melhores individuos.

Tabela 3. Analise de variancia para as capacidades de combinagdo entre quatro
testadores e 18 linhagens de milho-pipoca e respectivos 72 hibridos testcrosses
quanto a area abaixo da curva de progresso (AACPD) de incidéncia e severidade
de manchas foliares provocadas por Exserohilum turcicum, avaliados em quatro
ambientes: Cambuci-RJ (CAM), Campos dos Goytacazes-RJ — safra 1 (CGZ-I),
Campos dos Goytacazes-RJ — safra 2 (CGZ-Il) e Itaocara — RJ (ITA).

Incidéncia Sev. CAM x CGZ-| Sev. ITAx CGZ-II
F.V. G.L. Q.M. G.L. Q.M. G.L. Q.M.
Hibridos (F1) 71 86866.42 ** 71 8465.327 ™ 71 1708.69 ns

CGC Testador (I) 3 830694.72 ** 3 28865.88 3 6027.33 "
CGC Linhagem (ll) 17  118760.45 * 17  13273.26 ™ 17  2450.01 "™
CEC Hibrido 51  32480.47 " 51 5662.652 " 51 1207.54 "

Ambiente (Amb) 3 8894477.44 ** 1 36889.62 ** 1 65505.11 **

Hibrido x Amb 213 454522 71 6898.404 ** 71 1544.01*
CGC I x Amb 9 80028.41 " 3 20642.62 ** 3 2609.96 **
CGC Il xAmb 51 55113.18 "™ 17  7608.401 ** 17 1691.11 *

CEC x Amb 153 40197.94 " 51 5853.255 ** 51 1432.28 **

Residuo 284 47458.75 142 985.5 142 1145

*, ** indicam efeitos estatisticamente significativos de acordo com o teste F ao nivel de
significancia de 5% e 1%, respectivamente. ™ indica efeitos n&do significativos. F.V.: fonte
de variagao; Q.M.: quadrado médio; G.L.: grau de liberdade; C.V.: coeficiente de variagao.

Além disso, ha um indicativo que para essa composi¢cao de genitores
avaliados, a AACPD incidéncia de E. turcicum é governada predominantemente por
alelos de acao génica aditiva. Isso implica que maiores ganhos genéticos quanto a
menor incidéncia de E. turcicum poderao ser obtidos cruzando as linhagens que
apresentam performance per se superior (menor incidéncia) para essa doenga.

Para a incidéncia, o efeito do ambiente foi altamente significativo ao nivel de

1% de probabilidade, mostrando uma variagao substancial entre os locais
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experimentais quanto a presencga de inéculo de E. turcicum. Apesar disso, nao foi
verificada efeito significativo das interagées G x A, CGC testador xA, CGC linhagem
x A e CEC x A, indicando que para essa variavel a performance dos hibridos e a
contribuicdo dos alelos dos genitores nao foi alterada em fungédo dos diferentes
ambientes (Tabela 3). Dessa forma, as estimativas das capacidades combinatorias
podem ser analisadas pela média dos ambientes.

Para a AACPD da severidade de E. turcicum a andlise de variancia nao
detectou o efeito significativo de hibrido, CGC testador, CGC linhagem e CEC nos
dois grupos de ambientes. Isso pode ser explicado devido ao grande efeito da
interagdo G x A, fazendo com que os efeitos principais sejam minimizados. No
entanto, observou-se que o efeito G x A e sua decomposi¢cao em CGC testador x
A, CGC linhagem x A e CEC x A foram significativos a 1% de probabilidade pelo
teste F (Tabela 3). Esses resultados indicam que a severidade dos hibridos oscilou
em fungéo do local em que foi avaliada. Além disso, a contribuicdo dos genitores
separadamente (CGC testador e CGC linhagem), bem como sua combinagao
(CEC) nao foram consistentes entre os diferentes locais, ou seja, a depender do
ambiente houve uma maior ou menor contribuicdo das linhagens com alelos
favoraveis para redugdo da severidade de E. turcicum (Tabela 3). Segundo
Engelsing et al. (2011) e Nihei e Ferreira (2012), fatores ambientais podem
influenciar a expressao de genes relacionados a resisténcia, possivelmente devido
a variagoes de latitude, temperatura, umidade relativa do ar e precipitagao.

Diante da grande contribuicdo da interacdo G x A no potencial de
contribuicdo dos genitores bem como no desempenho dos hibridos, verifica-se a
necessidade de selecionar genitores especificos dentro de cada ambiente. No
entanto, deve-se atentar para identificar pais que contribuam de maneira estavel
para a reducgao da severidade de E. turcicum ao longo dos ambientes, uma vez que
esses genitores terdo uma tendéncia de desenvolver hibridos ou populagdes
sintéticas com maior estabilidade, por apresentaram um efeito menos pronunciado
da interagao genotipo x ambiente.

A capacidade geral de combinagao (CGC) consiste na resposta média de um
genitor em uma série de cruzamentos, esta associada aos efeitos aditivos dos
alelos (Vencovsky 1987, Hallauer e Miranda Filho 1988, Ramalho et al. 1993).
Analisando as estimativas de CGC da média dos quatro ambientes das 22
linhagens para a caracteristica de AACPD da incidéncia, verificou-se que 50% das
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linhagens avaliadas apresentaram estimativas negativas, ou seja, contribuiram com
alelos favoraveis para reduzir a incidéncia de Exserohilum turcicum nos hibridos
testcrosses de milho-pipoca (Figura 7-a). Dentre os testadores, L76 e L322
demonstraram estimativas médias de CGC negativas, enquanto entre as linhagens
destacaram-se: L689, L80, L691, L383, L332, L325, L294, L292 e L204 (Figura 7-
a).

Nas estimativas de CGC das 22 linhagens para a caracteristica AACPD da
severidade nos quatro ambientes (Figura 9), observou-se que para a primeira safra
de Campos dos Goytacazes (CGZI) obteve-se 12 linhagens com médias negativas,
sendo elas, L76, L322, L80, L691, L689, L394, L386, L383, L326, L292, L616 e
L204. Para o ambiente de Itaocara (ITA), teve um total de 14 linhagens com médias
negativas (L76, L322, L80, L691, L689, L386, L383, L357, L325, L294, L292, L221,
L217 e L204). J& para o ambiente de Cambuci (CAM) 12 linhagens L76, L291, L80,
L691, L689, L394, L326, L325, L294, L292, L216 e L204. Ja para a segunda safra
de Campos dos Goytacazes (CGZIl) obtiveram 17 linhagens com médias negativas
(L76, L690, L322, L8O, L691, L689, L386, L383, L381, L357, L332, L326, L325,
L294, L216, L207 e L204).

Analisando-se simultaneamente as estimativas de CGC das caracteristicas
e ambientes, verifica-se que apenas o testador L76 e as linhagens L80, L691, L689
e L204 apresentaram estimativas negativas de CGC para incidéncia e severidade
em todos os ambientes (Figura 9), sendo assim, genitores que apresentam maior

frequéncia de alelos favoraveis para conferir resisténcia ao Exserohilum turcicum.
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Figura 9. Capacidade geral de combinagao entre 22 linhagens de milho-pipoca (4 testadores e 18 linhagens sob teste) para area abaixo
da curva de progresso de incidéncia (a) e severidade (b) de Exserohilum turcicum na planta, avaliada em quatro ambientes: Cambuci
— CAM; Campos dos Goytacazes, safra | — CGZI; Campos dos Goytacazes, safra || — CGZII, e Itaocara — ITA. Barras roxas indicam
estimativas de CGC favoraveis, enquanto barras laranjas apontam para estimativas em direcdo indesejada.
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A superioridade do testador L76 para resisténcia ao E. turcicum, extraida da
variedade Vigosa, vem sendo reportada por outros autores. Kurosawa et al. (2018)
avaliando o desempenho per se de 37 acessos do Banco Ativo Germoplasma de
milho-pipoca da Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro quanto
a inoculacdo natural de E. turcicum no municipio de Campos dos Goytacazes,
verificaram que a linhagem L76 apresentou menores médias de severidade dessa
doenca e, portanto, concluiram que esse gendétipo constitui um bom repositério de
alelos favoraveis para resisténcia ao E. turcicum. Posteriormente, Santos et al.
(2020) avaliando o mérito de genético para resisténcia a multiplas doencgas foliares
de um conjunto de linhagens de milho-pipoca por meio de um dialelo completo em
duas estagdes de cultivo (inverno e verao), verificaram que o genitor L76 foi a
linhagem que mais contribuiu para redugao da severidade de Exserohilum turcicum
nos hibridos para as duas estacdes de cultivo.

Santos Junior (2019) avaliando o potencial genético das linhagens oriundas
para variedade de polinizagdo aberta UENF-14 (Amaral Junior et al., 2013) para
resisténcia a multiplas doencas foliares em condicdo de inoculacdo natural sob
esquema de topcross, observaram que as linhagens L689 e L691 ficaram entre os
genitores que apresentaram os valores mais negativos de capacidade geral de
combinagao para reducao da severidade de E. turcicum, corroborando com os
resultados encontrados nesse estudo. Embora durante o desenvolvimento da
variedade UENF-14, a sele¢ao para resisténcia a helmintosporiose causada por E.
turcicum néao tenha sido diretamente realizada, acredita-se que alelos favoraveis
para resisténcia a essa doenga tenham sido acumulados de maneira indireta
através da selegao de familias mais produtivas, e assim, as linhagens oriundas
dessa populagao tenham herdados esses genes.

Alinhagem L204, que demonstrou superioridade apenas para a severidade,
foi extraida da populagao IAC 125 e esteve entre os grupos com menores indices
para as doengas causadas por Bipolaris maydis, E. turcicum e Puccinia polysora
(Valadares, 2023). Diante disso, fica claro a importancia desses genitores como
importante fonte de alelos favoraveis para conferir resisténcia ao E. turcicum, sendo
crucial inclui-los em futuros blocos de cruzamentos.

A capacidade especifica de combinagdao (CEC), representa o desvio do

comportamento esperado de um dado genoétipo, tomando como base as
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capacidades gerais de combinagdo de seus parentais, € relativa aos efeitos n&o-
aditivos de dominancia e epistasia (Vencovsky 1987, Hallauer e Miranda Filho 1988,
Ramalho et al. 1993). Para a caracteristica AACPD da incidéncia, observou-se na
analise de variancia (Tabela 3) que a capacidade especifica de combinagéo nio foi
importante para a expressao dessa variavel, tendo em vista a ndo significancia para
CEC e suas interagbes com o ambiente. Dessa forma, as estimativas de CEC nao
foram mostradas.

As estimativas de capacidade especifica de combinagédo (CEC) para o
ambiente Campos dos Goytacazes | (CGZ 1) oscilaram de 153,01 a -69,90 para as
combinagdes hibridas L381 x L291 e L381 x L690, respectivamente. Verificou-se
que 52,78% das estimativas foram negativas, das quais 32,21% eram combinagdes
que o testador L691 participava, seguidas do testador L691 com 28,95%. O testador
L76 contribuiu com o menor nimero de combinagdes que apresentaram estimativas
de CEC negativas, com apenas 16% das combinagbes. As dez combinagdes
hibridas que apresentam maiores estimativas negativas de $;; no ambiente de CGZ
| foram: L381 x L691 (-69,90), L357 x L76 (-60,75), L386 x L690 (-59,23), L357 x
L291 (-56,20), L221 x L76 (-55,30), L381 x L322 (-52,05), L221 x L322 (-51,89),
L221 x L291 (-48,12), L325 x L322 (-48,09) e L383 x L690 (-46,59) (Figura 10).

No que diz respeito ao ambiente de Itaocara (ITA), notou-se que os valores
de CEC variaram de 36,37 a -46,95 para as combinacgdes hibridas L332 x L322 e
L216 x L322, respectivamente. Observou-se que das 72 combinagdes possiveis,
37 (51,38%) apresentaram estimativas de CEC negativas, embora a maior parte
desses valores sejam baixos. Dentre as 37 combinagbes que apresentaram

estimativas negativas de $;;, dez, dez, nove e oito das combinagbes continham em

suas formacdes os testadores L322, L291, L690 e L76, respectivamente. As dez

combinagdes hibridas que apresentam maiores estimativas negativas de $;; no

ambiente de ITA foram: L216 x L322 (-46,95), L332 x L690 (-22,08), L326 x L690 (-
20,91), L207 x L76 (-20,58), L221 x L690 (-20,24), L207 x L322 (-16,92), L381 x
L690 (-15,44), L394 x L76 (-14,72), L691 x L291 (-14,67) e L394 x L291 (-13,81)
(Figura 10).
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Figura 10. Capacidade especifica de combinacao entre os 72 hibridos testcrosses
de milho-pipoca (4 testadores e 18 linhagens sob teste) para area abaixo da curva
de progresso da severidade de Exserohilum turcicum na planta, avaliada em quatro
ambientes: Cambuci — CAM; Campos dos Goytacazes, safra | — CGZI; Campos dos
Goytacazes, safra Il — CGZII, e Itaocara - ITA.
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Em relacdo a severidade de helmintosporiose causada por E. turcicum no
ambiente de Cambuci (CAM), observou-se que as estimativas de CEC variaram de
252,46 a -124,88 para as combinagbes L386 x L322 e L386 x L690,
respectivamente. Nesse ambiente, 33 das 72 estimativas de CEC foram negativas,
sendo que 33,33% das combinagdes continham o testador L322. Em contrapartida,
56,4% das combinacdes que os testadores L691 e L76 participaram, apresentaram
estimativas $;; positivas (Figura 10). As dez combinagGes hibridas que
apresentaram maiores valores de CEC em CAM | sdo: L386 x L690 (-124,88), L383
x L291 (-74,18), L386 x L291 (-71,16), L217 x L690 (-68,00), L383 x L322 (-64,82),
L381 x L291 (-64,70), L386 x L76 (-56,42), L381 x L322 (-52,60), L394 x L322 (-
46,37) e L221 x L322 (-45,95) (Figura 10).

Para o ambiente de Campos Il (CGZ Il), as combinagdes hibridas L394 x
L291 e L394 x L690 apresentaram estimativas de CEC de 183,55 e -71,19,
respectivamente, sendo as maiores estimativas positivas e negativas, obtidas

nesse ambiente. Verificou-se ainda, que cerca de 51% das estimativas de $;;

apresentaram valores negativos, sendo a maior parte dessas estimativas (40,54%)
obtidas por combinagdes que o testador L291 participou, seguida por combinagdes
com os testadores L691 (21,62%), L76 (21,62%) e L291 (16,22%). As melhores
combinagdes hibridas para reduzir a severidade de E. turcicum com base nas
estimativas de CEC no ambiente de CGZ Il foram: L394 x L690 (-71,19), L394 x
L76 (-68,57), L394 x L322 (-43,78), L221 x L281 (-24,39), L217 x L291 (-24,38),
L204 x L291 (-18,75), L326 x L291 (-18,37), L691 x L291 (-17,86), L294 x L291 (-
15,37) e L689 x L291 (-13,50) (Figura 10).

No presente estudo, constatou-se que os cruzamentos com efeitos CEC
desejaveis (estimativas negativas) para reducao da severidade E. turcicum nao
foram associadas as combinagbes que apresentaram as menores médias de
severidade de E. turcicum na 3° avaliagao (Figura 8) bem como, as melhores
médias de area foliar ndo lesionada (SANL) (Figura 7-c). De maneira geral, os
melhores hibridos - H55 (L204 x L76), H72 (L80 x L76), H70 (L689 x L76) e H71
(L691 x L76) - ou seja, aqueles que apresentaram maiores valores de SANL
associados a estabilidade fenotipica foram compostos por genitores que
apresentaram melhores estimativas de CGC. De exemplo, pode-se destacar o
testador L76, que foi o testador que mais participou das melhores combinacbes
hibridas, porém sua contribui¢cdo para obtencao das estimativas negativas de CEC
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entre os testadores, estava sempre entre as menores. Esse resultado, confirma a
maior importancia dos efeitos aditivos sobre os efeitos ndo aditivos para a
expressao da resisténcia ao E. turcicum.

Dessa forma, sugere-se que para o desenvolvimento de hibridos resistentes
a mancha de E. turcicum, deve-se priorizar o cruzamento de linhagens “boa x boa”,
ou seja, ambos genitores que apresentem capacidade geral de combinagao
satisfatoria para severidade de E. turcicum ao longo de varios ambientes de

avaliacgao.
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6. CONCLUSAO

A interacdo gendtipo x ambiente influenciou o desempenho dos hibridos e a
capacidade combinatéria dos genitores. Assim, para obter ganhos satisfatérios para
resisténcia a mancha de helmintosporiose causada por E. turcicum, deve-se
selecionar genitores que apresentem estimativas de capacidade geral de
combinagao satisfatérias e estaveis ao longo dos ambientes;

Dentre os genitores avaliados, o testador L76 e as linhagens L80, L691, L689
e L204 destacaram-se por exibir efeitos negativos de capacidade geral de
combinagao para reducao da incidéncia e severidade de E. turcicum nos ambientes
de avaliacao;

Os hibridos H55 (L204 x L76), H72 (L80 x L76), H70 (L689 x L76) e H71
(L691 x L76) apresentam desempenho superior e estabilidade fenotipica para
resisténcia ao E. turcicum dos ambientes, e podem ser opg¢des de cultivo para

produtores da regidao Norte e Noroeste fluminense.
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