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RESUMO

WATANABE, I. A. M. Potencial genético e correlacdo entre caracteres em populacéo
de milho branco. 2019. 56 f. Dissertacdo (Mestrado em Genética e Melhoramento de
Plantas) — Escola de Agronomia, Universidade Federal de Goias, Goiania, 2019.*

O milho branco é utilizado na alimentacdo humana na forma de canjica, farinha
e amido, sendo uma alternativa importante para pequenos produtores rurais, devido ao alto
valor agregado. Entretanto, ha poucas cultivares de milho branco no mercado, dessa forma,
€ necessario o desenvolvimento de cultivares de milhos especiais, inclusive o branco, e com
maior produtividade. Entre os métodos de melhoramento de milho, a sele¢do recorrente
destaca-se por possibilitar 0 aumento da frequéncia dos alelos favoraveis da populacdo
durante ciclos seletivos. Contudo, a selecdo recorrente s6 € eficiente quando se utiliza
populacbes que apresentam variabilidade genética e com boa performance para os caracteres
de interesse. Assim, objetivou-se, com este trabalho, avaliar desempenho agronémico,
variabilidade genética e ganhos genéticos esperados, em uma populacdo de milho branco; e
estimar as correlacfes genéticas, fenotipicas e ambientais entre os caracteres agronémicos.
Foram avaliadas 169 progénies de meios-irmaos, em delineamento de latice triplo 13x13, na
UFG, Goiania-GO e UFJ, Jatai-GO, em segunda safra 2018. Os caracteres avaliados foram:
florescimento masculino, florescimento feminino, intervalo de florescimento, altura de
plantas, altura de espiga, posicdo relativa das espigas, plantas acamadas e quebradas,
prolificidade, numero de fileiras de gréos na espiga, niumero de grdos por fileiras, diametro
de espigas, comprimento de espigas, didmetro de sabugos, peso de espigas e produtividade
de grdos. Foram encontradas diferencas significativas entre as progénies para todos 0s
caracteres, com excecdo de plantas acamadas e quebradas, o que indicou a presenca de
variabilidade genética. Os ganhos genéticos com a selecdo, com intensidade de selecdo de
20%, variaram de -27,26% para intervalo de florescimento a 9,04% para prolificidade. Todos
0s caracteres, com excec¢édo do diametro de espigas, apresentaram ao menos uma estimativa
de correlacdo genética, fenotipica ou ambiental significativa, assim a mudan¢a em um dado
carater pode alterar a média de outros correlacionados. Conclui-se que a populacéo de milho
branco apresenta variabilidade genética e médias satisfatérias para maioria dos caracteres
agrondmicos, inclusive para a produtividade. Consequentemente, a populagao tem potencial
para ser utilizada em um programa de melhoramento. A selecdo indireta para produtividade
de grédos € possivel através da sele¢do direta no numero de gréos por fileiras e peso de
espigas.

Palavras-chave: Zea mays, melhoramento de plantas, correlacdo genética, genética
quantitativa, herdabilidade.

1 Orientador: Prof. Dr. Edésio Fialho dos Reis. UAECIBIO-UFJ.
Co-orientadora: Prof.2 Dr.2 Marcela Pedroso Mendes Resende. EA-UFG.



ABSTRACT

WATANABE, I. A. M. Genetic potential and correlation between traits in white maize
population. 2019. 56 f. Dissertation (Master’s Degree in Genetics and Plant Breeding) —
Escola de Agronomia, Universidade Federal de Goias, Goiania, 2019.12

White maize is used for human consumption in the form of grits, flour, and
starch, being an important alternative to small farmers, as it has a higher commercial value.
However, there are few white maize cultivars on the market, so it is necessary to develop
special maize cultivars, including white maize, with higher yield. Among the maize breeding
methods, recurrent selection stands out for allowing the increase of the frequency of
favorable alleles of the population during selective cycles. However, recurrent selection is
only efficient when using populations that have genetic variability and perform well for the
traits of interest. Thus, the objective of this study was to evaluate the agronomic
performance, genetic variability and expected genetic gains of a white maize population; and
to estimate the genetic, phenotypic, and environmental correlations between agronomic
traits. 169 half-sib progenies were evaluated, in a 13 x 13 triple lattice design, at UFG,
Goiania-GO and UFJ, Jatai-GO, in the second crop of 2018. The traits evaluated were:
number of days to anthesis, number of days to silking, anthesis-silking interval, plant height,
ear height, ear ratio, stalk lodging, ear prolificacy, kernels per row, number of kernels per
row, ear diameter, ear length, cob diameter, ear weight and grain yield. Significant
differences were found among progenies for all traits, except stalk lodging, which indicated
the presence of genetic variability. The genetic gains with selection, with intensity of 20%,
ranged from -26.26%, for anthesis-silking interval, to 9.04%, for ear prolificacy. All traits,
except ear diameter, exhibited at least one significant genetic, phenotypic or environmental
correlation estimate, so the change in a given trait may change the mean of other correlated.
It is concluded the white maize population presents genetic variability and satisfactory
means for most agronomic traits, including grain yield. Therefore, the population has the
potential to be used in a breeding program. Indirect selection for grain yield is possible
through direct selection for number of kernels per row and ear weight.

Keywords: Zea mays, plant breeding, genetic correlation, quantitative genetics, heritability.

1 Orientador: Prof. Dr. Edésio Fialho dos Reis. UAECIBIO-UFJ.
2 Co-orientadora: Prof.2 Dr.2 Marcela Pedroso Mendes Resende. EA-UFG.



1 INTRODUCAO

O milho destaca-se como o cereal mais cultivado no mundo. Na safra 2018/2019,
ultrapassou um bilhdo de toneladas produzidas (USDA, 2019a). Isso se deve ao fato de ser
o principal componente na alimentacdo animal, em especial para aves e suinos. Além disso,
é utilizado na alimentacdo humana como matéria prima para uma extensa gama de produtos
alimenticios e, nestes Gltimos anos, firmou-se também como matriz energética para producdo
de etanol (Ota et al., 2011; Chum et al., 2014; Conab, 2019a).

O Brasil é o terceiro maior produtor mundial de milho com producéo recorde de
101,00 milhdes de toneladas, atrés apenas dos Estados Unidos (366,29 milhdes de toneladas)
e da China (257,33 milhdes de toneladas) (USDA, 2019a). Em nivel nacional, do total de
agricultores que cultivam milho, 30,8 % cultivam menos de um hectare. Isso reflete sua
importancia social e cultural por representar a base da sustentabilidade de muitas familias
rurais (Cruz et al., 2011).

Para esses agricultores, o cultivo de milhos especiais, como o milho branco,
surge como forma de incrementar a renda, visto que apresentam maior valor comercial em
relacdo ao milho grdo (Rovaris et al., 2017). Entretanto, na safra 2017/2018, das 298
cultivares de milho que foram disponibilizadas no Brasil, apenas trés sdo de gréos brancos,
sendo um hibrido duplo, um hibrido simples e uma variedade de polinizacao aberta (Pereira
Filho & Borghi, 2018).

O melhoramento genético do milho tem contribuido significativamente para o
aumento da produtividade. Para se alcancar o sucesso em um programa de melhoramento,
para qualquer caracteristica, o fator primordial € a existéncia de variabilidade genética na
populacdo base. Em milho, a maior parte dos esforgos estd concentrada em caracteres
quantitativos, com maior énfase na produtividade. Nesse contexto, a sele¢do recorrente é um
método importante nos programas de melhoramento de milho. E, pode ser definida como a
selecdo sistematica de individuos desejaveis de uma populacdo, seguida por sua

recombinacdo, com o intuito de manter a variabilidade genética (Fehr, 1987).
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Um programa de selecdo recorrente so € eficiente se forem utilizadas populagdes
com potencial de melhoramento e se for conduzido de forma a maximizar o ganho para
caracteres de interesse para 0 programa. Assim, para se conhecer o potencial dessas
populacdes é imprescindivel a estimacao de parametros genéticos, tais como estimativas de
médias, variancias, herdabilidade, ganhos esperados com a selecdo e correlagdes genéticas.
Esses parametros direcionam o melhorista na tomada de decisdo com relagdo ao método
mais apropriado, assim como quais caracteres devem ser usados na selecdo, em cada etapa
de um programa de melhoramento genético de milho.

O objetivo deste estudo foi avaliar o potencial genético de uma populacdo de
milho branco quanto a sua variabilidade e viabilidade para ser conduzida em esquema de
selecdo recorrente para produtividade de grdos e componentes de producao, no &mbito do
programa de melhoramento genético de milho da Universidade Federal de Goias, por meio
do estudo dos seus parametros genéticos, tais como: estimativas de médias, componentes de
variancia fenotipica, herdabilidade e ganho de selecdo, e identificar associacdes entre

caracteres agrondmicos que auxiliem na selecéo.
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2 REVISAO DE LITERATURA

21 A CULTURA DO MILHO

O milho (Zea mays L.) € uma graminea pertencente a familia Poaceae, tribo
Maydeae. E uma planta mondica, alégama e anual, com 2n=2x=20 Cromossomos
(Paterniani & Campos, 2005). Sua origem data mais de sete mil anos atrds na América
Central, mais precisamente 0 México, sendo sua linha evolutiva bastante discutida. A teoria
mais aceita é a que relaciona a ascendéncia do milho ao teosinte, outra graminea com varias
espigas sem sabugo, que pode cruzar naturalmente com o milho, produzindo descendentes
ferteis (Buckler & Stevens, 2006).

Na safra 2018/19, a producdo mundial superou um bilhdo de toneladas,
representando 42% da producdo total de grdos, seguido do trigo (27%) e arroz (18%)
(USDA, 2019b). No Brasil, o Centro-Oeste corresponde a mais da metade da producao
nacional, com 52,83 milhdes de toneladas. Os principais estados produtores sdo Mato Grosso
(31,31 milhdes de toneladas), Parana (16,76 milhdes de toneladas) e Goias (11,49 milhGes
de toneladas) (Conab, 2019b).

Essa enorme producdo esta ligada a sua grande demanda como matéria prima
nas industrias de ragdo animal, alimenticias e, mais recentemente, de biocombustiveis (Ota
et al., 2011; Chum et al., 2014). Devido a suas caracteristicas como alta digestibilidade de
nutrientes, elevada produtividade e custo relativamente baixo, cerca de 70% da producéo é
destinada ao consumo animal (Alves et al., 2015). Apenas 15% da producéo ¢ destinada ao
consumo humano, sendo de forma direta ou subprodutos (Couto et al., 2017).

Além disso, o milho é uma das espécies cultivadas alvo de intensas pesquisas
cientificas, cujos resultados ndo s6 tem contribuido para o aperfeicoamento do seu cultivo,
mas, também, tem influenciado as técnicas empregadas em outras culturas (Paterniani &
Campos, 2005). No Brasil, também possui grande importancia social, visto que grande parte
dos produtores de milho apresentam baixo nivel tecnoldgico, pequenas propriedades e

dependem de sua produgéo para viver (Cruz et al., 2011).
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Existem tipos especiais de milho, como o milho pipoca, milho verde, minimilho
e 0 milho branco, que sdo classificados assim por ndo serem comercializados na forma de
gréos secos e/ou apresentarem nichos de mercados especificos. O milho branco se destaca
por seu valor comercial, que pode atingir o dobro do valor do milho comum (Rovaris et al.,

2017). Seu cultivo surge como uma alternativa de incrementar a renda do produtor.

2.2 O MILHO BRANCO

O milho branco pertence a mesma espécie do milho comum (Z. mays L.), sendo
0 manejo e os tratos culturais praticamente os mesmos (Valentini et al., 2017). E denominado
como milho especial, por ndo ser cultivado para producéo de gréos secos como commaodities,
e representar um nicho especifico de mercado. No Brasil, a producdo de milhos especiais
caracteriza-se por ter maior valor agregado ao produto, gerando maior rentabilidade ao
agricultor (Rovaris et al., 2017).

A coloracdo do endosperma é expressa pela acdo do gene Y (Yellow) que, em
dominéncia, condiciona a cor amarela e na forma recessiva y, que determina a cor branca. O
endosperma é um tecido tripldde (3n). Dessa forma, endosperma com genétipo yyy tem
coloracédo branca e os outros genotipos (Yyy, YYy e YYY) apresentam uma intensificacdo
da cor amarela, em direcdo a cor laranja, com o0 aumento do nimero de alelos Y (Oliveira et
al., 2007). Isso implica no efeito xénia, que consiste na manifestacdo da expressdo fenotipica
na geracdo da planta mée, sendo necessario o isolamento espacial ou temporal das areas
produtoras de milho branco, para a manutencao de sua coloragéo.

No Brasil, esse tipo de gréo é bastante difundido nos estados do Parana, Séo
Paulo e Minas Gerais. Entre os principais municipios produtores estdo Londrina, Irati e Pato
Branco, no estado do Parana, com a finalidade de producédo de farinha de milho. No estado
de S&o Paulo, a producédo concentra-se nos municipios de Quadra, considerada a "Capital do
Milho Branco™; Tatui e Itapetininga, onde é voltada para a fabricacdo de canjica (Sawazaki
et al., 2008). Em Minas Gerais, no municipio de Barbacena, o milho branco é a base da
alimentacdo diaria, sendo consumido in natura ou no preparo de mingaus, bolos, biscoitos,
farinha de fuba branco, dentre outros (Souza et al., 2009). As inddstrias moageiras, principal
destino do milho branco, situam-se principalmente nas regides Sudeste e Sul, e em alguns

estados da regido Centro-Oeste, como Goias (Bignotto, 2011).
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Na safra 2017/2018, das 298 cultivares de milho que foram disponibilizadas,
apenas trés tém graos brancos, sendo um hibrido duplo (IPR 119), um hibrido simples (IPR
127) e uma variedade de polinizacao aberta (RS 21) (Pereira Filho & Borghi, 2018). Para 0s
pequenos produtores, as variedades de polinizacdo aberta sdo mais interessantes pela
possibilidade de producéo de semente propria. Através da ado¢édo de técnicas adequadas para
selecdo das sementes, assim o potencial produtivo se mantém, quando séo plantadas na safra

seguinte.

2.3 PARAMETROS GENETICOS

O sucesso de um programa de melhoramento depende fundamentalmente da
variabilidade genética existente nas populacfes escolhidas para estudos genéticos, sendo
que, em milho, grande parte dos esforcos estdo concentrado nos caracteres gquantitativos.
Segundo Vencovsky (1987), a maior complexidade genética estd aliada a erros
experimentais e aos efeitos do ambiente, que estdo sempre presentes, que obrigam os
melhoristas a utilizarem técnicas especificas durante o programa, a fim de separar e
interpretar as variacdes genéticas e ambientais de forma mais clara e objetiva.

A variancia genética é composta pela variancia aditiva, variancia dominante e
variancia epistatica, as quais sao acdes génicas envolvidas no controle genético da expressao
de caracteres (Vencovsky & Barriga, 1992). Para fins de selecdo, a variancia genética aditiva
€ 0 componente mais importante, uma vez que é a principal causa da semelhanca entre
parentes e, por conseguinte, o principal determinante das propriedades genéticas da
populacdo e da resposta a selecdo (Falconer & Mackay, 1996). Além disso, é o Unico
componente que pode ser prontamente estimado através das observagdes feitas na
populacéo.

A variancia aditiva tem sido uma das principais ferramentas do melhorista para
ampliar os conhecimentos sobre os caracteres em selecdo e auxiliar na escolha de métodos
de melhoramento mais eficazes (Cruz, 2005). Uma metodologia frequentemente empregada
para obtencdo da variancia genética aditiva séo os ensaios de familias de meios-irméaos; pois,
através destes ensaios obtém-se a variancia entre progénies, sendo esta de 1/4 da variancia

aditiva.

15



Com a estimacdo das variancias e seus componentes, € possivel estimar a
herdabilidade. Sua importancia esta ligada principalmente ao seu poder preditivo ao estimar
0 grau de correspondéncia entre o valor fenotipico e o valor genético, e antever possibilidade
de sucesso com aselecédo (You et al., 2016). A herdabilidade, relacionada com o efeito medio
dos genes, tem um papel importante na predicdo, expressando a confianga do valor
fenotipico como guia para o valor genético. Estudos em milho tém enfatizado a importancia
desse parametro para a maior eficiéncia na selecéo (Kassouf & Miranda Filho, 1986; Bigoto,
1988).

A predicdo de ganho para um ou mais caracteres quantitativos por diferentes
métodos de selecdo é um dos pontos principais da aplicacdo da genética quantitativa no
melhoramento (Bonomo et al., 2000). Essa abordagem preditiva € feita mediante a estimacéo
do ganho de selecdo. Seu conceito pode ser entendido como sendo a alteracdo direcionada
da média de uma ou mais caracteristicas de dada populacdo para patamares de interesse. De
modo geral, 0 ganho de selecéo é estimado levando-se em consideracao a herdabilidade, seja
no sentido amplo ou no sentido restrito, e a diferenca entre a média dos individuos
selecionados e a média original, este denominado diferencial de selecao.

Na Tabela 1 estdo apresentadas algumas estimativas de parametros genéticos
como variancia genética aditiva, herdabilidade e ganho de selecéo, para alguns caracteres de
interesse no melhoramento de milho relatados na literatura. E importante salientar que a
amplitude de estimativas encontradas para esses parametros ocorre dada a constitui¢do

genética de cada populacdo e as condicBes experimentais inerentes a cada estudo.

Tabela 1. Estimativas da varidncia genética aditiva (c%a), herdabilidade (h?) e ganho de
selecéo (GS) para os caracteres (*) peso de espigas (g planta™), (%) peso de espigas
despalhadas (kg parcela®), (3) produtividade de grdos (kg ha?l) em diferentes
populacdes de milho.

Populages o’a h? GS Fontes

2C333 111,25 26,64a3514 12,11 Raposo & Ramalho (2004)
1BR 5011 26,4 a 865 10a64,06 2,2a35 Carvalho & Souza (2007)
SESALQ-PB1 365.2 394 i Andrade ?Z(I;/(I)ignda Filho
3Linhagens - 60 - Clovis et al. (2015)
3Linhagens - 61 - Bolson et al. (2016)
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2.4  CORRELACAO ENTRE CARACTERES

O conhecimento da associacdo entre caracteres € um importante estudo nos
programas de melhoramento, porque mudancas em um determinado carater podem ocasionar
mudangas em outro (Vencovsky & Barriga, 1992). Essas associagdes podem auxiliar o
melhorista quando um carater apresenta dificuldade de avaliacdo e/ou baixa herdabilidade,
mas é correlacionado com outro de facil afericdo e alta herdabilidade. No entanto, também
podem atrapalhar o melhorista quando um carater de interesse é fortemente correlacionado
com um carater indesejavel.

Segundo Ramalho et al. (2012), a correlacdo mede o grau de associagdo entre
duas variaveis e seu valor varia de -1 a 1. Quanto mais préximo de -1 ou 1 mais forte é a
associacdo, e quando a correlacdo € igual a zero as variaveis ndo possuem associacdao. A
correlagéo positiva indica caracteres variando na mesma direcdo e a negativa em direcao
oposta. Para Carvalho et al. (2004), a magnitude do coeficiente de correlacdo pode ser
classificada em nula (r = 0), fraca (0 < |r] < 0,30), média (0,30 < |r| < 0,60), forte (0,60 < |r|
< 0,90), fortissima (0,90 < |r| < 1) e perfeita (|r|= 1).

No melhoramento de plantas, as correlacGes podem ser genéticas, fenotipicas e
ambientais. A correlacdo observada diretamente nos experimentos é a fenotipica, que pode
ser decomposta em correlacdo genética e correlacdo ambiental (Vencovsky & Barriga,
1992). A correlacao genética entre caracteres pode ser devido a pleiotropia, quando um loco
é responsavel pela expressao de mais de um carater e /ou devido a ligagdo entre os locos que
controlam os diferentes caracteres. No caso de caracteres quantitativos, que séo controlados
por muitos genes, ambos os fatores podem ser responsaveis pela ocorréncia de correlagao
genética. A correlacdo ambiental ocorre quando duas caracteristicas sdo influenciadas pelas
mesmas variac0es, nas condi¢des ambientais. Correlacbes negativas indicam que o ambiente
beneficia uma das caracteristicas em detrimento da outra, e quando positivas ambas
caracteristicas sdo beneficiadas ou prejudicadas pelas variacbes ambientais. A diferenca no
sinal entre as correlagcBes genotipicas e ambiental ocorre porque as fontes de variagdo
genética e ambiental afetam os caracteres através de mecanismos fisioldgicos diferentes
(Falconer & Mackay, 1996).

A literatura apresenta varios trabalhos que estimam essas correlacfes entre

caracteres agrondmicos na cultura do milho (Yousuf & Saleem, 2001; Souza et al., 2008;
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Bello et al., 2010; Badu-Apraku et al., 2013; Suwarno et al., 2014; Nardino et al., 2016;
Chandana et al., 2018). Mesmo assim, estudos dessa natureza ainda sao extremamente
importantes porque essas associacOes variam nas diferentes estruturas genéticas
populacionais.

Com o objetivo de averiguar a possibilidade de ganhos com a selecéo indireta,
Nardino et al. (2016) estimaram os coeficientes de correlacdo fenotipica e genética entre
diferentes caracteres agrondmicos com produtividade de grdos, em 27 hibridos simples
comercias de milho. Esses autores verificaram associacGes positivas e significativas de
produtividade de grdos com didmetro da espiga, massa da espiga, massa de gréos da espiga,
namero de gréos por fileira e massa de mil gréos. Porém, as magnitudes dos coeficientes de
correlacdo foram fracas e o uso da selecdo indireta para a produtividade de grdos nao foi
indicado.

Em outro estudo com 100 progénies de meios-irm&os de uma populagéo crioula
de milho branco, Souza et al. (2008) estimaram correlacfes genéticas entre diferentes
caracteres a fim de definir estratégias para a obtencdo de cultivares de milho para o sistema
tradicional de producdo. As correlacdes genéticas foram significativas entre os componentes
primarios da producéo e a produtividade. Por outro lado, as correlagfes genéticas aditivas
entre 0s componentes primarios e secundarios da producdo foram quase sempre ndo
significativas. Os caracteres relacionados ao florescimento mostraram-se correlacionados
geneticamente com a produtividade e componentes primarios de producdo, mas ndo com 0s
secundarios. Esses autores concluiram que a selecdo indireta para numero de plantas/area e
namero de plantas com espigas e com graos pode ser uma estratégia viavel em experimentos
conduzidos nas propriedades de pequenos agricultores ou por eles préprios, ao invés de
selecionar diretamente com base na produtividade.

Suwarno et al. (2014), estudou a obtencdo de milho biofortificado para maiores
teores de vitamina A e estimou 0 grau de associacdo entre o rendimento de grédos e as
concentracdes desta vitamina, em 156 hibridos resultantes do cruzamento de grupos
heterdticos distintos. As correlages fenotipicas indicaram que o rendimento de gréos
apresentou unicamente uma pequena correlagdo positiva e significativa com B-criptoxantina.
Este composto fornece metade da atividade da vitamina A, em relagéo ao fornecimento pelo
[-caroteno, o qual é mais interessante para a biofortificacdo. Desse modo, o rendimento de
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gréos ndo apresentou correlacdo com a concentracgéo total de vitamina A. O que indicou que
ambos o0s caracteres podem ser melhorados de forma isolada.

Em um experimento com 10 variedades de polinizacdo aberta e seus 45 hibridos
F1, em um dialelo parcial, Bello et al. (2010) observou correlagdes genotipicas e fenotipicas
positivas e significativas entre florescimento masculino e peso de espigas, entre
produtividade de gréos e altura de plantas, e também entre nimero de gréos por fileira e peso
de espigas. Os resultados apontaram que dias para o florescimento, altura de plantas e
insercdo da espiga, numero de gréos por fileira podem ser importantes caracteres para
melhoramento de populagdes de milho.

Chandana et al. (2018), em um estudo genético com populagdes F2 proveniente
do cruzamento entre trés germoplasmas com baixo teor de &cido fitico, mostraram que a
altura da planta e insercdo da espiga, comprimento da espiga, diametro de espiga, niUmero
de fileiras por espiga, nimero de gréos por fileira, 0 peso da espiga, 0 peso de cem grédos
exibiram correlagdo positiva com produtividade de grdos. A correlacdo entre produtividade
de grédos e teor de acido fitico foi ndo significativa, que revelou que a selecdo pode ser
progredida em ambas as direcdes de forma independente e é possivel obter gendtipos com
baixo teor de acido fitico e alto rendimento nas geracGes posteriores através de estratégias
de selecdo. O &cido fitico reduz a digestibilidade do amido, proteinas, gorduras e retardam
sua absorcdo, sendo que sua diminuicdo aumenta o valor nutricional do grdo.

Badu-Apraku et al. (2013) com o objetivo de confirmar a confiabilidade dos
caracteres secundarios na sele¢do para melhor produtividade de grdos, sob infestacdo por
Striga hermonthica, avaliaram dez cultivares super precoces resistentes a infestacdo dessa
erva daninha, em ambientes infestados e ndo infestados. Os pesquisadores identificaram que
0 aspecto da espiga, baseado em danos causados por doencas e insetos, comprimento,
uniformidade e enchimento de grdos e também pontuado (escala de 1 a 5, onde 1 = espigas
sadias, uniformes, grandes e bem preenchidas e 5 = espigas com caracteristicas indesejaveis),
como a unico carater com efeito direto significativo no rendimento sob infestaco artificial
por Striga. Assim, esse carater deve ser incluido para a sele¢cdo com maior produtividade de
grdos em genotipo super precoce sob infestagdo. Essa planta causa uma enorme restri¢éo ao
aumento da produtividade e o cultivo do milho nas savanas da Africa Ocidental e Central,

que constituem o cinturdo de milho da Africa.
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A producdo de grdos é um carater complexo, altamente influenciado pelo
ambiente e é construida a partir da relagdo de varios componentes da produgdo (Souza
Junior, 2001; Nardino et al., 2016). Portanto, as informacgdes sobre os coeficientes de
correlacé@o genotipica, fenotipica e ambiental, entre varios caracteres de interesse ajudam o
melhorista a determinar o grau em que 0s caracteres estdo associados a produtividade. Essas
correlagfes fornecem subsidios para a selecdo indireta em programas de melhoramento de
plantas e visam acelerar as avaliacdes e o processo de selecdo. Dessa forma, para desenvolver
gendtipos promissores, é essencial conhecer as associacdes entre diferentes caracteristicas,

principalmente com a produtividade de gré&os.

2.5  SELECAO RECORRENTE

A selecgdo recorrente consiste basicamente em identificar genotipos de interesse
e recombina-los para gerar uma populacdo melhorada, mantendo-se a variabilidade genética.
Busca-se, assim, aumentar a frequéncia dos alelos favoraveis e, consequentemente, a
probabilidade de ocorrer individuos desejaveis nas proximas geracfes. A expressao
“recorrente” indica que isso ocorre de maneira ciclica, ou seja, a populacdo é melhorada
continuamente (Paterniani & Campos, 2005).

Esse método envolve trés fases distintas. A primeira é caracterizada pela
obtencdo de progénies; a segunda envolve a avaliacdo das progénies em experimentos com
repeticdes; e a terceira fase é definida pela recombinacdo das progénies selecionadas, para
formacdo da proxima geragdo (Paterniani & Miranda Filho, 1987). Cada ciclo termina com
a recombinacéo das progénies que originardo a nova populacéo. Vale destacar que apenas a
fase de avaliacdo das progénies deve ser realizada, obrigatoriamente, durante o ano agricola,
para otimizar o processo de melhoramento (Souza Junior, 2001).

A selecdo recorrente pode ser intrapopulacional ou interpopulacional. No
primeiro caso busca-se 0 melhoramento per se da populacgéo, podendo utiliza-la como uma
nova variedade ou obter linhagens superiores para formagdo de hibridos e material basico
para programas de melhoramento. No segundo caso almeja-se a melhoraria da capacidade
de combinacdo entre duas populagdes, uma em relacdo a outra, com énfase nas performances
dos cruzamentos, tentando aproveitar ao maximo o fenébmeno da heterose, na formacao de
hibridos.
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As principais diferencas entre os varios métodos de selecéo recorrente referem-
se ao grau de controle parental das progénies avaliadas e selecionadas, a existéncia ou néo
de avaliacdo dessas progénies, o uso de testadores e controle do ambiente. Podem ser
utilizadas progénies de meios-irmdos, em que apenas 0 genitor feminino é conhecido,
progénies de irmdos completos ou irmdos germanos, em que ha controle de ambos os
genitores, e progénies endogamicas, sendo mais comuns a avaliagdo de progénies S1 ou Sy
(Hallauer et al., 2010).

No melhoramento de milho, dentre os métodos de selecdo recorrente
intrapopulacionais, o mais utilizado é o de familias de meios-irmdos associadas com
esquema de espiga por fileira, visto sua simplicidade, rapidez e eficiéncia na avaliacdo do
potencial de populagdes para originar novas variedades ou para serem extraidas linhagens
(Carvalho et al., 2003; Carvalho & Souza, 2007; Mendes et al., 2015). Outro método também
utilizado é a selecdo entre familias endogamicas, sendo menos utilizado em fun¢do da
endogamia induzida nas progénies pela autofecundacéo, a producéo de menor quantidade de
sementes, além de ser mais trabalhosa e onerosa (Souza Junior, 2001; Dhliwayo et al., 2014).
Também existe a possibilidade de se utilizar a selecdo massal, porém, seu uso é recomendado
apenas quando a herdabilidade do carater em questdo é alta, como para resisténcia ou
tolerancia a pragas e doencas (Souza Junior, 2001).

Com o uso da selecdo recorrente intrapopulacional, Carvalho et al. (2003), com
trés ciclos sucessivos de selecdo em progénies de meios-irmdos da populacdo de milho
CPATC-3, conseguiram obter aumento de produtividade de 6.914 kg.ha*, no ciclo original,
a7.807 kg.ha* no ciclo 11 de selegdo, um aumento de 12,92%. Em trabalho similar, Carvalho
& Souza (2007) verificaram aumento da produtividade média entre os ciclos 4 ao 17, de
selecdo recorrente intrapopulacional, de 6.024 a 8.340 kg.ha em progénies de milho BR
5011, o que atestou o alto potencial genético para produtividade dessa variedade, a qual
também superou em todos os ciclos a testemunha.

Dhliwayo et al. (2014), com o intuito de aumentar a concentragéo de vitamina A
em grdos de milho para obtencdo de variedades biofortificadas, conseguiram que a
concentragao total desse composto (luteina + zeaxantina + 3-criptoxantina + [3-caroteno), em
trés populagOes, estas aumentaram, em média 74%, durante trés ciclos de selecdo, o que

indicou potencial para obtengédo de novas variedades biofortificadas.
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Oliveira et al. (2015) em um estudo de adaptacdo de germoplasma exético na
regido sudoeste de Goias, avaliaram progénies de meios-irmaos e progénies S para estimar
parametros genéticos de interesse. As trés populagdes semi-exdticas apresentam potencial
para serem conduzidas em esquema de selecdo recorrente, com ganhos na produtividade de
9,27% a 11,81% no primeiro ciclo. J& Souza et al. (2018) que prosseguiram, com as mesmas
populagdes, obtiveram ganhos na produtividade de 5,32 a 10,81% no segundo ciclo. A
quantificacdo da variabilidade genética para as trés populacdes, para o primeiro e segundo
ciclo de selecdo recorrente, bem como os ganhos estimados apontam a eficiéncia desse

método para melhoria de caracteres de interesse nas populacées de milho.
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3 MATERIAL E METODOS

31 MATERIAL GENETICO

A populagdo base teve origem a partir do hibrido comercial IPR 127, que é um
hibrido simples de gréos de coloracdo branca, posteriormente, formada uma populacéo F».
Foram utilizadas 120 familias de meios-irmaos (Ml), para ampliar a base genética e evitar
efeitos negativos advindos da endogamia. Além destas, também foram incluidas 49 familias
MI originadas do cruzamento entre as populacdes PB2 (branco) e Embrapa branco, ap6s
recombinacao.

As familias MI F2 do hibrido comercial IPR 127 foram coletadas em campo de
producdo de sementes, em area central para evitar contaminagdes. Para obtencao das familias
do cruzamento entre as populagdes PB2 (branco) e Embrapa branco, foi plantado um lote
com 1.000 sementes de forma isolada e, no momento da maturacdo, foram retiradas as 49

familias MI.

3.2 INSTALACAO E CONDUCAO DOS ENSAIOS

As 169 familias MI foram avaliadas na segunda safra de 2018, em dois
ambientes. O primeiro na area experimental da Escola de Agronomia da Universidade
Federal de Goias, em Goiania-GO (16°35’48°’S; 49°16°39°°0; altitude 730 m); e 0 segundo
na &rea experimental da Universidade Federal de Jatai, em Jatai-GO (17°53’S; 51°43°0;
altitude 700 m). O delineamento experimental foi em latice triplo 13 x 13, sendo a parcela
experimental representada por uma linha de 4,0 m, com espagamento de 0,9 m entre linhas
e 0,2 m entre plantas. Os tratos culturais foram os recomendados com base na necessidade
da cultura para a regido, bem como a aplicacéo de defensivos agricolas.

As progénies foram avaliadas para os seguintes caracteres:

a) Florescimento masculino: nimero de dias da semeadura até 0 momento em que 50% das
plantas da parcela apresentavam anteras com polen;
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b) Florescimento feminino: numero de dias da semeadura até 0 momento em que 50% das
plantas da parcela apresentavam emisséo do estilo-estigma;

c¢) Intervalo de florescimento: diferenca, em dias, entre o florescimento feminino e o
florescimento masculino;

d) Altura de plantas: média da altura, em cm, de cinco plantas aleatorias da parcela, realizada
apos o florescimento masculino, com base na distancia entre o nivel do solo até a insercéo
da ultima folha superior (folha bandeira);

e) Altura de espigas: média da altura das espigas, em cm, de cinco plantas aleatérias da
parcela, realizada apds o florescimento masculino, com base na distancia entre o nivel do
solo até a insercdo da espiga superior no colmo;

) Posicéo relativa das espigas: média da razdo entre altura das espigas e altura de plantas
dos mesmos individuos, a que se referem os itens “d” ¢ “e”;

g) Plantas acamadas e quebradas: porcentagem de plantas com inclinacdo superior a 45°, em
relagdo ao alinhamento vertical ou deitadas sob solo, na época da colheita, com incluséo de
plantas quebradas abaixo da espiga principal, em relacdo ao estande total de plantas na
parcela;

h) Estande: nimero total de plantas na &rea til da parcela na ocasido da colheita;

i) Numero de espigas: contagem do nimero de espigas totais colhidas na parcela;

j) Prolificidade: razdo entre o nimero de espigas e o estande de plantas na parcela;

k) Numero de fileiras de grdos na espiga: numero médio de fileiras de gréos de cinco espigas
obtidas aleatoriamente de cada parcela;

I) Numero de gréos por fileira: nGmero médio de graos por fileira, tomado de cinco espigas
obtidas aleatoriamente de cada parcela;

m) Diadmetro de espiga: diametro médio das espigas, em cm, tomado na parte mediana de
cinco espigas aleatdrias de cada parcela;

n) Comprimento de espiga: comprimento medio das espigas, em cm, de cinco espigas sem
palha, obtidas aleatoriamente de cada parcela;

0) Diametro de sabugo: diametro médio dos sabugos, em cm, tomado na parte mediana de
cinco espigas aleatdrias e debulhadas de cada parcela;

p) Peso de espigas: peso das espigas despalhadas apos a colheita na parcela, em kg parcela
1.

q) Produtividade de grdos: peso de gréos colhidos na area Util da parcela, em kg parcela™;
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r) Umidade de gréos: em porcentagem, determinada em amostras de gréos das parcelas, com
auxilio de medidores de umidade.

Os caracteres peso de espigas e produtividade de graos foram corrigidos para
13% de umidade e para o estande ideal, por meio da analise de covariancia, conforme
apresentado por Miranda Filho, em Vencovsky & Barriga (1992). Apés estas corregoes,
esses dados foram transformados para t ha™.

3.3  ANALISES ESTATISTICAS
3.3.1 Anadlises de variancia

Foram realizadas analises de variancia individuais, relativos a cada ambiente,
para todos os caracteres, exceto estande, nimero de espigas e umidade de grdos, o qual

considerou-se o seguinte modelo e, assumiu-se seus efeitos como aleatorio:

yilg) = 1+ ti+ 1 + (b/r)ig) + eilg)

em que:
yilG): € 0 valor observado do i-ésimo tratamento, no I-ésimo bloco incompleto, da j-ésima
repeticéo;
W: é a média geral do experimento;
ti: € o efeito do tratamento i (i=1, 2, 3, ..., v =k?) ~ NID (0, o3);
rj: € o efeito da repeticdo j (j=1, 2, ..., r) ~ NID (0, 62);
(b/r)ig): é o efeito do bloco | (1 =1, 2, 3, ..., k) dentro da repeticdo j (j =1, 2, ..., r) ~ NID
0, o3);
eilj): € 0 erro associado & observagao i, com eiig ~ NID (0, o,2).
O esquema da analise de variancia individual e as esperancas matematicas dos
guadrados médios, realizadas segundo Silva et al. (2000), estdo apresentados no Anexo A.
Foi testado o pressuposto de homocedasticidade entre os dois experimentos
(Goiania-GO e Jatai-GO), por meio da razdo entre os erros intrablocos das analises
individuais (Pimentel-Gomes, 1990). Desse modo, também se considerou todos os efeitos

aleatdrios, exceto a média, e ajustou-se ao seguinte modelo da anélise conjunta:
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YilG)p) = K+ ti + ap + (r/a)jp) + (b/r/a)kiyp) + (ta)ip + eilG)p)

em que:
YilG)p): € 0 valor observado do i-ésimo tratamento, no I-ésimo bloco incompleto, da j-ésima
repeticdo, no p-ésimo ambiente;
. € a media geral dos experimentos;
ti: é o efeito do tratamento i (i=1, 2, 3, ..., v =k?) ~ NID (0, o);
(r/a)jp): € o efeito da repeticdo j (j =1, 2, ..., r), no ambiente p (p = 1, 2, ..., s) ~ NID (0, 02);
(b/r/a)iGp): € o efeito do bloco | (k =1, 2, 3, ..., k), dentro da repeticdo j (j =1, 2, ..., r), no
ambientep (p=1, 2, ..., s) ~ NID (0, o2);
ap: € o efeito do ambiente p (p=1, 2, ..., s) ~ NID (0, 62);
(ta)ip: € o efeito da interacdo do tratamento i com o ambiente p ~ NID (0, Géa);
eilpl): € 0 erro médio associado a observagao Yiige) com eiigyp) ~ NID (0, 62).

O esquema da andlise de variancia conjunta e as esperancas matematicas dos
quadrados médios, foram realizadas segundo Regazzi et al. (1999) e estdo apresentados no
Anexo B.

3.3.2 Estimacao de parametros genéticos

Por meio da analise conjunta foram estimados os componentes de variancia
fenotipica entre as médias das progénies (67), a variancia ambiental (6%), a variancia
genética entre as progénies (67 ), a variancia genética aditiva entre progénies de meios-
irmaos (Gi) e a variancia da interacdo das progénies com os ambientes (G%A), para todos 0s

caracteres. Seus respectivos estimadores, conforme Regazzi et al. (1999), foram:

6t =QMe= Q1
e (52 ()

i (52) (%)
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A2 A2
G = 40p

62 62
~ A~ PA E
S IS

em que:
“r”” € nimero de repeticdes;
“k” € o nimero de parcelas por bloco;
¢ “s” o nimero de ambientes.
Também foram estimados os coeficientes de herdabilidade no sentido amplo

para selecdo em nivel de médias de progénies (h2,) de acordo com a expressao:

=)
Bl\)
Il
>
S

Os coeficientes de variagdo ambiental (CVe%) e genético (CVe%), e a razdo

entre eles (0) foram determinados utilizando os estimadores:

G
CVg%-= x 100
A2
Op
CVg%= x 100
. CV
e =G
CVg

em que:
“m” é a média geral do carater.

Os ganhos genéticos com a selecdo entre progénies (GS e GS%) para cada
carater individualmente foram calculados por:
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__ GS
GS%= — x 100
m
em que:

“i”” é o diferencial de selecdo estandardizado para selecdo das 20% melhores progénies para

o carater de interesse;

e “c” a proporgdo da variancia genética aditiva explorada por progénies de meios-irméaos.
Os coeficientes de correlagdo genética (f,y), fenotipica (fr,) € ambiental (fgyy)

entre pares de caracteres x e y foram estimados pelas expressoes:

em que:
COVyy, COVp,, & COVE,, sdo estimativas das covariancias genética, fenotipica média e
ambiental entre 0s caracteres x e y;
8%, 62, e 65, 30 estimativas das variancias genética, fenotipica média e ambiental do
caracter X;
e Géy, Géy e aéy sdo estimativas das variancias genética, fenotipica média e ambiental do
caracter y.

As significancias dos coeficientes de correlacéo fenotipica foram avaliadas pelo

teste t-Student, a 5% de probabilidade, e de correlagdo genética e ambiental pelo teste de
permutacdo (n = 10.000).
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Todas as analises estatisticas foram realizadas por meio do “software” livre R (R

Core Team, 2019).
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4 RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1  ANALISE DA VARIACAO FENOTIPICA

As progénies apresentaram diferencas significativas (p < 0,05) para todos os
caracteres nas analises individuais (Apéndices A e B), e, com excecao de plantas acamadas
e quebradas, na andlise conjunta (Tabela 2). Isso indica presenca de variabilidade genética
passivel de ser explorada nos ciclos de selecdo recorrente e com possibilidade de ganhos
satisfatorios nos diferentes caracteres.

A fonte de variacao “Ambientes” foi significativa para a maioria dos caracteres
(p <0,01), indicando que os ambientes sdo contrastantes. As interagdes entre as progénies
com os ambientes (P x A) foram significativas (p < 0,05), para florescimento masculino,
plantas acamadas e quebradas, comprimento de espiga, peso de espiga e produtividade graos.
Desse modo, para esses caracteres, a selecdo deve ser realizada levando-se em consideracao
cada ambiente, ja que as progénies apresentaram desempenho divergente e, para 0S outros
caracteres, a selecdo pode ser realizada com base na média dos ambientes.

Quanto menor a estimativa do coeficiente de variacdo experimental, maior sera
a precisdo do experimento (Cargnelutti Filho & Storck, 2007). De acordo com a classificagdo
proposta por Scapim et al. (1995), os valores dos coeficientes de variacdo experimental
podem ser considerados médios para altura de plantas (4,5 a 9,0%), altura de espigas (6,5 a
13,0%), peso de espigas (10,5 a 22,0%) e peso de grdos (10,0 a 22,0%); e alto para
prolificidade (20,0 a 25,0%). Para os demais caracteres, 0s valores dos coeficientes de
variacdo experimental foram menores que 10%, exceto para nimero de gréos por fileira
(13,08%), intervalo de florescimento (19,45%) e plantas acamadas e quebradas (53,88%).
Essas estimativas estdo de acordo com as encontradas na literatura (Coimbra et al., 2010;
Gomes et al., 2010; Berilli et al., 2013; Revolti et al., 2016 ; Moraes & Brito, 2017).
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Tabela 2. Resumo das andlises de variancia conjunta e coeficientes de variacdo ambiental
(CVe%) para diferentes caracteres avaliados na populagdo de milho branco em
dois ambientes.

QM QM
v cL FM FF IF®W Gl AP AE
Ambiente 1 10204™ 5526™ 712" 1 364746 235785
Progénies 168 12 13" 4”7 168 401" 319"
Prog. x ambiente 164 3" 4 2" 167 131" 58"
Residuo 572 2 3 2 582 109 65
CVe% - 244 270 19,45 - 5,43 7,67
QM QM QM
v Gl AP/AE cL PAQ® GL CE DE
Ambiente 1 0700" 1 540" 1 82,7  2,897™
Progénies 168 0,003™ 168 5™ 168 53" 0,132
Prog. x ambiente 167 0,001™ 167 5 166 1,9° 0,057
Residuo 582 0,001 584 4 570 1,5 0,058
CVe% - 6,009 - 53,88 - 8,97 5,61
QM
v Gl NFE NGF DS PE PG PROL
Ambiente 1 8,68 494" 2,732™ 1936 92" 0,878
Progénies 168 6,24 3577 0,087 1,37 1™ 0,074™
Prog. x ambiente 166 1,04™ 149" 0,04 0,87 0,67 0,042
Residuo 570 1,14 133 0,042 06 0,4 0,038
CVe% - 714 1308 69 2130 220 24,92

FM: florescimento masculino (dias); FF: florescimento feminino (dias); IF: intervalo de florescimento (dias);
AP: altura de plantas (cm); AE: altura de espigas (cm); AE/AP: posicdo relativa das espigas; PAQ: plantas
acamadas e quebradas (%); CE: comprimento de espigas (cm); DE: didmetro de espigas (cm); NFE: nimero
de fileiras de graos na espiga; NGF: namero de graos por fileiras; DS: diametro de sabugos (cm); PE: peso de
espigas (t hal); PG: produtividade de grdos (t ha'); PROL: prolificidade (espigas planta™ ). **, *: significativo
a 1 e 5% de probabilidade pelo teste F; *: Dados originais somados a uma constante igual a 5 para evitar valores
negativos; 2 Dados originais transformados pela equagéo: xt = \/x, + 0.5, onde X, € o valor da observagio na
parcela.

4.2  ESTIMATIVAS DE PARAMETROS GENETICOS

Na média das progénies, o florescimento masculino (FM), florescimento
feminino (FF) e intervalo de florescimento (IF) apresentaram valores de 63,38 dias, 65,63
dias e 2,24 dias, respectivamente (Tabela 3). A amplitude entre o valor maximo e minimo
foi de 21 dias para FM e FF, e 14 dias para IF.

As estimativas de variancia genética (c3) para FM, FF e IF foram iguais a 1,62

dias?, 1,62 dias? e 0,37 dias?, respectivamente (Tabela 4). Esses valores foram superiores aos
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obtidos por Marino (2014) nos mesmos caracteres, com progénies de meios irmaos de uma
populagédo de milho superdoce avaliados em dois ambientes.

Tabela 3. Médias geral (mg), média inferior (minf), média superior (Msyp) € média de
progénies selecionas (ms, i=20%), para diferentes caracteres numa populacéo de
milho branco em dois ambientes.

Medias FM FF IF AP AE AE/AP PAQ
Mo 63,39 65,63 2,24 192,59 105,04 0,54 17,30
Minf 58,33 60,33 0,00 172,52 89,13 0,48 0,00
Msup 66,83 69,50 4,50 230,33 129,33 0,61 49,26
ms 61,15 63,17 1,06 180,64 95,32 0,51 7,78
Médias PROL CE DE NFE NGF DS PE PG

Mo 0,79 13,51 431 14,96 27,88 2,95 3,60 2,88
Minf 0,57 11,28 3,83 12,90 22,05 2,58 2,63 1,96
Msup 2,00 16,80 4,73 17,24 33,75 3,23 4,74 3,86
ms 0,97 1493 4,54 16,59 31,39 2,76 4,34 3,51

FM: florescimento masculino (dias); FF: florescimento feminino (dias); IF: intervalo de florescimento (dias);
AP: altura de plantas (cm); AE: altura de espigas (cm); AE/AP: posicdo relativa das espigas; PAQ: plantas
acamadas e quebradas (%); PROL.: prolificidade (espigas planta-1 ); NFE: nimero de fileiras de gréos na
espiga; NGF: nimero de graos por fileiras; DE: didmetro de espigas (cm); CE: comprimento de espigas (cm);
DS: diametro de sabugos (cm); PE: peso de espigas (t ha'); PG: produtividade de grdos (t ha-1).

A herdabilidade na média de progénies (hil ) aferida para esses caracteres ficou

em 76,25 % para florescimento masculino (FM), 70,39% para florescimento feminino (FF)
e 51.65% para intervalo de florescimento (IF) (Tabela 4). Esses valores podem ser
considerados altos para FM e FF e indicam pouca influéncia do ambiente na expressao do
carater, o que propicia maiores ganhos com a selecéo.

O indice de variacgdo (0) é considerado uma informacéo adicional ao melhorista
a respeito da selecdo de progénies. Segundo Vencovsky & Barriga (1992), uma situagédo
favoravel para selecdao de progénies em milho é observada quando a estimativa desse indice
apresenta valor préximo ou superior a unidade. Para os caracteres relacionados ao
florescimento, observaram-se valores de 0,82, 0,72, e 0,43 respectivamente para FM, FF e
IF (Tabela 4). O que indica uma situacdo pouco favoravel a selecdo de progénies mais
precoces em relacdo aos florescimentos, tanto masculino quanto feminino. Ja para IF, se
caracteriza pela influéncia maior da variagdo ambiental, o que resultou em baixa eficiéncia
seletiva.

As estimativas do ganho de selecdo (GS e GS%) foram de -1,55 dias (-2,45%),
-1,49 dias (-2,27%) e -0,61 dias (-27,26%), para FM, FF e IF, respectivamente (Tabela 4).
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O sinal negativo indica que a selegdo € para reducdo do tempo de florescimento e para o
intervalo. Esses resultados indicam a possibilidade de selegcé&o de progénies com menor ciclo,
reduzindo o tempo da cultura no campo e tornando-a mais adequada para a pratica de
segunda safra (Chavaglia, 2016). Além disso, o menor intervalo de florescimento € uma
caracteristica importante, quando se tem interesse na tolerdncia ao estresse hidrico. Este
causa aumento desse intervalo, acarretando menor fertilizagdo dos ovarios e
desenvolvimentos dos grdos, o que reduz significativamente a produtividade de gréos
(Bolafios & Edmeades, 1996; Anami et al., 2009; Ngugi et al., 2013).

Tabela 4. Estimativas de variancias genética (o3), genética aditiva (c%), fenotipica média
(c2), da interacdo de progénies com ambientes (c3,), coeficientes de variagio
genética (CVe%), indice de variacdo (0), herdabilidade com base na media das
progénies (h2) e ganho de selecdo (GS e GS%), em diferentes caracteres, na
populacdo de milho branco, avaliada em dois ambientes.

Carater o} o4 ot oz, CVe% 0 hZ, GS GS%
FM 1,62 6,46 2,13 0,36 201 082 0,76 -155 -245
FF 1,62 6,46 2,29 0,36 194 0,72 70,39 -149 -2,27
IF 0,37 1,49 0,72 0,03 841 043 5165 -0,61 -27,26
AP 48,46 193,85 70,58 7,90 362 067 6866 -808 4,20
AE 46,85 187,38 56,42 0,00 6,52 085 83,03 8,73 8,32

AP/AE 0,00 0,00 0,00 0,00 365 061 6889 0,02 4,24
PROL 0,01 0,02 0,01 0,00 963 0,39 045 0,07 9,04

CE 0,61 2,44 0,93 0,14 580 065 065 0,88 6,57
DE 0,01 0,05 0,02 0,00 269 048 059 0,12 2,89
NFE 0,93 3,73 1,11 0,00 6,46 090 084 124 8,30
NGF 3,73 14,93 6,24 0,57 6,94 053 060 2,09 7,52
DS 0,01 0,03 0,02 0,00 311 045 056 0,10 3,26
PE 0,09 0,36 0,23 0,07 830 0,39 040 0,26 7,33
PG 0,07 0,29 0,17 0,07 931 041 041 0,24 8,36

FM: florescimento masculino (dias); FF: florescimento feminino (dias); IF: intervalo de florescimento (dias);
AP: altura de plantas (cm); AE: altura de espigas (cm); AE/AP: posicdo relativa das espigas; PROL:
prolificidade (espigas planta); NFE: nimero de fileiras de gréos na espiga; NGF: nimero de gréos por fileiras;
DE: diametro de espigas (cm); CE: comprimento de espigas (cm); DS: didametro de sabugos (cm); PE: peso de
espigas (t ha'); PG: produtividade de gréos (t hat).

Foram observadas médias de 192,46 cm, 104,94 cm e 0,54 para altura de plantas
(AP), altura de espigas (AE) e posicéo relativa das espigas (AE/AP) respectivamente (Tabela
3). Esses resultados sé@o bem inferiores ao encontrado por Souza et al. (2009) para AP e

AE/AP e por Rovaris (2017) para AE, ambos trabalharam com populagdes de milho branco.
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Em populaces derivadas de hibridos comerciais, é esperado menor variabilidade genética
para caracteres como altura de plantas e altura de espigas, devido a depresséo por endogamia.

As estimativas de variancia genética (c3) para altura de plantas (AP), altura de
espigas (AE) e posicao relativa das espigas (AE/AP) foram iguais a 48,46 cm?, 46,85 cm? e
0,0004 cm?, respectivamente (Tabela 4). A herdabilidade na média de progénies (hfn) e
indice de variacdo (0) aferida para esses caracteres ficou em 68,66% e 0,67 para AP, 83,03%
e 0,85 para AE e 68,89% e 0,61 para a AE/AP. Esses valores indicam variabilidade genética
entre as progénies, grau elevado de correspondéncia entre fendtipo e gendtipo, o que
favorece maior sucesso na selecéo. Oliveira et al. (2015), avaliaram o potencial genético de
trés populaces semiexéticas de milho e encontraram valores de h%, e 0 inferiores a 50% e
0,69, para AP e AE.

De modo geral os programas de melhoramento de milho modernos buscam por
plantas menores, compactas e com baixa altura de espigas, principalmente, por dois motivos.
O primeiro visa o adensamento de semeadura e, assim, maior producao de grdos por unidade
de area (Vieiraetal., 2010); e o segundo fator esta relacionado a forte correlacdo entre altura
de plantas e de espigas com acamamento e/ou quebramento de plantas, que reduzem
drasticamente o rendimento da cultura (Teng et al., 2013; Xue et al., 2017). Assim, as
estimativas do ganho de selecdo (GS e GS %) foram obtidas no sentido de diminuir altura
de plantas (AP), altura de espigas (AE) e posicao relativa das espigas (AE/AP), sendo que
resultou em -8,08 cm (-4,20%), -8,73 cm (-8,32%) e -0,023 cm (-4,24%), respectivamente
(Tabela 4).

Para plantas acamadas e quebradas (PAQ), a populacdo teve média de 17,26%,
sendo um valor razodvel em comparacao a outros estudos (Tabela 3). Por exemplo, Souza et
al. (2009), que avaliaram uma populacéo local de milho branco e obtiveram médias de
27.67% a 93.38% para esta varidvel. Entretanto, neste estudo, as progénies nao apresentaram
variabilidade genética passivel de ser explorada. Isso pode ter ocorrido devido a grande
influéncia do ambiente na avaliagdo desse carater. Para prolificidade (PROL), a média das
progénies foi 0,79, isto &, existiam plantas sem espigas na populacdo. Possivelmente, esse
fato ocorreu devido a populacgéo ser derivada de F> de um hibrido simples com presenca de
carga genética, o que levou, nessa geracédo, a depressdo por endogamia. A prolificidade foi
um dos caracteres que apresentaram menor herdabilidade na média de progénies (45%), além

de apresentar indice de variacdo de 0,39, indicando grande influéncia do ambiente na
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expressdo do carater, o que dificulta a selecdo. As estimativas do ganho de selecéo (GS e GS
%) foram de 0,07 (espigas planta?) e 9,04%. Rovaris et al. (2017) obtiveram hZ, de 49,60%
e 21,83% no primeiro e segundo ciclo de selecao recorrente, respectivamente, na populagédo
IPR 114 (Tabela 3).

Para os componentes de espigas: numero de fileiras de grdos na espiga (NFE),
namero de gréaos por fileiras (NGF), didmetro de espigas (DE), comprimento de espigas (CE)
e diametro de sabugos (DS), a populacdo apresentou médias equivalentes a 14,97 fileiras,
27,83 graos/fileira, 4,31 cm, 13,48 cm e 2,95 cm, respectivamente. As estimativas de
variancia genética (c3) foram 0,93 fileiras?, 3,73 (grdos/fileira)?, 0,01 cm2, 0,61 cm? e 0,01
cm?, para NFE, NGF, DE, CE e DS, respectivamente (Tabela 3). As estimativas de
herdabilidade na média de progénies (hfn) para esses caracteres variaram de 0,56 (DS) a 0,84
(NFE) e o indice de variagdo (6) de 0,45 (DS) a 0,90 (NFE).

Crispim Filho (2018), avaliou a populagdo CCR1 nos mesmos ambientes, obteve

valores de o7 superiores para DE e inferiores para NFE, NGF, CE e DS e valores de hZ

superiores para DE e DS e inferiores para NFE, NGF e CE. Os valores c3 e h2, obtidos neste
trabalho também foram superiores aos obtidos por Khan et al. (2018), para todas os
caracteres de componente de espigas. As estimativas do ganho de selecdo (GS e GS %)
foram de 1,24 fileiras (8,30%), 2,09 graos/fileira (7,52%), 0,12 cm (2,89%), 0,88 cm (6,57%)
e -0,10 cm (3,26%) para NFE, NGF, DE, CE e DS, respectivamente.

Para os caracteres peso de espigas (PE) e peso de gréos (PG), que séo os de maior
interesse econdémico no melhoramento de milho, a populacdo apresentou médias de 3,61 t
hal e 2,88 t ha'l, respectivamente (Tabela 3). A média em PG é superior ao encontrado por
Souza et al. (2009), em uma populacao crioula de milho branco, e inferior ao encontrado por
Rovaris et al. (2017), com hibridos de milho de branco. O valor relativamente baixo em PG
pode ser decorrente das condicGes adversas encontradas nas areas experimentais e a
depressdo por endogamia decorrente da geracdo F2 do hibrido comercial.

As estimativas de herdabilidade na média de progénies (hfn) e os indice de
variacao (0) foram 0,40 e 0,39 para peso de espigas (PE) e 0,41 e 0,41 para (PG) (Tabela 4).
Esses valores sdo explicados pela natureza dos caracteres que sdo poligénicos e muito
influenciados pelo ambiente e sdo parecidos aos encontrados em trabalhos semelhantes
(Carvalho et al., 2003; Souza et al., 2009; Kist et al., 2010). As estimativas do ganho por

selecdo (GS %) foram moderadas, equivalendo a 7,33% para PE e 8,36% para PG. Desse
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modo, apenas PG, ao se selecionar as 20% melhores progénies na populacdo de milho
branco, espera-se um aumento de 0.24 t ha™! na produtividade de grdos (Tabela 4).

As estimativas dos parametros genéticos deste estudo foram semelhantes e, em
alguns casos, superiores a outros estudos com melhoramento de milho envolvendo progénies
de meios-irmaos (Carvalho et al., 2003; Carvalho & Souza, 2007; Faluba et al., 2010). Vale
ressaltar que tais estimativas, quando obtidas em diferentes ensaios, sdo de dificil
comparacdo, devido as particularidades de cada ensaio, como tipo de progénies utilizadas,
numero de ambientes, nimero de repeticdes, entre outros (Hallauer et al., 2010). Ainda assim
é interessante se levantar as estimativas na literatura para os caracteres analisados, a fim de

conhecer suas magnitudes.

43 CORRELACAO FENOTIPICA, GENETICA E AMBIENTAL ENTRE
CARACTERES

A produtividade de gréos apresentou correlacdo genetica positiva e forte com
peso de espigas (PE); forte com nimero de grdos por fileira (NGF); e média com altura de
plantas (AP), altura de espigas (AE), comprimento de espigas (CE) e prolificidade (PROL),
conforme Tabela 5. S&o muitos os trabalhos que corroboram essas associa¢fes genéticas
positivas e significativas entre estes caracteres (Yousuf & Saleem, 2001; Saidaiah et al.,
2008; Rafiqg et al., 2010; Pavan et al., 2011; Nzuve et al., 2014; Nardino et al., 2016; Alves
& Cargnelutti Filho, 2017; Pandey et al., 2017; Crevelari et al., 2018). Esses resultados
sugerem que alelos que atuam favorecendo a ocorréncia de plantas maiores, como a insergéo
de espigas mais altas, maior comprimento de espigas, maior nimero de grdos por fileiras e
mais prolificas estdo ligados ou também atuam positivamente sobre a produtividade de
grdos. Além disso, tais estudos indicam que NGF como um dos principais caracteres a ser
utilizado na selecéo indireta, para maior produtividade de grédos, devido a alta associacédo
geneéticas existente.

Uma atencdo deve ser dada a correlacdo entre produtividade com altura de
plantas e altura de espigas, visto que os programas de melhoramento de milho buscam
gendtipos mais baixos e com menor altura de insercdo das espigas, afim de diminuir o
acamamento e quebramento de plantas e também trabalhar com adensamento de plantios.

Assim, a existéncias de correlagdes fortes e positivas, entre altura de plantas e inser¢do das
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espigas com produtividade de grdos, dificultam o trabalho do melhorista. Nesta populacéo,
a correlacdo genética, fenotipica e ambiental entre esses caracteres (PG x AP; PG x AE)
apesar de significativos e positivos, sdo de medianos a fracos.

Nota-se que as correlacdes fenotipicas possuem menores magnitudes que as
genéticas, porém sdo de mais facil deteccéo de significancia devido o tipo de teste estatistico
utilizado. Lopes et al. (2002) comentaram que na pratica, os melhoristas de plantas
consideram correlacBes fenotipicas significativas apenas aquelas que apresentam
magnitudes acima de 0,50, ndo importando o sinal.

Neste estudo, a produtividade de grdos (PG) apresentou correlacdo fenotipica
negativa com florescimento masculino (FM) e feminino (FF), bem como o FM e FF
correlacionaram positivamente entre si. Assim, quanto maior o nimero de dias para o FM,
maior o numero de dias para o FF, e consequentemente, menor sera a produtividade.
Magalhdes & Durdes, 2002 apontam que isso pode ocorrer devido a falta de sincronia entre
0 FM e FF levando a menor taxa de polinizagdo, que acarretou na perda de produtividade,
entretanto na populacdo de milho branco deste estudo o intervalo de florescimento nao foi
elevado, essa correlacdo negativa pode ter ocorrido devido a outros fatores. Resultados
similares sdo reportados na literatura (Souza et al., 2008; Pandey et al. 2017, Reddy &
Jabeen, 2016; Bhusal et al., 2017; Pavan et al., 2011).

De forma geral, a existéncia de correlacdo ambiental positiva indica que o0s
efeitos ambientais atuam para aumentar a expressao fenotipica de um carater também
contribuem para aumentar a expressao de outro carater (Ramalho et al., 2012). Ja para
correlacdo fenotipica, valores positivos indicam a existéncia de uma relacdo linear entre as
variaveis de forma geral, ou seja, 0 aumento de uma variavel conduz ao aumento da outra
(Carvalho et al., 2004).

As estimativas de correlagdes ambientais foram de menor magnitude que as
genotipicas e fenotipicas, com excegdo de PROL com PG e PROL com PE. Isso indica que
fatores genéticos tiveram maior influéncia na definicdo da correlagéo fenotipica do que os
fatores ambientais. Resultados semelhantes sdo relatados em varios trabalhos (Ribeiro et al.,
2016; Nardino et al., 2016; Baretta et al., 2016; Bello et al., 2010). As maiores magnitudes
de correlagdes ambientais foram observadas entre PG x PROL e PROL x PE. O que mostra
que esses pares de caracteres sdo afetados pelas mesmas condi¢des de ambiente e de maneira

semelhante.
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Tabela 5. Estimativas de correlacdo genética entre pares de caracteres numa populacdo de milho branco avaliada em dois ambientes.

FF IF AP AE AE/AP CE DE NFE NGF DS PE PG PROL
FM 0.89™ -0.29 -0.19 -0.14 -0.08 -0.51 0.09 0.57" -0.92 0.68™ -0.77 -0.78 -0.07
FF - 0.20 0.10 0.16 0.16 -0.29 -0.01 0.30 -0.73 0.48™ -0.75 -0.75 -0.22
IF - - 0.63 0.67 0.47™ 0.52 -0.18 -0.56 0.50 -0.43 0.09 0.13 -0.19
AP - - - 0.92™ 066~ 0527 -0.14 -0.50 0.35" -0.32 0.26 0.30" -0.17
AE - - - - 0.83" 0.62” -0.06 -0.55 0477  -0.25 0.34™ 0.38” -0.19
AE/AP - - - - - 0.53 -0.06 -0.49 0.48 -0.19 0.31 0.41 -0.04
CE - - - - - - -0.42 -0.88 0.73 -0.55 0.40 0.59™ 0.40"
DE - - - - - - - 0.43 -0.31 0.64" 0.18 0.03 -0.09
NFE - - - - - - - - -0.88 0.60™ -0.59 -0.65 -0.25
NGF - - - - - - - - - -0.86 0.83"  0.93” 0.40"
DS - - - - - - - - - - -0.40 -0.58 -0.10
PE - - - - - - - - - - - 0.96™ 0.37
PG - - - - - - - - - - - - 0.52"

FM: florescimento masculino (dias); FF: florescimento feminino (dias); IF: intervalo de florescimento (dias); AP: altura de plantas (cm); AE: altura de espigas (cm); AE/AP:
posicdo relativa das espigas; PAQ: plantas acamadas e quebradas (%); PROL: prolificidade (espigas planta™* ); NFE: nimero de fileiras de gréos na espiga; NGF: nlimero
de gréos por fileiras; DE: diametro de espigas (cm); CE: comprimento de espigas (cm); DS: diametro de sabugos (cm); PE: peso de espigas (t ha! ); PG: produtividade de

gréos (t ha).

** * :significativo a 1 e 5%, respectivamente , por teste de permutacdo (n = 10.000).
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Tabela 6. Estimativas de correlacdo fenotipica entre pares de caracteres numa populacdo de milho branco avaliada em dois ambientes.

FF IF AP AE AEAP CE DE NFE NGF DS PE PG PROL
FM 0.84™ -028" -0.17"7 -012 -0.03 -0.38" 002 048" -069" 044" -0527 -057" -0.07
FF - 0.29™  0.03 0.12 016" -0.19° -0.06 027" -056" 028" -0.50" -0.53" -0.13
IF - - 0377 042" 030" 032" -0.12 -0.38" 026 -0.277" 0.02 0.04 -0.10
AP - - - 0.83” 0.38" 045" 006 -0.36" 0.33" -017" 0317 0317 -0.04
AE - - - - 078" 0.49™ 000 -045" 0377 -0.177 025" 0.29" -0.07
AE.AP - - - - - 0.377" -0.04 -0.38" 0.30" -0.13 0.12 0.18°  -0.03
CE - - - - - - -0.11 -0.64™ 0617 -0.31" 042" 053" 0277
DE - - - - - - - 0.39” -0.07 0517 030" 0.22" -0.01
NFE - - - - - - - - -0.63" 0.46™ -0.32" -0.40" -0.11
NGF - - - - - - - - - -0.48™ 0607 0697 025"
DS - - - - - - - - - - -0.15 -0.277  -0.06
PE - - - - - - - - - - - 0.93™ 0.50™
PG - - - - - - - - - - - - 0.53™

FM: florescimento masculino (dias); FF: florescimento feminino (dias); IF: intervalo de florescimento (dias); AP: altura de plantas (cm); AE: altura de espigas (cm); AE/AP:
posicdo relativa das espigas; PAQ: plantas acamadas e quebradas (%); PROL.: prolificidade (espigas planta ); NFE: nimero de fileiras de gréos na espiga; NGF: nimero
de gréos por fileiras; DE: didmetro de espigas (cm); CE: comprimento de espigas (cm); DS: diametro de sabugos (cm); PE: peso de espigas (t ha! ); PG: produtividade de
grdos (t hat).

** *: significativo a 1 e 5%, pelo teste t, respectivamente.
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Tabela 7. Estimativas de correlacdo ambiental entre pares de caracteres numa populacdo de milho branco avaliada em dois ambientes.

FF IF AP AE  AE/AP CE DE NFE NGF DS PE PG PROL
FM 0.64 029  -0.10 0.00 0.08 -0.15  -0.14 0.00 -0.15 0.00 023 -022 -0.14
FF - 055  -0.22  -0.05 0.10 -0.13  -0.17 -004 -0.17 -0.06 -0.27 -0.27 -0.15
IF - - -0.16  -0.07 0.05 0.01 -0.05 -0.04 -005 -0.07 -0.09 -0.09 -0.03
AP - - - 0.68 -0.04 0177 023" 013 023" 006 027" 0.28"  0.05
AE - - - - 0.68™ 0.16™ 0.18™  0.07 0.11 0.01 0207 0.19" 0.10
AE/AP - - - - - 0.03 -0.01 -0.03 -010 -0.04 0.00 -0.01 0.10
CE - - - - - - 0.40™  0.05 048 023" 0397 0407 013"
DE - - - - - - - 0.32 040 034"  0.40 0.42 0.13
NFE - - - - - - - - 0.08 0.16™ 0.23 0.21 0.09"
NGF - - - - - - - - - 0.16° 0.40™ 043" 014"
DS - - - - - - - - - - 0.16 0.14 0.03
PE - - - - - - - - - - - 0.96™ 0.65™
PG - - - - - - - - - - - - 0.62™

FM: florescimento masculino (dias); FF: florescimento feminino (dias); IF: intervalo de florescimento (dias); AP: altura de plantas (cm); AE: altura de espigas (cm); AE/AP:
posicdo relativa das espigas; PAQ: plantas acamadas e quebradas (%); PROL: prolificidade (espigas planta* ); NFE: nimero de fileiras de gréos na espiga; NGF: nlimero
de gréos por fileiras; DE: diametro de espigas (cm); CE: comprimento de espigas (cm); DS: didametro de sabugos (cm); PE: peso de espigas (t ha' ); PG: produtividade de
gréos (t ha).

** *:significativo a 1 e 5%, respectivamente , por teste de permutacdo (n = 10.000).
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Para a maioria dos pares de caracteres houve concordancia na direcdo dos
coeficientes de correlacdo genética, fenotipica e ambiental. Em alguns casos, houve
discordancia, e podem ser atribuidos a efeitos modificadores do ambiente e a diferentes
mecanismos fisiologicos que controlam a expressao dos caracteres (Falconer & Mackay,
1996).
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5 CONSIDERACOES FINAIS

As premissas basicas da sele¢do recorrente sdo a manutencéo da variabilidade
genética e obtencdo de ganhos satisfatorios em ciclos continuos de selecdo. Esse processo
sO € possivel se as populacdes utilizadas apresentarem variabilidade genética e meédias
aceitveis para os caracteres de interesse. A estimacdo dos parametros genéticos e
fenotipicos, como os que foram estimados neste estudo, permitem a verificacdo desses
requisitos em diferentes populacdes.

A populacdo de milho branco apresentou variabilidade genética para a maioria
dos caracteres de interesse e capaz de garantir ganhos com a selecdo recorrente
intrapopulacional. Embora a média de produtividade possa ser considerada baixa quando
comparada a produtividade do milho comum, esta é considerada satisfatoria para o milho
branco. Além disso, essa populacdo encontra-se na fase inicial de melhoramento. Ademais,
alguns fatores como a época de avaliacdo (safrinha), falta de chuva e ataques de passaros,
podem ter contribuido para diminuir a produtividade dos gréos na populag&o.

Os programas de melhoramento buscam genotipos que tenham ndo somente alta
produtividade, mas que englobem outros caracteres agrondémicos de interesse, a estimacao
de correlacdo de diferentes naturezas entres esses caracteres auxiliam os melhoristas a
delinear melhores estratégias de selecdo dentro de seus programas. A correlacdo positiva e
forte entre altura de plantas e produtividade de grdos é um exemplo de uma associacao
indesejada e que deve ser melhor analisada na selecao.

Neste estudo foram identificadas correlacBes genéticas, fenotipicas e ambientais
entre a maioria dos caracteres, principalmente com a produtividade de gréos e peso de
espigas. Entretanto, as correlagdes ocorreram no sentido desejavel, exceto para altura de
plantas e altura de espigas, mas neste caso, os valores foram de média a baixa magnitudes.

Os resultados do presente estudos deixam excelentes contribuigdes: a) O
conhecimento sobre a variagdo quantitativa dos caracteres agrondmicos de importancia para
0 melhoramento, bem como a verificagdo das existéncia de correlagdes que auxiliam no

processo de selecdo de acordo com o interesse; b) O proprio germoplasma de milho branco

42



apresenta bom desempenho agrondmico, com possibilidade de sobressair o seu valor
genético ap6s a recombinacdo das familias selecionadas. Os ganhos esperados com sele¢éo,

com base em teorias consolidadas no contexto do melhoramento, apontam para essa direcao.
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6 CONCLUSOES

A populacéo de milho branco possui variabilidade genética para todos caracteres
agrondmicos avaliados, exceto para porcentagem de plantas acamadas e quebradas.

A populacdo ¢ apta para ser conduzida em esquema de selecéo recorrente para
produtividade de grdos e componentes de produgdo, no ambito do programa de
melhoramento genético da Universidade Federal de Goiés.

Todos os caracteres, com excecdo do diametro de espigas, apresentaram ao
menos uma estimativa de correlacdo genética, fenotipica ou ambiental significativa,
indicando que mudancas em um dado carater podem alterar a média de outros
correlacionados.

A selecdo indireta no carater nmero de gréos por fileira e peso de espigas podem
resultar em ganhos diretos na produtividade de grdos e melhorar o processo de sele¢édo do

programa de melhoramento.
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APENDICES

Apéndice A. Quadrados médios das analises de variancia individuais, coeficientes de variacdo ambiental (CVe%) e médias para diferentes
caracteres avaliados numa populacdo de milho branco em Goiania-GO.
Quadrado médio

FV

GL FM FF IF AP AE AE/AP PROL PAQ®
Repeticdes 2 20.895 27.651 34.022 690.500 334.510 0.006 0.018 19.013
Bloco/Rep. 36 9.397 12.091 2.862 548.950 290.090 0.002 0.097 4.770
Progénies 167  8.253**  7.996**  3.610** 258.050** 183.570** 0.002**  0.074**  4.640**
Erro intrabloco 283 3.395 3.968 2.165 110.500 66.840 0.001 0.046 3.249
CVe% 2.766 2.929 23.016 6.077 9.157 7.053 26.303 64.491
Média 66.670 67.790 1.390 175.090 90.070 0.510 0.820 11.200
FV Quadrado médio

GL CE DE NFE NGF DS PE PG
Repeticdes 2 5.043 0.195 1.168 185.714 0.018 3.266 1.972
Bloco/Rep. 36 2.978 0.110 2.231 25.037 0.116 1.048 0.780
Progénies 167  4.299*%*  0.101**  3.777** 24.051** 0.079* 0.927** 0.675**
Erro intrabloco 283 1.587 0.067 1.375 15.037 0.058 0.521 0.373
CVe% 9.149 5.945 7.884 13.820 8.048 17.800 19.179
Média 13.820 4.360 14.930 28.490 2.980 4.090 3.220

FM: florescimento masculino (dias); FF: florescimento feminino (dias); IF: intervalo de florescimento (dias); AP: altura de plantas (cm); AE: altura de espigas (cm); AE/AP:
posicdo relativa das espigas; PAQ: plantas acamadas e quebradas (%); CE: comprimento de espigas (cm); DE: diametro de espigas (cm); NFE: nimero de fileiras de gréos
na espiga; NGF: nimero de gréos por fileiras; DS: didmetro de sabugos (cm); PE: peso de espigas (t ha! ); PG: produtividade de grédos (t ha' ); PROL: prolificidade (espigas
planta®). **, *: significativo a 1 e 5% de probabilidade pelo teste F; 1: Dados originais somados a uma constante igual a 5 para evitar valores negativos; 2: Dados originais

transformados pela equacéo: xt = ,/x, + 0.5, onde X, é 0 valor da observagdo na parcela.
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Apéndice B. Quadrados médios das analises de variancia individuais, coeficientes de variacdo ambiental (CVe%) e médias para diferentes
caracteres avaliados numa populacdo de milho branco em Jatai-GO.

Quadrado médio

FV

GL FM FF IF® GL AP AE AE/AP GL PROL
Repeticdes 2 26503 121.631 34.587 2 2377.310  1473.800 0.003 2 0.129
Bloco/Rep. 36 16.153  14.775 3.502 36 1143.250 426.510 0.003 36 0.058
Progénies 165 6.820**  8.207** 2.639** 168 274.50**  194.630**  0.002** 167 0.042*
Erro intrabloco 289 1.416 2.350 1.813 299 108.170 62.870 0.001 287 0.031
CVe% 1.977 2.410 16.631 4.923 6.603 5.028 23.197
Média 60.170  63.270 3.100 211.280 120.070 0.570 0.760
v Quadrado médio

GL PAQ®@ GL CE DE NFE NGF DS PE PG
Repeticdes 2 4.907 2 80.580 0.791 1.775 107.160 0.108 4.971 3.912
Bloco/Rep. 36  16.002 36 121.920 0.204 5.721 39.193 0.066 2.518 1.910
Progénies 168 5.652** 167 498.620**  0.0895**  3.525%* 26.668**  0.049**  1.119**  0.898**
Erro intrabloco 300 4.019 287 384.820 0.049 0.909 11.493 0.026 0.659 0.469
CVe% 46.984 8.779 5.229 6.331 12.278 5.569 25.650  26.878
Média 23.110 13.190 4.250 15.060 27.610 2.900 3.170 2.570

FM: florescimento masculino (dias); FF: florescimento feminino (dias); IF: intervalo de florescimento (dias); AP: altura de plantas (cm); AE: altura de espigas (cm); AE/AP:
posicdo relativa das espigas; PAQ: plantas acamadas e quebradas (%); CE: comprimento de espigas (cm); DE: diametro de espigas (cm); NFE: nimero de fileiras de gréos
na espiga; NGF: nimero de graos por fileiras; DS: diametro de sabugos (cm); PE: peso de espigas (t ha*); PG: produtividade de gréos (t ha* ); PROL: prolificidade (espigas
plantal). ** *: significativo a 1 e 5% de probabilidade pelo teste F; 1: Dados originais somados a uma constante igual a 5 para evitar valores negativos; 2: Dados originais

transformados pela equacéo: xt = ,/x, + 0.5, onde X, é 0 valor da observagdo na parcela.
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ANEXOS

Anexo A. Esquema das analises de variancia individuais e esperancas dos quadrados medios.

FV GL QM E(QM) F
Repeticoes r-1 - - -
Bloco/Rep. r(k-1) - - -
Tratamentos v-1 Q2 0,25+($) roz  QiQu
Erro intrabloco (k-1)(rk-k-1) Q1 ok -

r: nimero de repeti¢des; v: nimero de tratamentos; k: nimero de tratamentos por blocos.

Anexo B. Esquema da anélise de variancia conjunta e esperancas dos quadrados médios.

FV GL QM E(QM) F
Q+ () Q

Ambiente S (k+k1) 1

s-1 Qs - Qst (T) Q
Rep./Local s(r-1) Qs - -
Blocos/rep./local sr(k-1) Q4 - -

2 k 2 k 2
Tratamentos v-1 Qs Ot (m) ropa t+ (Q) rsop Q3/Q2
: k

Trat. Xambiente  (5.1)(v-1)  Q 0%+(k—+1) N Q2/Q1
Resfduo s(k-1)(rk-k-1) Q1 o%

r: nimero de repeticdes; v: nimero de tratamentos; k: nimero de tratamentos por bloco; s: nimero de

ambientes.
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