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VARIABILIDADE GENETICA E POTENCIAL PRODUTIVO EM TRES
POPULACOES SEMIEXOTICA DE MILHO (Zea mays L.)

RESUMO: Com a possibilidade do plantio de milho em duas épocas (safra e
safrinha) o Brasil tem elevado a produgdo total de milho, porém é necessario
desenvolver novos hibridos e variedades visando o aumento da produtividade em
ambas as épocas de plantio, para atender a crescente demanda pelo grao de milho.
Os objetivos do presente trabalho se dirigem ao estudo da variabilidade genética,
avaliar o potencial produtivo, estimar a depressao por endogamia e avaliar o
comportamento quanto a resisténcia ao complexo de enfezamento em trés
populacbes semiexoticas de milho, para fins de selecdo recorrente. Foram
instalados dois experimentos: Jatai (GO) e Anhembi (SP). No primeiro experimento
foram utilizadas familias de meios-irmaos, que foram avaliadas em experimentos
delineados em blocos casualizados com trés repeticdbes de parcelas de 4m
(espagamento de 0,90m) com 20 plantas. No segundo experimento foram utilizadas
familias de meios-irmaos e familias S; com duas repeticdes de parcelas de 3m
(espagcamento de 0,90m) com 15 plantas. Foram avaliados os seguintes caracteres:
AP — altura de planta (cm), AE — altura de espiga (cm), DE — didmetro de espiga
(cm), CE — comprimento de espiga (cm), NP — nimero de plantas, NE — nimero de
espiga, PE — peso de espiga (g.parcela’), PG — peso de graos (g.parcela”), PE4 —
peso de quatro espigas, PG4 — peso de graos de quatro espigas, NR — nimero de
ramificacdes do pendao, CP — comprimento de pendédo (cm), AD — avaliacdo de
doenga foliar e ACE — avaliagdo do complexo de enfezamento. As populagbes
semiexoticas apresentaram um excelente padrdo de variabilidade genética e um
bom potencial produtivo, apresentando em média produtividade de 70% em relagédo
a testemunha. Dentro das trés populagdes observou-se um comportamento diferente
das familias em relagcdo a resisténcia ao complexo de enfezamento, indicando que
selegbes para este carater nas populagdes pode trazer resultados satisfatorios.

PALAVRA CHAVE: complexo de enfezamento, depressdo por endogamia, familias
de meios-irmaos, familias s e germoplasma exatico.
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GENETIC VARIABILITY AND POTENTIAL PRODUCTION IN THREE SEMIEXOTIC
POPULATIONS OF MAIZE (Zea mays L.)

ABSTRACT: With the possibility of planting corn in two seasons (normal and late
crops) the Brazil has increased the total corn production, but it is necessary to
develop new hybrids and varieties aiming to increase productivity in both planting
dates, to attend increasing demand for this commodity. The objectives of the present
work were directed for the study the genetic variability, evaluate the yield potential
and estimate inbreeding depression in three semiexotic populations of maize, for
purposes of recurrent selection. The field evaluation was in two experiments: Jatai
(GO) and Anhembi (SP). The first experiment was represented by half-sib families,
which were evaluated in randomized complete blocks with three replications with
plots of 4m (0.90 m spacing) with 20 plants. The second experiment included half-sib
and S1 families in two replications with plots of 3m (0,90 m spacing) with 15 plants.
The following primary characters were evaluated: AP - plant height (cm), AE - ear
height (cm), DE — ear diameter (cm), EC - ear length (cm), NP - number of plants, NE
— ear of number, PE - ear weight (g parcela™), PG — total grain weight (g parcela™),
PE4 - four ear weight, PG4 - four ear grain weight , NR -tassel branch number, CP -
tassel length (cm), AD - evaluation of foliar disease and ACE - evaluation of corn
stunt complex. The semiexétic populations CRE had an excellent pattern of genetic
variability and a good productive potential, presenting an average yield of 70%
compared to checks. Within the three populations it was observed differences of
families in relation to resistance to corn stunt, indicating that selection for this trait
can fairly effective.

KEYWORD: corn stunt complex, exotic germoplasm, half-sib families, inbreeding
depression e S; families.



1. INTRODUCAO

Com o crescimento populacional, estima-se que o planeta tera cerca de 9,6
bilhées de habitantes em 2050 (FAO, 2013) o que demandara um grande aumento
na producdo de alimentos para atender as necessidades de toda a populagao
humana. O milho é um dos principais cereais utilizados na alimentagdo humana,
utilizado de forma direta ou indireta. O uso indireto destinado para alimentagcao
animal, corresponde a 70% da sua producdo. A crescente demanda por energia
alternativa e renovaveis elevou a demanda por milho para producdo de etanol. Na
safra de 2010/2011, aproximadamente 128 milhées de toneladas foi destinado a
producéo de etanol (USDA, 2012).

Estima-se que a producdo mundial de milho atingira 945,8 milhdes de
toneladas na safra 2012/2013. Os Estados Unidos, sendo o principal produtor deste
cereal, ir4 produzir cerca de 38% deste total e o Brasil, como o terceiro maior
produtor, contribuira com aproximadamente 8% da produgdo mundial (USDA, 2013).

A producéo de milho no Brasil é caracterizada pelo plantio em duas épocas:
primeira safra e segunda safra ou safrinha. Devido a uma demanda crescente e
como uma alternativa viavel ao sistema de produgéo e de sucessao de culturas, o
plantio de milho safrinha cresceu acentuadamente nos Ultimos anos. A expansao do
plantio de segunda safra se deu em diferentes regides edafoclimaticas e o aumento
do nivel tecnolégico do agricultor permitiu que aumentos significativos de
produtividade fossem alcancados. Na udltima safra (2012/2013) a area cultivada na
safrinha foi superior ao da safra normal atingindo uma producéo de 44,2 milhdes de
toneladas. Porém a expansao por si s6, ndo é suficiente para atender a demanda,
sendo necessario desenvolver hibridos e variedades mais produtivas. A principal
regido produtora de milho safrinha, com mais de 65% da producdo nacional, é o
Centro-Oeste (CONAB, 2013).

A expansao do cultivo do milho em todas as regides agricolas do pais, nas
diferentes condicoes edafoclimaticas, se deve a sua ampla variabilidade genética.
Entre as espécies cultivadas com elevado interesse econdmico, o milho é uma das

espécies geneticamente mais estudada, sendo aquela que possui a caracterizagao



genética mais detalhada (NASS et al., 2001. Este cereal se tornou um modelo para
espécies aldégamas, devido a separagao das inflorescéncias masculina e feminina na
mesma planta (espécie mondica), do numero de sementes produzida pela
inflorescéncia feminina, da facilidade na manipulacdo, da natureza dos
cromossomos, do baixo nimero de cromossomos (n=10), do tipo de reproducao, da
facilidade para realizar polinizagdes manuais e da possibilidade de gerar diferentes
tipos de progénies (NASS; PATERNIANI, 2000).

Um dos pontos importantes no melhoramento de milho é a escolha do
germoplasma a ser utilizado, que devera ser realizada de acordo com o objetivo do
programa. Germoplasma exoético tem sido de grande importancia no melhoramento
de milho e sua utilizagao tem contribuido expressivamente para aumentos de
produtividade do milho no Brasil. A introgressao do germoplasma exético nao é uma
tarefa facil, em funcédo da baixa capacidade adaptativa, recomenda-se o cruzamento
com material local adaptado. Estudos classicos sobre a introdugdo de
germoplasmas demonstraram a possibilidade de cruzamentos aumentando a
variabilidade genética resultante (HALLAUER, 1978).

Apos introgressao o conhecimento das populagdes geradas assume um papel
importante. Para tal, a estimacdo dos parametros genéticos, torna-se de grande
relevancia, pois possibilita a identificagdo da natureza da agédo dos genes envolvidos
no controle dos caracteres quantitativos, avaliar a eficiéncia de diferentes estratégias
de melhoramento para obtencdo de ganhos genéticos e manutencdo da base
genética adequada nas populagoes.

Com intuito de estudar o potencial agrondmico de trés populagdes
semiexoticas de milho para utilizacdo em programas de melhoramento, o presente
trabalho teve como objetivos: a) avaliar a variabilidade genética em familias de
meios-irmaos de trés populagbes semiexoticas de milho, com vistas a ampliagéo da
base genética do germoplasma utilizado no Brasil, com énfase na regido do
sudoeste de Goias; b) avaliar o potencial produtivo das trés populacbes
semiexoticas de milho em condigdes de safrinha no Sudoeste de Goias; ¢) obter
estimativas de depressao por endogamia para variaveis de interesse agrondémico e
d) avaliar o comportamento das populagdes quanto a resisténcia ao complexo de

enfezamento.






2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. Importancia econémica do milho

O milho é uma graminea da familia poaceae e da espécie Zea mays. E uma
espécie tipicamente aldgama com predominancia de polinizagdo cruzada, sendo que
a quantidade de autofecundagao que ocorre no campo de cruzamento é considerada
insignificante (KIESSELBACH, 1922).

Um dos cereais de maior importancia na economia mundial € o milho e é
caracterizado pelas diferentes formas de utilizacdo, que vai desde a alimentagao
animal até a sua utilizacdo na industria de alta tecnologia. O uso deste cereal como
alimentagéo animal representa cerca de 70% da produg¢do mundial. Atualmente os
Estados Unidos é o principal produtor de milho no mundo, estimando uma producéo
total de 359,2 milhées de toneladas para o ano de 2013 (USDA, 2013), enquanto o
Brasil é o terceiro maior produtor do mundo com uma producdo estimada para a
safra 2012/2013 de 79,08 milhdes de toneladas (CONAB, 2013).

No Brasil o milho tem destaque por ocupar a segunda maior area cultivada no
pais e pela viabilidade do cultivo em duas safras. A segunda safra (safrinha) tem
ganhado destaque devido ao crescimento em area e produtividade, nos ultimos
anos. No ano agricola 2002/2003, a safrinha contribuiu com 27% da produgéo
nacional de milho, nesta Ultima safra 2012/2013, a safrinha atingiu 56% da
producdo. A principal regido produtora de milho safrinha é o centro-oeste do Brasil,
que é representada pelos estados do Mato Grosso, Mato Grosso do Sul e Goias que
juntos representaram cerca de 65,7% da produg¢do nacional da segunda safra
(CONAB, 2013). Em Goias a regiao de Jatai, no sudoeste do estado, tem se
destacado pela extensa area cultivada com milho safrinha e por apresentar uma das

maiores médias de produtividade do pais.

2.2. Origem, evolucao e melhoramento genético do milho

Ha evidéncias de que o milho tenha origem da América Central e tem sido

desenvolvido nos Ultimos oito mil anos (PATERNIANI et al., 2000), sendo uma das



culturas mais importantes das civilizagdes asteca, maia e inca. O botanico Lineu em
sua classificagao de géneros e espécies, denominou-o de Zea mays, “Zeia” do grego
(graos, cereal) e “mays” em homenagem a um dos principais povos da América, os
maias. A teoria mais aceita sobre a origem do milho é que tenha se originado do
teosinte; ambos possuem n=10 cromossomos, 0s quais sao homdlogos e se cruzam
facilmente, resultando em produtos férteis e semelhantes ao milho e/ou teosinte,
com pequenas diferencas génicas. Provavelmente, é a espécie que possui maior
variabilidade genética entre todas as plantas cultivadas, decorrente de alteragdes
nas frequéncias g@énicas, que ocorreram durante o processo evolutivo
(PATERNIANI; CAMPOS, 1999).

O milho era cultivado pelos indigenas na América do Sul sob diferentes
condicoes, épocas de semeadura e altitudes, principalmente, pela grande
variabilidade genética existente e especificidade desenvolvida pela cultura em
ambientes especificos. Posteriormente, essas variedades indigenas foram
melhoradas pelos povos ocidentais do hemisfério Norte, que desenvolveram as
primeiras ragas comerciais, que mais tarde foram re-introduzidas na América do Sul,
dando origem as nossas ragas recentes (PATERNIANI et al., 2000)

Por volta de 1915, ragas provenientes da América do Norte, foram
introduzidas, cultivadas e cruzadas com raga local. As variedades produzidas a partir
destes cruzamentos foram disseminadas pelo Pais. Posteriormente, os agricultores
deram inicio ao processo de selecdo simples, selecionando de suas lavouras as
melhores espigas por planta individual (PATERNIANI; CAMPQOS, 1999).

Os primeiros trabalhos de melhoramento de milho hibrido iniciaram em 1930
no Instituto Agronémico de Campinas — IAC e na Universidade Federal de Vicosa —
UFV. Em meio a este periodo, iniciou-se o resgate e conservacao de germoplasma
de milho pelas instituicbes publicas junto a agricultura familiar. Em 1937, o
Departamento de Genética da Escola Superior de Agricultura Luis de Queiroz
(ESALQ), em Piracicaba, iniciou os estudos de ragas indigenas de milho (MIRANDA
FILHO; VIEGAS, 1987). Em 1952, foi criado na ESALQ/USP o primeiro banco de
germoplasma de milho no Brasil, no qual foram armazenados e conservados 0s
materiais coletados na Argentina, Bolivia, Paraguai, Brasil e Guianas, totalizando

3.000 acessos, que serviram de base para programas nacionais de melhoramento



de milho (SOARES, 1998). Em 1975, os acessos de milho da ESALQ foram
transferidos para o Centro Nacional de Pesquisa de Milho e Sorgo (CNPMS),
mediante suporte do Centro Nacional de Recursos Genéticos e Biotecnologia
(CENARGEN). Desde entao, trabalhos de regeneracédo, conservagdo em curto e
longo prazo e de caracterizagdo vém sendo realizados pelo Banco Ativo de
Germoplasma de Milho (BAG — milho), que também disponibiliza os materiais para
intercambios com outras instituicoes (SOARES, 1998; PATERNIANI; CAMPOS,
1999).

2.3. Uso de germoplasma exético

O termo exético foi definido por varios autores e entre estas definicdes estéd a
de Hallauer (1978) que considerou germoplasma exético como sendo todas as
fontes de germoplasma que ndo sido imediatamente Uteis ou adaptadas para um
programa de melhoramento genético especifico, ou seja, quando ajustes fisiolégicos
serdo necessarios para naturalizar e aclimatizar o germoplasma para sua utilizacao.
Por sua vez, Lonnquist (1974) definiu milho exdtico como sendo oriundo de outra
area, estando representado por adaptacoes a diferentes altitudes, latitudes, tipo de
solo, além de outros fatores ambientais. Dentro desta ampla diversificacdo de
significados, os germoplasmas exéticos podem ser constituidos por racas,
populagodes, linhagens, etc., desde que quando cultivados em areas diferentes dos
seus locais de adaptagdo, ndo manifestem suas potencialidades sem um ajuste
fisiologico (SANTOS, 1985).

Segundo Sprague (1980), os melhoristas tém procurado ampliar a
variabilidade genética manipulada em seus programas, principalmente através de
intercambio de linhagens elites entre programas distintos de melhoramento genético;
porém, os germoplasmas exoticos existentes nos centros de origem, centros de
diversificacao e bancos de germoplasma, ainda sdo pouco explorados. As trés
principais razdes para o uso de germoplasma exé6tico nos programas de
melhoramento descritas por Geadelmann (1984); Albrecht e Dudley (1987) sdo: 1)
aumentar a diversidade genética para se proteger contra a vulnerabilidade genética

aparente; 2) proporcionar uma fonte de genes para caracteristicas especificas, tais



como resisténcia a doencas, pragas e a tolerancia a estresses; 3) proporcionar uma
fonte de alelos favoraveis para aumentar o rendimento por variagées genéticas Uteis
e aumentar a heterose. Independentemente de sua importdncia e a grande
quantidade de informacdo sobre germoplasma exoético, Goodman e Gonzales
(1985), relatou que menos de 1% do germoplasma base de milho dos Estados
Unidos é exética, porém apoés 12 anos o uso de germoplasma exoético em hibridos
americanos de milho triplicou para 3% (NASS et al., 2001).

A similaridade apresentada entre as ragas, variedades e linhagens de milho
em relacdo a morfologia dos seus cromossomos, permite que germoplasmas
exoéticos sejam amplamente cruzados (GALINAT, 1977).

A potencialidade de incorporar germoplasma exético em linhagens adaptadas,
para posterior aproveitamento no desenvolvimento de milhos hibridos foi
demonstrada por Griffing e Lindstrom (1954), Efron e Everett (1969) e Nelson
(1972). Outras alternativas na utilizacdo de germoplasma exéticos foram sugeridas
por Kramer e Ullstrup (1959) e Thompson (1968), na identificacdo de fontes de
resisténcia a doencgas e na produgao de silagem, respectivamente.

O procedimento mais comum em estudos de germoplasma exético tem sido a
realizacdo de cruzamentos entre materiais exéticos e adaptados (HALLAUER,
1978). O cruzamento entre germoplasma exoético e adaptado pode ser definido como
germoplasma semiexético, devido a sua constituicdo genética ndo ser totalmente
exdtica.

Tém sido realizados alguns estudos para determinar o percentual de
germoplasma exético a ser incorporado nas popula¢des adaptados, porém, ainda
ndo ha informagdes que permita afirmar o percentual exato. Griffing e Lindstrom
(1954) relataram que os hibridos F; compostos por germoplasma exéticos mais
produtivos foram aqueles em que houve a participacao de linhagens com 25% a
50% de exoéticos em cruzamentos com linhagens adaptadas. Posteriormente,
Wellhausen (1965) recomendou incorporar percentagens menores ou iguais a 25%
de germoplasma exético dentro de materiais adaptados do “Corn Belt” dos Estados
Unidos. Portanto, a proporgao adequada de germoplasma exoético pode ser qualquer
valor acima de zero (0 < p < 1) dependendo dos objetivos e do grau de adaptagao do
germoplasma introduzido (NASS et al., 2001).



Considerando a probabilidade de fixacdo de alelos, Crossa (1989) verificou
que se as populacgdes exoticas tém sido selecionadas para adaptabilidade e possui
alelos favoraveis em alta frequéncia, a populagdo de cruzamento pode ser utilizada
diretamente como populacdo base no processo de selecdo. Caso o retrocruzamento
para o parental adaptado seja utilizado, entdo um aumento no tamanho da
populacio é necessario para conservar os alelos favoraveis que foram previamente
incorporados.

De acordo com Miranda Filho e Viégas (1987), no Brasil a introducdo de
germoplasma exoético tem contribuido de forma importante e continua para o
melhoramento e, recentemente, a utilizacdo de novas fontes de germoplasma tem
despertado o interesse dos pesquisadores, principalmente em relagdo a problemas
de tolerancia a estresses bibticos e abiodticos. Alguns estudos com germoplasmas
semiexoticos avaliados na regido centro-oeste do Brasil tem demonstrado potencial
produtivo e variabilidade genética em nivel aceitavel para serem utilizadas em
programas de selecao recorrente (OLIVEIRA et al., 2012;RODRIGUES, 2013).

2.4. Variabilidade genética em milho

O sucesso de um programa de melhoramento depende fundamentalmente da
variabilidade genética existente nas populacdes escolhidas para estudos genéticos,
sendo que em milho, grande parte dos esforgos estao concentrado nos caracteres
quantitativos. Segundo Vencovsky (1987) a maior complexidade genética destes,
aliados a erros experimentais e efeitos do meio ambiente que estdo sempre
presentes, obrigam os melhoristas a utilizar técnicas especificas no tratamento dos
mesmos com o fim de separar e interpretar as variagcdes genéticas e ambientais.

A variancia genética aditiva é o componente mais importante, uma vez que é
a principal causa da semelhanca entre parentes e, por conseguinte, o principal
determinante das propriedades genéticas da populagdo e da resposta a selecao
(FALCONER, 1987). Além disso, é o Unico componente que pode ser prontamente
estimado através das observacées feitas na populagdo. O autor define-a como a
variancia dos valores genéticos e ressalta que, sob o ponto de vista pratico, o que

interessa na decomposicédo de variancia genotipica é o parcelamento entre variancia



genética aditiva e o resto, sendo o resto as varidncias genéticas nao-aditivas
(dominéncia e epistasia) e as causadas pelo ambiente. Esse parcelamento é mais
convenientemente expresso como ¢2/cZ, sendo esta razdo denominada de
herdabilidade.

A herdabilidade, relacionada com o efeito médio dos genes, tem um papel
importante na predicdo, expressando a confianca do valor fenotipico como um guia
para o valor genético. Estudos em milho tém enfatizado a importancia desse
parametro para a eficiéncia da selecao (RISSI, 1980; KASSOUF; MIRANDA FILHO,
1986; BIGOTO, 1988). Muitos trabalhos comparam as estimativas da herdabilidade
para média de progénies, obtidas em experimentos de selecdo, porém cada
populacdo possui valores especificos, sendo que esta estimativa esta relacionada
com a estrutura genética da populacdo e do ambiente considerado (SPRAGUE,
1966; RAMALHO, 1977). Mesmo assim, Hallauer et al. (2010) forneceram uma
estimativa média de 18,7% para produgao de graos, obtidas de 99 estimativas, ao
passo que Vencovsky et al. (1988) relataram média de 11,0%, na mesma
caracteristica, para populagées brasileiras.

A variancia aditiva tem sido uma das principais ferramentas do melhorista
para obtencdo de parametros genéticos que possibilitam ampliar os conhecimentos
sobre caracteres sob selecdo e mostrar a escolha de métodos de melhoramento
mais eficazes (CRUZ, 2005) e uma metodologia frequentemente empregada é a
obtengado da varidncia genética aditiva, através de ensaios de familias de meios-
irmaos, pois através destes ensaios obtém a variancia entre progénies, sendo esta
Y4 da variancia aditiva. Varios trabalhos tém sido feitos utilizando tal metodologia,
sendo que algumas sao apresentadas na tabela 1.

Outro método importante na condugao das populagbes em um programa de
melhoramento de milho é a selegdo recorrente, podendo ser definida como a
selegao sistematica de individuos desejaveis de uma populagdo, seguida pela
recombinacdo dos individuos selecionados para formar a nova populacdo (FEHR,
1987). Portanto, a sele¢ao recorrente tem como objetivo aumentar a frequéncia de
alelos favoraveis em uma populagao, mantendo também a variabilidade genética.

Um ponto importante a se considerar em programas de selecdo recorrente é o

tamanho da amostra, caracterizada pelo nimero de progénies a ser retirada da
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Tabela 1. Estimativas de variancia genética aditiva (63) e herdabilidade (h? em familias de

meios-irmaos para produgdo de grdos, em diversas populagdes de milho no

Brasil.

Populagdo a2 (g.planta™)? h? Referéncias
BR 5011 26,4 a 865,0 2,1a26,4 Carvalho et al. (2007)
ESALQ-PB1 365,2 39,4 Andrade e Miranda Filho (2008)
Crioulo de
Milho Branco 13,3a371,4 0,01 a 65,8 Souza et al. (2009)
EPB-4 325,92 a 493,6 42,19 a 56,4 Lima Neto e Souza Junior (2009)
UFV 7 622,7 47,0 Faluba et al. (2010)
Isando VF -1 312,3 81,3 Candido et al. (2011)

populacdo sob selecao, pois esta deve representar a variabilidade genética existente
na populacdo.De acordo com Falconer (1989), amostras pequenas podem acarretar
problemas de representatividade e até mesmo a perda de alelos favoraveis ou a
fixacdo de alelos indesejaveis e amostras muito grandes podem tornar impraticavel a
realizagao deste tipo de estudo em virtude da elevada mao-de-obra que seria
demandada para um Unico ensaio.

Estudando o nimero de progénies S ideal para avaliacdo em programas de
selecao recorrente, Pinto et al. (2000), constatou que para a variavel peso de espiga
o valor estaria entre 175-200 progénies, sendo que 200 progénies S; seria o
tamanho adequado para avaliagdo. Porém, outros autores utilizando tamanhos de
140 (GOULAS; LONNQUIST, 1976), 100 (WEYHRICH et al., 1998a, 1998b) e até
mesmo 30 (GROMBACHER et al., 1989) progénies, sob diferentes intensidades de
selecao, obtiveram respostas satisfatérias em seus trabalhos.

Os varios processos de selecao recorrente, com descricdo detalhada de cada
método, podem ser encontrados em Hallauer et al. (2010) e a escolha de
determinado método de selecdo dependera do objetivo do programa, ou seja,
obtencgao de populagbes melhoradas ou de hibridos (Hallauer, 1987). Se o objetivo
for a obtencao de um cultivar de polinizagédo aberta ou a adaptagao do germoplasma
exotico, pode-se dar énfase ao melhoramento intrapopulacional. Entretanto, se a

finalidade for o melhoramento do potencial da populagéo para extragéo de linhagens
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e, consequentemente, obtencao de hibridos, o melhoramento interpopulacional pode
ser 0 mais apropriado. No entanto, as combinagcdes dos métodos intra e
interpopulacional também podem ser usadas.

O método de selecdo recorrente intrapopulacional entre familias de meios
irmaos € muito utilizado (CARVALHO et al., 2003; CARVALHO; SOUZA, 2007;
SOUZA et al., 2009). Este método é simples, rapido e eficiente na avaliacdo do
potencial de populacées de milho (BOREM; MIRANDA, 2009).

Atualmente, varios métodos de selegdo sdo empregados, porém as
diferengas entre eles nem sempre sdo bem definidas. Estas diferengas referem-se
ao grau de controle parental dos progenitores selecionados, existéncia ou ndo de
avaliagao de progénies, uso de testadores e controle do ambiente. Tanto na selegéo
recorrente intra como interpopulacional, podem ser utilizadas progénies de meios-
irmaos, irmaos germanos, e as progénies S; ou S,. O uso de progénies
endogamicas é recomendado para caracteres de baixa herdabilidade, uma vez que
a endogamia remete ao aumento da varidncia genética entre progénies
(HALLAUER; SEARS, 1973; RODRIGUEZ; HALLAUER, 1991; EDWARDS;
LAMKEY, 2002) e conduz a um aumento do progresso esperado com a selegao
(PARTENIANI; MIRANDA FILHO, 1987).

2.5. Endogamia

De acordo com Cruz (2005) endogamia é definido como fendmeno que ocorre
em decorréncia do acasalamento entre individuos aparentados. A endogamia em
populagdes panmiticas como é o caso do milho, em muitos casos é indesejavel. Isto
porque a endogamia conduz a homozigose e, nestas populacdes, existem genes
recessivos deletérios que, quando em homozigose, causam prejuizos a fisiologia da
planta, diminuindo o seu valor fenotipico (MIRANDA FILHO, 2001).

As causas genéticas que a controlam ndo sdo completamente conhecidas,
porém existem algumas hipéteses para explica-la. Uma dessas hipéteses esté ligada
ao fato de que os genes favoraveis tendem a ser dominantes ou parcialmente
dominantes, e a segunda hip6tese é o fato do heterozigoto ter um valor fenotipico
maior que o homozigoto (CROW; KIMURA, 1970). Na primeira hipbtese, a
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depressao por endogamia resultaria, entdo, da quebra da combinagcdo ideal dos
alelos que governam o carater em estudo.

A teoria da dominancia parcial preconiza que a existéncia de dominancia
entre alelos faz com que ocorram diferengas entre os valores fenotipicos de
individuos homozigotos e heterozigotos, ressaltando que a depressao causada pela
endogamia é proporcional ao grau de dominancia, sendo maior para os locos com
frequéncia intermediaria (ALLARD, 1960; FALCONER, 1989). Cornelius e Dudley
(1974) observaram diferentes geracoes de endogamia e relataram que, mesmo
havendo um declinio gradual em quase todos os caracteres com o aumento da
homozigose, as diferengcas fenotipicas observadas apdés a quarta geragdo de
autofecundagao foram muito pequenas. No entanto, 0 mesmo nao ocorre para
producgao, parecendo ser bastante afetada pela endogamia em qualquer grau de
homozigose (GOOD; HALLAUER, 1977).

Em trabalhos realizados por Simon et. al, (2004) e Scapim et. al, (2006) com
populagcbes de milho pipoca, o carater produgdo de graos tem se mostrado o mais
afetado pela endogamia. Os autores encontraram taxas de depressao por
endogamia variando de 5,38 a 67,9% nas populagdes avaliadas.

A selecdo com base no desempenho de progénies de meios irmaos
seleciona, primordialmente, para genes aditivos e dominantes; porém nao seleciona
efetivamente, contra os genes deletérios existente na populagdo, uma vez que estes
podem ser mascarados pela heterozigose. A medida que a endogamia progride, o
melhoramento do potencial da populagdo, devido ao aumento na frequéncia de
genes favoraveis, pode ser contrabalangado pelo aumento na frequéncia de genes
homozigoticos deletérios.

Miranda Filho e Viégas (1987) salientaram que populagdes oriundas de
linhagens endogamicas ou que ja passaram por alguma fase de endogamia sao
menos sensiveis aos efeitos da depressao provocados pelos genes deletérios.

Através da endogamia tem sido possivel obter linhagens geneticamente
uniformes em milho para a obtengcdo de hibridos altamente produtivos, pela
restauracdo do vigor através de cruzamentos. As linhagens endogamicas que
apresentam boa performance e capacidade de combinagdo com outras linhagens,
podem ser usadas comercialmente para produgdo de hibridos. Porém, a endogamia
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ndo pode ser considerada um método de melhoramento, pois nao altera as

frequéncias génicas, e sim as genotipicas.
2.6. Complexo de enfezamento

O sistema de cultivo em duas épocas (safra e safrinha) tem gerado problemas
de ordem sanitaria tornando doengas que antes eram consideradas de importancia
secundéria, e hoje se tornaram doencgas primdrias causando grandes prejuizos e
expondo os produtores a situagbes até entdo inexistentes, como é o caso do
complexo do enfezamentos.

O complexo de enfezamentos, responsavel pelos enfezamentos palido
causado por espiroplasma (Spiroplasma kunkelli Whitcomb) e vermelho do milho
causado por fitoplasma (Maize bushy stunt phytoplasma), ambos patégenos
pertencentes a classe dos molicutes, o qual é transmitido pela cigarrinha-do-milho
(Daubulus maidis) (OLIVEIRA et al., 2002a). A maior importancia dessa doenca nos
cultivos de safra e safrinha esta relacionada com o0 aumento da populagao do inseto
vetor nessa época (FERNANDES; BALMER, 1990; SILVA et al., 1991; WALQUIL,
1997). A situacdo é ainda mais agravante quando a cultura anterior também era o
milho.

Os primeiros relatos dessa doenca no Brasil, foi no inicio da década de 70
(COSTA et al., 1971), quando foram consideradas de importancia secundaria.
Porém naquela época ja alertava para os sérios prejuizos que poderiam causar com
o plantio tardio. A sua maior importancia no pais foi relatada entre os anos de 2001 a
2003 (MASSOLA JUNIOR, 2001; OLIVEIRA et al., 2002b, 2004; SILVA et al., 2003).
Portanto, como os surtos dessa doenca tém ocorrido apenas em anos anteriores, ha
uma caréncia de informagdes sobre o comportamento da maioria dos hibridos
comerciais de milho atualmente disponivel no mercado.

Atualmente, a alternativa mais eficiente para controle dos enfezamentos é o
emprego de cultivares com resisténcia genética, mas além de fontes de resisténcia
que possibilitem a sintese de novos cultivares, o desenvolvimento de cultivares
resistentes requer o conhecimento sobre a heranga dos caracteres envolvidos na

selegao. Permitindo, assim, a utilizacdo de métodos mais eficientes para selegdo em
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programa de melhoramento (Basso, 1999). A variabilidade genética de resisténcia
em hibridos tem sido relatada em trabalhos de avaliacdo de cultivares (Basso,
1999), e pelas proprias empresas produtoras de sementes.



15

3. MATERIAL E METODOS

O presente trabalho foi dividido em dois experimentos, sendo um realizado na
fazenda “Rio Doce” em Rio Verde/GO e o outro na estagdo experimental da
ESALQ/USP em Anhembi/SP. No primeiro experimento utilizou-se familias de
meios-irmaos com objetivo de estudar a variabilidade genética e o potencial
produtivo. No segundo experimento, implantado em Anhembi, utilizou-se familias de
meios-irmaos e familias Si com o objetivo de estudar a variabilidade genética,
depressao por endogamia e comportamento quanto a resisténcia ao complexo de

enfezamento das populagdes semiexdticas.

3.1. Material genético

Em 1999 foram introduzidas ao programa de melhoramento de milho da
ESALQ/USP 682 linhagens endogamicas do CIMMYT (Colémbia), selecionadas
para resisténcia ao complexo do enfezamento. Estas linhagens foram plantadas na
Estacdo Experimental de Anhembi (SP), local apropriado para a expressdo do
enfezamento. Apds avaliagdo visual, foram selecionadas as 51 linhagens com menor
expressao da resisténcia . As 51 linhagens foram cruzadas com trés testadores, o
hibrido P3041(resistente) e as populagbes CMS14 e ESALQ PB23, sendo os dois
ultimos escolhidos pelo bom padrdo de produtividade em ensaios realizados em
Piracicaba (SP) e Anhembi (SP) em um esquema dialélico parcial. Considerando-se
que foi realizada uma leve selegao a partir da avaliacao das 51 linhagens, e que nao
foi possivel obter sementes suficientes dos 51 cruzamentos realizados, alguns
cruzamentos néo foram incluidos na formagao de novas populagdes. Portanto, para
a formacao das trés novas populagbes a partir de “test-cross”, foram utilizados os
seguintes tratamentos: 38 linhagens x P3041(hibrido comercial), 39 linhagens x
CMS14 (desenvolvida pelo Programa de Melhoramento de Milho da Embrapa) e 32
linhagens x ESALQ PB23 (desenvolvida pelo Programa de Melhoramento de Milho
do Departamento de Genética da ESALQ/USP). Gerando, assim, as trés populagoes
CRE-01, CRE-02 e CRE-03, respectivamente.
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3.2. Métodos

3.2.1. Obtencao de familias

Em setembro de 2011, as trés populagdes foram plantadas em lotes isolados
de polinizagéo livre para obtencéo de familias de meios irmaos (FMI) e outro campo
de autofecundacéo foi plantado com as trés populacdes para obter as familias S;.
Em fevereiro de 2012 foram colhidas 200, 180 e 180 familias de meios irmaos das
populagbes CRE-01, CRE-02 e CRE-03, respectivamente, para realizar o
experimento em Rio Verde. Para o experimento de Anhembi foram colhidas 60
familias de meios-irmaos e 60 familias S1 de cada populagao semiexética.

3.2.2. Procedimento experimental

As FMI das trés populagdes semiexoéticas foram avaliadas na fazenda “Rio
Doce” no municipio de Rio Verde/GO em condi¢cdes de safrinha. As 200 FMI da
populagdo CRE-01 foram divididas em 4 experimentos com 50 familias cada e as
180 FMI das populagdes CRE-02 e CRE-03 divididas em 4 experimentos com 45
familias cada, respectivamente. O manejo agronémico foi aquele recomendado para
cultivo de média/alta tecnologia e uniformes em todos os experimentos, a fim de
minimizar a influéncia de fatores biéticos e abidticos.

Os experimentos de Rio Verde, para as familias de meios-irmaos foram
implantados no inicio de margo de 2012. Cada parcela foi constituida de uma linha
de 4 metros, sendo semeadas 30 sementes por parcela; 20 dias apds a germinagao
foi efetuado o desbaste, procurando-se manter um estande de 20 plantas parcela™.
Nas parcelas utilizou-se o espagamento entre plantas de 20 cm e entre parcelas de
90 cm. Foi utilizado o delineamento em blocos casualizados com trés repeticoes,
sendo intercalada uma testemunha comercial (DAS 2B-710) a cada dez tratamentos
para se ter um maior controle da variagdo ambiental.

No experimento de Anhembi, as familias de meios-irméos e as familias Sy
foram avaliadas em condigbes de safra normal utilizando irrigacdo. O manejo

agronémico dos experimentos no ensaio foi feito conforme recomendacdes para a
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cultura do milho. Os ensaios para estudo de variabilidade e depressao por
endogamia, com familias de meios-irmaos e familias S+, foram distribuidos em seis
experimentos sob delineamento de blocos ao acaso com duas repeti¢cdes, onde a
parcela util foi representada por uma linha de trés metros de comprimento
espacadas 90 cm entre linhas e 20 cm entre plantas. A semeadura dos
experimentos foi realizada no final de setembro de 2012, sendo colocadas 20
sementes por parcela; 20 dias apds a germinacdo foi efetuado o desbaste,
procurando-se manter um estande de 15 plantas parcela”. A testemunha utilizada
nos experimentos com familias de meios-irmaos foi o hibrido comercial DOW 2B
587, intercalado a cada 10 parcelas. Nas familias Sy ndo foi utilizada testemunha

intercalar.

3.2.3. Caracteres avaliados

Foram avaliados nove caracteres no experimento realizado em Rio Verde, e
doze caracteres no experimento de Anhembi, sendo que a avaliagdo de dois dos
doze caracteres foi realizada somente nas familias de meios-irmaos (0 nimero de
ramificagées e comprimento do pendao). Os caracteres sdo descritos a seguir:

- Altura de planta (AP): avaliadas em quatro plantas competitivas na parcela; a altura
de planta foi medida em metros, da superficie do solo até a insercao da Ultima folha
(folha bandeira). A avaliacdo de AP foi realizada somente em duas das trés
repetigoes.

- Altura de espiga (AE): avaliadas pelos mesmos critérios adotados para altura de
planta; a altura de espiga foi medida em metros, da superficie do solo até a insergéo
basal da primeira espiga. A avaliagdo de AE foi realizada somente em duas das trés
repeticdes.

- Nimero de plantas (NP): avaliado no momento em que a parcela atingiu a
maturagao fisioldgica, contando-se o nimero de plantas na unidade experimental.

- Namero de espigas (NE): apds a colheita das espigas, efetuou-se a contagem do
numero total de espiga em cada parcela.

- Didmetro de espiga (DE): foram tomadas quatro espigas ao acaso para avaliagao.

Para tanto, foi utilizada uma escala graduada, onde as quatro espigas foram
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colocadas lado a lado sobre a régua, alternadamente em relacao a posicao da base
da espiga; a medida foi feita em centimetros.
- Comprimento de espiga (CE): avaliados através do mesmo procedimento adotado
para o didametro de espiga. As quatro espigas tomadas aleatoriamente, foram
colocadas em sequéncia linear sobre a régua, onde foi medido, em centimetros, o
comprimento total das quatro espigas.
- Peso de espigas (PE): apés a colheita, as espigas despalhadas foram levadas ao
galpdo onde foi realizada a pesagem. Foi utilizada uma balanga eletrdnica, com
capacidade maxima para 10 kg e com sensibilidade para 10 gr.
- Peso de graos (PG): cada parcela foi debulhada e os graos pesados.
- Peso de quatro espigas (PE4): foram tomadas quatro espigas ao acaso para
avaliagcao deste carater.
- Peso de graos de 4 espigas (PGy): as quatro espigas tomadas ao acaso foram
debulhada e os graos pesados. - NUmero de ramificagbes do pendao (NR): foram
cortados quatro penddes ao acaso, e levados para o laboratério para realizar a
contagem do numero total de ramificagées do pendao, envolvendo o eixo central e
as ramificagbes laterais. O corte foi realizado abaixo das ramificagdes, apds o
florescimento.
- Comprimento do pendao (CP): foram cortados quatro pendbes ao acaso para
avaliacdo deste carater. Para tanto, foi utilizada uma escala graduada, onde o
pendao foi colocado sobre a régua; a medida foi feita em centimetros.
- Avaliagdo da doenga complexo de enfezamento (ACE): esta avaliagéo foi realizada
de acordo com a escala de notas de 1 a 5, onde 1 ndo h& presenga da doenga e 5
quando a planta tem mais de 75% da &rea foliar tomada pela doenga.
- Avaliagao de doenca foliar (ADF): esta avaliagdo foi realizada de acordo com a
escala diagramatica da Agroceres, utilizando notas de 1 a 9, onde 1 corresponde a
resisténcia e 9 totalmente suscetivel para as doencas prevalecentes no ensaio.

Para os ensaios de Rio Verde, foram realizadas correcées nos caracteres PE
e PG para o nimero de espiga ideal (20 espigas), através da metodologia de
corregao por covariancia, sugerida por Miranda Filho, J.B. (Vencovsky & Barriga,
1992). A partir das andlises de variancia e covariancia para n