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RESUMO 

 

MORAIS, Pedro Patric Pinho, D.Sc., Universidade Federal de Viçosa, junho de 
2016. Eficiência no uso de nitrogênio ao longo dos estádios fenológicos e 
utilização de dados públicos na seleção genômica de milho tropical. Orientador: 
Aluízio Borém de Oliveira. Coorientadores: Roberto Fritsche Neto e Marcos Deon 
Vilela de Resende. 

 

Este estudo foi feito com uma população de linhagens de milho tropical, visando 

inferir sobre a eficiência no uso de nitrogênio (EUN), assim como a aplicação de 

seleção genômica (GS) nesse conjunto. Para a EUN foram avaliadas 64 

linhagens, em duas disponibilidades de adubação nitrogenada (N) (ideal e baixo 

N), para 16 características. Estas avaliações ocorreram em três estádios 

fenológicos de oito folhas completamente expandidas (V8), florescimento 

masculino (VT) e após a maturação fisiológica (MF). Nas análises dos dados foi 

usado equações de modelos mistos via REML/G-BLUP. Foram observados que 

há possibilidade de seleção de linhagens superiores quanto a EUN. Mas, os 

componentes da produtividade não apresentam comportamento diferenciado em 

função da disponibilidade de N. Características de raiz, reprodutivos e 

fisiológicas não são atrativas para seleção precoce de genótipos EUN. De forma 

semelhante, os estádios V8 e VT não se mostraram promissores para avaliação 

precoce da EUN, devendo essa ser praticada em função da produtividade de 

grãos. Por outro lado, constatou-se que a seleção indireta para EUN pode ser 

feita via número de espigas (NE), ou ainda, por meio de índice de seleção 

considerando NE e peso de espigas (PE).  No estudo de GS, visando a aplicação 

dessa em programas de melhoramento de pequeno porte e, ou então, iniciando 

suas atividades, foi proposto um panorama hipotético: orçamento limitado e 

necessidade de acréscimo de variabilidade genética. Para isso, foram definidos 

29 conjuntos de população de treinamento (PT) através de painéis de 

diversidade: USP (painel a ser predito), ASSO e NCRPIS (painéis públicos 

externos - preditores). Estes conjuntos foram agrupados divididos em quatro 

cenários distintos, quanto a configuração usada na formação. Nas análises 

foram usados 28.260 marcadores SNP para 2748 linhagens, via modelo G-

BLUP, para características de altura de planta e de espiga. Os resultados 

indicaram que é possível o uso de informações de bancos públicos para 
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formação de PT. Além disso, a estrutura populacional influenciou as capacidades 

preditivas da GS, principalmente quando populações de treinamento e validação 

(PV) são divergentes. Nos quatro cenários propostos, evidenciou-se que 

conjuntos demasiadamente pequenos ou grandes não proporcionam as 

melhores capacidades preditiva para GS. Entretanto, PT compostas por 250 

indivíduos, escolhidas de forma otimizada (PTO) a partir de informações de 

bancos públicos, conduzem a capacidades preditivas satisfatórias (0,32). 

Contudo, a adição da PV na PTO, é o cenário que conduz às maiores 

capacidades preditivas (0,59). Sendo seu uso, sempre que possível, o 

recomendado.
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ABSTRACT 

 

MORAIS, Pedro Patric Pinho, D.Sc., Universidade Federal de Viçosa, June, 
2016. Nitrogen Use Efficiency along growing stages and public dataset in 
genomic selection for tropical maize. Adviser: Aluízio Borém de Oliveira. Co-
Advisers: Roberto Fritsche Neto and Marcos Deon Vilela de Resende. 
 

This study was proceeded with a population of tropical maize inbred lines, aiming 

to infer about the nitrogen use efficiency (NUE) as well as the application of 

genomic selection (GS) in this set. For EUN, 64 inbred lines were evaluated in 

two nitrogen (N) fertilizing conditions (optimum and low N), taking into account 16 

traits. These evaluations were performed in three phenological stages eight fully 

expanded leaves (V8), tasseling stage (VT) and after physiological maturity (MF). 

Data analysis was performed using mixed models via REML/G-BLUP. It was 

observed that there is a possibility of selecting inbred lines for NUE, and the yield 

components do not show differential behavior according with the N condition. 

Root, reproductive and physiological traits are not attractive for early selection in 

efficient nitrogen use genotypes. Similarly, V8 and VT stages do not appear 

promising for early NUE estimation, it has to be done taking into account the yield. 

Indirect selection for NUE can be done via number of ear (NE), or with selection 

index considering NE and ear weight (PE). For the GS study, aiming to use GS 

in small breeding programs and, or, starting its activities, a hypothetical scenario 

was proposed: a limited budget and the need for genetic variability. For that, 29 

training sets (PT) were developed through diversity panels: USP (panel to be 

predicted), ASSO and NCRPIS (external public panels - predictors); they were 

clustered into four scenarios with different PT. In the analysis 28.260 SNP 

markers for 2748 inbred lines were used, via model G-BLUP for plant height and 

ear height. Through the study it was found that it is possible to use information 

from public banks for PT formation. The population structure has the capacity of 

affecting GS predictive abilities, especially when training set and validation (PV) 

hold low genetic relationship. In the four proposed scenarios, it was shown that 

too small or large sets do not provide best predictive abilities. But, training sets 

with 250 individuals, via use of optimized training set (PTO) from public dataset 

banks, is enough for getting estimates up to 0.32. However, adding PV into PTO 
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is the best scenario, it got predictive ability estimates up to 0.59. It should be used 

whenever possible.
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1. INTRODUÇÃO GERAL 

1.1 Eficiência no Uso de Nitrogênio - EUN 

Para atender à crescente demanda mundial e brasileira por alimentos e 

nutrientes, uma fração significativa dos cultivos agrícolas terão que ser 

realizados em solos de áreas marginais (Giaveno et al., 2007). Os quais, 

geralmente, possuem baixa fertilidade natural, associados a pouca aplicação de 

fertilizantes nitrogenados e à ocorrência de estresses hídricos. Destes insumos, 

o nitrogênio (N) possui grande importância no metabolismo da planta, 

principalmente na síntese de proteínas, como a clorofila, ácidos nucleicos e 

biomoléculas (ATP, NADH e NADPH). Assim, o N é fundamental no 

estabelecimento e manutenção da produtividade e qualidade dos grãos 

(Richardson et al., 2009). 

Dessa forma, com o intuito de alcançar elevadas produtividades há 

necessidade de aumento do nível tecnológico empregado, por meio do uso de 

insumos, como corretivos e fertilizantes, o que implica na elevação dos custos 

de produção e, consequentemente, na dificuldade de adoção por parte dos 

pequenos e médios produtores (Caixeta, 2012). Todavia, ao se realizarem 

adubações excessivas (além da capacidade de absorção da planta), 

principalmente de N, resultam na formação de gases nocivos à atmosfera, como 

exemplo os óxidos nitroso e nítrico, e também na ocorrência de chuvas ácidas. 

Entretanto, o principal problema vem decorrente da lixiviação do NO3-, que 

devido a sua grande mobilidade, tende a contaminar os lençóis freáticos (Ju et 

al., 2009), podendo causar problemas de saúde pública pela ingestão da água 

oriunda de fontes com excesso de NO3- (Andrade et al., 2009). 

Concomitantemente a esses aspectos abordados, nos últimos anos, o 

interesse pela agricultura sustentável, com menor consumo energético e 
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ecologicamente correta, tem estimulado os programas de melhoramento de 

plantas a desenvolver cultivares que possuam maior eficiência no uso de 

nutrientes (Maia et al., 2011).  

Outro fator de relevância está condicionado ao milho de segunda safra, 

pois tendo em vista que a soja é a principal cultura de verão, o produtor tem 

preferido semear o milho em sucessão. Esse sistema de produção tem 

predominado nos Estados do Paraná, São Paulo, Minas Gerais, Goiás, Mato 

Grosso e Mato Grosso do Sul (Bicudo et al., 2009). Sendo que o crescimento da 

segunda safra tem se intensificado, saindo de uma área de 2,88 milhões de 

hectares com produção de 6,18 milhões de toneladas na safra 2001/2002 para 

9,55 milhões de hectares e produção de 54,59 milhões de toneladas na safra 

2014/15 (Conab, 2016). Esses dados indicam um crescimento de 331% na área 

plantada e de 883% na produção. Entretanto, é verificado que para as condições 

de safrinha, a adubação usada é menor que no cultivo de verão devido ao efeito 

residual de adubos utilizados na cultura anterior. Outra questão da baixa 

adubação é em função do risco de ocorrência de baixas precipitações, que fazem 

com que as plantas não aproveitem adequadamente o adubo (Bicudo et al., 

2009). Adicionado a isso, existe a oscilação dos preços de venda do grão entre 

as safras, no qual muitas vezes pode não ser atrativo, reduzindo o interesse do 

produtor em investir em adubação. Assim, o desenvolvimento de cultivares com 

maior Eficiência no Uso de Nitrogênio (EUN) é de interesse tanto para a 

maximização da produção em áreas férteis quanto para a exploração de novas 

áreas com menores teores de N. Adicionalmente, isso possui a capacidade de 

auxílio em alcançar a segurança alimentar das populações rurais de baixa renda 

e, ou, de baixa tecnologia de cultivo. 

Neste contexto, alguns estudos têm constatado ampla diversidade 

genética entre plantas quanto a mecanismos fisiológicos, morfológicos e 

bioquímicos, quando elas são submetidas às condições adversas de fertilidade 

do solo (DoVale et al., 2012, Gallais e Hirel, 2004; Le Gouis et al., 2000). Nesse 

sentido, o uso de métodos de avaliação precoce (antes do florescimento) ou de 

seleção indireta em condições de estresses abióticos, são de grande interesse, 

pois aceleram o processo de seleção, descartando de imediato os genótipos 

inferiores e possibilitam concentrar os recursos nos potencialmente superiores 

(Fritsche-Neto et al., 2012). Para isso, a utilização dos componentes da EUN e, 
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ou, de características secundárias relacionadas a essa, podem auxiliar na 

seleção e no desenvolvimento de cultivares de milho com maior adaptação a 

condições de baixa disponibilidade de N. 

1.2 Seleção Genômica (GS) e a utilização de bancos públicos de informação 

genômica e fenotípica 

Para aperfeiçoar a relação custo-benefício, otimizar o tempo e realizar 

uma seleção acurada, deve-se lançar mão de metodologias precisas, que 

amostrem o genoma e o correlacionem com as características. Para isto, podem-

se usar os marcadores moleculares, cuja disponibilidade e baixo custo 

possibilitaram o amplo emprego dos mesmos nos programas de melhoramento 

(Bernardo e Yu, 2007), excluindo a necessidade de avaliações fenotípicas 

continuas em linhagens previamente fenotipadas. Dentre esses, destacam-se os 

marcadores genéticos moleculares de Polimorfismo de um Único Nucleotídeo 

(Single-Nucleotide Polymorphism - SNP). Os SNP se baseiam na detecção de 

polimorfismos resultantes da alteração de uma única base no genoma. De forma 

que, são preferidos em relação a outros marcadores genéticos devido à sua 

ampla distribuição no genoma e facilidade de genotipagem (Resende et al., 

2013), principalmente para o milho, ao qual possui plataforma comercial 

específica para esse fim. 

Os esforços na área de pesquisa com marcadores genéticos em prol do 

melhoramento podem ser divididos em duas linhas (Resende et al., 2012): i) 

Detecção e mapeamento de QTL dentro de famílias oriundas de cruzamentos 

biparentais, seguido do uso dos marcadores nos programas de melhoramento para 

seleção auxiliada por marcadores (MAS); ii) Genotipagem com alta densidade de 

marcadores no genoma e conseguinte predição de valores genéticos genômicos 

(GEBV) por meio da Seleção Genômica, ou então para o estudo de Associação 

Genômica (Genome Wide Association Studies - GWAS). Esse último, permite 

fazer correlação entre o genótipo e o fenótipo, com o uso de teste de hipóteses 

individuais para cada marcador em uma determinada característica de interesse.  

Já o MAS tem se mostrado com maior eficácia para a uso com alelos de grande 

efeito e associação conhecida com determinado marcador (Hofmann et al., 2013; 

Zhong et al., 2006). No entanto, pelo seu próprio princípio, essa tem falhado 

quando aplicada as características poligênicas, ou seja, muitos alelos de 

pequeno efeito, alocados ao longo de todo o genoma (Bernardo, 2008;  Moreau 
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et al., 2004). Por outro lado, a GS explica proporção muito maior da variação 

genética, pois concentra um grande número de marcadores, os quais cobrem 

todo o genoma, de forma a capturar os efeitos dos locos de um caráter 

quantitativo (QTL, de pequenos e grandes efeitos), usando todos na análise de 

predição dos GEBVs de determinado genótipo (Meuwissen et al., 2001). Com 

isso, a superioridade da GS em relação ao MAS alcança valores de 18-43% 

(Bernardo e Yu, 2007), além de não necessitar realizar testes de hipóteses 

individuais para marcadores, o que é comum para a GWAS. 

Para a implementação da GS, três populações são necessárias: i) 

População de treinamento ou estimação (PT): indivíduos são genotipados e 

fenotipados, equações usando esses dados são definidas para predizer os 

GEBVs; ii) população de validação (PV): as equações de predição dos GEBVs 

são testadas em uma amostra populacional independente menor, que também 

são genotipadas e fenotipadas. Nesse ponto, as capacidades preditivas e 

acurácias do modelo podem ser estimadas; iii) população de seleção (PS): 

necessita apenas de um conjunto de indivíduos genotipados, as equações de 

predição obtidas na população de treinamento e posteriormente validadas são 

então usadas na predição dos GEBVs de possíveis candidatos. Dessas, uma 

determinada população pode exercer duas funções ao mesmo tempo ( PT e PV); 

e ou podem exercer funções separadas, uma população especifica para PT, 

outra para PV. 

 O ganho esperado via GS se dá em função de a
G

ir

T


  , em que i= 

intensidade de seleção; r= acurácia seletiva; a = raiz quadrada da variância 

genética aditiva; T= tempo necessário para completar um ciclo de melhoramento. 

Considerando estimativas realísticas de acurácia seletiva, ciclo de 

melhoramento e intensidade seletiva, a GS pode aumentar o ganho genético por 

unidade de tempo comparado ao seleção fenotípica, tanto em melhoramento de 

plantas como em animal (Heffner et al., 2010, Lorenzana et al., 2009; Schaeffer 

et al., 2006). Isso só foi possível devido aos rápidos avanços em tecnologia de 

marcadores genéticos e preços decrescentes de genotipagem, permitindo ao 

melhoristas de plantas e animais uma abundante quantidade de informações 

genotípicas (Heffner et al., 2009; Jannink et al., 2010). 
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 Um fator importante no processo de GS é em função da composição da 

PT. A escolha de indivíduos a serem incluídos na PT, é uma das variáveis mais 

difíceis para optimizar-se, mas é crucial para atingir elevadas acurácias (Isidro 

et al., 2015). O seu tamanho e relacionamento com a PS são elementos 

essenciais para determinar a precisão da predição via GS (Bassi et al., 2016). 

Todavia, o grande número de indivíduos a serem genotipados e fenotipados, 

para compor uma PT confiável e representativa da PS, demanda tempo e custo 

na sua formação, especialmente devido a fenotipagem. Que tem se tornado o 

grande gargalo e fator de restrição das análises genéticas, sendo ainda um 

processo manual, de trabalho intensivo e dispendioso (Cobb et al., 2013).  

Entretanto, quando há restrições de tamanho e variabilidade genética na 

população de treinamento, ocorre redução na capacidade de predição dos 

modelos usados (Estaghvirou et al., 2015). Com isso, é necessário incluir maior 

ou adequado número de indivíduos na PT, de forma a viabilizar uso da GS em 

relação a seleção fenotípica. Nesse contexto, quando não há possibilidade de 

conseguir esse aumento de variabilidade via o próprio programa de 

melhoramento, o uso de informações genômicas e fenotípicas provindas de 

bancos de dados públicos é uma solução a ser explorada. Isto poderá aumentar 

a viabilidade do emprego da GS em programas de melhoramento menores, com 

menor aporte financeiro e, ou em início de atividades, e com restrição de 

variabilidade genética para características de interesse. 

Instituições como o International Maize and Wheat Improvement Center 

(CIMMYT) e o USDA-ARS North Central Regional Plant Introduction Station 

(NCRPIS), possuem juntos mais de 28.000 genótipos nas suas coleções. Tal 

qual, muitos pesquisadores têm caracterizado genotipicamente e 

fenotipicamente subconjuntos dessas linhagens de milho com fins curatoriais, de 

avaliação de diversidade e também para uso em mapeamento associativo (Flint-

Garcia et al., 2005; Yang et al., 2010; Mezmouk et al., 2011). Com isso, muitos 

desses dados são disponíveis e publicados em bancos de informações públicos 

(ex: Panzea e Gramene), sendo uma excelente fonte de dados genômicos e 

fenotípicos do germoplasma global de milho.  

No entanto, o melhorista deve ter cautela quanto ao uso de conjuntos de 

dados de populações externas para a predição de populações internas de um 

determinado programa de melhoramento. Isto porque, ambas populações 
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possuem diferentes origens, de forma que a relação genética entre essas é um 

fator importante que tende a gerar distúrbio na precisão da GS (Habier et al., 

2007; Hayes et al., 2009; Albrecht et al., 2011;  Clark et al., 2011; Pszczola et al., 

2012), Deste modo, deve ser considerado a existência da estruturação 

populacional nas análises de GS e, ou lançar o uso de métodos que possam 

optimizar a formação da PT por meio de bancos de dados públicos, afim de 

predizer com eficiência a população de interesse. 
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2. OBJETIVO GERAL 

- Inferir sobre a eficiência no uso de nitrogênio assim como a utilização de bancos 

de dados públicos na seleção genômica de linhagens de milho tropical. 

 

2.1 Objetivos Específicos 

Capítulo 1: 

- Analisar o comportamento e relações entre características dos componentes 

de produtividade, florescimento, sistema radicular e fisiológicas em linhagens de 

milho tropical submetidas a disponibilidades contrastantes de nitrogênio; 

- Verificar a possibilidade de seleção precoce e indireta de linhagens de milho 

tropical para EUN;  

Capítulo 2: 

- Testar a viabilidade do uso das informações genômicas e fenotípicas de bancos 

de dados públicos para predição de linhagens de milho tropical;  

- Identificar se a estrutura populacional, o uso de populações de treinamento 

otimizadas e a quantidade de informação oriundas de bancos de dados públicos 

influenciam na capacidade preditiva de linhagens de milho tropical. 
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3. CAPÍTULO 1 

 

 

Eficiência no Uso de Nitrogênio em linhagens de milho tropical: 

uma análise para características de produção, reprodutivos, fisiológicas e 

radiculares 
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3.1 Resumo 

Parte significativa dos cultivos de milho ocorrem em condições 

edafoclimáticas que restringem o pleno desenvolvimento da cultura. No Brasil, 

isto se deve, principalmente, ao fato de que boa parte do cultivo migrou para a 

chamada “safrinha” e para áreas de Cerrado. Assim, torna-se importante o 

desenvolvimento de cultivares com maior eficiência no uso de nitrogênio (EUN) 

e adaptados a essas condições de cultivo. Para isto, é necessário identificar 

características que possuam alta relação com EUN, afim de auxiliar e maximizar 

a acurácia do processo de seleção. Com isto, este trabalho teve por objetivo: i) 

analisar o comportamento e relações entre características dos componentes de  

produtividade, florescimento, sistema radicular e fisiológicas em linhagens de 

milho tropical submetidas a disponibilidades contrastantes de nitrogênio; ii) 

verificar a possibilidade de seleção precoce e indireta de linhagens de milho 

tropical para EUN. Para isso, foram avaliadas 64 linhagens de milho tropical em 

duas disponibilidades de adubação nitrogenada (N) (ideal e baixo N), para 16 

características, dentre essas a EUN. Estas avaliações ocorreram em três 

estádios fenológicos oito folhas completamente expandidas (V8), florescimento 

masculino (VT) e após a maturação fisiológica (MF). Na análise dos dados foram 

usados equações de modelos mistos via REML/G-BLUP. Foi observado que há 

possibilidade de seleção de linhagens superiores quanto a EUN, e que os 

componentes da produtividade não apresentam comportamento diferenciado em 

função da disponibilidade de N. Características de raiz, reprodutivos e 

fisiológicas não são atrativas para seleção precoce de genótipos EUN. De forma 

semelhante, os estádios V8 e VT não se mostraram promissores para a 

avaliação precoce da EUN, devendo essa ser praticada em função da 

produtividade de grãos. Por outro lado, ao final do ciclo, a seleção indireta para 

EUN pode ser feita via número de espigas (NE), ou ainda, com o uso de índice 

de seleção considerando NE e peso de espigas (PE).  

Palavras-chave: estresse abiótico, seleção indireta, G-BLUP, seleção precoce. 
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3.2 Abstract 

A significant portion of maize crops occurs in soil and climatic conditions 

that limit growing conditions. In Brazil, this is due mainly to the fact that most of 

the cultivation area has migrated to the second session “safrinha” and to brazilian 

Cerrado. Thus, it becomes important to develop cultivars efficient in nitrogen 

(NUE) and adapted to these growing conditions. For this, it is necessary to 

identify traits that have relationship with NUE, in order to assist and maximize the 

accuracy of the selection process. This study aimed to: i) analyze the behavior 

and relationships between traits for yield components, flowering, root and 

physiological system in tropical inbred lines under contrasting nitrogen 

availability; ii) examine the possibility of indirect and early selection for NUE in 

tropical inbred lines. To that, 64 inbred lines were evaluated in two nitrogen (N) 

fertilizing conditions (optimum and low N), taking into account 16 traits, among 

these the NUE. These evaluations were performed in three phenological stages 

eight fully expanded leaves (V8), tasseling stage (VT) and after physiological 

maturity (MF). Data analysis was performed using mixed models via REML/G-

BLUP. Results showed that there is a possibility of selecting inbred lines for NUE, 

and the yield components do not show differential behavior according with the N 

condition. Root, yield and physiological traits are not attractive for early selection 

in efficient nitrogen use genotypes . Similarly, V8 and VT stages do not appear 

promising for early NUE estimation, it has to be done taking into account the yield. 

On the other hand, in the end of the crop cycle, the indirect selection for NUE can 

be done via number of ear (NE), or with selection index considering NE and ear 

weight (PE). 

Keywords: abiotic stress, indirect selection, G-BLUP, early selection. 
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3.3 Introdução 

O milho de segunda safra no Brasil, “safrinha”, teve seu crescimento 

intensificado na última década (Conab, 2015). Parte desses resultados deve-se 

à expansão da cultura no Cerrado. Todavia, os solos dessa região, 

principalmente os Latossolos, apresentam baixa disponibilidade de nitrogênio 

(N), em função dos seus baixos teores de matéria orgânica (Silva et al., 2005). 

Além disso, o cultivo de segunda safra é caracterizado, de modo geral, pelo baixo 

investimento dos produtores em adubação (Bicudo et al., 2009). 

Neste cenário, com o intuito de alcançar elevadas produtividades há a 

necessidade do aumento do uso de insumos, como corretivos e fertilizantes, 

dentre esses o N; o que implica na elevação dos custos de produção e, 

consequentemente, na dificuldade de adoção por parte dos pequenos e médios 

produtores. No entanto, por meio do melhoramento genético é possível 

desenvolver cultivares de milho mais eficientes no uso de nitrogênio, ou seja, 

genótipos que produzem mais ou a mesma quantidade de grãos, porém, com 

menor demanda por N (Caixeta et al., 2015). 

Para o estudo da eficiência nutricional em plantas, existem várias 

definições e metodologias descritas. Dentre essas, Moll et al. (1982) definiram a 

eficiência no uso de N (EUN) como a relação entre a produtividade de grãos e a 

quantidade de N disponibilizado para a planta (N no solo mais o fornecido com 

a adubação). Porém, o desenvolvimento da planta ao longo do ciclo é uma 

questão oportuna a ser verificada quanto a EUN. Quando há a emissão de uma 

nova folha, parte dos carboidratos são direcionados para o desenvolvimento 

desse novo órgão (Vessey et al., 1990). Paralelamente, há diminuição na taxa 

de translocação desses compostos para o sistema radicular, diminuindo a 

disponibilidade de energia nas raízes, o que reduz a taxa de absorção de 

nitrogênio. Com isso, cria-se o interesse de identificar o estádio ideal para 

inferências quanto a EUN, vislumbrando a possibilidade de estimá-la em 

estádios iniciais da cultura e permitindo a seleção precoce.  

Além das características agronômicas que fazem parte dos componentes 

da produtividade, pesquisas têm constatado ampla diversidade genética entre 

plantas quanto a mecanismos fisiológicos e morfológicos da raiz e de parte 

aérea, quando elas são submetidas às condições adversas de fertilidade do solo 

(DoVale et al., 2012). Dentre essas, a eficiência fotossintética do fotossistema II 
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(PSII), devido ao fato de que por meio do PSII há possibilidade de se obter a 

eficiência no uso da radiação fotoquímica e a assimilação de carbono pelas 

plantas, auxiliando no diagnóstico da integridade do aparato fotossintético em 

função de estresses ambientais (Melo et al., 2010; Tester e Bacic, 2005). 

Adicionalmente, a exploração de um maior desenvolvimento do sistema radicular 

possui potencial para ser usado na seleção indireta da EUN. Essa característica 

é altamente responsiva à disponibilidade de nutrientes e sua distribuição no solo 

(Linkohr et al., 2002). Não menos importante, as características reprodutivas, tal 

como o Intervalo de florescimento masculino-feminino (IFMF), que é o intervalo 

entre a antese e a exposição dos estilos-estigmas, têm correlação negativa com 

produtividade em função de estresse hídrico (Teixeira et al., 2010). Não obstante, 

a relação dessa característica com ambientes em restrição de N pode ter 

comportamento semelhante (Jacobs e Pearson, 1991), e influenciar 

negativamente os componentes da produtividade.  

De modo geral, a escolha dessas características visa a viabilização do 

uso de métodos de avaliação precoce ou de seleção indireta para EUN, pois 

aceleram o processo de seleção, descartando de imediato os genótipos 

inferiores e possibilitam concentrar os recursos nos potencialmente superiores 

(Fritsche-Neto et al., 2012). 

 

3.4 Objetivos 

Diante do exposto, este trabalho teve por objetivos: i) analisar o 

comportamento e relações entre características dos componentes de  

produtividade, florescimento, sistema radicular e fisiológicas em linhagens de 

milho tropical submetidas a disponibilidades contrastantes de nitrogênio; ii) 

verificar a possibilidade de seleção precoce e indireta de linhagens de milho 

tropical para EUN. 

 

3.5 Material e métodos 

3.5.1 Experimentos a campo 

Foram conduzidos seis experimentos usando 64 linhagens endogâmicas 

de milho tropical (S7-S9), oriundas da Universidade Federal de Viçosa (UFV) e 

com comprovada variabilidade para EUN (DoVale et al., 2012). O delineamento 
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experimental empregado foi o de látice simples (8 x 8), com duas repetições, 

seguindo o mesmo sorteio experimental nas safrinhas de 2014 e 2015. Duas 

disponibilidades de N (ideal e baixo N) foram aplicadas. Para “N ideal” a dose 

considerada padrão às necessidades da cultura para uma produtividade de até 

no máximo 5,8 t.ha-1 (Embrapa, 2007). Com isto, para IN foram aplicados 100 

kg.ha-1 de N (12 kg.ha-1 no plantio e restante em cobertura em V4 e V6 ); e em 

BN foram aplicados 35 kg.ha-1 de N (12 kg.ha-1 no plantio e restante em 

cobertura em V4 e V6). A adubação de plantio foi constituída de 300 kg ha-1 do 

formulado NPK 4-14-8, já a adubação de cobertura foi feito com uréia na linha. 

O estabelecimento do BN está em função da dose de adubação em que há, em 

média, a redução de 50% da produtividade de grãos (Fritsche-Neto e Borém, 

2012).  

Os ambientes considerados nesse estudo foram determinados em função 

da combinação safra x local, formando assim três ambientes. Sendo esses a 

área experimental Departamento de Genética da ESALQ-USP, (22°42'23"S, 

47°38'14"W, 546 m, Nitossolo Vermelho Eutroférrico típico) na safrinha 2015, e 

a Estação Experimental de Anhumas na cidade de Anhembi-SP (22°84'30"S; 

48°02'20"W, 450 m, Latossolo Amarelo Distrófico) nas safrinhas de 2014 e 2015.  

As parcelas foram constituídas de uma linha com 4 m de comprimento 

(safrinha 2014) e de 5 m (safrinha 2015), essa diferença ocorreu devido a 

necessidade de maior número de plantas para avaliação de características 

radiculares; em ambos os casos utilizou-se espaçamento de 0,85 m entre linhas 

e 0,20 m entre plantas, totalizando 20 e 25 plantas por linha respectivamente. O 

manejo e os tratos culturais foram realizados de acordo com os procedimentos 

recomendados para a cultura do milho (Borém et al., 2015). 

3.5.2 Características avaliadas 

Para as inferências quanto a EUN em diferentes fases do ciclo das 

linhagens, foram amostradas plantas nos estádios fenológicos de oito folhas 

completamente expandidas (V8) e florescimento masculino (VT).  As amostras, 

composta da parte aérea de duas plantas de cada parcela experimental foram 

separadas do sistema radicular e acondicionadas em sacos de papel. 

Posteriormente, foi feita a secagem em estufa de circulação forçada de ar a 60o 

C por 120 horas, até atingir massa constante. Nesta ocasião, foi mensurado, em 

gramas, a massa seca da parte aérea (MPS). A última estimação de EUN foi 
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feita após a maturação fisiológica (MF), quando mensurada a produção 

individual de cada linhagem. Para obter a EUN nas fases listadas, foi usado a 

metodologia de Moll et al. (1982): 

8
8

( )

MPSV
EUNV

N aplicado
  (1)  

( )

MPSVT
EUNVT

N aplicado
   (2)      

( )

PG
EUNP

N aplicado
  (3) 

em que, EUNV8: eficiência no uso de nitrogênio em estádio V8; EUNVT: 

eficiência no uso de nitrogênio em estádio VT; EUNP: eficiência no uso de 

nitrogênio na produção; MPSV8: massa da parte aérea seca em V8, mensurado 

em gramas (g); MPSVT: massa da parte aérea seca em VT, mensurado em 

gramas (g); PG: produtividade grãos, mensurado em kg.parcela-1 de N 

(aplicado): quantidade de nitrogênio fornecido as plantas da parcela, definido em 

gramas (g) por meio de aplicações no plantio e cobertura. 

As avaliações das características radiculares foram obtidas no estádio V8 

pela amostragem de duas plantas por parcela. Foram avaliados os 

comprimentos de raízes laterais (CRLat) e axiais (CRAxi), mensurados em 

centímetros (cm); Volume de raízes laterais (VRLat) e axiais (VRAxi), 

mensurados em centímetros cúbicos (cm3). Para avaliação das características 

citadas foi utilizado o software WinRHIZO Arabidopsis acoplado a um scanner 

LA2400, com definição de 2400 dpi. As dez classes de diâmetro de raízes 

fornecidas pelo software foram agrupadas em apenas duas, conforme 

metodologia proposta por Trachsel et al. (2009). Assim, para CRLat e VRLat, 

foram considerados os fragmentos com diâmetro menor ou igual a 0,5 mm, e 

para CRAxi e VRAxi, os fragmentos com diâmetro maior que 0,5 mm. Essas 

características foram avaliadas somente na safrinha de 2015. 

 As características fisiológica e reprodutiva avaliadas foram a eficiência 

fotossintética do fotossistema II (EFPSII) e o intervalo florescimento masculino-

feminino (IFMF). A EFPSII foi estimada por meio do fluorômetro portátil compacto 

para medição de fotossíntese JUNIOR-PAN. As informações coletadas para 

essa característica foram feitas entre às 9 e 12h da manhã, em uma folha por 

planta (terceira a partir do extrato superior) em duas plantas aleatórias dentro da 

parcela. Seguindo a metodologia descrita por DaMatta et al. (1997), antes da 

coleta de dados as folhas permaneceram no escuro durante 30 minutos. Para 

isso foram empregados grampos com áreas cilíndricas opacas que mantém a 

área a ser mensurada sob completa ausência de luz. Após os centros de reações 
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estarem completamente abertos, foram determinados a fluorescência inicial (F0), 

fluorescência máxima (Fm), fluorescência variável (Fv), Fv = Fm-F0, e 

posteriormente EFPSII. Da mesma forma que as características radiculares, 

EFPSII foi inferido apenas na safrinha 2015.  

                                                   
Fv

EFPSII
Fm

                                                   (4) 

 O IFMF foi estimado em dias, em função das datas em que 50% das 

plantas da parcela estavam em estádios de antese (DA) e posteriormente em 

função da exposição dos estilos-estigmas (DF): 

                         50% 50%IFMF DF DA                                       (5) 

As características relativas aos componentes de produção, número de 

espigas por parcela (NE), comprimento de espiga, (CE), em centímetros (cm); 

diâmetro de espigas (DE), em centímetros (cm); peso de espiga (PE), em 

gramas(g), número de fileiras por espiga (NFE) e número de grãos por fileira 

(NGF) foram inferidos pela amostragem de cinco plantas por parcela. 

Produtividade (PROD), em quilogramas por hectare (kg.ha-1), foi obtida pela 

extrapolação dos resultados de produtividade por parcela (13% umidade). 

3.5.3 Análises estatístico-genéticas 

 Para a obtenção dos componentes de variância e dos valores genéticos 

individuais, os dados foram submetidos às análises por meio da Máxima 

Verossimilhança Restrita (REML) e pelo Melhor Preditor Genético Linear Não-

Viesado, considerando a matriz genômica de parentesco (GBLUP) (Hayes et al. 

2009). Na análise conjunta foi considerado o seguinte modelo: 

                              y Jb Zg Wu Vl So Te Cf Hp                                             (6) 

em que,  y é o vetor de observações fenotípicas nas linhagens para as 

características avaliadas; b é o vetor do efeito do bloco dentro da repetição, 

considerado como fixo; g: vetor do efeito de genótipo (linhagens), considerado 

como aleatório, em que g ~ N (0, G), sendo G = Kσa
2, sendo K a matriz de 

parentesco genômico (Hayes et al., 2009) e σa
2 a variância genética; u: vetor do 

efeito da disponibilidade de N, considerado como fixo; l: vetor do efeito do 

ambiente, considerado como fixo; o: vetor do efeito da interação disponibilidade 

de N x ambiente, considerado como fixo; e: vetor do efeito da interação genótipo 

x disponibilidade de  N, considerado como aleatório, em que e ~ N (0, E), sendo 
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E = Iσe
2; f: vetor do efeito da interação genótipo x ambiente, considerado como 

aleatório, onde f ~ N (0, F), sendo F = Iσf
2; p: vetor do efeito da interação genótipo 

x disponibilidade de N x ambiente, considerado como aleatório, em que p ~ N (0, 

P), sendo P = Iσp
2; ɛ: vetor de resíduos, onde   ɛ ~ N (0, Ɛ), em que  Ɛ= Iσɛ2. I é 

a matriz identidade e J, Z, W,  V, S, T, C, H são matrizes de incidência que 

relacionam os efeitos dos vetores independentes de cada matriz ao vetor 

dependente y. 

 Para a construção da matriz de parentesco (K), as 64 linhagens foram 

genotipadas via plataforma Illumina GoldenGate (Fan et al., 2003), contendo 768 

marcadores SNPs. Procedimento este realizado pela Pioneer Hi-Bred 

International Int. (Johnston, IA). Foram feitas análises de qualidade no conjunto 

de marcadores, sendo eliminadas as linhagens com dados perdidos acima de 

20% (Dao et al., 2014),  Call Rate ≥ 0,85 e MAF ≤ 0,05. De forma que, ao final 

do controle de qualidade, permaneceram 539 marcadores e 62 linhagens. Para 

a construção da matriz de parentesco genômico entre as linhagens foi usado o 

método de VanRaden (2008). 

 Para as análises individuais, ou seja, dentro de cada nível nutricional, 

foram considerados sub modelos da equação (6). Entretanto, foram descartadas 

as fontes de variação das disponibilidades de N e as suas interações simples e 

tripla com genótipo e ambiente. 

 Para os testes dos efeitos aleatórios foi empregado o Likelihood Ratio Test 

(LRT): 

                                            
2 1

2

2 12. L ~ r rLRT logL log                                      (7) 

em que, 2

0 : 0H    e 2

1 : 0H   ; 2logL : estimativa Likelihood do modelo sem o 

efeito aleatório de interesse; 1Llog : estimativa Likelihood do modelo com o efeito 

aleatório de interesse. 

Para os testes dos efeitos fixos foi utilizado o teste de Wald: 

                                                    
ˆ
ˆ( )

W
DP




                                                     (8)                             

em que,  0 : 0H    e 1 : 0H   ; ̂ : estimativa Likelihood para o efeito fixo de 

interesse; ˆ( )DP  : desvio padrão de ̂ . 
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 Com o objetivo de obter a relação entre as respostas das linhagens de 

milho sob disponibilidade de BN e IN, foi considerado o desempenho de cada 

linhagem na mesma característica em ambas as disponibilidades de N. Para 

isso, foi utilizado o ìndice de Correlação de Spearman: 

                                                                              

                                          (9) 

 

sendo, 2

id : a diferença entre os ranques de cada linhagem nas duas 

disponibilidade de N; n : número de pares de valores considerados. 

 A herdabilidade no sentido amplo foi estimada para cada característica 

nas duas disponibilidades de N: 

                                                     

2

2

2
ˆ g

f

h



                                                     (10) 

em que, 2

g : variância genotípica 2

f : variância fenotípica. 

 Foi também estimada a matriz de coeficientes de correlação linear de 

Pearson (r) entre as características estudadas e as diferentes fases de 

estimação da EUN (V8, VT e com base na produtividade), em função das 

disponibilidades de N (BN e IN). Posteriormente a matriz de correlação fenotípica 

foi dividida em dois grupos, o primeiro em função apenas das características 

envolvidas com os componentes da produtividade, e o segundo em função das 

características de raízes, fisiológicas e reprodutivos. Para cada grupo foi 

procedido o diagnóstico da multicolinearidade baseado em Montgomery e Peck 

(1992), ao qual leva em consideração o Número de Condições da matriz de 

correlação. Portanto: 

                                                    
max

min

NC



                                                  (11) 

em que, max : maior autovalor da matriz de correlação; min : menor autovalor da 

matriz de correlação. Dessa forma, temos que 100NC  : multicolinearidade 

fraca; 100 1000NC  : multicolinearidade moderada a forte; 1000NC  : 

multicolinearidade severa. Em seguida, as correlações dentro dos agrupamentos 

(variáveis explicativas) e EUNV8, EUNVT e EUNP (variáveis dependentes) 

foram desdobradas em efeitos diretos e indiretos por meio da análise de trilha 

2

2

6
1

( 1)

id

n n
  



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(Wright, 1921), estabelecendo assim as relações de causa e efeito entre as 

características de interesse (Cruz e Carneiro, 2006): 

                               

1 1 2 1 2 1

2 1 1 2 2 2

1 1 2 2

. . .

. . .

. . .

...

...

...

n

n

n n n n

VD VI VI VI VI VI VIn VI VI

VD VI VI VI VI VI VIn VI VI

VD VI VI VI VI VI VI VI VI

r p p r p r

r p r p p r

r p r p r p

   

   

   
                (12) 

em que, VD : variável dependente; VI : variável independente (1 – n). 

 O coeficiente de determinação foi calculado seguindo a expressão: 

1 2 1 2 1 2 1 1

2 2 2 2

. .... 2 ... 2
n n n n nVI VI VI VI VI VI VI VI VI VI VIR p p p p p r p p r

 
          (13) 

 O efeito da variável residual sobre a variável dependente foi estimado por: 

                                                     
1

2 21P R                                              (14) 

 As análises conjunta e individuais dos modelos foram realizadas por meio 

do pacote ASReml (Gilmour et al., 2009) no software R (R Core Team, 2013). 

Para a obtenção dos coeficientes de trilha foi usado o software GENES (Cruz, 

2006). As análises gráficas em função das interações entre os fatores genótipos, 

ambientes e disponibilidades de nitrogênio foram feitas via software GGEbiplot 

(Yan e Tinker, 2005). 

 

3.6 Resultados e discussão 

3.6.1 Análises conjunta, individual e parâmetros genéticos 

 Para proceder inferências por meio da análise conjunta verificou-se, 

primeiramente, a diferença entre a magnitude dos resíduos das análises 

individuais. Sendo que as diferenças entre o maior e o menor valor residual para 

as dosagens de N, bem como os ambientes estudados, ficaram dentro da 

margem aceitável. Segundo Pimentel-Gomes (1990), essa relação entre os 

resíduos quando menor que sete permite a viabilidade da análise conjunta.  

 Os valores dos coeficientes de variação (CV%) apresentaram maiores 

diferenças entre as disponibilidades BN e IN apenas para EUNVT (Tabela 1). 

Para características com esse perfil, estudos com tratamentos em déficit de 

nutrientes, mostram que é normal observar CV’s mais elevados, pois sob 

estresse as médias geralmente são menores e os quadrados médios e os 

desvios padrão são maiores (Soares et al., 2011). Entretanto, no geral, as 
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estimativas de CV% foram altas. Uma das principais razões para isso se deve a 

grande variabilidade dos dados em torno da média em função da ação do fator 

ambiente, o qual oscilou consideravelmente as estimativas da maioria das 

características. Isso é avalizado pela significância dos fatores ambiente (A) e 

nitrogênio x ambiente (NxA) (Tabela 1). 

Conforme o exposto anterior, um dos principais pontos a ser considerado 

nesta questão é que as estimativas das médias dos níveis de N para EUNP, NE, 

CE, DE, PE, NFE, NGF, EUNVT e CRAxi, na população estudada, interagem 

com ambiente devido ao ordenamento ou magnitude das estimativas (Figura 1). 

Indicando que conforme os ambientes considerados, esses podem trazer 

instabilidade dentro do próprio nível; fato que poderia ser explicado quando há 

falta de correlação entre os ambientes. Essa questão é de grande interesse no 

melhoramento de plantas, pois quando se possui grande quantidade de 

ambientes, é primordial o agrupamento dos mais correlacionados, ao qual é um 

facilitador para a recomendação de cultivares. Logo, a performance agrícola 

dessas cultivares tende a ser próxima em ambientes similares do que em 

divergentes. 

 Por meio da análise conjunta foi observado que houve diferenças 

significativas entre o comportamento das linhagens para as características 

EUNP, EUNV8, EUNVT, NFE, CRLat, CRAxi, VRAxi e EFPSII em função das 

disponibilidades de N (Tabela 1). Assim, pode se inferir que as doses 

contrastantes de N aplicadas foram suficientes. Para corroborar essas 

afirmações, as médias de EUNP e de características de raiz, dentro de cada 

nível de N, obtiveram maiores estimativas quando submetidas ao déficit do 

nutriente. Neste, o incremento foi de 6,3%, 6,8%, 6,9% e 175% para CRAxi, 

VRAxi, CRLat e EUNP, respectivamente. Estudos indicam que, a extensão e 

natureza da variação genética do sistema radicular, possuem grande implicação 

na obtenção e absorção de água e nutrientes para o aumento de produtividade 

sob estresse hídrico ou baixa fertilidade do solo (Toaldo et al., 2013), 

principalmente em função do N (Worku et al. 2007; Dawson et al., 2008). Isto 

porque, o crescimento espacial do sistema radicular determina a habilidade da 

planta em explorar recursos que estão mal distribuídos, sendo 

proporcionalmente positivo a relação do comprimento e área radicular com o 

volume ocupado e explorado do solo (Rich e Watt, 2013). 
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Tabela 1 - Teste de Wald para os efeitos fixos do intercepto, repetição (R), bloco dentro de repetição, disponibilidade de nitrogênio (N), ambientes (A), 

disponibilidade de nitrogênio x ambientes (NxA). Estimativas da média ( x ) e coeficiente de variação (CV%) em linhagens de milho tropical em duas 

disponibilidades de nitrogênio 

ns= não significativo, *** = 0,001,   **= 0,01,  * = 0,05; 1 Características:  eficiência no uso de nitrogênio na produção (EUNP), número de espigas (NE), comprimento de espiga 
(CE), diâmetro de espigas (DE), peso de espigas (PE),  número de fileiras por espiga (NFE), número de grãos por fileira (NGF), produtividade (PROD), intervalo de florescimento 
masculino-feminino (IFMF), comprimento de raiz lateral (CRLat), comprimento de raiz axial (CRAxi), volume de raiz lateral  (VRLat), volume de raiz Axial (VRAxi), eficiência 
fotossintética do fotossistema II (EFPSII), eficiência no uso de nitrogênio em estádio V8 (EUNV8) e eficiência no uso de nitrogênio em estádio VT (EUNVT)   

  

  Características1 
FV GL EUNP  NE  CE  DE  PE NFE  NGF PROD IFMF 
Intercepto 1 1485,39*** 3332,50*** 28010,30*** 41173,00*** 6119,20*** 3588,20*** 17870,90*** 2427,75*** 655,64*** 
Repetição (R)  
(R) 

1 12,30*** 1,50ns 7,30** 7,00* 38,30*** 0,10ns 1,90ns 21,69*** 5,82* 
Bloco/R 14 9,46ns 21,00ns 14,50ns 10,00ns 19,40ns 9,00ns 21,70ns 16,76ns 23,73* 
Nitrogênio (N) 1 539,17*** 1,10ns 1,40ns 1,00ns 0,20ns 8,00** 3,40ns 0,50ns 0,11ns 

 Ambiente  (A) 2 420,17*** 52,60*** 68,40*** 206,00*** 165,00*** 15,00*** 121,90*** 908,57*** 1,62ns 
 NxA 2 132,08*** 8,50* 23,10*** 43,00*** 11,50*** 7,00* 9,00* 2,26ns 0,64ns 
 x  BN 0,11 17,69 11,58 3,81 60,46 13,20 20,91 2060,13 1,80 

IN 0,04 18,01 11,68 3,83 60,73 13,42 21,22 2037,47 1,83 
CV% BN 56,92 37,62 14,69 11,63 28,87 12,31 17,96 68,07 92,86 

IN 60,59 38,05 15,31 13,00 30,95 11,94 18,57 67,39 89,55 
FV GL CRLat CRAxi VRLat VRAxi EFPSII EUNV8 EUNVT   
Intercepto 1 3501,30*** 4240,40*** 2859,04*** 3165,60*** 37178,00*** 5077,90*** 5852,10***   
Repetição (R)  
(R) 

1 4,50* 5,20* 4,24* 0,20ns 7,00** 7,80** 1,50ns   
Bloco/R 14 17,20ns 12,40ns 10,65ns 12,70ns 26,00* 14,00ns 23,30ns   
Nitrogênio (N) 1 5,00* 6,10* 2,83ns 4,80* 129,00*** 1282,10*** 1678,50***   
Ambiente  (A) 1 63,10*** 37,80*** 61,41*** 77,40*** 5,00* 305,20*** 26,30***   
NxA 1 1,10ns 3,80* 1,19ns 2,00ns 1,00ns 126,10*** 18,00***   
x  BN 878,28 645,08 0,43 42,43 0,66 0,01 0,07   

IN 821,15 606,69 0,41 39,70 0,74 0,03 0,22   
CV% BN 41,37 32,55 43,46 40,33 12,50 35,06 30,74   

IN 43,28 34,36 42,21 41,91 9,81 37,41 22,59   
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Figura 1 - Médias das disponibilidades de nitrogênio (baixo - BN e ideal - IN) nos ambientes 

Anhembi 2014, Anhembi 2015 e Piracicaba 2015 para as características eficiência no uso de 

nitrogênio na produção – EUNP (A), número de espigas - NE (B), comprimento de espiga - CE 

(C), diâmetro de espiga - DE (D), peso de espiga - PE (E), número de fileiras por espiga - NFE 

(F), número de grãos por fileira – NGF (G), eficiência de uso de nitrogênio em estádios VT - 

EUNVT (H) e comprimento de raiz axial - CRAxi (I) 

 

Diferentemente EFPSII, EUNV8 e EUNVT apresentaram maiores 

estimativas (0,74, 0,03 e 0,22) respectivamente (Tabela 1), quando submetidas 

a adubações mais elevadas. Sendo 12,2%, 300% e 314,3% os incrementos, 

quando comparadas com as mesmas características em BN. Para as demais 

características, as linhagens não apresentaram diferenças significativas de 

comportamento em função de N, principalmente PROD. Resultados observados 

por Soares et al. (2011), Barbieri et al. (2008) e Presterl et al. (2003) indicam que 

NE, PE e PROD sofrem redução quando avaliadas em ambientes deficitários em 

N, sendo esta redução de 24 a 37%.  Isto ocorre devido ao N possuir grande 

importância no metabolismo da planta, principalmente na síntese de proteínas, 
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como a clorofila, os ácidos nucleicos e biomoléculas como o ATP, NADH e 

NADPH, sendo fundamental no estabelecimento da produtividade (Richardson 

et al., 2009). No entanto, a resposta paralela entre BN e IN para PROD, leva a 

hipótese de que o estresse não foi suficiente para gerar diferenças entre as 

disponibilidade de N. Isso pode ser devido ao N residual no solo provindo de 

adubações anteriores nas áreas experimentais e também devido a sucessão 

com leguminosas. Exemplo disso é o valor de N residual na área experimental 

de Piracicaba, que varia de 36-42 kg.ha-1 de N (Tabela Suplementar 1), 

possuindo potencial de mascarar as dosagens utilizadas. 

 As linhagens não apresentaram diferenças significativas para IFMF sob 

as diferentes condições de N, não havendo portanto nenhum efeito negativo 

(atraso, má formação ou asincronia) no desenvolvimento e crescimento das 

inflorescências masculinas e femininas. Tal fato possibilita obter condições 

necessárias para o desenvolvimento dos grãos nas duas condições de 

adubação, sendo isso visível em um dos componentes da produtividade, NGF, 

que não apresentou diferença significativa entre BN e IN,  assim como não houve 

ausência de falhas no ápice das espigas avaliadas.  

 A característica EFPSII apresentou maiores estimativas de média quando 

avaliada em IN. Porém, a maior eficiência não resultou em maior produtividade 

ou em acréscimos em MPS, justificado, quando analisado o baixo efeito direto 

de PROD com EUNV8 e EUNVT (Tabela 3). As maiores estimativas de MPS em 

IN são o reflexo das doses aplicadas, que permitiram maior crescimento 

vegetativo. Isso pode ser constatado por meio dos elevados valores de EUNV8 

e EUNVT em IN, ao qual são totalmente dependentes de MSP mensuradas em 

estádio V8 e VT. A partir disso, do aumento do volume vegetativo,  pode se inferir 

que a translocação de nutrientes, do colmo e das folhas para a espiga,  que 

normalmente ocorre a partir do estádio R2 (grão bolha d’água) não resulta 

necessáriamente no aumento da capacidade de incrementar o PE e 

consequentemente a PROD em IN. Condizente a essa posição, estudos prévios 

indicam que a translocação de nutrientes, principalmente do N, possuem os 

mesmos padrões tanto para BN como para doses mais elevadas, ou então 

maiores taxas de translocação para BN (Gallais e Coque, 2005). 

 Através da análise conjunta para os efeitos aleatórios do modelo 

estatístico-genético, os resultados indicaram diferenças significativas entre as 
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linhagens avaliadas, para praticamente todas as características, com exceção 

de EFPSII (Tabela 2). Resultado esse que demonstra a existência de 

variabilidade genética na população, o que se presume possibilidades de ganho 

genético por meio de seleção. Esse fato, quando analisado para EUN, trará 

ganhos também para os híbridos gerados a partir dessas linhagens, pois os 

efeitos aditivos nessa características são de maior importância em relação ao 

não aditivos (DoVale et al., 2012). Os efeitos significativos de interação genótipo 

x nitrogênio (GxN) para EUNP, IFMF, EUNVT demonstraram que determinadas 

linhagens respondem de forma diferenciada quando submetidas a BN e IN. 

Esses resultados, de certa forma já eram esperados, pois as EUN são índices 

que se baseiam na relação entre produção de grãos ou matéria seca, submetidos 

por um denominador específico para cada condição de N. Assim, devido a não 

significância de PROD para o fator nitrogênio (N) em conjunto com maiores 

estimativas de MSP em IN, resultam em respostas contrastantes para genótipo 

x disponibilidade de N (GxN). Já para IFMF, a magnitude dessa interação não 

propiciou nenhum efeito que pudesse restringir a produtividade final. Para as 

demais características não foram obtidos valores significativos, possibilitando 

que o conjunto de linhagens possa ser avaliado em um único ambiente de forma 

que as inferências tomadas para um ambiente será o mesmo para o outro 

(DoVale e Fristche-Neto, 2013).  

 Com o mesmo padrão de comportamento, o qual modificou as médias do 

fator N, os ambientes utilizados também imprimiram efeito considerável nas 

respostas das linhagens, evidenciando o efeito da GxA (Tabela 2). Ilustrando 

esse comportamento, os gráficos via GGEbiplot (Figura 2), indicam grande 

dispersão das linhagens para EUNP, PE, NGF e PROD em função dos três 

ambientes; NE e CE possuem dispersões intermediárias. Para DE, NFE e CRAxi, 

as linhagens tendem a apresentar menor diferença de comportamento ao longo 

dos ambientes avaliados, ou seja, são mais estáveis. A estabilidade é visualizada 

em relação ao centro do gráfico. Logo, quanto maior for a distância em relação 

a esse ponto, menor é a estabilidade (Gabriel, 1971).  
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Tabela 2 - Teste de máxima verossimilhança (LTR) para os efeitos aleatórios de genótipo (G), 

genótipos x disponibilidade de nitrogênio (GxN), genótipos x ambiente (GxA), genótipos x 

disponibilidade de nitrogênio x ambientes (GxNxA). Estimativas do resíduo, herdabilidades (h2) 

e correlação de Spearman entre genótipo em função das disponibilidades de nitrogênio (rINxLN) 

em linhagens de milho tropical 
ns= não significativo, *** = 0,001,   **= 0,01,   * = 0,05; 1 eficiência no uso de nitrogênio na produção (EUNP),  

número de espigas (NE), comprimento de espiga (CE), diâmetro de espigas (DE), peso de espigas (PE),  
número de fileiras por espiga (NFE), número de grãos por fileira (NGF), produtividade (PROD), intervalo de 
florescimento masculino-feminino (IFMF), comprimento de raiz lateral (CRLat), comprimento de raiz axial 
(CRAxi), volume de raiz lateral (VRLat), volume de raiz Axial (VRAxi), eficiência fotossintética do 
fotossistema II (EFPSII), eficiência no uso de nitrogênio  em estádio V8 (EUNV8) e eficiência no uso de 
nitrogênio em estádio VT (EUNVT) 

 

 

 

                                   Características1 
FV EUNP NE CE DE 
Genótipo (G) 16,20***   60,81***  93,57*** 74,2*** 
GxN 13,38*** 0,00ns 0,00ns 0,00ns 
GxA 18,36*** 43,65*** 6,01** 44,7*** 
GxNxA 21,41*** 0,64ns 5,41* 0,00ns 
Resíduo 4,3.10-4 16,42 1,08 6,2.10-2 

h2 BN 0,70 0,66 0,73 0,68 
IN 0,67 0,71 0,69 0,73 

rINxLN -                0,87                0,82                 0,86 0,89 
  PE NFE NGF PROD 
Genótipo 70,05*** 93,92*** 92,93*** 38,5*** 
GxN 0,65ns 0,00ns 0,00ns 0,00ns 
GxA 102,34*** 20,27*** 24,75*** 95,6*** 
GxNxA 0,00ns 1,83ns 0,02ns 0,00ns 
Resíduo 70,36 0,85 5,07 219929,70 

h2 BN 0,79 0,78 0,76 0,68 
IN 0,69 0,81 0,69 0,65 

rINxLN - 0,90 0,89 0,87 0,87 
 IFMF CRLat CRAxi VRLat 
Genótipo 45,27*** 51,92*** 23.79*** 45,19*** 
GxN 8,87*** 0,00ns 0,00ns 0,00ns 
GxA 0,05ns 0,06ns 2,89* 0,61ns 
GxNxA 0,00ns 0,00ns 0,00ns 0,10ns 
Resíduo 1,51 75971,67 28747.95 0,02 
h2 BN 0,62 0,45 0,36 0,47 

IN 0,69 0,51 0,28 0,49 
rINxLN - 0,62 0,81 0,71 0,78 
 VRAxi EFPSII EUNV8 EUNVT 
Genótipo 20,34*** 0,00ns 4,89* 5,07* 
GxN 0,00ns 0,10ns 0,00ns 3,93* 
GxA 0,70ns 0,21ns 0,90ns 0,00ns 
GxNxA 0,12ns 0,01ns 0,00ns 0,25ns 
Resíduo 184,08 5,6.10-3 5,2.10-5 1,0.10-3 

h2 BN 0,46 0,11 0,31 0,08 
IN 0,14 0,00 0,12 0,37 

rINxLN - 0,71 0,15 0,59 0,36 
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Figura 2 - Análise GGEbiplot da interação genótipo x ambiente para 62 linhagens avaliadas em 

função dos ambientes Anhembi/2014, Anhembi/2015 e Piracicaba/2015 para as características 

eficiência no uso de nitrogênio na produção - EUNP (A), número de espigas - NE (B), 

comprimento de espiga - CE (C), diâmetro de espiga - DE (D), peso de espiga - PE (E), número 

de fileiras por espiga - NFE (F), número de grãos por fileira - NGF (G), produtividade - PROD (H). 

Comprimento de raiz axial - CRAxi (I) está em função de Anhembi/2015 e Piracicaba/2015 

 

Já para a interação de linhagens, nitrogênio e ambiente (GxNxA), apenas 

a característica EUNP e CE apresentaram valores significativos (Tabela 2). As 

linhagens quando analisadas graficamente para essas mesmas características 

(Figura 3), indicam grande variabilidade na dispersão dos pontos em EUNP e 

menor dispersão em CE. Presterl et al. (2003) relatam que as variâncias para as 

interações dos genótipos com locais e anos são geralmente maiores em relação 

as variâncias entre genótipos e disponibilidades de N.  
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Figura 3 - Análise GGEbiplot para genótipo x disponibilidade de nitrogênio x ambiente com 62 

linhagens avaliadas em função dos ambientes Anhembi/2014, Anhembi/2015 e Piracicaba/2015 

em duas disponibilidades de nitrogênio, baixo (BN) e ideal (IN), para as características eficiência 

no uso de nitrogênio na produção - EUNP (A) e comprimento de espiga - CE (B) 

 

Fica assim evidente, quando analisamos os efeitos fixos e aleatórios 

envolvidos com os ambientes, que há necessidade da exploração desses 

mesmos ambientes em mais de uma safra a fim de estimar o efeito que pode 

ocorrer e a resposta dos fatores estudados a essa mudança. Além disso, quando 

existe a interação entre esses, há possibilidades da classificação e indicação das 

linhagens EUN em BN e IN para ambientes específicos. As herdabilidades 

estimadas para a maioria das características estudadas são de intermediárias a 

altas, indicando relativo equilíbrio entre as condições de BN e IN; com diferença 

menor que 10 unidades entre ambos, com exceção de VRAxi, EFPSII, EUNV8 e 

EUNVT. Todavia, em estudos com estresse por N, conforme Coque e Gallais 

(2006), a variabilidade genética é reduzida e conseguinte a herdabilidade, de 

forma que os genótipos tendem a apresentar desempenhos semelhantes. Não 

obstante, as estimativas próximas de herdabilidades entre BN e IN aqui 

mostradas, são em função das respostas paralelas entre as linhagens nas duas 

condições de N, não restringindo a expressão da variabilidade genética em BN.  

 Por meio do  índice de Correlação de Spearman (Tabela 2), observou-se 

que as estimativas para a grande maioria das características consideradas foram 

de média a alta  magnitude nas duas disponibilidades de N, reiterando alguns 

resultados semelhantes já reportados por Bertin e Gallais (2000) e Presterl et al. 

(2003). Segundo DoVale e Fristche-Neto (2013), tal condição reflete a 

consistência da superioridade das genótipos, pois, linhagens que tem 
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desempenho superior em IN tendem a responder da forma semelhante em BN. 

Por outro lado, EFPSII e EUNVT, nas quais a rANxBN apresentou as menores 

estimativas, as linhagens tendem a não ser previsíveis para estas características 

em função da mudança na disponibilidade de N. 

3.6.2 Relação fenotípica entre características 

  O uso de correlações simples entre as características envolvidas com 

EUN traz grande contribuição para os melhoristas, pois permitem direcionar e 

prever comportamento de determinada característica pela seleção de outra. 

Entretanto, esse procedimento não distingue efeitos diretos e indiretos 

envolvidos nas estimativas de correlação. Logo, por meio da análise de trilha, há 

a possibilidade de se obter o desdobramento das estimativas de correlação em 

efeitos diretos e indiretos, permitindo ao mesmo tempo inferir de forma mais clara 

a importância de um conjunto de características secundárias sobre uma 

determinada característica principal (Dewey e Lu, 1959; Silva et al., 2009). 

  Assim, para implementação da análise de trilha, foi feita a análise de 

multicolinearidade; tal qual os NC para o agrupamento de características 

relacionada com os componentes da produtividade, em BN e IN, ficaram no limite 

entre fraco e moderado. Com base nos resultados, foi necessário a exclusão da 

característica PROD para as análises com EUNP, pois esse índice é derivado 

exclusivamente de PROD, obtendo correlação quase que perfeita entre os 

mesmos. Para o agrupamento de características reprodutivas, fisiológicas e de 

raízes, os NC observados foram considerados fracos para ambas 

disponibilidades de N. 

 A primeira constatação para os componentes da produtividade é que os 

coeficientes explicaram satisfatoriamente as variações em EUNP em BN, com 

R2=0,93 e efeito residual de 0,25 e em IN com R2=0,87 e efeito residual de 0,36 

(Tabela 3). O mesmo não aconteceu para EUNV8 e EUNVT nas duas 

disponibilidades de N. Para essas duas características (variáveis dependentes) 

não foram evidenciados efeitos direto e nem indireto nas demais características 

(variáveis explicativas) que possam superar as estimativas residuais. Isto indica 

a ineficiência das mesmas em determinar as variações em EUNV8 e EUNVT. 

Com isto, o principal resultado é a inviabilidade de seleção indireta para EUNV8 

e EUNVT. Além disso, ganhos em PROD via EUNV8 e EUNVT não tendem a 
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ser promissores, devido as baixas herdabilidades e efeitos diretos intermediários 

ou quase nulos dessas características com PROD. 

 

 

 

Tabela 3 - Estimativas dos efeitos diretos e indiretos em função das disponibilidades de nitrogênio 

(baixo- BN e ideal - IN) para os componentes de produção em função das características 

eficiência no uso de nitrogênio na produção (EUNP), eficiência no uso de nitrogênio em estádio 

V8 (EUNV8) e eficiência no uso de nitrogênio em estádio VT (EUNVT) em linhagens de milho 

tropical 

BN IN 
Caract.1 Efeitos EUNP EUNV8 EUNVT Caract. Efeitos EUNP EUNV8 EUNVT 
NE     NE     
Direto   0,77  0,07  0,10 Direto   0,77  0,11 -0,34 
Indireto     Indireto     
 CE  0,01  0,01  0,03  CE  0,00  0,00 -0,03 
 DE  0,00 -0,01  0,00  DE  0,02  0,05  0,06 
 PE -0,08  0,02  0,02  PE -0,05  0,00  0,02 
 NFE  0,00  0,00  0,02  NFE  0,00 -0,01  0,01 
 NGF -0,02  0,02 -0,01  NGF -0,02 -0,02  0,30 
 PROD -  0,03 -0,06  PROD -  0,04  0,16 
 Total  0,68  0,14  0,10  Total  0,72  0,17  0,18 
CE     CE     
Direto   0,07  0,05  0,21 Direto  -0,02 -0,03 -0,14 
Indireto     Indireto     
 NE  0,13  0,01  0,01  NE  0,17  0,02 -0,07 
 DE  0,02  0,18  0,11  DE  0,07  0,20  0,22 
 PE  0,33 -0,07 -0,06  PE  0,24  0,01 -0,09 
 NFE  0,00  0,00  0,01  NFE  0,00  0,00  0,01 
 NGF -0,03  0,03 -0,01  NGF -0,02 -0,02  0,31 
 PROD -  0,02 -0,05  PROD -  0,02  0,11 
 Total  0,52  0,22  0,22  Total  0,44  0,20  0,35 
DE     DE     
Direto   0,07  0,53  0,32 Direto   0,13  0,38  0,41 
Indireto     Indireto     
 NE -0,02  0,00  0,00  NE  0,12  0,02 -0,05 
 CE  0,02  0,01  0,07  CE -0,01 -0,02 -0,07 
 PE  0,46 -0,10 -0,09  PE  0,32  0,01 -0,11 
 NFE  0,00 -0,01 -0,07  NFE  0,01  0,05 -0,04 
 NGF -0,01  0,01 -0,01  NGF -0,01 -0,01  0,20 
 PROD -  0,02 -0,05  PROD -  0,03  0,13 
 Total  0,52  0,46  0,17  Total  0,56  0,46  0,47 
PE     PE     
Direto   0,62 -0,14 -0,13 Direto   0,54  0,02 -0,19 
Indireto     Indireto     
 NE -0,10 -0,01 -0,01  NE -0,08 -0,01  0,03 
 CE  0,03  0,02  0,11  CE -0,01 -0,01 -0,06 
 DE  0,05  0,39  0,24  DE  0,08  0,23  0,25 
 NFE  0,00  0,00 -0,04  NFE  0,01  0,04 -0,03 
 NGF -0,02  0,02 -0,01  NGF -0,02 -0,02  0,21 
 
 

PROD -  0,02 -0,05  PROD -  0,03  0,12 
 Total  0,58  0,30  0,11  Total  0,52  0,28  0,33 
NFE     NFE     
Direto   0,00 -0,03 -0,20 Direto   0,03  0,17 -0,14 
Indireto     Indireto     
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     (Continuação) 

 BN IN 
Caract.1 Efeitos EUNP EUNV8 EUNVT Caract. Efeitos EUNP EUNV8 EUNVT 
 NE -0,08  0,00 -0,01  NE -0,06 -0,01  0,02 
 CE  0,00  0,00 -0,01  CE  0,00  0,00  0,00 
 DE  0,03  0,20  0,12  DE  0,04  0,11  0,12 
 PE  0,11 -0,03 -0,02  PE  0,14  0,01 -0,05 
 NGF  0,00  0,00  0,00  NGF -0,01 -0,01  0,09 
 PROD -  0,00  0,00  PROD -  0,01  0,03 
 Total  0,04  0,14 -0,12  Total  0,14  0,28  0,07 
NGF     NGF     
Direto  -0,04  0,05 -0,03 Direto  -0,04 -0,04  0,52 
Indireto     Indireto     
 NE  0,34  0,03  0,04  NE  0,44  0,06 -0,19 
 CE  0,04  0,03  0,13  CE -0,01 -0,02 -0,08 
 DE  0,02  0,13  0,08  DE  0,05  0,15  0,16 
 PE  0,25 -0,05 -0,05  PE  0,21  0,01 -0,08 
 NFE  0,00  0,00  0,00  NFE  0,01  0,03 -0,02 
 PROD -  0,02 -0,05  PROD -  0,04  0,15 
 Total  0,61  0,21  0,12  Total  0,66  0,23  0,46 
PROD     PROD     
Direto  -  0,04 -0,08 Direto  - 0,06  0,22 
Indireto     Indireto     
 NE -  0,05  0,07  NE - 0,08 -0,24 
 CE -  0,03  0,11  CE - -0,02 -0,06 
 DE -  0,27  0,17  DE - 0,22  0,23 
 PE - -0,08 -0,08  PE - 0,01 -0,10 
 NFE -  0,00  0,00  NFE - 0,02 -0,02 
 NGF -  0,03 -0,02  NGF - -0,02  0,36 
 Total -  0,33  0,17  Total - 0,35  0,39 
 R2  0,93  0,24  0,11  R2  0,87  0,25  0,33 

Pɛ  0.25  0,87  0,95 Pɛ  0,36  0,86  0,81 
R2: coeficiente de determinação; Pɛ: efeito da variável residual; 1 Características: comprimento de espiga 
(CE), diâmetro de espiga (DE), peso de espiga (PE), número de fileiras por espiga (NFE), número de grãos 
por fileira (NGF) e produtividade (PROD) 

 

 Para a EUNP, as estimativas de grande parte das variáveis explicativas 

superam o efeito residual, tanto em BN como em IN. As duas disponibilidades 

avaliadas apresentam comportamento semelhante diante da análise de trilha, de 

forma que NE e PE são as que mais contribuíram na determinação de EUNP, 

propiciando o uso da seleção indireta (Tabela 3). Essas mesmas características 

também possuem grande importância no CE, DE e NGF. Por outro lado, as 

estimativas de efeito direto de NFE e NGF foram, em geral, baixas ou negativas, 

de forma que essas características não são boas opções para seleção indireta 

para EUNP, tanto em BN como em IN. Além disso, essas são características 

dispendiosas em tempo e custo para avaliação quando comparadas em relação 

as avaliações de NE, PE e até mesmo para característica principal (EUN). 
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 Em função dos resultados, a seleção indireta para EUNP via NE tende a 

ser mais vantajosa em relação a PE, devido as suas maiores estimativas (efeito 

direto e total) em BN e IN pela análise de trilha. Neste sentido, Moll et al. (1982) 

em seu trabalho mostraram justamente que NE é uma característica de 

relevância para EUN, com estimativas de correlação acima dos 70%. No entanto, 

para seleção via NE, deve ser levado em consideração a prolificidade das 

linhagens, índice de acamamento e quebra de colmo, ao quais podem alterar 

significativamente o número o estande, número de espigas úteis na parcela e 

consequentemente a produtividade (Kang et al., 1999). Complementarmente, 

deve ser levado em consideração que NE e PE por meio do coeficiente de trilha 

possuem sentidos contrários, logo, a seleção para NE tende a diminuir o PE e 

vice-versa.  

 Entretanto, essa relação negativa entre NE e PE é que pode dificultar o 

uso de índices de seleção, mas não o impossibilitam. Segundo Rangel et al. 

(2011), os índices de seleção permitem obter ganhos simultâneos mesmo para 

características com efeitos adversos, havendo também estudos que atestam o 

sucesso do emprego dos índices de seleção sob essas condições (Freitas et al., 

2009; Freitas et al., 2013). 

 Para as análises considerando as características de raízes, reprodutivas 

e fisiológicas, os coeficientes de trilha não explicaram satisfatoriamente as 

variações em EUNP, EUNV8 e EUNVT (Tabela 4). Outro resultado interessante 

é que apesar dos incrementos em BN para algumas características radiculares, 

e por estas se apresentarem como opção viável para a seleção em EUN, devido 

a capacidade de absorção de água e nutrientes (Lynch, 2013; Lambers et al., 

2006) e exploração de camadas mais profundas e compactadas no perfil do solo 

(Peng et al., 2012; Waisel e Eshel, 2002), as mesmas não possuem efeito direto 

ou total superior à estimativa residual da análise, em nenhuma das 

disponibilidades de N (Tabela 4).  
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Tabela 4 - Estimativas dos efeitos diretos e indiretos em função das disponibilidades de nitrogênio 

(baixo- BN e ideal - IN) para os componentes de raiz, fisiológico e reprodutivo em função das 

características eficiência no uso de nitrogênio na produção (EUNP), eficiência no uso de 

nitrogênio em estádio V8 (EUNV8) e eficiência no uso de nitrogênio em estádio VT (EUNVT) em 

linhagens de milho tropical 

BN IN 
Caract.1 Efeitos EUNP EUNV8 EUNVT Caract. Efeitos EUNP EUNV8 EUNVT 
CRLat     CRLat     
Direto  -0,33  0,18  0,52 Direto  -0,56  0,30  0,52 
Indireto     Indireto     
 CRAxi -0,19  0,00  0,10  CRAxi -0,28 -0,23  0,06 
 VRLat  0,39 -0,21 -0,52  VRLat  0,82 -0,10 -0,59 
 VRAxi  0,14  0,34  0,09  VRAxi  0,10  0,36  0,18 
 EFPSII  0,00  0,00  0,00  EFPSII  0,01  0,00  0,00 
 IFMF  0,00  0,00  0,00  IFMF  0,00  0,00  0,00 
 Total  0,01  0,31  0,19  Total  0,09  0,33  0,17 
CRAxi     CRAxi     
Direto   0,26  0,00  0,14 Direto  -0,40 -0,31  0,09 
Indireto     Indireto     
 CRLat -0,24  0,14  0,39  CRLat -0,40  0,21  0,37 
 VRLat  0,37 -0,20 -0,48  VRLat  0,76 -0,10 -0,55 
 VRAxi  0,20  0,47  0,12  VRAxi  0,14  0,48  0,25 
 EFPSII -0,01  0,00 -0,01  EFPSII  0,02  0,00  0,00 
 IFMF -0,01  0,00 -0,01  IFMF  0,01 -0,02  0,00 
 Total  0,57  0,41  0,15  Total  0,13  0,26  0,16 
VRLat     VRLat     
Direto   0,43 -0,23 -0,56 Direto   0,88  -0,12 -0,64 
Indireto     Indireto     
 CRLat -0,30  0,17  0,48  CRLat -0,52  0,28  0,48 
 CRAxi -0,22  0,00  0,12  CRAxi -0,34 -0,27  0,07 
 VRAxi  0,16  0,38  0,10  VRAxi  0,12  0,40  0,21 
 EFPSII  0,00  0,00  0,00  EFPSII  0,01  0,00  0,00 
 IFMF -0,01  0,00 -0,01  IFMF  0,00 -0,01  0,00 
 Total  0,06  0,32  0,13  Total  0,15  0,28  0,12 
VRAxi     VRAxi     
Direto   0,28  0,68  0,18 Direto   0,20  0,68  0,35 
Indireto     Indireto      
 CRLat -0,16  0,09  0,27  CRLat -0,29  0,16  0,27 
 CRAxi -0,18  0,00  0,09  CRAxi -0,28 -0,22  0,06 
 VRLat  0,24 -0,13 -0,32  VRLat  0,52 -0,07 -0,37 
 EFPSII -0,02  0,00 -0,02  EFPSII  0,03  0,00  0,00 
 IFMF  0,00  0,00  0,00  IFMF  0,00  0,00  0,00 
 Total  0,16  0,64  0,20  Total  0,18  0,55  0,31 
EFPSII     EFPSII     
Direto   0,11 -0,01  0,09 Direto   0,13  0,00  0,00 
Indireto     Indireto     
 CRLat  0,01  0,00 -0,02  CRLat -0,06  0,03  0,06 
 CRAxi  0,02  0,00 -0,01  CRAxi -0,07 -0,05  0,01 
 VRLat -0,01  0,00  0,01  VRLat  0,09 -0,01 -0,06 
 VRAxi -0,06 -0,14 -0,04  VRAxi  0,04  0,14  0,07 
 IFMF -0,01  0,00 -0,01  IFMF  0,00  0,00  0,00 
 Total -0,06 -0,15  0,02  Total  0,13  0,11  0,08 
IFMF     IFMF     
Direto  -0,07  0,00 -0,04 Direto   0,02 -0,12  0,00 
Indireto     Indireto     
 CRLat -0,03  0,02  0,05  CRLat -0,02  0,01  0,02 
 CRAxi -0,04  0,00  0,02  CRAxi -0,07 -0,06  0,01 
 VRLat  0,06  0,01 -0,08  VRLat   0,10 -0,01 -0,07 
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R2: coeficiente de determinação; Pɛ: efeito da variável residual; 1 Características: comprimento de raiz lateral 
(CRLat), comprimento de raiz axial (CRAxi), volume de raiz lateral (VRLat), volume de raiz axial (VRAxi), 
eficiência fotossintética do fotossistema II (EFPSII) e intervalo de florescimento masculino-feminino (IFMF) 

 

 De modo semelhante, Abdel-Ghani et al. (2013) trabalhando com 

linhagens em BN e IN concluíram que características de sistema radicular não 

se correlacionam com produtividade. Além disso, outros estudos relatam que 

essa correlação tende até mesmo ser negativa (Garnett et al., 2009), devido ao 

fato que o crescimento vigoroso do sistema radicular tem o custo de competir 

pelo carbono a ser destinado para a parte aérea, o qual seria destinado a 

produção de grãos.  

 Neste contexto, ressalta-se que a característica secundária ideal é aquela 

que seja correlacionada geneticamente com a característica principal (EUN), 

apresente alta herdabilidade e variabilidade genética, seja fácil e rápida de 

avaliar, estável durante o período de medição e que possa ser observada antes 

do florescimento (O’Neill et al., 2006). 

 

3.7 Conclusões  

- Existe a possibilidade de seleção de linhagens EUN para ambiente com 

restrição de N e também obter resultados satisfatórios para ambientes em 

condições ideais de N.  

- As características de produtividade não possuem comportamento diferencial 

frente as variações de disponibilidades de N. 

 - Características de raiz, reprodutivas ou fisiológicas não são atrativas para 

seleção precoce de genótipos EUN.  

- Os estádios V8 e VT não se mostram promissores para avaliação precoce da 

EUN, devendo essa ser praticada em função da produtividade de grãos.  

- É recomendável o uso de índice de seleção incluindo NE e PE, afim de obter 

ganhos em prolificidade, produtividade e consequentemente em EUN.  

 

     (Continuação) 
BN IN 

Caract.1 Efeitos EUNP EUNV8 EUNVT Caract. Efeitos EUNP EUNV8 EUNVT 
 VRAxi  0,00  0,01  0,00  VRAxi  0,00 -0,01  0,00 
 EFPSII  0,02  0,00  0,01  EFPSII  0,00  0,00  0,00 
 Total -0,06 -0,02 -0,04  Total  0,03 -0,19 -0,04 
 
 

R2  0,06  0,42  0,09  
 

R2  0,08  0,39  0,14 
Pɛ  0,96  0,76  0,95 Pɛ  0,95  0,78  0,93 
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Uso de bancos públicos para predição genômica de linhagens de milho 
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4.1 Resumo 

A seleção genômica (GS) tem-se mostrado capaz de incrementar os 

ganhos de seleção por unidade de tempo, sendo também um processo dinâmico 

e com custos decrescentes.  Todavia, o custo para formação inicial da população 

de treinamento (PT) ainda é alto. Isso pode tornar a GS inacessível para 

programas de pequeno porte com limitado orçamento e carência de grande 

variabilidade genética. Para superar essa etapa, o uso de informações de bancos 

públicos de dados pode ser uma das soluções. Nesse contexto, foi proposto um 

panorama hipotético: uso de orçamento limitado e necessidade de acréscimo de 

variabilidade genética. Com isso, para implementar a GS, os objetivos foram: i) 

testar a viabilidade do uso das informações genômicas e fenotípicas de bancos 

de dados públicos para predição de linhagens de milho tropical; ii) identificar se 

a estrutura populacional, o uso de populações de treinamento otimizadas (PTO) 

e a quantidade de informação oriundas de bancos de dados públicos influenciam 

na capacidade preditiva de linhagens de milho tropical. Para isso, foram definidos 

29 conjuntos de população de treinamento através de painéis de diversidade: 

USP (painel a ser predito), ASSO e NCRPIS (painéis públicos externos - 

preditores); divididos em quatro cenários com diferentes configurações de PT. 

Foi utilizado nas análises 28.260 marcadores SNP em 2748 linhagens. Essas 

foram preditas via modelo G-BLUP para características de altura de planta e de 

espiga. Por meio desse estudo verificou-se que é possível o uso de informações 

de bancos públicos para formação de PT. E que a estrutura populacional tem 

capacidade de modificar significativamente as capacidades preditivas da GS, 

principalmente quando PT e de validação (PV) tem baixo relacionamento 

genético. Nos quatro cenários propostos, evidenciou-se que conjuntos 

demasiadamente pequenos ou grandes não proporcionam as melhores 

capacidades preditivas para GS. No entanto, conjuntos de PTO compostos por 

250 indivíduos, oriundos de bancos públicos, são suficientes para obter 

estimativas satisfatórias (0,32). Contudo, a adição de indivíduos da população 

de validação nas PTO é o melhor cenário encontrado, obtendo estimativas de 

capacidade preditivas de até 0,59. Sendo esse procedimento, sempre que 

possível, o mais recomendado. 

Palavras-chave: capacidade preditiva, estrutura de população, optimização de 

população de treinamento, painéis de diversidade, G-BLUP. 



44 
 

 
 

4.2 Abstract 

Genomic selection (GS) has shown to be able to step up selection gains 

per unit time, also it has being a dynamic and decreasing cost process. However, 

the initial cost of training set (PT) establishment may still be high, taking into 

account large number of individuals genotyped and phenotyped, and also large 

number of markers. That can make GS inaccessible for small programs with 

limited budget and lack of genetic variability; to overcome it, the use of information 

from public databases might be one of the solutions. Therefore, a hypothetical 

scenario was proposed in which there is a limited budget and the need for genetic 

variability. Thus, the aims of this study were: i) test the feasibility of genomic and 

phenotypic information from public databases for predicting tropical maize inbred 

lines; ii) identify how the population structure, the use of optimized training set 

(PTO) and the amount of information coming from these databases influence the 

predictive ability of tropical maize inbred lines. For that, 29 training sets were 

developed through diversity panels: USP (panel to be predicted), ASSO and 

NCRPIS (external public panels - predictors); divided into four scenarios with 

different settings of training sets. In the analysis 28.260 SNP markers for 2748 

inbred lines were used, via model G-BLUP for plant height and ear height. 

Through this study it was found that it is possible to use information from public 

banks for PT formation. The population structure has the capacity for modifying 

GS predictive abilities significantly, especially when training set and validation 

(PV) hold low genetic relationship. In the four proposed scenarios, it was  shown 

that too small or large sets do not provide best predictive abilities. But, PTO with 

250 individuals, from public dataset banks, is enough to reach estimates up to 

0.32. However, the addition of PV information into PTO is the best scenario, it got 

predictive ability estimates up to 0.59. It should be used whenever possible. 

Keywords: predictive ability, population structure, optimized training set, 

diversity panels, G-BLUP. 
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4.3 Introdução 

Proposta no início do século 21 por Meuwissen et al. (2001), a seleção 

genômica (GS) surgiu como um método estatístico para melhorar a predição de 

características quantitativas. Tal método utiliza informações de marcadores 

espalhados ao longo de todo o genoma da espécie em estudo para predizer o 

desempenho dos materiais em questão. A GS tem a capacidade de aumentar a 

taxa de ganho de seleção por unidade de tempo e as acurácias dos modelos de 

predição (Meuwissen et al., 2001; Wong e Bernardo, 2008). Para isso, a GS 

baseia-se em duas fases, a de treinamento e a de seleção (Jonas e De Koning, 

2013). Na fase de treinamento são estimados os efeitos dos marcadores. Assim, 

são utilizadas duas populações nas quais os indivíduos são fenotipados e 

genotipados, a população de treinamento (PT) e a de validação (PV). Na primeira 

são feitas as estimativas dos efeitos dos marcadores através de modelos de 

predição, já na segunda estes efeitos são testados com o intuito de se verificar 

as acurácias das equações de predições utilizadas (Newell e Jannink, 2014). Na 

fase de seleção, são feitas as predições dos valores genéticos genômicos 

(GEBVs) dos materiais, a partir dos efeitos estimados dos marcadores na fase 

de treinamento (Meuwissen et al., 2001). Nessa população, é feita apenas a 

genotipagem dos indivíduos.  

Um fator importante no processo de GS é em função da composição da 

PT. A escolha de indivíduos a serem incluídos na PT, é uma das variáveis mais 

difíceis para optimizar-se, mas é crucial para atingir elevadas acurácias (Isidro 

et al., 2015). O seu tamanho, e seu relacionamento com a PS são elementos 

essenciais para determinar a precisão da predição via GS (Bassi et al., 2016). 

Todavia, o grande número de indivíduos a serem genotipados e fenotipados, 

para compor uma PT confiável e representativa da PS, demanda tempo e custo 

na sua formação, especialmente devido a fenotipagem. Esse tem sido o grande 

gargalo e fator de restrição das análises genéticas, sendo ainda um processo 

manual, de trabalho intensivo e dispendioso (Cobb et al., 2013).  

Entretanto, quando há restrições de tamanho e variabilidade genética na 

população de treinamento, ocorre redução na capacidade de predição dos 

modelos usados (Estaghvirou et al., 2015). Com isso, é necessário incluir maior 

ou adequado número de indivíduos na PT, de forma a viabilizar uso da GS em 

relação a seleção fenotípica. Nesse contexto, quando não há possibilidade de 



46 
 

 
 

conseguir esse aumento de variabilidade via o próprio programa de 

melhoramento, o uso de informações genômicas e fenotípicas provindas de 

bancos de dados públicos é uma solução a ser explorada. Isto poderá aumentar 

a viabilidade do emprego da GS em programas de melhoramento menores, com 

menor aporte financeiro e, ou em início de atividades, e com restrição de 

variabilidade genética para características de interesse. 

Assim, pensando na aplicabilidade da GS em programas de melhoramento 

público ou privado de pequeno porte e, ou então, iniciando suas atividades, 

criamos um panorama hipotético em que é comum justamente o uso de 

orçamentos limitados e necessidade de incremento em variabilidade genética 

para formar população base da GS. Neste cenário, a aplicação da GS se dá via 

o uso de PT maiores e com boa variabilidade genética provindas de bancos 

públicos de informações genômicas e fenotípicas de milho. Gerando as 

predições dos indivíduos, já previamente genotipados, no programa de 

interesse.  

Grandes painéis de diversidade de cunho público, os quais representam 

uma ampla amostragem de linhagens e grupos heteróticos da cultura do milho, 

podem ser acessados livremente. Como exemplo o Nested Association Mapping 

(NAM) (McMullen et al., 2009; Hung et al., 2012), Maize 282 Association Panel 

(Flint-Garcia et al., 2005) e a coleção da USDA Ames - North Central Regional 

Plant Introduction Station (NCRPIS) (Romay et al., 2013).  

Contudo, se a PT e a população a ser testada e validada (PV) apresentam 

diferentes origens, a relação genética entre essas é um fator importante que 

afeta a precisão da GS (Habier et al., 2007; Hayes et al., 2009; Albrecht et al., 

2011; Clark et al., 2011; Pszczola et al., 2012). Adicionalmente, fatores como a 

herdabilidade da característica (Heffner et al., 2009) e o tamanho da população 

de treinamento (Jannink et al., 2010), também são capazes de modificar a 

acurácia da GS.  

Por outro lado, recentemente, com o desenvolvimento de algoritmos que 

auxiliam na escolha de indivíduos para a formação de populações de 

treinamento otimizadas (PTO) tem atraído atenção do melhoramento animal e 

de plantas (Rincent et al., 2012). Isso por que o aumento da capacidade preditiva 

dos modelos testados é um ponto chave para alocar eficientemente os recursos 

de um programa de melhoramento e ter o melhor balanço entre variabilidade 
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genética, custo e acurácia. Além disso, esse procedimento tem apresentado 

bons resultados quanto ao aumento da acurácia na GS em estudos recentes 

(Isidro et al., 2015, Akdemir et al., 2015), o que a torna interessante sua aplicação 

no panorama aqui proposto. 

 

4.4 Objetivos 

Partindo do que foi exposto, os objetivos desse estudo foram: i) testar a 

viabilidade do uso das informações genômicas e fenotípicas de bancos de dados 

públicos para predição de linhagens de milho tropical; ii) identificar se a estrutura 

populacional, o uso de populações de treinamento otimizadas e a quantidade de 

informação oriundas de bancos de dados públicos influenciam na capacidade 

preditiva de linhagens de milho tropical. 

 

4.5 Material e métodos  

4.5.1 Conjunto genotípico e experimentos a campo  

Neste estudo foram utilizados três painéis compostos por linhagens de 

milho: i) Universidade de São Paulo (USP), ao qual possui o conjunto de 

linhagens de interesse a serem preditas; ii) Nested Association Mapping (NAM) 

em conjunto com o Maize 282 Association Panel. Sendo denominado para esse 

estudo como painel Associativo (ASSO); iii) Department of Agriculture - 

Agricultural Research Service (USDA–ARS) North Central Regional Plant 

Introduction Station (NCRPIS).  

O conjunto de linhagens pertencente à USP foi formado por 64 linhagens 

tropicais, conduzidas em experimentos delineados em látice simples (8 x 8), com 

duas repetições, seguindo o mesmo sorteio experimental nas safrinhas de 2014 

e 2015. Esses foram alocados na área experimental do Departamento de 

Genética (22°42'23"S, 47°38'14"W, 546 m, Nitossolo Vermelho Eutroférrico 

típico) na safrinha 2015, Piracicaba-SP, Brasil. E na Estação Experimental de 

Anhumas na cidade de Anhembi-SP, Brasil (22°84'30"S; 48°02'20"W, 450 m, 

Latossolo Amarelo Distrófico), nas safrinhas de 2014 e 2015. As parcelas foram 

constituídas de uma linha com 4 m de comprimento (safrinha 2014) e de 5 m 

(safrinha 2015), essa diferença ocorreu devido a necessidade de maior número 

de plantas para avaliação de características radiculares (não sendo objeto dessa 
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pesquisa); em ambos os casos utilizou-se espaçamento de 0,85 m entre linhas 

e 0,20 m entre plantas, totalizando 20 e 25 plantas por linha respectivamente. O 

manejo e os tratos culturais foram realizados de acordo com os procedimentos 

recomendados para a cultura do milho (Borém et al., 2015).  

Os conjuntos NAM, Maize 282 Association Panel foram avaliados em 10 

ambientes no Estados Unidos (USA), sob sistema convencional de cultivo. Os 

ambientes foram: Aurora - NY, Clayton - NC, Columbia - MO e Urbana - IL, nas 

safras de 2006 e 2007; em Aurora - NY na safra de 2008; e na safra de 2009 em 

Columbia - MO.  

O conjunto NCRPIS foi avaliado em 2010 em parcelas de uma única linha 

em três ambientes nos USA: Aurora - NY; Clayton - NC e Columbia - MO. Em 

Aurora as linhagens foram plantadas em parcelas de 12 plantas na Muskgrave 

Research Station. Já em Clayton o experimento foi instalado na Central Crops 

Research Statione e em Columbia na South Farm, com 15 plantas por parcela. 

Nesses experimentos, o conjunto NCRPIS foi estratificado em nove grupos de 

maturação, e as linhagens foram aleatoriamente designadas em blocos 

incompletos de 19 linhagens, tendo como testemunhas as linhagens B73, IL14H, 

KI11, P39, SA24 e TX303.  

4.5.2 Características avaliadas 

Nos três painéis as características avaliadas foram a altura de planta (AP) 

e altura de espiga (AE). AP foi medida em centímetros em relação a distância a 

partir da linha do solo até a base da folha bandeira após estágio de pendoamento 

(VT); AE foi mensurada em centímetros a partir do solo até o nó primário da 

espiga, no mesmo estágio de avaliação de AP.  

4.5.3 Valores genéticos preditos (BLUP) 

Os BLUPs oriundos dos experimentos acima citados para os conjuntos 

NAM, Maize 282 e NCRPIS foram obtidos por Peiffer et al. (2014) (disponível em 

www.panzea.org).  

Para a obtenção dos componentes de variância e dos BLUPs das linhagens 

USP, os dados foram submetidos à análise de Máxima Verossimilhança Restrita 

(REML) e pelo Melhor Preditor Genético Linear Não-Viesado (BLUP), conforme 

o seguinte modelo: 

                                                   y Jb Zg Vs Tf                                                   (1) 

http://www.panzea.org/
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em que,  y é o vetor de observações fenotípicas das linhagens para as 

características avaliadas; b é o vetor do efeito do bloco dentro da repetição, 

considerado como fixo; g é vetor do efeito de genótipo (linhagens), considerado 

como aleatório, em que g ~ N (0, G), sendo G = Iσg
2  e σg

2 a variância genética; 

s é o vetor do efeito de ambiente, considerado como fixo; f  é o vetor do efeito da 

interação genótipo x ambiente, considerado como aleatório, onde f ~ N (0, F), 

sendo F = Iσf
2; ɛ é o vetor de erros, onde   ɛ ~ N (0, Ɛ), sendo Ɛ= Iσɛ2. I é a matriz 

identidade e J, Z, V, T são matrizes de incidência que relacionam os efeitos dos 

vetores independentes de cada matriz ao vetor dependente y. 

Para os testes de significância dos efeitos aleatórios dos genótipos foi 

empregado o teste de razão de verossimilhança (Likelihood Test Ratio - LTR): 

                                                   
2 1

2

2 12. L ~ r rLTR logL log                                      (2) 

em que, 2

0 : 0H    e 2

1 : 0H   ; 2logL : estimativa Likelihood do modelo sem o 

efeito aleatório de interesse; 1Llog : estimativa Likelihood do modelo com o efeito 

aleatório de interesse. 

As análises das equações de modelos mistos foram realizadas por meio 

do pacote ASReml (Gilmour et al., 2009), no software R (R Core Team, 2013).  

A herdabilidade no sentido amplo foi estimada para cada característica 

por: 

                                                 

2

2

2
ˆ g

f

h



                                                           (3) 

em que, 2

g : variância genética; 2

f : variância fenotípica. 

4.5.4 Genotipagem e controle de qualidade 

Para cada uma das amostras do painel USP foi efetuada a extração do 

DNA genômico. Posteriormente as linhagens foram genotipadas utilizando a 

plataforma Affymetrix® Axiom® Maize Genotyping Array (Unterseer et al., 

2014) com aproximadamente 616 mil marcadores do tipo de Polimorfismo de um 

Único Nucleotídeo (Single-nucleotide Polymorphism - SNP). As informações de 

genotipagem para os painéis ASSO e NCRPIS foram obtidas por meio de 

Genotyping by Sequencing (GBS) - ZeaGBSv2.7 (Glaubitz et al., 2014). Nesse 

conjunto de dados, estão contidos, incluindo os dois painéis citados, 17.280 mil 
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linhagens públicas, genotipadas com 955.690 SNPs (disponível em 

www.panzea.org em versão parcialmente imputada em arquivo HDF5).  

 O controle de qualidade para o conjunto de linhagens levou em 

consideração a eliminação de genótipos com dados perdidos e/ou 

heteregosidade ≥ 0,10, afim de manter linhagens com grande quantidade de 

informação genômica e homozigotas. Para realizar o controle de qualidade dos 

marcadores, foi empregado Call Rate ≥0,90, que consiste em eliminar SNPs com 

grande quantidade de valores perdidos e a Minor Allele Frequency (MAF≤ 0,05), 

que está relacionada com o polimorfismo dos loci marcadores na população.. 

Desse modo, esse processo de controle de qualidade dos dados genômicos 

resultou ao final em um total de 63 linhagens selecionadas e 409 mil SNPs no 

Painel USP; e no conjunto de dados GBS, o processo resultou em e 12.149 

linhagens para 359 mil marcadores  

Após a limpeza dos dados foram feitos dois processos de pareamento: i) 

de informações do conjunto de marcadores obtidos via GBS e via Affymetrix, 

considerando para isso informações do número de referência do cromossomo e 

de posição física exata do marcador (bp); ii) do conjunto de linhagens 

genotipadas via GBS com as linhagens do conjunto de dados de Peiffer et al. 

(2014) (NCRPIS = 2815, NAM = 4982, Maize 282 = 282). Como consequência, 

foram encontrados 28.260 SNPs em comum entre os dois conjuntos de 

genotipagem e 2685 linhagens pareadas. Dessas, 2237 linhagens pertencentes 

ao Painel NCRPIS, 448 ao ASSO (NAM=166, Maize 282= 282). Com isso, o 

conjunto de dados final quando adicionado às 63 linhagens do painel USP ficou 

em 2748 indivíduos, genotipados para os mesmos 28.260 marcadores SNP. 

Todo o processo foi realizado utilizando TASSEL Quality Control (Bradbury 

et al., 2007) e o software R via scripts próprios. 

4.5.5 Parentesco entre linhagens e estrutura populacional 

A matriz de relação genética foi estimada utilizando o modelo descrito por 

VanRaden (2008). Em seguida foi procedido a análise de agrupamento via 

Componentes Principais - PCA, definindo a priori k=5. Essa definição segue os 

dados publicados por Romay et al. (2013), em que traz a definição dos 

agrupamentos das linhagens em NCRPIS, sendo assim adotado como critério 

para estruturação populacional do conjunto genotípico total aqui estudado. Para 

ambas as análises foram considerados o arranjo de 28.260 SNP e 2748 
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linhagens. Dessa forma, definiu-se os agrupamentos tropical, popcorn, non-

stiffstalk, stiffstalk e sweetcorn. Porém, o agrupamento popcorn foi retirado para 

evitar sua entrada na formação das populações de treinamento e nas análises 

de predição, pois este possui características agronômicas e aptidão agrícola 

(Franzoni et al., 2012) que diferem dos almejados em milho para produção de 

grãos. 

4.5.6 População de treinamento (PT) e de validação (PV) 

Foram definidos 29 conjuntos de população de treinamento (CPT) 

divididos em 4 cenários (Tabela 1). 

 

 Tabela 1: Conjuntos de população de treinamento (PT) e validação (PV) e seus respectivos 

tamanhos, Nt  e Nv, utilizados para os cenários CPT1, CPT2, CPT3 e CPT4  

 USP: painel da Universidade de São Paulo; NCRPIS: painel US Department of Agriculture–Agricultural 
Research Service (USDA–ARS) North Central Regional Plant Introduction Station; ASSO: painel 
Associação; PTO: população de treinamento otimizada; PTR: população de treinamento aleatória 

 

 CPT1 – Considerou apenas o painel USP para a formação da PT. Esse 

cenário visa inferir o comportamento da capacidade preditiva quando analisada 

dentro do próprio painel sem adição de genótipos ou painéis de diversidade 

externos. Assim, a PT foi determinada em função de três conjuntos de 

treinamento (k=3), cada um considerando diferentes proporções de PT e PV 

dentro do painel USP. Logo, no primeiro, segundo e terceiro conjunto, a PT 

possui 10, 20, 30 indivíduos alocados, respectivamente; e a PV possui 53, 43 e 

33 indivíduos a serem validados. A designação das linhagens incluídas na PT foi 

Conjunto PT       Nt PV Nv 
  

USP 
 

10  53 
CPT1 20 USP 43 
 30  33 
 NCRPIS + ASSO + USP 2465  32 
 NCRPIS + ASSO 2434  32 
CPT2 NCRPIS 2046 USP 32 
 ASSO 388  32 
 NCRPIS (agrupamento USP) 512  32 
 ASSO (agrupamento USP) 136  32 
 PTO1     -     PTR1 50  32 
 PTO2     - PTR2 250  32 
CPT3 PTO3     - PTR3 500 USP 32 
 PTO4     - PTR4 1000  32 
 PTO5     - PTR5 1500  32 
 PTO6     - PTR6 81  32 
 PTO7     - PTR7 281  32 
CPT4 PTO8     - PTR8 531 USP 32 
 PTO9     - PTR9 1031  32 
 PTO10   - PTR10 1531  32 
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definido aleatoriamente, incorporando posteriormente as linhagens 

remanescentes na PV. 

  CPT2 – Foi usado os painéis USP, NCRPIS e ASSO para a formação de PT e 

utilizou-se informação de estrutura populacional para isso. Nesse cenário e nos 

demais descritos adiantes, foi considerado uma situação comumente encontrada 

no melhoramento de plantas, em que o ambiente usado na fenotipagem do 

conjunto de treinamento difere daqueles usados pelo conjunto de validação. 

Além disso, as linhagens a serem preditas possuem baixo parentesco com o 

conjunto de treinamento (Windhausen et al., 2012), assim como a existência de 

estrutura populacional. Para isso, foram criados seis diferentes conjuntos de PT 

considerando: i) painel individual (NCRPIS ou ASSO); ii) junção de painéis 

(NCRPIS + ASSO + USP ou NCRPIS + ASSO); iii) seleção de linhagens 

pertencentes aos painéis NCRPIS ou ASSO que foram alocadas para o mesmo 

agrupamento das linhagens USP via PCA, de modo que essas linhagens 

selecionadas tenham maior relação genética com o painel USP (PV).  

 Especificamente, em um dos conjuntos formados em que há participação 

do painel USP na formação da PT (NCRPIS + ASSO + USP). As linhagens 

remanescentes desse painel, que não foram usadas no conjunto de validação, 

foram então realocadas para compor a PT. Como exemplo, a PV em CPT2 é 

composto por 32 linhagens, tomadas aleatoriamente no painel USP, as demais 

linhagens (31) foram então incorporadas a PT juntamente com as linhagens dos 

painéis NCRPIS e ASSO.  

 CPT3 – Para a determinação PT nesse cenário aplicou-se o método de 

optimização de população de treinamento (PTO) proposto por Akdemir et al. 

(2015), com tamanho de população predefinidos. Nesse metodologia a seleção 

de linhagens exige-se apenas informações genotípica sobre os indivíduos 

presentes em um conjunto de candidatos (NCRPIS + ASSO) e no conjunto a ser 

testado (USP). Posteriormente, com base nessas informações, um algoritmo 

genético faz uma aproximação da variância do erro (PEV) a partir do uso de 

componentes principais via matriz de marcadores, e seleciona determinadas 

linhagens que formarão a PTO. Foram determinados nesse cenário cinco 

conjuntos com diferentes tamanhos de PTO (50, 250, 500, 1000 e 1500). O 

algoritmo para formação da PTO foi implementado via pacote STPGA (Akdemir, 

2014) no software R. 
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 Para poder inferir e comparar sobre a eficácia da metodologia proposta, 

foi definido um segundo conjunto de treinamento determinado aleatoriamente 

(PTR), e com o mesmo tamanho dos conjuntos nas PTO. Assim, as PTR com 

50, 250, 500, 1000 e 1500 indivíduos foram formadas via amostragem aleatória 

dentro do conjunto de candidatos, sem critério de proporcionalidade. Já a PV em 

CPT3 foi composta por 32 linhagens tomadas aleatoriamente do painel USP. 

 CPT4 – Nesse cenário acrescentou-se ao CPT3 a informação adicional do 

painel USP para formação da PT. A inclusão de linhagens USP na PT visou 

simular uma condição na qual o programa de melhoramento fenotipa parte das 

linhagens do conjunto total (previamente genotipados) e as inclui aos dados 

externos para predição das demais linhagens. Portanto, foram formados aqui 10 

conjuntos de tamanhos diferentes de PT, sendo uma via PTO e outra via PTR. 

Nesses foi adicionado as linhagens remanescentes do painel USP (N=31), que 

não foram designadas como PV.  

4.5.7 Predição genômica 

Em todos os cenários acima, o desempenho das linhagens do painel USP 

para AP e AE foi predito via GBLUP (Hayes et al., 2009): 

                                             y Xu Zg                                                            (4) 

em que y é o vetor de valores genotípicos obtidos via REML/BLUP, u  é o vetor 

de efeito fixo (média da população), g  é vetor de efeito aleatório dos valores 

genômicos e   é o vetor de resíduos. A variância dos efeitos aleatórios de g é 

2( )  ggvar K , sendo que K é a matriz de relações genômicas (parentesco) e 

2

g  representa a variação genética. A variância de resíduos é dada por 

2( )  var I   . Z é uma matriz de incidência que relacionam os efeitos do vetor 

independente ao vetor dependente y, X é uma matriz coluna nx1 e I a matriz 

identidade. Para análise do modelo GBLUP, foi utilizado o pacote rrBLUP 

(Endelman, 2011) do R.  

 A capacidade preditiva ( ˆ( , )y gr ) foi obtida por meio do coeficiente de 

correlação de Pearson (r) entre valor genético predito e os GEBV na população 

de validação de interesse. Para cada um dos diferentes cenários testados, foram 

feitas 50 repetições, gerando assim 50 valores de capacidade preditivas. Esses, 
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posteriormente, foram transformados em variáveis, submetidos a análise de 

variância conforme o modelo a seguir: 

      
ij i ijy T             (5)                                     ( )ij i ijy T Ti N              (6)                              

em que,  j= 1,..., r; i= 1,...,k;  yij= j-ésima observação do nível i do fator tratamento; 

  = média geral ; Ti = efeito de tratamento (população de treinamento); N= 

número de indivíduos dentro da PT
ij  = resíduo. O modelo via equação (5) é 

referente aos cenários CPT1 e CPT2. Já a equação (6) designa aos cenários 

CPT3 e CPT4. A partir desses dados também foram estimados os desvios 

padrões ( ) e as médias comparadas pelo teste Tukey com  = 0,05. Todos os 

procedimentos foram feitos via software R. 

 

4.6 Resultados e discussão 

4.6.1 Componentes de variância e herdabilidades 

Via teste LTR (Tabela 2), foi verificado que as linhagens do painel USP 

possuem variabilidade, o que indica a possibilidade de ganho com a seleção 

para as características avaliadas. As herdabilidades foram consideradas de 

moderadas a altas, (0,60 a 0,94), para os três painéis (USP, ASSO e  NCRPIS). 

Esses resultados são interessantes, pois sabe-se que a capacidade preditiva e 

a acurácia são influenciadas pela herdabilidade, existindo uma tendência 

claramente positiva entre essas, com resposta significativa na seleção de 

características com alta herdabilidade (Moranty et al., 2015; Cavalcanti et al., 

2012). 

 

 Tabela 2 - Teste de máxima verossimilhança (LTR) para os efeito aleatório de linhagem e 

herdabilidades para as características altura de planta (AP) e altura de espiga (AE) 

1herdabilidades obtidas em Peiffer et al. (2014); USP: painel da Universidade de São Paulo; ASSO: Maize 
282 Association Panel em conjunto com Nested Association Mapping; NCRPIS: painel US Department of 
Agriculture–Agricultural Research Service (USDA–ARS) North Central Regional Plant Introduction Station 
 

                  

 

 

 
Painel 

FV Características 
 

USP 
- AP AE 

Linhagem 126,84*** 78,74*** 
USP  0,71 0,60 

ASSO 1 h2  0,93 0,94 
NCRPIS 1   0,87 0,86 
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 4.6.2 Estrutura populacional  

A análise PCA revelou estrutura compatível com os dados acessados e 

pareados provindos de Romay et al. (2013). Assim, a análise de agrupamento 

se comporta de forma que todos os conjuntos podem ser separados nos dois 

primeiros eixos de componentes principais (PC), apresentando estimativas de 

4,9% e 3,3% da variância genética, respectivamente (Figura 1). Tais resultados 

são condizentes com estudos prévios para a cultura do milho (Guo et al., 2014). 

 

 

 
Figura 1 - Estruturação populacional via Análise de Componentes Principais (PCA), com k=5 

agrupamentos, utilizando 28.260 marcadores SNP e 2748 linhagens de milho. Cada círculo 

sólido representa uma linhagem 

 

Considerando os painéis USP, ASSO e NCRPIS, o número de linhagens 

alocadas nos agrupamentos obtidos seguiu a seguinte distribuição: i) Tropical: 

USP=63, ASSO=136 e NCRPIS=512; Popcorn: ASSO=60 e NCRPIS=91; Non-

stiffstalk: ASSO=207 e NCRPIS=1272; Stiffstalk: ASSO=15 e NCRPIS=150; 

Sweetcorn: ASSO=30 e NCRPIS=112. Como descrito anteriormente, as 151 

linhagens pertencentes o agrupamento popcorn não entraram na formação das 

populações de treinamento nos diferentes cenários propostos.  

4.6.3 Métodos de formação da população de treinamento e capacidades 

preditivas 
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4.6.3.1 CPT1 

Para esse primeiro cenário, as capacidades preditivas alcançaram valores 

de 0,16 a 0,20 para AP e de  0,02 a 0,05 para AE (Tabela 3). Portanto, apesar 

desse painel apresentar variabilidade genética entre as linhagens para as 

características consideradas, o número de indivíduos incluídos na PT indica ser 

um fator limitante em termos de uso para GS. Assim, predições dentro de 

conjuntos muito pequenos limitam a capacidade preditiva do modelo, não 

alterando, de forma significativa, suas estimativas mesmo em função do 

aumento do tamanho da população de treinamento (Nt). Adicionalmente, foi 

verificado que o coeficiente de parentesco médio (rxy), via matriz de parentesco 

genômico, foi de 0,19 (Figura Suplementar 1) nesse painel, o que é relativamente 

alto, pois é próximo ao parentesco médio de meio-irmãos. Com isto, nota-se a 

necessidade de inclusão de maior variabilidade genética para efetivação da GS.  

 

Tabela 3 -  Média e desvio-padrão ( ) da capacidade preditiva ( ˆ( , )y gr ) das predições genômicas 

obtidas em CPT1 para diferentes tamanhos de população de treinamento (Nt.) e validação (Nv) 

nas características de altura de planta (AP) e altura de espiga (AE) 

 1 Médias seguidas pela mesma letra, na coluna não diferem entre si pelo teste de Tukey a 5% 

 

4.6.3.2 CPT2 

A partir desse cenário, no qual são utilizados painéis diferentes para 

formação da PT e PV, as capacidades preditivas obtidas indicam que a adição 

de linhagens USP dentro das PT resulta em incrementos nessa estimativa, para 

ambas as características avaliadas. No entanto, esse aumento para altura de 

planta não foi significativo (Tabela 4). Outro fator observado é que, de forma 

geral, os painéis NCRPIS e ASSO predizem igualmente as linhagens do painel 

USP, independente se estão ou não combinados. A exceção foi ASSO para AP, 

que proporcionou uma capacidade preditiva média inferior a 0,1. Analisando a 

inferência anterior e tomando em consideração a diferença no tamanho da 

população de treinamento entre os painéis, NCRPIS = 2046 e ASSO=388, 

Características Nt Nv ˆ( , )y gr
1   

 
AP 

10  53 0.16 a ± 0.20 
20  43 0.20 a ± 0.13 
30  33 0.22 a ± 0.15 

 
AE 

10  53 0.02 a ± 0.11 
20  43 0.03 a ± 0.09 
30  33 0.05 a ± 0.10 
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percebe-se que mesmo com um menor tamanho de população de treinamento, 

o painel ASSO é capaz de predizer semelhantemente ao NCRPIS. Isto indicaria 

maior grau de relacionamento das linhagens do painel ASSO com as linhagens 

do painel USP. Todavia, os dois painéis possuem rxy de 0,02 e 0,017 para 

NCRPIS e ASSO, respectivamente, em relação ao painel USP, o que é muito 

baixo em termos de parentesco genético. 

 Um terceiro ponto verificado é a clara formação e separação do 

agrupamento tropical dentro dos painéis NCRPIS e ASSO (Figura 2 - A1 e B1). 

Separando-se esse agrupamento e relacionando-o com o painel USP (Figura 2 

- A2 e B2; Figura Suplementar 2), se obtém valores de rxy maiores que aqueles 

observados quando se considerou todos os indivíduos dentro de cada painel, 

sendo 0,071 para NCRPIS e 0,08 em ASSO, e com valores máximos de 0,263 e 

0,184 para cada painel, respectivamente. Nesse contexto, o grupo tropical do 

painel ASSO propicia maiores capacidades preditivas quando utilizado como 

conjunto de treinamento do que o painel ASSO completo (Tabela 4). Tal 

resultado não foi observado para o painel NCRPIS. Neste caso, observou-se a 

tendência de queda da capacidade preditiva quando foi empregado o grupo 

tropical como população de treinamento.  

 

 Tabela 4 - Média e desvio-padrão (  ) da capacidade preditiva ( ˆ( , )y gr ) das predições 

genômicas obtidas em CPT2 para diferentes tamanhos de população de treinamento (Nt) e de 

acordo com os painéis USP, NCRPIS e ASSO para as características de altura de planta (AP) e 

altura de espiga (AE) 

População de Validação (PV): 32 linhagens (Painel USP) determinadas aleatoriamente; 1 Médias seguidas 
pela mesma letra, na coluna não diferem entre si pelo teste de Tukey a 5% 

 

 

Características Painel usado na PT Nt ˆ( , )y gr
1   

 
 

AP 

USP +  NCRPIS + ASSO 2465 0.29 a ±0.13 
NCRPIS + ASSO 2434 0.20 a ±0.13 
NCRPIS 2046 0.24 a ±0.11 
ASSO 388 0.08 b ±0.17 
NCRPIS (tropical) 512       0.21a ±0.11 
ASSO (tropical) 136 0.20 a ±0.13 

 
 

AE 

USP +  NCRPIS + ASSO 2465 0.44 a ±0.11 
NCRPIS + ASSO 2434  0.15 cd ±0.11 
NCRPIS 2046 0.18 c ±0.10 
ASSO 388  0.11cd ±0.15 
NCRPIS (tropical) 512 0.09 d ±0.09 
ASSO (tropical) 136 0.30 b ±0.11 
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Figura 2 - Heat map da matriz de parentesco (K), utilizando 28.260 marcadores SNP, para relação direta entre os painéis USP e NCRISP (A1), USP e  ASSO 

(B1), USP e NCRISP dentro do agrupamento tropical (A2) e USP e ASSO dentro do agrupamento tropical (B2) 
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Já é estabelecido que a estrutura da população é um fator crítico, que 

tende a afetar as predições na GS (Guo et al., 2014). Portanto, é necessário 

levá-la em consideração na formação da PT ou na definição dos modelos para 

evitar estimativas irrealista e espúrias de capacidades preditivas e acurácias 

(Riedelsheimer et al., 2013; Wray et al., 2013). Ratificando os resultados aqui 

encontrados, Albrecht et al. (2011) e Guo et al. (2014) observaram que conjuntos 

de PT e PV formados a partir de um mesmo agrupamento ajudam a melhorar a 

capacidade preditiva na PV. Por outro lado, quando PT e PV divergem ou quando 

os genótipos são oriundos de diferentes cruzamentos ou famílias, as 

capacidades preditivas e acurácias dos modelos de seleção genômica tendem a 

reduzir. 

4.6.3.3 CPT3 

Os resultados obtidos em CPT3 indicam que maiores valores de 

capacidade preditiva podem ser obtidos para altura de plantas, quando se utiliza 

populações de treinamento otimizadas (PTO) com Nt de 250, 500 ou 1000 

indivíduos. Nestes casos, os valores observados variaram de 0,31 a 0,32 (Tabela 

5), não havendo diferenças significativas entre os valores obtidos. Para altura de 

espiga, maiores estimativas de capacidade preditiva também podem ser vistas 

em PTO com Nt= 250 indivíduos (Tabela 5). 

  

Tabela 5 - Média e desvio-padrão ( ) de capacidade preditiva, ˆ( , )y gr , das predições genômicas 

obtidas em CPT3 para diferentes tamanhos de população de treinamento otimizadas (Nt.) obtidas 

via painel NCRPIS e ASSO para as características de altura de planta (AP) e altura de espiga 

(AE) 

 População de Validação (PV): 32 linhagens (Painel USP) determinadas aleatoriamente; 1 Médias seguidas 
pela mesma letra, minúscula na linha e maiúscula na coluna não diferem entre si pelo teste de Tukey a 5%;  

PTO: população de treinamento otimizada; PTR: população de treinamento aleatória 

 

Características Nt ˆ( , )y gr
1   

- - PTO       PTR PTO PTR 
 50 0,17 b, B 0,14 b, B ±0,14 ±0,16 
 250 0,32 a, A 0,17 b, B ±0,10 ±0,19 

AP 500 0,31 a, A 0,18 b, B ±0,19 ±0,19 
 1000 0,31 a, A 0,22 b, AB ±0,10 ±0,18 
 1500 0,18 b, B      0,20 b, AB ±0,15 ±0,11 
 50 0,15 a, BC 0,06 a, AB ±0,14 ±0,19 
 250 0,32 a, A 0,07 b, AB ±0,11 ±0,16 

AE 500 0,22 a, B 0,12 b, AB ±0,11 ±0,18 
 1000 0,06 a, CD 0,16 a, A ±0,12 ±0,16 
 1500 0,03 a, D 0,12 a, AB ±0,12 ±0,11 
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Assim, é verificado que pode-se empregar PTO constituída por 250 

indivíduos, sem risco de penalizar a estimativa da capacidade preditiva, desde 

que a escolha destes seja feita pela metodologia aqui testada. Como prova da 

eficiência do método, os resultados indicaram que nos conjuntos de PTR a 

capacidade preditiva aumentou conforme a adição de indivíduos na população 

de treinamento. No entanto, esse aumento não possui efeito prático e estatístico. 

Isto porque a variação observada foi insuficiente para gerar diferenças entre as 

capacidades preditivas (Tabela 5). Além disso, os valores observados foram 

inferiores àqueles obtidos quando utilizado PTO constituída por 250 indivíduos. 

Justamente, a melhor comparação entre PTR e PTO podem ser resumidas 

quando analisadas as diferenças das capacidades preditivas com Nt = 250. 

Nesse conjunto a PTO apresentou estimativas de 46,8 a 457% superiores a PTR 

para AP e AE, respectivamente (Tabela 5). 

A superioridade da PTO se deve ao método de optimização utilizado. Esse 

é baseado em derivação de métodos computacionais, que encontram-se 

disponíveis em Akdemir et al. (2015). Esse método faz uma aproximação 

eficiente da predição da variância do erro (PEV), com base nos componentes 

principais via marcadores nas linhagens candidatas e testadas. A estimação da 

PEV é feita no conjunto de teste (Painel USP) em vez de ser feita no conjunto de 

candidatos (NCRPIS + ASSO). Consequentemente, a seleção de linhagens para 

o conjunto optimizado se dá em função daquelas que minimizam a PEV no painel 

USP. Essa tendência pode ser observada claramente para conjuntos menores, 

Nt= 50 e 250, ao qual a seleção de linhagens para PTO é retirada, na sua grande 

maioria, justamente do agrupamento tropical (Figura 3).  
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Figura 3 - Estruturação populacional das linhagens selecionadas para compor a 

população de treinamento optimizado (PTO) conforme o seu tamanho (Nt) em relação ao cenário 

CPT3 

 

De forma contrária, à medida que o tamanho do conjunto selecionado 

aumenta, são inclusas na população de treinamento linhagens divergentes e 

sem parentesco algum com o painel USP (Figura 3). Assim, a partir de um 

determinado ponto há um decréscimo da capacidade preditiva, Nt=1500 e 500, 

para AP e AE, respectivamente (Tabela 5). Isso demonstra que a estrutura da 

população desempenha importante papel na optimização das populações de 

treinamento, pois quando o efeito populacional é menor, as PTOs são capazes 

de predizer de maneira mais acurada as linhagens do painel USP; e sob forte 

estruturação populacional, as PTO são menos acuradas. Não obstante, valores 

muito baixos, Nt=50, também limitam as predições, pois não incluem 

variabilidade genética suficiente. Assim, não deve-se levar em consideração 

apenas o tamanho efetivo da população, mas também o grau de relacionamento 

desta com a população a ser predita. 
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4.6.3.4 CPT4 

 A adição de linhagens pertencentes ao painel USP nos conjuntos de PTO 

e  PTR, proporcionou o aumento nas estimativas da capacidade preditiva para 

todos os Nt testados (Tabela 6). O aumento médio em relação ao CPT3 foi de 

31,2% para PTO e 52,5% para PTR em AP. Já para AE esses valores foram de 

71,8% em PTO e 396% em PTR. Ambos os tipos de população de treinamento 

testados (PTO e PTR) forneceram estimativas de capacidades preditivas 

satisfatórias, de forma que com conjuntos de Nt com 81 ou 281 indivíduos, já é 

adicionado variabilidade genética suficiente para se alcançar patamares de 0,59 

de capacidade preditiva (Tabela 6), no modelo testado e para a população de 

interesse. Porém, como mostrado anteriormente, conjuntos muito pequenos não 

são efetivos nas predições. De forma que, se trabalhado com PV maiores do que 

aqui testadas (32 > Nv < 63), o tamanho de Nt irá diminuir (50 > Nt < 81; 250 > Nt 

< 281). Podendo ter como resultado mais provável a redução da capacidade 

preditiva para Nt  próximos de 50 indivíduos. No entanto, o uso de Nt próximos a 

250 indivíduos tenderá manter os patamares das estimativas de capacidades 

elevadas, pois mostra ser em outros cenários o tamanho de conjunto mais 

robusto. 

 

 

Tabela 6 - Média e desvio-padrão ( ) de capacidade preditiva, ˆ( , )y gr , das predições genômicas 

obtidas em CPT4 para diferentes tamanhos de população de treinamento otimizadas (Nt.) obtidas 

via painel USP, NCRPIS e ASSO para as características de altura de planta (AP) e altura de 

espiga (AE) 

População de Validação (PV): 32 linhagens (Painel USP) determinadas aleatoriamente; 1 Médias seguidas 
pela mesma letra, minúscula na linha e maiúscula na coluna não diferem entre si pelo teste de Tukey a 5%;  

PTO: população de treinamento otimizada; PTR: população de treinamento aleatória 

 

Características Nt ˆ( , )y gr
1   

- - PTO PTR PTO PTR 
 81 0,43 a, A 0,41 a, A ±0,10 ±0,13 
 281 0,44 a, A 0,40 a, A ±0,08 ±0,13 

AP 531 0,41 a, A 0,37 a, A ±0,09 ±0,14 
 1031         0,40 a, A 0,39 a, A ±0,09 ±0,11 
 1531 0,33 a, B 0,33 a, B ±0,10 ±0,11 
 81 0,57 a, A 0,58 a, A ±0,09 ±0,09 
 281 0,59 a, A 0,55 a, A ±0,10 ±0,13 

AE 531 0,51 a, B  0,53 a, AB ±0,14 ±0,13 
 1031 0,42 b, C  0,53 a, AB ±0,15 ±0,12 
 1531 0,42 b, C 0,48 a, B ±0,14 ±0,11 
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Outro ponto que é valido inferir é sobre a igualdade de condições entre 

PTO e PTR. Nesses, a formação do conjunto via PTR depende de uma 

amostragem aleatória das linhagens. Com isto, podem ser selecionadas 

linhagens pertencentes à uma única subpopulação e altamente aparentadas, o 

que resultaria em perda da diversidade no programa de melhoramento genético 

(Isidro et al., 2015), assim como na capacidade preditiva dos modelos de GS. 

Por outro lado, a PTO segue um padrão na seleção dos indivíduos que irão 

compô-la, pelo qual é controlado o parentesco e variabilidade genética dos 

materiais selecionados (Figura 3). A otimização apenas dentro de um conjunto 

aparentado não melhora a correlação dos GEBVs com as linhagens não 

fenotipadas, porém, a associação dessas informações com a informação de 

distância genética, pode levar à seleção de uma amostra estável e 

geneticamente representativa de linhagens a serem fenotipadas (Schmidt et al., 

2016), otimizando assim o processo de formação da população de treinamento. 

Estudos prévios, desenvolvidos por Windhausen et al. (2012), indicam 

que quando 50% dos genótipos no conjunto de validação são incluídos no 

conjunto de treinamento, a capacidade preditiva aumenta para todas as 

características. Sendo os maiores aumentos para características de alta 

herdabilidade. Ademais, os resultados obtidos via CPT3 e CPT4 indicam que a 

capacidade preditiva pode ser melhorada se as linhagens que compõem o 

conjunto de treinamento forem corretamente selecionadas por meio de 

metodologias eficientes, como a proposta por Akdemir et al. (2015), viabilizando 

resultados satisfatórios principalmente via conjuntos menores de indivíduos. 

Simulações também sugerem que, em alguns casos, pequenos conjuntos de 

treinamento podem ser tão precisos quanto aqueles de maior proporção (Habier 

et al., 2009). Fato esse que tem sido confirmado em populações de 

melhoramento reais (Isidro et al., 2015; Wong e Bernardo, 2008) e nesse estudo. 

Em geral, PT maiores seriam indicadas para características controladas por um 

grande número de genes de pequeno efeito e com grande influência do ambiente 

na expressão do fenótipo (Goddard e Hayes, 2009), como por exemplo a 

produtividade de grãos. Porém, neste trabalho, as características utilizadas 

possuem identificados um pouco mais de 40 genes de grande efeito que atuam 

no seu controle genético (Multani et al., 2003), e nas quais o ambiente tem menor 
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efeito na expressão fenotípica (Peiffer et al., 2014), o que na prática pode está 

permitindo o uso de populações de treinamento menores. 

Os desvios padrões ( ) possuem estimativas muito próximas na maioria 

dos cenários, com exceção de CPT3 (Tabela 5), que apresenta maiores desvios 

para PTR. Pontualmente, o conhecimento dos desvios padrões das médias das 

capacidades preditivas é importante em conjuntos de treinamento pequenos, 

onde alguns indivíduos com alelos raros e/ou com blocos de haplótipos podem 

ter uma influência maior e, portanto, podem contribuir mais para o aumento da 

capacidade preditiva (Schmidt et al., 2016). No entanto, menores desvios 

caracterizam maior estabilidade da capacidade preditiva o que eleva a 

confiabilidade no uso de terminado conjunto de treinamento. 

4.6.4 Aplicação no melhoramento de plantas e perspectivas 

Levando em consideração a temática central do problema aqui proposto, 

no qual os recursos empregados são limitados e existe a possibilidades de uso 

de informação genotípica em toda a população do programa, a utilização de 

painéis externos para predição de populações menores são animadoras.  Tal 

procedimento foi recentemente explorado com sucesso por Jarquin et al. (2016) 

na cultura da soja, alcançando capacidades preditivas de até 0,92 para óleo e 

proteína e 0,79 para produtividade. Esse resultado e os divulgados aqui por esse 

estudo, orientam e permitem que os melhoristas acessem bancos públicos de 

dados genômicos e fenotípicos, podendo usá-los no seu programa de GS. Não 

necessitando grande número de genótipos na PT formada, quando empregado 

optimização de população. Para isso, é necessário garantir um grande conjunto 

de dados iniciais, com ampla variabilidade genética, para que o processo de 

optimização da PT possa ser efetivo.  

Além disso, é recomendável o uso combinado de informações externas e 

de parte das linhagens do programa na formação da PT; o que proporcionará 

em estágios futuros a seleção dos melhores indivíduos, reduzindo a quantidade 

de material a serem levados nos experimentos de campo, minimizando custo e 

maximizando ganho com a seleção. Contudo, isso é válido para características 

com alta herdabilidade; sendo necessário estudos adicionais para características 

com menores herdabilidades. Ressalta-se que outros fatores não foram testados 

no presente trabalho, como os modelos estatísticos empregados (Heslot et al., 

2012), o número e tipo de marcadores (Chen e Sullivan, 2003; Poland e Rife, 
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2012) e o desequilíbrio de ligação (Habier et al., 2007). Esses fatores são 

capazes de influenciar a capacidade preditiva e acurácias da GS e devem ser 

objetos de estudo dentro do panorama proposto.  

Seguindo uma simulação de como aplicar esse procedimento em um 

programa de melhoramento. Sugerimos um quadro onde é desejável trabalhar 

com uma PT de 500 linhagens para predição de linhagens Duplo Haplóides (DH). 

Nesse contexto, pode-se definir uma PV com Nv=50 (10% da PT) e PS 

constituídas de pelos menos 1000 indivíduos, gerados anualmente pelo 

programa de melhoramento. A estratégia nesse procedimento se dá via 

genotipagem e fenotipagem de apenas uma parte da população interna, a cada 

ciclo ou a cada ano, e uso dos demais dados provindos de bancos públicos. Ao 

passo que ao longo dos anos haja uma substituição das linhagens externas pelas 

internas do programa. Com isso, o capital monetário necessário para compor 

uma PT é minimizado ao longo dos anos. Essa estratégia pode ser resumida da 

seguinte forma: 1º ano: i) genotipagem de 96 indivíduos e fenotipagem dos 

mesmos; ii) dos 96 indivíduos, 50 formarão a PV, os demais integrarão a PT 

juntamente com linhagens de bancos de dados púbicos, ou seja, 46 linhagens 

internas e 454 externas (PTO com base na PS); iii) procede-se a validação e a 

predição dos GEBVs da PS. 2º ano: i) procede-se genotipagem e fenotiagem de 

96 novos indivíduos; ii) define-se a PV formada apenas com base nas linhagens 

internas. Assim, das 192 linhagens internas alocadas nessa fase (96 do 1º ano 

+ 96 do 2º ano), 50 integram a PV e 142 a PT, necessitando adicionais 358 

linhagens externas selecionadas via procedimentos de otimização; iii) procede-

se a validação e a predição dos GEBVs na nova PS. Esse procedimento é 

repetido até o 5º ano, em que praticamente toda a PT será substituída por 

linhagens internas do programa, considerando introdução de dados de 96 

linhagens anualmente. E como mostrado aqui, esse procedimento tem o 

potencial de manter adequada capacidade preditiva do modelo preditivo. 

Uma das vantagens da abordagem acima é a possibilidade de um melhor 

planejamento técnico operacional e financeiro, pois esse período pode ser anual, 

bi-anual ou então conforme os recursos disponíveis ao longo do tempo. Tão logo, 

a substituição das linhagens públicas pelas internas respeita a limitação técnica 

e econômica de cada programa de melhoramento. Em função dessa abordagem, 

financeira, o valor empregado para gerar uma PT com 500 indivíduos utilizando 
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uma array de três mil marcadores do tipo SNP, ao qual o custo total 

(amostra+serviço) ficam em U$39. A fenotipagem dessa mesma população está 

em torno de U$20/parcela (dado cedido por Sementes Biomatrix®). Por meio 

desses valores, o custo da genotipagem e fenotipagem (considerando apenas 

um ambiente e duas repetições) é de U$19.500,00 e U$20.000, 

respectivamente, totalizando assim U$39.500,00. Ao passo que se utilizado o 

procedimento aqui descrito há a possibilidade de fazer pequenos investimentos 

a cada ano, amortizando o valor total ao longo do tempo, necessitando 

investimento de U$7.584,00 a cada nova genotipagem e fenotipagem de 96 

indivíduos. 

Outro fato, é que apesar do ambiente ter menor efeito sobre AP e AE, 

comparando com a produtividade por exemplo. Ainda assim é necessário ser 

testado a capacidade preditiva de modelos de seleção genômica, seguindo o 

panorama aqui aplicado, utilizando ambientes relacionados para PT e PV. Pois, 

há evidencias de que essa decresce levemente quando PT e PV divergem nos 

ambientes testados (Windhausen et al., 2012). Por isso, é proposto e incentivado 

a ideia de criação de bancos públicos de dados de milho na América do Sul, 

principalmente no Brasil, podendo ser fomentado por dados de programas de 

melhoramento de universidades, instituições públicas e programas privados 

parceiros. Tal ação, possibilitaria o progresso mútuo e diminuição dos custos 

para a implementação de programas de seleção genômica, principalmente 

daqueles programas de melhoramento recém formados e que contam com baixa 

variabilidade genética em seu germoplasma. 

 

4.7 Conclusões 

- O uso de bancos públicos de informações genômicas e fenotípicas é viável, 

quanto a capacidade preditiva, como fonte de criação de populações de 

treinamento para implementação da seleção genômica em programas de 

melhoramento com recursos limitados. 

- Ao utilizar esses bancos de informações, a estrutura populacional intrínseca às 

populações de treinamento e validação interferem nas capacidades preditivas. 

Com isso, é recomendado o uso de metodologia de optimização de população 

de treinamento e a adição de informação da população de validação. Desta 
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forma, conjuntos pequenos de indivíduos (Nt=250) são suficientes para obtenção 

de capacidades preditivas satisfatórias de seleção genômica.  
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5. TABELAS E FIGURAS SUPLEMENTARES 

 

Tabela Suplementar 1: Análise de solo das áreas experimentais na cidade de Piracicaba-SP  

1Data da emissão:18/09/2014 

 

 
 

Determinações Unidades Amostras1 
- - - 1 2 3 4 5 

Ph CaCl2 CaCl2 0,01mol/L - 4,7 5,3 5,1 4,9 5,3 
P Resina trocadora de íons mg/dm3 39 46 57 53 47 
K Resina trocadora de íons mmolc/dm3 1,8 3,8 5 5,0 3,5 

Ca Resina trocadora de íons mmolc/dm3 24 43 27 18 28 
Mg Resina trocadora de íons mmolc/dm3 8 22 9 6 9 
Cl Resina trocadora de íons mmolc/dm3 2 2 2 2 2 

H+Al Alumínio trocável KCL 1mol/L mmolc/dm3 31 22 28 38 25 
SB Acidez Potencial – SMP mmolc/dm3 33,8 68,8 41 29,5 40,5 

CTC - mmolc/dm3 64,8 90,8 69 67,5 65,5 
V - % 52 76 59 44 62 
m - % 6 3 5 6 5 

M.O. - g/dm3 18 19 18 21 21 
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 Figura Suplementar 1 - Heat map da matriz de parentesco genômico, genotipadas com 28.260 marcadores SNP, entre 63 linhagens de milho tropical 
do painel USP 

  

 



74 
 

 
 

 

Figura suplementar 2 - Estruturação populacional via Análise de Componentes Principais (PCA) 

para o agrupamento tropical, genotipadas com 28.260 marcadores SNP e com 711 linhagens de 

milho oriundas dos painéis USP, ASSO e  NCRPIS. Cada círculo sólido representa um genótipo 
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6. CONCLUSÃO GERAL 

Os estudos procedidos na população avaliada de linhagens de milho 

tropical indicam a possibilidade de seleção para eficiência no uso de nitrogênio. 

Tal como é possível também predizer essa população usando informações de 

bancos públicos de dados genômicos e fenotípicos para características de alta 

herdabilidade, obtendo satisfatórias capacidades preditivas via seleção 

genômica.  

  

 


