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RESUMO

CAIXETA, Diego Gongalves, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, fevereiro de 2021.
Potencial genético de populacdes de base genética ampla de milho tropical visando sele¢cio
recorrente reciproca. Orientador: Rodrigo Oliveira de Lima.

A selecdo recorrente reciproca (SRR) favorece o desenvolvimento de linhagens endogamicas
com alto padrao heterdtico. De certo que a SRR melhora a capacidade de combinagao entre
duas populacdes de melhoramento. Assim, o uso de populagdes mais divergentes geneticamente
na SRR possibilita maiores ganhos por ciclo de selecdo. Dessa forma, o objetivo com esse
trabalho foi avaliar a heterose entre dez populagdes de base genética ampla de milho em
diversas condicdoes ambientais. Para isso, 45 populacdes bi-parentais (PBP's) e as dez
populagdes parentais foram avaliadas, nas safras 2018/19 e 2019/20, em quatro ambientes: 1)
ambiente tropical de terras baixas; ii) um com baixa disponibilidade de nitrogénio (N) e; iii)
dois em condi¢des normais de cultivo. O delineamento experimental utilizado foi o alfa latice
11 x 5, com trés repeti¢cdes. Cada parcela foi constituida por duas linhas de cinco metros,
espacadas em 0,80 m. Os caracteres avaliados foram: dias até florescimento masculino (FM,
dias) e feminino (FF, dias); altura de planta (AP, cm) e de espiga (AE, cm) e; produtividade de
grios (PG, kg ha'). Foi realizada a andlise dialélica conjunta das safras de cada ambiente e
outra envolvendo safras e ambientes. As analises dialélicas seguiram os modelos da Analysis 11
de Gardner e Eberhart. Os efeitos de variedade (v;) e heterose (h;;) foram significativos (P <
0,05), para quase todos os caracteres, exceto AP ¢ AE em alguns ambientes. Os componentes
da h;; foram quase todos significativos (P < 0,05) para PG nos ambientes avaliados. A h;;
explicou majoritariamente a variagdo encontrada entre os genotipos avaliados para PG. Ao
longo dos ambientes, as populacdes IPR164, UFVMI100(HS)Cl e¢ UFVM200(HS)C1
obtiveram as melhores estimativas de v; para PG. A progenitora AL Avaré se demonstrou como
a mais divergente geneticamente, pois apresentou altas estimativas de heterose varietal em
todos os ambientes. Consequentemente, a Al Avaré obteve as estimativas mais favoraveis da
capacidade geral de combinagao (g;) para PG. A populagdo IPR164, devido ao alto v;, também
apresentou estimativas favoraveis de g; para PG. As PBP's UFVMI100(HS)C1/IPR164,
UFVMI100(HS)C1/UFVM200(HS)C1 e UFVM200/AL Avaré apresentaram heteroses
especificas favoraveis para PG. Conclui-se que as populacdes avaliadas apresentaram
divergéncia genéticas e podem ser usadas em programas de SRR para o desenvolvimento de

linhagens com alto padrdo heterdtico.



Palavras-chave: Zea mays L. dialelo. Gardner e Eberhart. Pré-melhoramento. Terras baixas.

Baixo N.



ABSTRACT

CAIXETA, Diego Gongalves, M.Sc., Universidade Federal de Vicosa, February, 2021. Genetic
potential of broad-base populations of tropical maize targeting reciprocal recurrent
selection. Advisor: Rodrigo Oliveira de Lima.

The reciprocal recurrent selection (RRS) allows the development of inbreed lines with a high
heterotic pattern. Since, RRS aims to improve the combining ability between two populations.
For this reason, use of more genetically divergent populations in SRR allows greater gains per
cycle of selection. However, it is extremely important to know the heterosis (h;;) among the
populations before starting the RRS program. Thus, the objective of this study was to evaluate
the heterosis among ten tropical broad-base populations of maize under multiple environments.
For this, 45 populations crosses and ten parental populations were evaluated, in 2018/19 and
201920 summer seasons, under lowland, low nitrogen (low N) and optimum conditions. The
experimental design used was the 11 x 4 alpha lattice design with three replications. Each
experimental unit consisted of two row of five-meter plot spaced 0.80 m. We evaluated the
traits: days to pollen shedding (DTP, days), days to silking (DTS, days), plant height (PH, cm),
ears height (EH, cm) and grain yield (GY, kg ha™'). The joint diallel analysis was carried out
between the season of each environment and with all environments. The genetics and
environmental effects were partitioned following the models of Gardner Eberhart Analysis II.
The variety effect (v;) and heterosis (h; ;) were significant (£<0,05) for all traits, except for PH
and EH in some environments. The components of h;; were almost all significant (£<0,05) for
GY. The h;; effects explained most of the differences among diallel entries for GY. Throughout
the environments, the v; effects for GY was highest for IPR164, UFVMI100(HS)CI1 e
UFVM200(HS)C1. The parental population AL Avaré is the most genetically divergent,
because this populations showed the highest varietal heterosis effects in all environments for
GY. Consequently, this population showed the most favorable estimates of general combining
ability (GCA). The parental population IPR164, due the high v;, also presented favorable
estimates of GCA for GY. The populations crosses UFVMI100(HS)C1/IPR164,
UFVM100(HS)C1/UFVM200(HS)C1 e UFVM200/AL Avaré¢ showed the best estimates for
specific heterosis effects for GY. We concluded that, the evaluated populations showed genetics
divergence, which indicate they can be used in RRS programs for the development of lines with

high heterotic pattern.



Keywords. Zea mays L. Diallel. Gardner and Eberhart. Pre-breeding. Lowland. Low N.



SUMARIO

L INEEOAUGAO ... e e e e et e e e et e e e e e tae e e e eeatae e e e earaaaeeeaeeas 10
2. ReVISA0 d@ TEETATUTA ..ottt ettt ettt e st eas 13
2.1. Importancia do MITN0.........coociiiiiiiiieie e 13
2.2. Melhoramento para estresse abiOtiCO......c.uieuieruieeiierieeiieiieeieeeee ettt 14
2.2.1. Melhoramento para tolerancia a baixo NItrOZENIO ........ccveeeveeerveeerreeerieeeireeeenenn 14
2.2.2. Melhoramento para Calor € SECA.......ccuuierireerieeeiieeeiieeeireeeireeeree e b e e e e eereeeeaees 16

2.3. Selecao Recorrente RECIPIOCA ......ccueevuiieiiieiiieiieeie ettt 18
2.4 DHALCIOS ..ottt sttt et 21
3 OB CEIVOS. ... teeeitieeitee ettt e ettt e et e e et e e ettt e e e taee e tbeeetaee e ab e e e taeeateeeanbeeeanbaeenaaeentaeetaeeenaeeennaean 26
R B 0 1) 1512 A0 I 0G  | EUSPSR 26
3.2. ObjJetiVOS ESPECITICOS 1.uvieiiiiiieriiieiieciie ettt ettt ettt et see et esae e e b e e ssaeebeesseeenseennnas 26
4. Material € MELOAOS ....eouveeiiiiiiieitietert ettt sttt sttt 27
4.1, MAterial GENETICO .....eiiutieiiieiie ettt ettt et ettt e st ebeenaee e 27
4.2. EXecugao eXPerimental........c..ccevuiiiiiiiieiiiiieiiieeiiee et eieeeeite et e e veeeseveesesreesnaeesnaee e 28
4.3. Caracteres Avaliados .......cccuevieriiiiiiniiieeieet et e 29
4.4. Andlises Genético-EStatiStICAS ......cuevuiiruiiiirieriieierteteee e 29
5 RESUITAAOS ..ttt sttt ettt et et 32
5.1. Variacao entre os genotipos ao longo dos ambientes ...........ccccveeeveveeecieeniieesieeeeiee e 32
5.2 Contribuigao relativa dos efeitos de variedade e heterose..........coceveeevvieeciieenciieeeienee, 36
5.3 Estimativas de efeitos SENELICOS .....eeriiriirrieeiieiieeieerie ettt ettt siee e eees 38
5.3.1 Efeito de variedade. ............ooiuieiiiiiiiieee e 38
5.3.2 HEteroSe VATTELAL ....c.eiiiiiiiiiiieiie ettt et 39
5.3.3 Capacidade geral de cCOMDINACAO .......ccueevuieriieriieeiieiie ettt 40
5.3.4 HeteroSe SPECITICA ..eevuvieiiieiieiie ettt ettt ettt et et e et e b e snbeesaeeneaens 44

5.4 DIversidade GENETICA.......eeviiuiiriieieitieteete sttt ettt st sb ettt sbe et saeens 46

0. DISCUSSAO ...ttt ettt e b e e at e et e s he e e bt e sat e st e e sbbeeabeesatesabeeeneeenbeeaee 48
T COMCIUSAOD ..ttt ettt et e bt e et et e et e e bt e eabe e bt e sabeebeeeane 55

B RETEICIICIAS . meesesesneeeennnnsmememnnnn 56



10

1. Introducao

O milho (Zea mays. L) sempre se destacou, na historia da agricultura mundial, como
uma das principais culturas cultivadas. A cultura foi responsavel pela caracterizagao
socioeconomica de diversos paises. Na safra 2019/2020, o Brasil ¢ um dos maiores produtores
mundiais (102 milhdes de t), juntamente com os Estados Unidos da América (369 milhdes de
t) e a China (260 milhdes de t) (USDA, 2020). Estima-se que, na safra 2020/2021, a producao
de milho brasileira ird crescer aproximadamente 8% em relagdo a safra anterior (USDA, 2020).
A enorme importancia socioecondmica da cultura do milho pode ser explicada pelas
multifuncionalidades de usos do grao. Devido a isso, a cultura se tornou um dos pilares da
economia agricola mundial. O milho ¢ amplamente utilizado tanto na alimentagdo humana,
quanto animal. Além disso, o grdo ¢ matéria prima nas indastrias de etanol, bebidas,
farmacéuticas ¢ entre outras (PAES, 2008).

O crescimento acelerado da populagdo mundial obriga o agronegdcio a aumentar a
producdo de alimentos, a cada ano, para suprir a demanda. No Brasil, o milho ¢ cultivado em
todos os estados da federacao e em trés épocas distintas (CARVALHO et al., 2020). Além disso,
houve um expressivo aumento na produgdo de brasileira milho, cerca de 377%, entre as safras
1999/2000 e 2019/2020. Esse aumento, em grande parte, ¢ explicado pelo melhoramento
genético do milho (UATE et al., 2018). No entanto, a produtividade brasileira ainda ¢ inferior
(5.719 kg ha''; CARVALHO et al., 2020), quando comparada com aquelas obtidas por EUA e
China. Indubitavelmente, que isso se deve, em grande parte, a hegemonia de solos de baixa
fertilidade, principalmente em nitrogénio (N) e fosforo, no territorio brasileiro (VERGUTZ e
NOVALIS, 2015). Entretanto, Carvalho et al. (2020) estimam que, para suprir a demanda, a
produgdo brasileira de milho deve crescer 10% ao ano. Nesse contexto, o desenvolvimento de
cultivares de milho eficientes no uso de recursos, sera fundamental para manter e/ou aumentar
as médias de produtividade nos préximos anos.

Entre os nutrientes considerados como essenciais, o N ¢ o mais requerido pela cultura
do milho. O N ¢ constituinte de diversos compostos na planta, como: aminoacidos, clorofila e
etc. Além disso, o N esta envolvido em diversas rotas metabdlicas importantes para o
desenvolvimento da planta (TAIZ e ZEIGER, 2015). Entretanto, estima-se que grande parte do
custo de producao ¢ referente aos fertilizantes nitrogenados (KIST et al., 2016). O alto custo
desse tipo de fertilizante ¢ explicado pela alta quantidade de energia gasta pela industria para
fixar o N atmosférico. Além disso, o uso indiscriminado dos fertilizantes nitrogenados pode

gerar sérios problemas ambientais (DE JONG et al., 2007). Entretanto, o melhoramento de



11

milho ndo deve focar apenas na eficiéncia do uso de N, mas também, em consequéncia da ampla
dispersao geografica do milho, no melhoramento para tolerancia ao calor e seca.

As consequéncias das mudangas climaticas, estdo sendo observadas cada vez mais no
mundo. Em algumas regides, altos indices pluviométricos estdo concentrados em um curto
periodo de tempo seguidos por longos periodos de estiagem. As consequéncias do déficit
hidrico no milho sdo diversas. Em suma, a ocorréncia de veranicos durante estadios criticos da
cultura, reduz significativamente a produtividade de graos de milho (GE et al., 2012). Uma das
estratégias utilizadas no melhoramento para seca ¢ a selecao de genotipos eficientes no uso da
agua. Esse carater apresenta forte correlacdo com a produtividade de graos (MUNDIM et al.,
2018). Entretanto, em algumas regides produtoras do Brasil os periodos de seca estdo
associados com eventos de altas temperaturas. No milho, as altas temperaturas influenciam
negativamente tanto a viabilidade da inflorescéncia masculina (penddo) quanto da
inflorescéncia feminina (espiga), o que por sua vez reduz a produtividade de graos (ALAM et
al., 2017). Nesse contexto, os programas de melhoramento de milho, principalmente os da
iniciativa publica, aplicam estratégias de melhoramento que visam a selecdo de genotipos
tolerantes a baixa disponibilidade de N, a seca e ao calor.

Os programas de melhoramento, geralmente, principalmente a iniciativa privada,
selecionam os genotipos apenas em condi¢cdes Otimas de cultivo. Em consequéncia, os
cultivares modernos possuem baixa tolerancia a condigdes de estresse. No entanto, diversas
estratégias de melhoramento foram adequadas para as condigdes de estresse abidticos. Em
geral, o melhoramento para os estresses abioticos se baseia: 1) na busca de fontes de alelos
favoraveis; ii) estudos voltados para o entendimento de quais os genes sdo responsaveis pela
tolerancia ou eficiéncia no uso; iii) desenvolvimento de genotipos adaptados ao estresse €; iv)
avaliacdo desses em ambientes contrastantes.

Um dos germoplasmas utilizado na busca de alelos favoraveis sdo os hibridos
interpopulacionais ou populagdes bi-parentais. Essas sdo oriundas do cruzamento entre duas
populacdes de base genética ampla de milho. As melhores populagdes bi-parentais podem ser
utilizadas na formagao de cultivares compostos, desenvolvimento de linhagens endogamicas e
na selecdo recorrente reciproca de Comstock et al. (1949). A selegdo recorrente reciproca visa
o melhoramento do cruzamento, ou da heterose, entre duas populagdes (SOUZA JR., 2018).
Entretanto, a correta escolha da populacdo bi-parental para compor a populagdo base da sele¢ao
recorrente reciproca ira garantir o sucesso do método. A analise dialélica proposta por Gardner

e Eberhart (1966), permite avaliar o cruzamento entre um conjunto de populagdes de base
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genética ampla de milho. Portanto, a analise dialélica pode auxiliar na escolha dos progenitores
de um programa de melhoramento de milho.

Diante do exposto, ¢ notdvel que o milho enfrenta diversos estresses abioticos durante
o seu cultivo. Portanto, ¢ de suma importancia o uso de estratégias de melhoramento para o
desenvolvimento de hibridos adaptados e estaveis a diversas condi¢des ambientais. De certo
que, o correto screening do germoplasma de milho, em diversas condigdes ambientais, permite
maximizar os ganhos anuais. Assim, estudos visando estudar a heterose € o0 comportamento per
se de populagdes de base genética ampla, em condigdes de estresse, sdo de suma importancia.
O Programa Milho®, programa de melhoramento de milho da Universidade Federal de Vigosa,
tem desenvolvido diversos trabalhos com o foco na avaliagdo em condig¢des de estresse € nao
estresse. Com isso, 0 objetivo com este trabalho foi avaliar a heterose entre dez populagdes de

base genética ampla de milho tropical em diversas condigdes ambientais.
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2. Revisao de literatura

2.1. Importancia do milho

O milho (Zea mays L.) ¢ um cereal pertencente a familia Poaceae. Ele foi domesticado
a partir do teosinto (Zea mays ssp) ha mais de 8 mil anos (BEADLE, 1978). Apds séculos de
selecdo e domesticagcdo, o milho hoje ¢ cultivado entre as latitudes 58° Norte até¢ 40° Sul, do
nivel do mar até 3.800 m de altitude e em diferentes climas (FANCELLI, 2015). A sua ampla
dispersao, ¢ devido, principalmente, pelas elevadas qualidades nutricionais do grao e da planta,
os quais sdo usados como base da alimentag&o humana e animal (MORO e FRISTCHE-NETO,
2015). Além disso, os componentes do grao de milho também sao utilizados na fabricagao de
diversos produtos, como: adesivos; antibioticos; pecas automotivas, bebidas, etanol e etc
(PAES, 2008). Portanto, o milho possui uma vasta importancia na economia, nas relagdes
sociais e culturais de varios paises do mundo.

Na safra 2019/2020, a produ¢ao mundial de milho atingiu 1,1 bilhao de t, reducao de
1% em relagdo a safra anterior (USDA, 2020). Entre os paises produtores de milho, o Brasil se
destaca como o terceiro maior, atras apenas dos Estados Unidos da América e China. Esses trés
paises sdo responsaveis por 64% da producao mundial de milho (USDA, 2020). Em relagdo a
producdo brasileira, estima-se que o pais produziu aproximadamente 102,5 milhdes de t, em
uma area plantada de aproximadamente 18,5 milhdes de ha, com uma produtividade média de
5.500 kg ha’l, na safra 2019/2020 (CONAB, 2020). Diferentemente dos outros grandes
produtores, a producgdo brasileira ¢ realizada em trés épocas distintas de plantio, sendo elas:
primeira safra ou safra verdo (23% da area plantada), segunda safra ou safrinha (74% da éarea
plantada) e terceira safra (3% da area plantada; CONAB, 2020). Portanto, no Brasil, o milho ¢
produzido em praticamente todo o territdrio nacional e durante todo o ano. Assim, a cultura
pode encontrar diferentes tipos de estresses abidticos, como: de nutrientes, solos com altas
concentragdes de metais pesados, estresse hidrico, limitacdes de radiacdo solar e temperatura.

Além disso, diferentes técnicas de manejo utilizadas nas lavouras, podem ser
encontradas nas regioes produtoras de milho do pais (MUNDIM et al., 2018). Entretanto, apesar
disso tudo, estima-se que a produg¢ao brasileira na safra 2019/2020 foi 1% maior do que a safra
anterior (CONAB, 2020). De certo que, o desenvolvimento de cultivares mais eficientes no uso
de nutrientes, tolerantes a seca e ao calor, o uso da biotecnologia para resisténcia a pragas € a

doengas, foram de suma importancia para aumento da produgado brasileira de milho (UATE et
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al., 2018). Por fim, o uso conscio das novas técnicas de manejo também contribuiu para esse
aumento (GALVAO et al., 2014).

De acordo com a Embrapa (2020), na safra 2019/2020, foram disponibilizadas 196
cultivares de milho no mercado brasileiro e, desses, 131 sdo cultivares transgénicos (63%). Em
relacdo ao tipo de cultivar, 170 sdo hibridos simples (86,4%), 12 sdo hibridos triplos (5,8%), 9
duplos (3,9%), 5 sdo hibridos interpopulacionais (2,6%). Além desses, também foram listadas
11 variedades de polinizagdo aberta, dois fop cross e 28 cultivares ndo tiveram informacgdes

declaradas.

2.2. Melhoramento para estresse abiotico

2.2.1. Melhoramento para tolerancia a baixo nitrogénio

Devido ao seu alto potencial produtivo, o milho ¢ muito responsivo a adubagao mineral,
principalmente aos fertilizantes nitrogenados (BENDER et al., 2013). Dentre os 17 nutrientes
classificados como essenciais, o N € o mais requerido e absorvido pela cultura, seguido pelo
fosforo (P) e potassio (K; VERGUTZ e NOVALIS, 2015). Isso ¢ devido ao N ser o componente
de diversos compostos organicos essenciais para a planta. Esses estdo associadas
principalmente aos processos fisiologicos da fotossintese, respiragdo, absor¢ao idnica e etc
(TAIZ e ZEIGER, 2015; WASAYA et al., 2017). Além disso, as plantas do tipo C4, como o
milho, sdo mais eficientes no uso do N quando comparada as plantas do metabolismo C3. O N
¢ um dos componentes da Ribulose 1,5 bisfosfato ou RuBisCo. Essa enzima ¢ considerada a
mais importante e abundante do planeta Terra. A RuBisCo ¢ a responsavel pela carboxilagdo
do gas carbonico atmosférico (CO2) no ciclo de Calvin-Benson, o qual ¢ importantissimo para
a producao de carboidratos na planta. Devido ao sistema concentrador de CO» nas células do
mesofilo, as plantas C4 necessitam de uma concentragdo de RuBisCo, ou seja, o N absorvido
pode ser utilizado em outras rotas metabolicas (TAIZ e ZEIGER, 2015).

Nesse contexto, o déficit de N no solo limita a produtividade de graos no milho. A sua
deficiéncia ¢ observada primeiramente, por ser um nutriente movel na planta, nas folhas mais
velhas através de um amarelecimento em forma de “V” invertido ao longo da nervura principal.
Em casos mais graves, toda a planta apresenta amarelecimento generalizado, colmos mais finos,
senescéncia das folhas baixeiras, espigas com as pontas deformadas e baixo crescimento

(MALAVOLTA et al., 1997).
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Existem diferentes metodologias para a recomendacdo de N na cultura milho.
Entretanto, elas divergem quanto a taxa ideal de N para se atingir altas produtividades de graos
(DHITAL e RAUN, 2016). No Brasil, a dose de N a ser aplicada ¢ estipulada através da
produtividade esperada, uma vez que a mesma esta correlacionada com a quantidade de N
absorvido pela planta (ALVES et al., 1999). Como exemplo, para se atingir uma producao de
12.000 kg ha™!, em um solo franco argiloso, é necessario a aplicagio de 290 kg ha! de N
(BENDER et al., 2013). Entretanto, os produtores brasileiros utilizam em média 60 a 100 kg
ha! de N em suas lavouras (PAVINATO et al., 2008). Por outro lado, ao se extrapolar a dose
de N aplicada no milho, a taxa de aproveitamento da cultura decresce. Assim hd um aumento
da probabilidade de perdas de amodnia por lixiviagdo. Essa pode acarretar em sérios problemas
ambientais, como a contaminacao de cursos d’agua (DE JONG et al., 2007). Vale ressaltar
também, que a resposta do milho ao N depende de varios fatores, como: condigdes
edafoclimaticas; fonte de N aplicada, manejo empregado na fazenda, tipo de solo e do material
genético utilizado (FERNANDES et al., 2005).

Ap6s a Revolugao Verde, a maioria dos programas de melhoramento focaram no
desenvolvimento de cultivares de milho em condi¢des 6timas de N (DUVICK, 2005). Como
consequéncia, nos dias atuais, estima-se que 25% do custo total da produ¢ao de milho ¢ devido
aos fertilizantes nitrogenados (KIST et al., 2016). Além disso, segundo Ordoéiiez et al. (2015)
as areas com um nivel adequado de N maximizam os efeitos negativos do estresse de calor na
produtividade de graos em milho. Dessa forma, o desenvolvimento de cultivares eficientes no
uso do N pode auxiliar na reducdo do custo de producao. Além disso, também ird auxiliar na
reducdo dos impactos ambientais provocados pela lixiviagdo e melhorar a produtividade de
graos.

Segundo Worku et al. (2007), existe uma grande variabilidade no uso e eficiéncia de N
no germoplasma de milho do mundo. Makumbi et al. (2018) avaliaram a diversidade genética
entre populagdes bi-parentais oriundas de um dialelo entre populagdes de base genética ampla
de milho, e concluiram que algumas populacdes bi-parentais podem ser utilizadas como fonte
de alelos favoraveis para condigdes de déficit de N e dgua. Rodrigues et al. (2017), por sua vez,
constataram a existéncia da variabilidade genética para eficiéncia no uso de N, em um estudo
com 64 linhagens de milho tropical em condi¢des contrastantes de N. Os autores observaram
uma redu¢do de aproximadamente 25% na produtividade de graos no baixo N em relacdo ao
alto N. Além disso, segundo os autores, os caracteres dias até o florescimento e numero de graos
da espiga podem ser utilizados para a selecao indireta de eficiéncia no uso de N. Haegele et al.

(2013) avaliaram 21 hibridos de milho, desenvolvidos em diferentes décadas, em condigdes
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contrastantes de N. Os autores concluiram que a eficiéncia na absor¢do, independente da
disponibilidade de N, ¢ o componente mais importante na eficiéncia do uso de N. Além disso,
dois tergos do ganho genético de produtividade de graos em alto N ¢ explicado pelo

melhoramento realizado em condi¢des de baixo N.

2.2.2. Melhoramento para calor e seca

A via de fixagdo do carbono do tipo Cs4, permite a planta de milho ser uma das mais
eficientes na producdo e armazenamento de fotoassimilados. Dessa forma, ¢ de extrema
importancia o entendimento das exigéncias edafoclimaticas do milho, em cada estadio
fenologico, para se alcancar elevadas produtividades de graos (FANCELLI, 2015). Em sintese,
para completar o ciclo, o milho necessita de temperaturas entre 10 a 35 °C e uma precipitacao
média de 500 mm (FANCELLI, 2015). Entretanto, no Brasil o cultivo do milho ¢ realizado em
diferentes épocas, em diversas regides produtoras, o que favorece a ocorréncia de algum
estresse abiotico. Como exemplo, a segunda safra € responsavel por 76% da producao brasileira
de milho (CONAB, 2020). Essa época de semeadura tem como caracteristica principal o baixo
volume de precipitagdo. O déficit hidrico ¢ um dos fatores mais limitantes no desenvolvimento
das lavouras de milho. Estudos demonstram que longos periodos de estiagem, em um certo
estadio fenoldgico, causam perdas de até 76% no rendimento de grios (BOLANOS et al., 1993).

Indubitavelmente que condi¢cdes de altas temperaturas também influenciam
negativamente na produtividade de graos na cultura do milho. Segundo Lobell et al. (2011), a
cada dia com temperaturas superiores a 35 °C a produtividade de milho ¢ reduzida em 1% em
condi¢des normais e 1,7% em condigdes de seca. No Brasil, regides tropicais baixas abrangem
vastas areas do territorio brasileiro, elas sao caracterizadas pelas altitudes de 0 at¢ 700 m acima
do nivel do mar. Nessas regides, ha uma tendéncia de ocorrer temperaturas mais elevadas
associadas a baixos indices pluviométricos. Portanto, os programas de melhoramento sdo
fundamentais para desenvolver gendtipos adaptados a regides e épocas cujas condigdes
edafoclimaticas sao desfavoraveis para o cultivo do milho.

A 4gua ¢ a substancia primordial para a existéncia e manutencdo da vida na terra. A
disponibilidade de agua direciona a distribuicdo das espécies, tanto de vegetais, quanto de
animais, nos ecossistemas terrestres. Nas plantas, a 4gua ¢ fundamental, direta ou indiretamente,
em diversos processos fisiologicos (TAIZ e ZEIGER, 2015). Por exemplo, ela ¢ substrato de

uma das reagoes iniciais da fotossintese, conhecida como fotolise da dgua. Essa reacao libera o
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poder redutor necessario para a fixagao do géas carbonico em algum carboidrato. Todavia, como
substrato a 4gua ndo ¢ um fator limitante da fotossintese (TAIZ e ZEIGER, 2015).

O déficit hidrico afeta indiretamente a fotossintese, através do impedimento da difusao
do gas carbonico para o interior da folha. Eventualmente, em condigdes de estresse, para evitar
a perda excessiva de vapor de dgua através da transpiracdo, ocorre o fechamento estomatico.
Consequentemente, a difusdo de gas carbonico para o interior das folhas também ¢
interrompida. Assim, ha uma redugdo significativa da eficiéncia em converter a energia
luminosa em biomassa (TAIZ e ZEIGER, 2015). No milho, nota-se uma significativa redugdo
da condutancia estomdtica em condicdes de seca. Devido a isso, ocorre uma inibicdo das
reacdes fotossintéticas, o que acarreta, consequentemente, a redugdo da produtividade de graos
(BENESOVA et al., 2012).

Ge et al. (2012) concluiram que a produtividade de graos pode ser prejudicada se o
déficit hidrico coincidir com os estadios fenologicos iniciais da fase reprodutiva, fase essa que
determina a quantidade de 6vulos a serem fecundados. Portanto, o déficit hidrico ¢ um dos
fatores mais limitantes na produ¢do de milho. Os genoétipos tolerantes a seca possuem diversas
modificagdes fisiologicas, morfologicas e/ou bioquimicas, o que dificulta a selecdo. Em virtude
disso, os pesquisadores estdo interessados na selecao de gendtipos mais eficientes no uso da
agua (EUA), a qual ¢ altamente correlacionada com a produtividade de graos (MUNDIM et al.,
2018).

Nagore et al. (2017) mostraram que os hibridos modernos possuem uma melhor EUA,
comparados com hibridos antigos, devido ao maior nimero de graos por planta. Visto que,
cultivares com melhores EUA privilegiam o enchimento de graos em condi¢des de seca (ZHAO
et al.,, 2018). Adebayo et al. (2017) avaliaram 24 linhagens de milho tolerantes a seca, em
esquema de dialelo, e concluiram que sete delas possuem fontes de alelos favoraveis para EUA.
Logo, elas podem ser recombinadas afim de se obter uma populagdao base de melhoramento
para tolerancia a seca. Além disso, eventualmente, em regides de terras baixas, o déficit hidrico
coincide com periodos de altas temperaturas, o que acarreta em maiores perdas de produtividade
de graos.

As regides de baixas altitudes ou terras baixas abrangem 85% do territorio brasileiro.
Essas regides sdo reconhecidas pelas altitudes de 0 a 700 m acima do nivel do mar. Segundo
Duraes (20006), a altitude possui interferéncia indireta no rendimento de graos, uma vez que ela
intervém diretamente na fotossintese, respiragdo, absor¢ao de agua e nutrientes. Por exemplo,
a produtividade de milho nas condi¢des de terras altas pode alcancgar niveis elevados, 15a 18 t

ha'!. Entretanto, em condi¢des de terras baixas, as produtividades ficam em torno de 5 a 8 t ha”
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I, Isso se deve ao fato que as regides de terras baixas apresentam uma maior pressio atmosférica
e maior densidade do ar do que as regides de terras altas. Consequentemente, nessas regidoes ha
uma tendéncia de ocorrer maiores médias didrias de temperatura, ou seja, menor amplitude
entre as temperaturas diurnas e noturnas.

No milho, altas temperaturas diurnas e noturnas reduzem o crescimento vegetativo, dias
até o florescimento, viabilidade do pdlen, taxa fotossintética, acumulacio de biomassa e EUA
(BEN-ASHER et al., 2008; SUNOJ et al., 2016; LIZASO et al., 2018). Além disso, a elevada
temperatura noturna € o principal fator responsavel pela redugao da produtividade de graos no
milho (SUNOJ et al, 2016) e em outras culturas como a soja (Glycine max L.
DJANAGUIRAMAN et al., 2013) e o sorgo (Sorghum bicolor L.; DJANAGUIRAMAN et al.,
2014).

Em condig¢des normais de temperatura, a planta fixa o carbono, através da fotossintese,
em carboidratos durante o dia, os quais sdo usados pela respiragdo de manutengdo ou
crescimento. Esses processos geram o balanco do carbono, fator importante para o
desenvolvimento da planta (TAIZ e ZEIGER, 2015). Em noites com temperaturas elevadas,
nota-se um aumento das taxas respiratdrias de manutencdo, consequentemente causa um
desbalanco do uso do carbono. Assim, ha uma reducdo do armazenamento de biomassa, a qual
seria utilizada no enchimento de graos (SUNOJ et al., 2016). A baixa amplitude térmica, quando
ocorre no florescimento, causa a precocidade da maturidade fisiologica dos graos, ou seja, o
periodo da formagao dos graos ¢ reduzido (WANG et al., 2020). Cairns et al. (2013) avaliaram
o desempenho 300 linhagens de milho cruzadas como uma linhagem tropical em condigdes de
calor e seca. Os autores encontraram diversas linhagens fontes de alelos favoraveis para o
estresse combinado de calor e seca, as quais podem ser inseridas em programas de
melhoramento. Alam et al. (2017) estudaram quais caracteres estdo associados a tolerancia ao
calor em 75 linhagens tropicais de milho e concluiram que a macho esterilidade, o conteudo de
clorofila e o intervalo entre os florescimentos masculino e feminino podem ser utilizados na

selecdo indireta para tolerancia ao calor em milho.

2.3. Selecao Recorrente Reciproca

No preambulo da agricultura, o homem executava, inconscientemente, a selegdo
recorrente através da utilizagao das melhores plantas como as matrizes do cultivo subsequente.
Nos dias atuais, essa técnica ¢ conhecida como selecdo massal ou fenotipica. Todavia, apenas

milénios mais tarde, Jenkis (1940) descreve o primeiro esquema do método e, posteriormente,
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Hull (1945) introduz o termo “sele¢@o recorrente”. Essa expressao, refere-se a qualquer método
ciclico de selecdo que visa aumentar a frequéncia dos alelos favoraveis das caracteristicas de
interesse e, concomitantemente, manter a variabilidade genética da populacdo em niveis
adequados para permitir a sele¢do nos ciclos porvindouros (HALLAUER et al., 2010; SOUZA
JR., 2018). Esse método de selecdo ¢ segmentado em duas categorias: sele¢do recorrente
intrapopulacional (SR) e selecdo recorrente interpopulacional ou reciproca (SRR). Em ambas,
cada ciclo de selecdo apresenta as seguintes etapas: 1) obtencao das progénies; i) avaliagdo das
progénies; iii) selecdo das melhores progénies e; iv) recombinagao das progénies selecionadas.
Entretanto, as categorias se diferenciam na quantidade de populagdes envolvidas, tamanho
efetivo da populagdo, o tipo de progénie utilizada na avalicdo e na recombinacdo
(RODRIGUEZ ¢ HALLAUER, 1988).

Na metade do século XIX, diversos esquemas da SR foram descritos. De certo que, os
métodos da SR sdo caracterizados, essencialmente, pela selecdo baseada no comportamento per
se das progénies/individuos de uma unica populagdo. Entretanto, se diferenciam,
principalmente, nas singelas alteracdes na metodologia que visam maximizar o ganho. No
milho, a SR ¢ amplamente utilizada na adaptacao e/ou melhoramento do germoplasma fonte de
linhagens endogamicas (HALLAUER et al., 2010). Como exemplo, a B73, principal linhagem
de clima temperado, foi obtida a partir do quinto ciclo de sele¢ao da populagao lowa Stiff Stalk
Synthetic ou BSSS (RUSSELL, 1972).

Ganhos expressivos para produtividade de graos de milho ja foram observados com a
SR. Weyhrich et al. (1998) compararam sete métodos da SR na populacao de milho BS11 e
encontraram ganhos de 29 a 172 kg ha™! ciclo! com a sele¢io massal e progénies de meios
irmaos por fileira modificado, respectivamente. No entanto, a produtividade de graos de milho
apresenta elevada heterose em cruzamentos entre grupos heteroticos diferentes. Dessa forma,
para a produtividade de graos, a SRR ¢ o método mais recomendado, uma vez que, esse método
melhora o hibrido de duas populagdes, ou seja, melhora a amplitude da heterose entre elas
(SOUZA JR., 1999).

A selecdo recorrente interpopulacional ou reciproca (SRR), idealizada por Comstock et
al. (1949), tem como propoésito principal melhorar o germoplasma fonte de linhagens
endogdmicas em milho (HALLAUER e CARENA, 2012). Usualmente, populacdes de base
genética ampla ou de base genética estreita, essas originadas da reciclagem de linhagens elites,
sdo as utilizadas nos programas de SRR (SOUZA JR., 2018). A SRR consiste em avaliar duas
populagdes em cruzamentos reciprocos, onde cada populagdo ¢ a testadora da outra. Apos a

avaliagdo, as populagdes melhoradas sdo obtidas a partir da recombinac¢do, isolada para cada
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populacdo parental, das progénies selecionadas. Essas, sdos selecionadas com base nas
melhores capacidades gerais e especificas de combinagdo das progénies interpopulacionais
(HALLAUER et al., 2010).

Dessa forma, na SRR, sdo necessarios dois tipos de progénies: 1) a unidade de avaliacao
ou progénie interpopulacional, a qual podem ser progénies de irmaos completos ou meios
irmaos e; ii) a unidade de recombinacdo ou progénie intrapopulacional, onde as progénies
endogamicas sdo as mais utilizadas (SOUZA JR., 2018). Portanto, a heterose do hibrido
interpopulacional ¢ melhorada diretamente pela selecao. Enquanto que, o comportamento per
se das populagdes sofre os efeitos indiretos da selecdo (SOUZA JR., 2001).

Da mesma forma que ocorreu com a SR, diversos trabalhos foram realizados para
aprimorar a metodologia da SRR de Comstock et al. (1949). Segundo Paterniani e Vencovsky
(1977), o método original da SRR possui algumas desvantagens: i) oneroso, por realizar o
cruzamento e a autofecundacdo numa mesma planta, consequentemente, pode acarretar na
reducdo da quantidade de progénies avaliadas; ii) problemas de amostragem da relacao planta
de fémeas/macho, o que reduz a acuracia; iii) devido a complexidade do método, o ciclo se
estende por mais de um ano, o que reduz o ganho anual e; iv) a recombinagdo das progénies
endogamicas € pouco efetiva. Na literatura, diversas modificagdes sdo encontradas, as mais
relevantes sdo: reciproca com irmdos completos (HALLAUER e EBERHART, 1970),
reciproca com linhagem testadora (RUSSEL e EBERHART, 1975), reciproca com meios-
irmaos modificada I (PATERNIANI e VENCOVSKY, 1977), reciproca com meios-irmaos
modificada II (PATERNIANI e VENCOVSKY, 1977) e etc.

Segundo Souza Jr. (1999), os métodos da SRR sido eficientes para melhorar o hibrido
interpopulacional, a heterose e apenas uma das populagdes parentais. Em virtude do aumento
do nivel de heterose, as populagdes se tornam mais divergentes geneticamente a cada ciclo.
Dessa forma, espera-se que a resposta a selecao seja proxima a zero ou negativa em uma das
populacdes parentais (SOUZA JR., 1999). Reis et al. (2012) ao avaliarem o progresso genético
de duas populagdes, apds trés ciclos de sele¢do, em SRR, observaram que para produtividade
de graos houve ganhos de -4 e +8% na populagdo 1 e 2, respectivamente. Em relag@o ao hibrido
interpopulacional, houve um aumento de 12% na produtividade de grdos e a heterose passou de
12,6 para 24,9%.

Apesar disso, Kolawole et al. (2017), ao estudarem a estrutura de duas populacdes, do
quarto ciclo de SRR, via marcadores moleculares, observaram que a cada ciclo as populacdes
se tornavam mais complementares € com uma variabilidade genética que permitia continuar a

selecdo. Em outro trabalho, Kolawole et al. (2018) estudaram o progresso genético de quatro
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ciclos da SRR e encontram um ganho de 3,6% ciclo™! para produtividade de grios. Além disso,
29% dos hibridos interpopulacionais do quarto ciclo, foram superiores a melhor testemunha
comercial.

Isso demonstra o potencial da SRR em melhorar o germoplasma fonte de linhagens elite.
De acordo com Souza Jr. (2018) a probabilidade de se obter novos hibridos superiores, em
relagdo aos comerciais, aumenta com a utilizagdo da SRR. Como ilustragdo, Souza Jr (2010)
avaliaram 48 hibridos experimentais, em seis ambientes, desenvolvidos a partir do primeiro
ciclo de SRR, conjuntamente com quatro hibridos comerciais. Os autores concluiram que 98%
dos hibridos experimentais possuiam produtividade de grdos semelhante ou superior as
testemunhas e que a realizacdo de novos ciclos poderia favorecer novos ganhos.

O sucesso de um programa de melhoramento de milho ¢ definido na escolha correta das
populagdes de melhoramento. Isso evitard esforcos, tanto humano como financeiro, em
genotipos/populacdes pouco promissores. Assim, as populagdes a serem trabalhadas na SRR,
devem ser fontes de alelos favoraveis e apresentar um elevado nivel de heterose quando
cruzadas. Portanto, a escolha das melhores populagdes para um programa de SRR deve ser
baseado em um pré-trabalho. Esse pode ser realizado através do esquema proposto por Gardner

e Eberhart (1966).

2.4. Dialelos

No melhoramento de plantas, alguns parametros genéticos sdo bastante efetivos na
selecdo dos melhores genotipos. Esses parametros podem ser estimados, principalmente, pelos
delineamentos genéticos, sendo os dialelos os mais usados (HALLAUER et al., 2010). Os
dialelos se caracterizam na avaliacdo de p genitores em cruzamentos, através das p(p-1)/2
combinagdes hibridas. Além desses, durante a avaliacao e a analise dialélica, ¢ possivel inserir
0s pais, os reciprocos e/ou outras geragdes relacionadas (GRIFFING, 1956). A partir disso, €
possivel estudar diversos fatores como: os efeitos genéticos envolvidos no controle dos
caracteres, a heranca envolvida em determinado caractere, estimar as capacidades de
combinagdo entre os genitores, alocar os genitores em grupos heterdticos, verificar a influéncia
do efeito reciproco no caractere e estimar a heterose (CRUZ et al., 2012).

Diversos esquemas de dialelos foram desenvolvidos, sendo os mais utilizados no
melhoramento de plantas: o esquema de Griffing (1956), que decompde a soma de quadrados
total emefeitos de capacidade geral e especifica de combinacao; a metodologia de Hayman

(1954), infere sobre o potencial genético de linhagens endogamicas, estima parametros
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genéticos que auxiliam no entendimento do controle genético do caractere e avalia a eficacia
das estratégias de melhoramento empregadas no programa e; a proposta por Gardner e Eberhart
(1966), a qual visa avaliar o potencial per se e em cruzamentos, através das estimativas de
efeitos varietal e da heterose, de populacdes em equilibrio de Hardy-Weinberg.

Entretanto, segundo Hallauer et al. (2010), a medida que se aumenta o nimero de
genitores envolvidos, as metodologias dos dialelos balanceados se tornam invidveis. Visto que,
o numero de combinagdes hibridas a serem obtidas, e avaliadas, também ird aumentar
consideravelmente. Na tentativa de se contornar esse problema foram desenvolvidos os dialelos
parciais. Esse, a partir das adaptacdes dos dialelos de Griffing (1956) e Gardner e Eberhart
(1966), infere sobre dois grupos distintos de parentais através de um nimero menor de
cruzamentos. Além desse, pode-se citar os dialelos circulantes (KEMPTHORNE e CURNOW,
1961), os dialelos incompletos e os desbalanceados.

Apo6s a descoberta da heterose e da endogamia (SHULL, 1908) e com o sucesso dos
hibridos, os cruzamentos interpopulacionais foram negligenciados. Porém, as primeiras
linhagens endogamicas desenvolvidas apresentaram forte endogamia (CARENA e BARI,
2018). Assim, o melhoramento do germoplasma fonte, com intuito de reduzir a frequéncia de
alelos deletérios, tornou-se indispensavel. Dessa forma, as populagdes bi-parentais voltaram a
ter relevancia nos programas de melhoramento. Uma vez que, através deles € possivel investigar
a heterose e o comportamento per se das populacdes de milho. Esses parametros auxiliam na
sele¢dao dos melhores genotipos a serem utilizados no desenvolvimento de novos materiais.

Diante disso, Gardner e Eberhart (1966) propuseram trés metodologias de analise
dialélica para p populagdes, em equilibrio de Hardy-Weinberg, e no minimo os p(p-1)/2
hibridos interpopulacionais. A Analysis I, a qual ¢ o modelo completo, consiste na avaliagdo
dos parentais, progénies S1 dos parentais, hibridos F1’s, progénies S1 dos hibridos F1’s e de
cruzamento aleatorios entre os parentais. Essa analise viabiliza o estudo detalhado dos efeitos
genéticos existentes, pois sdo testados os efeitos aditivos, de dominéncia, da depressdo por
endogamia e da heterose. Entretanto, devido a grande complexidade de se obter o material
genético utilizado na avaliacao, ndo existem trabalhos na literatura com a Analysis I. A Analysis
11 consiste na inclusdo de apenas os parentais e os hibridos F1’s na avaliacao. Essa particiona a
variagdo existente entre todas as populagdes, apenas nos efeitos varietal (pais) e heterose.
Segundo os autores, os efeitos aditivos e de domindncia ndo podem ser estimados
separadamente através da Analysis I1. Isso se deve fato de que esses efeitos estao confundidos
no efeito de variedade. Além disso, as a Analysis I e Il permitem a decomposicao da heterose

em: heterose média, que ¢ a diferenga entre a performance de todos os progenitores e os
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cruzamentos; heterose varietal, que ¢ a medida do desvio da heterose média, ou seja, o quanto
uma determinada populagdo contribui para heterose em seus filhos e; heterose especifica que ¢
a heterose observada em um determinado cruzamento.

Em relacdo a Analysis 111, sao utilizados apenas os hibridos F1’s na avaliagdao. Nessa
analise o modelo ¢ decomposto nos efeitos das capacidades geral (g;) e especifica de
combinag¢do. Segundo os autores, os efeitos estimados pela Analysis Il sio semelhantes aos
efeitos obtidos pelo método 4, modelo 1 de Griffing (1956). Entretanto, a Analysis III ndo ¢
possivel se estimar a h;; presente nos cruzamentos. Além disso, a g; da Analysis III pode ser
derivada a partir da Analysis 11, onde g; i ¢ igual a metade da v; mais o efeito h; . Devido a isso,
a Analysis Il ¢ a mais utilizada em trabalhos com a cultura do milho (SANTOS et al., 1994;
SALAZAR et al., 1997; SOENGAS et al., 2006; LAUDE e CARENA, 2014; MAKUMBI et
al., 2018).

Santos et al. (1994) avaliaram o pontencial per se e em cruzamentos de 28 populagdes
de milho para o uso no melhoramento. Para isso, foi realizado um dialelo completo entre as
populagdes, o qual gerou 378 populagdes bi-parentais. As populagdes bi-parentais e as
populagdes parentais foram avaliadas em trés locais, em condigdes normais de cultivo. Devido
a distancia geografica, os ambientes influenciaram no comportamento diferencial dos gendtipos
avaliados. A soma de quadrados, do peso de espigas, foi explicado, majoritariamente, pela a
heterose. Entretanto, ndo foi observado correlagdo entre o tipo do endosperma do grao com a
heterose. Os autores concluiram que as populacdes avaliadas sdo promissoras para programas
de melhoramento de milho.

Salazar et al. (1997) investigaram a influéncia do efeito reciproco para tolerancia de
aluminio em populacdes de milho tropical. Para isso, realizaram um dialelo completo entre 8
populagdes, sendo: seis populagdes tolerantes e duas populagdes susceptiveis a acidez do solo.
Nesse trabalho, os autores consideraram o efeito reciproco. Assim, os tratamentos avaliados
foram: as oito populacdes parentais, 28 populagdes bi-parentais e as 28 populagdes bi-parentais
reciprocas. Os experimentos foram realizados em cinco locais. Esses apresentavam diferengas,
principalmente, na concentragdo de aluminio, fosforo e acidez no solo. Os resultados mostraram
que a heterose explicou 40% da variagdo para a produtividade de graos. Entretanto, nao
encontraram influéncia do efeito reciproco para nenhum dos caracteres avaliados. Segundo os
autores, esses resultados mostraram a importancia dos efeitos aditivos e ndo aditivos no controle
da produtividade de graos em condi¢des de alta acidez no solo. Além disso, apenas uma
heterose especifica significativa foi observada entre as populagdes bi-parentais. Dessa forma,

os autores concluiram que as populacdes a serem inseridas em um programa de melhoramento,
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visando tolerancia a acidez, devem ser seclecionadas com base nas médias e no efeito de
variedade.

Soengas et al. (2006) estudaram o potencial de dez populagdes de milho do grupo Flint
(ou duro) para serem utilizadas como fonte de linhagens de milho adaptadas as regides com a
denominada safra “curta” do oeste Europeu. Essas regides se caracterizam, principalmente, pela
baixa disponibilidade hidrica e as baixas temperaturas no final do estadio reprodutivo. Portanto,
as caracteristicas avaliadas nas 45 populagdes bi parentais e as 10 parentais foram apenas dias
até o florescimento ¢ umidade do grao na colheita. O efeito de variedade explicou a maior
propor¢ao da soma de quadrados dos caracteres avaliados. Isso, mostra a grande relevancia dos
efeitos aditivos no controle desses caracteres. Os autores observaram que, as populacdes que
ndo eram adaptadas a regido de avaliagdo, obtiveram os piores valores de efeito de variedade
para dias até o florescimento. Além disso, ndo encontraram diferenga significativa na heterose
especifica dos cruzamentos, devido a proximidade geografica da origem da maioria das
populagdes utilizadas no estudo.

Laude e Carena (2014) utilizaram o dialelo para estudar os componentes genéticos da
produtividade de graos e nos caracteres relacionados a qualidade nutricional dos graos. Para
isso, os autores avaliaram 16 populagdes, em cruzamento, adaptadas ao Corn Belt, em 12 locais
diferentes. Para produtividade de graos, a heterose explicou a maioria das diferencas, enquanto
que para a qualidade de graos o efeito de variedade teve maior importancia. Alguns caracteres
de qualidade apresentaram heterose média negativa. Isso indica que, quando em dominancia, a
média da caracteristica ird ser reduzida. As populacdes NDSS, NDBS22(R-T1)C9, NDBS1011,
EARLYGEM2Ic apresentaram as melhores estimativas de efeito de variedade para os
caracteres de qualidade de grao. Além disso, alguns cruzamentos especificos, entre essas
variedades, apresentaram alta heterose especifica para a produtividade de graos. Dessa forma,
por reunirem boa performance em relacdo a maioria dos caracteres, divergéncia genética e alta
média, essas populacdes podem ser utilizadas em trabalhos de pré-melhoramento.

Makumbi et al. (2018) avaliaram o a capacidade de combinagdo, heterose e a correlagio
entre diversidade genética e a heterose em diversas condigdes de estresse. Os genotipos
avaliados foram obtidos a partir de um dialelo entre sete populagdes de base genética ampla de
milho. Esses, foram avaliados em dez ambientes de condi¢gdes normais ¢ em 11 ambientes com
estresse abidtico (seca, baixo nitrogénio e aleatorios). Nas condi¢des normais de cultivo e os
ambientes de seca os efeitos nao aditivos explicaram a diferenga entre os F1°s. No entanto, nos
ambientes de baixo nitrogénio o efeito de variedade foi o que mais contribuiu para a soma de

quadrados. Segundo os autores, isso pode ser atribuido os diferentes mecanismos genéticos que
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podem operar sob condi¢des de estresse. As populagdes ECAVL2 e ECAVLI18 sdo as melhores
escolhas para a SSR. Elas apresentaram boa capacidade geral de combinagdo, efeito de
variedade favoravel e boa performance per se em todos os ambientes avaliados. Em relagdo a
analise de diversidade genética, trés populacdes avaliadas foram consideradas distintas das
demais, tanto através de dados fenotipicos quanto através de marcadores moleculares. No
entanto, ndo foi encontrada correlagdo entre a diversidade genética e a heterose ao longo dos

ambientes.
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3. Objetivos

3.1. Objetivo geral

Avaliar a heterose entre dez populagdes de base genética ampla de milho tropical em

diversas condi¢des ambientais.

3.2. Objetivos especificos

Avaliar o comportamento per se e em cruzamentos de dez populagdes de base genética
ampla de milho tropical em diversas condi¢des ambientais.

Estimar a heterose média, heterose varietal, a capacidade de combinagdo e a heterose
especifica entre dez populacdes de milho tropical, em diversas condi¢cdes ambientais.

Estudar a influéncia das diferentes condigdes ambientais nas estimativas do efeito de
variedade, da heterose média, da heterose varietal, da capacidade de combinacdo e da heterose
especifica obtidas em dez populacdes de milho tropical.

Identificar populagdes de milho tropical mais divergentes para serem utilizadas em um

programa de selecdo recorrente reciproca.
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4. Material e Métodos

4.1. Material Genético

Para a realizacao desse trabalho, foram utilizadas dez populacdes de base genética ampla

de milho tropical (Tabela 1). Essas foram desenvolvidas por diferentes instituicdes publicas.

Tabela 1. Caracteristicas das dez populagdes de base genética ampla de milho tropical

utilizadas como progenitores

Populagdes Codigo Texturado Grao Ciclo Instituicdo

AL Avaré AL Semiduro N CATI

BR106 BR106 Semidentado SMP Embrapa Milho e Sorgo
BR105 BR105 Semiduro SMP Embrapa Milho e Sorgo
BRS Sol da Manhda BRSM Duro P Embrapa Milho e Sorgo
UFVM100 M100 Semiduro SMP Programa Milho® UFV
UFVMI100(HS)C1 MI100C1 Semidentado SMP Programa Milho® UFV
UFVM200 M200 Semiduro SMP Programa Milho® UFV
UFVM200(HS)C1 M200C1 Semidentado SMP Programa Milho® UFV
IPR164 IPR164 Semiduro P TAPAR

Incaper 203 IN203 Semiduro P Incaper

N, P e SMP ciclo normal, precoce e semiprecoce respectivamente.
As populagdes de base genética ampla foram utilizadas como progenitoras em um

) = 45 populacdes bi-

. . -1
esquema de dialelo completo, o que resultou em um conjunto de %

parentais (PBP's). Os cruzamentos foram realizados, na safra de 2017/2018, no Campo
Experimental Diogo Alves de Mello, localizado na Universidade Federal de Vigosa,
Departamento de Agronomia. As sementes de cada uma das dez populagdes progenitoras foram
semeadas em linhas de 50 metros de comprimento, montado de forma a ser ter um esquema de
linhas paralelas, onde as progenitoras a serem cruzadas ficaram lado a lado. Dentro de cada
linha, as plantas denominadas como machos nao foram usadas como fémeas e vice-versa. Em
outras palavras, as plantas “macho” foram despendoadas apos a coleta de polen e sua espiga foi
descartada. Da mesma forma, as plantas usadas como receptoras de polen, apds terem a espiga
polinizada, também foram despendoadas. Em cada linha, foram utilizadas 40 plantas como
doadores de polen e 40 plantas como receptoras. Isso foi realizado para garantir uma melhor
amostragem dos alelos existentes em cada populagdo progenitora. Apds a maturidade
fisiologica dos graos, as linhas de cada par de cruzamento foram colhidas separadamente.
Posteriormente, foi realizado um bulk balanceado, ou seja, cada linha do par contribuiu em

igual quantidade de sementes na PBP's. Assim, os cruzamentos reciprocos foram desprezados.
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As sementes de cada cruzamento, foram colocadas em sacos de papel e armazenadas em camara

fria e seca para posterior avaliacdo nos experimentos.

4.2. Execucio experimental

As 45 PBP's, juntamente com as dez populagdes progenitoras, foram avaliadas em
quatro ambientes diferentes da Zona da Mata de Minas Gerais. As avaliagdes foram realizadas
durante dois anos consecutivos, o que compreende as safras 2018/2019 e 2019/2020. Os
experimentos foram conduzidos nos locais: a) Unidade de Ensino, Pesquisa e Extensao (UEPE)
de Coimbra (20°50°30”’S, 42°48730”W, altitude de 713 m), pertencente ao Departamento de
Agronomia da Universidade Federal de Vigosa, situada em Coimbra, MG; em cada safra foram
realizados dois experimentos nesta localidade, um em condicdo de baixo N e outro em
condigdes normais de N; b) UEPE Horta Nova (20°45'40"S, 42°49'26,7"W, altitude de 661 m),
pertencente ao Departamento de Agronomia da Universidade Federal de Vigosa, situada em
Vicosa — MG, com adubagdo normal de N; e c) Sitio do Tanque (21°31'37,5"S, 42°47'47,8"W,
altitude de 224 m), pertencente a um produtor rural, situado no distrito de Piacatuba, Leopoldina
— MG, ambiente caracterizado pelo estresse de calor e em com adubagdo de N. A combinagdo
de cada local/safra foi considerada como um ambiente diferente. Dessa forma, os experimentos
foram avaliados em oito ambientes.

O delineamento utilizado foi o alfa latice 11 x 5 com trés repeticdes. Cada parcela foi
constituida de duas linhas de cinco metros de comprimento, espagadas em 0,80 m, com area
atil de 8 m?. A semeadura foi realizada na primeira quinzena de novembro dos anos de 2018 e
2019. Aproximadamente 25 dias apds a semeadura, foi realizado um desbaste nas parcelas, com
a finalidade de padronizar o estande de plantas nos experimentos com uma populacgao de plantas
aproximada de 55 mil plantas ha™.

A adubacio de plantio aplicada no ambiente de baixo N foi de 196 kg ha™! de MAP
(mono-amonio-fosfato, que contém 50% de P>Os e 10% de N). A adubagdo de cobertura foi
realizada com 100 kg ha™! de KCI (cloreto de potassio, que contém 60% de K,0), ao lado do
sulco de plantio, 25 dias apos o plantio. Nesse ambiente, nao foi realizada a complementacao
de adubacdo nitrogenada em cobertura. Nos demais ambientes foi feita uma aplicagdo de 400
kg ha! de formulado N-P-K, 8-28-16 no plantio, e uma adubagio nitrogenada de cobertura de
550 kg ha'! de sulfato de amonio, em estadio V6, aproximadamente 25 dias apos plantio. Os
demais tratos culturais foram realizados de acordo com as recomendagdes técnicas para a

cultura do milho em cada regido de avalicdo (ALVES et al., 1999; GALVAO et al., 2015).
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4.3. Caracteres Avaliados

Os caracteres avaliados foram: altura de planta (AP, cm), distancia do nivel do solo até
a ligula da folha bandeira; altura de espiga (AE, cm), distancia do nivel do solo até o n6 de
insercdo da espiga superior; dias até o florescimento masculino (FM, dias), quantidade de dias
obtida entre a diferenca do intervalo da data de plantio e a data em que 50% das plantas da
parcela apresentaram emissao de pélen; dias até florescimento feminino (FF, dias), quantidade
de dias obtida entre a diferenga do intervalo da data de plantio e a data em que 50% das plantas
da parcela tinham > 1cm de estilo-estigma visivel; e produtividade de grios (PG, kg ha™!), obtida
pela colheita manual de todas as espigas da parcela separadamente, debulhadas em debulhador
elétrico e os graos pesados e mensurado umidade. Os dados de produtividade foram corrigidos

para umidade de 14,5%.

4.4. Analises Genético-Estatisticas

Foram realizadas analises variancias individuais para cada ambiente, conforme o
modelo estatistico: Yij = 1 + g; + 1j + by + €jji, em que: Yy € o valor observado obtido do
i-ésimo genotipo avaliado no k-ésimo bloco, dentro da j-ésima repeticdo; p ¢ uma constante
inerente a todas as observagdes, sendo a média geral ajustada para dado local; g; € o efeito do
i-¢simo genotipo (i =1, 2, ..., 55); 1j € o efeito da j-€sima repeti¢do (j = 1, 2, 3); by)€ o efeito
do késimo bloco dentro da j-€sima repeticdo (k = 1,2, ..., 11;j =1, 2, 3); € ¢;j € o erro aleatdrio
associado a observagao Yijk. Todos os efeitos foram considerados como fixo. As analises
individuais foram realizadas no software R através do pacote ‘“agricolac” (MENDIBURU,
2020). Antes de realizar a analise dialélica conjunta, foi feito o teste de homogeneidade das
variancias residuais. As variancias foram consideradas homogéneas quando a razdo entre o
maior ¢ o menor quadrado médio do residuo das andlises individuais forem menor que 7,0
(PIMENTEL-GOMES, 2000).

As médias ajustadas dos ambientes foram usadas para a realizacdo da analise dialélica
conjunta conforme a metodologia Analysis 11 (GEII) proposta por Gardner e Eberhart (1966),
da seguinte forma: conjunta entre as duas safras de um mesmo ambiente; € a conjunta entre
todos os oito ambientes avaliados. Com o intuito de facilitar a apresentacdo e discussdao dos

dados, foi adotada a seguinte denominagdo para as analises: 1) BN: andlise conjunta entre as
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safras do ambiente da UEPE de Coimbra caracterizado pelo baixo nivel de N ii) AN: andlise
conjunta entre as safras do ambiente na UEPE de Coimbra caracterizado pelo nivel adequado
de N; ii1) HN: andlise conjunta entre safras do ambiente da UEPE Horta Nova caracterizado por
um nivel adequado de N. iv) LEO: andlise conjunta entre as safras do ambiente do Sitio do
Tanque — Piacatuba caracterizado pelo nivel adequado de N, baixa altitude (terras baixas),
elevadas temperaturas e baixa disponibilidade hidrica. v) CONJ: anélise conjunta envolvendo
todos os oito ambientes.

Em relagdo aos efeitos do modelo, todos foram considerados como fixo. A analise
dialélica foi realizada com o auxilio do software GENES (CRUZ, 2013), através dos seguintes
modelos genético-estatisticos (GARDNER e EBERHART, 1966):

Yijk =m+ek+%(vi +vj)+%(evik+evjk)+§ijk (D
Yijrk = my, + e, + %(vi + ;) +%(evik +evj) + Oh + Oehy, + &, (2)
Vi = my + e+ (v; + 1)) +5 (evie + evye) + O(h + ehye + hy + by + ehye + ehy) + &(3)
Vi = my + e + 2 (v + 1)) +5 (evie + evye) + O(h + ehye + hy + by + ehye + ey + 5+
esik ) + Eijk “4)
em que: Y; € o valor medio observado em um progenitor (i=j) ou em uma PBP's (i%j) no k-
ésimo ambiente; m ¢ a média geral inerente a todas as observagdes; m,, ¢ a média de todos os
progenitores; ey, ¢ o efeito do k-ésimo ambiente; v; € v; sdo os efeitos de variedade do i-€simo ou
j-ésimo progenitor, respectivamente; @ = 0 quando i = j ou @ # 0 quando i # j; h ¢ a heterose
meédia; h; ¢ h; sdo os efeitos de heterose varietal do i-€simo ou j-€simo progenitor,
respectivamente; e s;; € a heterose especifica para os cruzamentos entre os progenitores de
ordem i € J; evy, evjy, ehy, ehy, eh;, € es;ji sdo os efeitos da interagdo entre v;, v;, h, h;, h;j e
si; dos progenitores i € j com os k ambientes; € &;j; € 0 erro experimental médio.

Os parametros do modelo foram estimados para cada k ambiente. Posteriormente, foi
calculada a média entre os parametros para cada grupo de analise conjunta. O efeito de v; para

cada progenitor foi estimado de acordo com o seguinte estimador nos modelos 1 e 2: ¥; = [V}; +
2 2 ~ o . . o

Y, — ;Y_] Srpemquerdica estimativa do efeito de variedade do genitor i (i=1, 2, ..., 10); ¥};

¢ o valor observado no progenitor de ordem i; ¥; € o total das observagdes do progenitor de

ordem i; Y ¢ o total de todas as observagdes; e p € o numero de progenitores do conjunto. Nos

Co o 1 ~ o :
modelos 3 e 4, v; foi estimado por: ¥; = Y}; — ;Yv, em que: U; € a estimativa do efeito de
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variedade do genitor i (i=1, 2, ..., 10); ¥;; € o valor observado no progenitor de ordem i; p € o

numero de genitores do conjunto; e Y;, € o somatdrio das observagdes dos progenitores.

1
p(p-1)

A h foi estimada através da equagdo: h = [Y + Yy +pY,], em que: h é a

estimativa da heterose média; p é o nimero de genitores do conjunto; Y ¢ o somatério de todas
as observagdes; Yy ¢ o somatorio dos valores médios observados em todas as PBP's ij; e ¥, € o
somatorio das observagdes dos progenitores.

O efeito h; para cada progenitor sera estimado de acordo com o seguinte estimador: h;=

1 2 1 Y, ~ . . . .
- Yii — ;YH] -3 [Yl-- - ;”] , em que: h; ¢ a estimativa da heterose varietal do genitor de

ordem 1; Yy; ¢ o total das PBP's do i-ésimo e do j-ésimo genitores, respectivamente; p € o
nimero de genitores do conjunto; ¥, € o somatério das observacdes dos progenitores; € Yy € o

somatorio das observagdes de todas as PBP's ij.

.. . . . N 1 2
A sij foi estimada com base no estimador: §;; = V;; — - [Yhi_ + Yy — EYH]’ em

que: $;; € a estimativa da heterose especifica do cruzamento entre os progenitores de ordem i e
J; Yij € o valor médio observado em uma PBP's ij (i ,j =1, 2, ..., p, 1 <]J); Yp; € Vp;. € o total das
PBP's do i-ésimo e j-ésimo genitores, respectivamente; p ¢ o nimero de genitores do conjunto;
e Yy ¢ o somatoério das observagdes de todos as PBP's ij.

Além disso, também foi estimado a capacidade geral de combinacdo (gi), da Analysis
III de Gardner e Eberhart (1966), através do estimador: §; = %vi + h;, em que: g; ¢ a

estimativa da capacidade geral de combinacao do genitor de ordem i; v; € estimativa de efeito
de variedade de ordem i; e h; ¢ a estimativa do efeito de heterose varietal do genitor de ordem
1.

As estimativas de s;; de PG, para aquelas analises que tiverem o efeito significativo,
foram utilizadas como medida de dissimilaridade entre os progenitores para a constru¢ao de um
dendrograma pelo método UPGMA (Unweighted Pair Group Method using Arithmetic
Average). O dendrograma foi construido através do software R com o auxilio do pacote ‘ape’
(PARADIS et al, 2018). Como existe a possibilidade da ocorréncia de valores negativos na s;;,
foi necessario somar uma constante a elas. Essa constante apenas ira padronizar os valores em

numeros positivos, sem alterar a posi¢cao destas estimativas.
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5. Resultados

5.1. Variacao entre os gendtipos ao longo dos ambientes

Na HN e LEO, houve uma consideravel amplitude das médias para todos os caracteres
avaliados (Tabela 2). Entre esses ambientes, os genétipos avaliados apresentaram menores
médias de FM e FF em LEO. No entanto, em ambos os locais, as PBP’s e os pais, obtiveram
valores semelhantes de FM e FF. Em relagao a AE, as médias foram de 136,48 ¢ 141,48 cm em
LEO e HN, respectivamente. Apenas na HN, em valores absolutos, que as PBP’s tiveram uma
maior AE em relagdo aos pais. Além disso, ao comparar os dois ambientes, AP ¢ AE obtiveram
valores semelhantes. A PG foi de 5.934 a 6.603 kg ha'! em LEO e HN, respectivamente. Em
ambos os ambientes a média de PG das PBP’s foram superiores a médias dos pais. Em LEO,
aproximadamente metade das PBP's foram mais produtivas do que o melhor parental
(M200C1). Com relagdo a HN, as PBP’s produziram cerca de 7% a mais que os pais. Entretanto,
apenas 13% das PBP’s superaram o melhor parental (M100C1). Em relagdo ao coeficiente de
variagdo (CV%), medida de qualidade experimental, variou de 1,87 (FM) a 13,49 % (PQG), e de
2,58 (FM) a 14,87% (PG), em LEO e HN.

Nos ambientes AN e BN, observou-se uma grande amplitude entre as médias ajustadas
(Tabela 3). Nesses ambientes, os gendtipos avaliados apresentaram um aumento de
aproximadamente 5% e 8% nas médias de FM e FF, respectivamente, do BN em relag¢do ao
AN. Além disso, no BN, observou-se um maior intervalo entre os FM e FF. Entretanto, em
ambos os ambientes, tanto os pais quanto as PBP's obtiveram valores similares de FF e FM.
Houve uma reducao de 8%, na AP, do AN em relagdo ao BN. Para AE, houve uma reducao de
15% do BN para o AN. Nos dois ambientes, ndo observou grandes diferencas entre as médias
dos pais e das PBP's para AP e AE. A PG foi de 5.196 e 7.536 kg ha! no BN e AN,
respectivamente. Observa-se uma reducao de 31% na média da PG do AN para o BN. As PBP’s
foram mais produtivas em relagdo aos pais em ambos os ambientes. No BN, 45% das PBP’s
foram superiores em comparacao com ao melhor parental (IPR164). Enquanto que, no AN,
26% das PBP’s foram superiores ao melhor pai (IPR164). O CV% variou de 1,65 (FM) a 14,64
% (PG), e de 1,90 (FM) a 13,12% (PG), em alto e baixo N, respectivamente.

Para os efeitos de gendtipos (G), variedade (v;) e heterose (h;j), houve diferenga
significativa (P<0,05), para os caracteres FM, FF e PG em todos os ambientes (Tabelas 3 e 4).

O caractere AP apresentou diferenga significativa (P<0,05), para as trés fontes de variacao, na
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HN e BN. Entretanto, no AN, houve diferenga (P<0,05) para AP, apenas para o efeito h;;. Em
LEO, para AP, ndo foi constatada diferenca significativa (P>0,05) para os efeitos G, v; € h;;.
Em relacdao a AE, foi constatada significancia (P<0,01) para as trés fontes de variagao, G, v;,e
h;;, apenas na HN. Nos demais ambientes, ndo houve diferenga significativa (P>0,05) para v;,
em LEO, h;;,no BN e G, v, h;; no AN.

Em relagio a decomposico da heterose, a h e h; apresentaram diferenca significativa
(P<0,05) para os caracteres FM e FF em todos as anélises, com exce¢do da h no AN (Tabelas
3 e 4). Emrelagdo a s;;, FM apresentou diferenga significativa (P<0,01) apenas nos ambientes
da HN e BN. Enquanto FF apresentou efeito de s;; (P<0,05) apenas no AN. Houve efeito de h;
e 5;j(P<0,05) para AP nos ambientes da HN e BN. Entretanto, detectou-se a presenga da
h (P<0,05) para AP apenas no AN. Para AE, houve diferenca significativa (P<0,05) para h, h;
¢ s;; nos ambientes da HN ¢ LEO, com exce¢do apenas para h (P>0,05) em LEO. Para PG,
houve manifestagdo das h, h; e s; j (P<0,01) em quase todos os ambientes, com excec¢do dos
efeitos h; € s;; na HN e BN.

Foi constatada a presenga da interagcdo G X Ano (yr; P<0,01) para a maioria dos
caracteres avaliados na HN, AN e BN (Tabelas 3 e 4). Nesses ambientes, também foi observada
as interagdes v; x yr e h;; X yr (P<0,01) na maior parte dos caracteres avaliados. Entretanto, no
AN nio foi constada nenhuma interagdo para PG (P>0,05). Além disso, no BN constatou-se a
existéncia da interagdo h;; x yr apenas para os caracteres AP € AE. Da mesma forma que a h;;
¢ decomposta em h, h; e s; ;j a sua interagdo também € particionada em h % yr, h; X yres; i
yr. Na HN as interagdes yr com h, h; € s; ; foram significativas (P<0,05) para quase todos os
caracteres, exceto h; x yr para PG e AE. No AN e BN foi observado significancia (P<0,05)
para as interagdes h X yr, h; X yre s; j % yr para os caracteres AP ¢ AE. Em relagdo a LEO, as
interagdes de G x yr, v; X yr e h;; x yr foram observadas apenas para PG. Na decomposigao da
h;; % yr, apenas a interagdo s;; x yr foi significativa (P<0,05). Como nio houve a mudanga no
ordenamento dos genotipos em relagdo aos ambientes, os dados foram analisados com base na

média de anos.
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Tabela 2. Estimativas dos quadrados médios obtidos na Analysis Il de Gardner & Eberhart
(1966), média geral (x), média das populacdes parentais (Xpp, ) € média das populagdes bi
parentais (Xpgp ) para os caracteres dias até florescimento masculino (FM) e feminino (FF),
altura de planta (AP) e espiga (AE) e produtividade de graos (PG) nos ambientes da Horta Nova
e Leopoldina, nas safras 2018/2019 ¢ 2019/2020

FV GL FM FF AP AE PG
Horta Nova
Genotipos (G) 54 5,73%* 6,66%* 442 14%%* 352,23%%* 1.397.803**
Variedade (v;) 9 21,99%%* 19,92%* 572,82%* 402,84%* 2.117.264%*%*
Heterose (h;;) 45 2,48%* 4,01% 416,00** 342,10%* 1.253.911*
h 1 6,56* 17,93* 414,02 922,83* 8.527.859%*
h; 9 2,02 5,02m 665,16%* 610,01%* 1.210.540m™
Sij 35 2,48%* 3,35m 351,99** 256,62%* 1.057.237"
Ano (yr) 1 3.966,23%*  2.520,27**  7.4679,52*%*  2.559,32%%* 64.880.611%%*
G xyr 54 4,99%* 5,60%%* 321,23%%* 275,44%%* 1.295.294*
v; X yr 9 19,74%* 13,78%* 137,16 77,66 1.602.635*
hij x yr 45 2,04%* 3,96* 358,05%* 314,99%* 1.233.826*
h x yr 1 2,40 1,56 2.010,97** 2.101,73%* 4.870.162*
h;x yr 9 431%** 10,51** 202,42 369,91%%* 937.952"
Sij Xyr 35 1,44 2,340 350,84 ** 249,82%* 1.206.013*
Residuo 156 1,39 2,71 161,19 140,25 7.934.941
x 63,02 63,22 242,22 141,48 6.603,15(-12%)3
Xpgpis 62,95 63,11 242,75 142,27 6.678,93
Xpprs 63,32 63,72 239,85 137,93 6.262,14
CV% 1,87 2,60 5,24 8,37 13,49
Leopoldina
Gendtipos (G) 54 10,18%* 9,34%* 154,27" 225,87* 4.436.232%*
Variedade (v;) 9 37,46** 29,12%* 39,38 36,64™ 7.931.416**
Heterose (h;;) 45 4,72%%* 5,38%* 177,25" 263,72%* 3.737.195%*
h 1 22,07** 15,27* 1,68™ 48,90 69.853.120%*
h; 9 11,13* 9,37** 268,43" 293,89%* 4.377.220%*
Sij 35 2,57 4,08 158,82 262,10%* 1.683.591**
Ano (yr) 1 72,81%** 160,31 14.349,00**  3.693,38** 6.750.049**
G xyr 54 2,18 3,4 127,08 176,05 1.400.644**
v; X yr 9 2,69 3,08 131,70 98,37™ 1.753.011*
hij x yr 45 2,081 3,47 126,16™ 191,58 1.330.171**
h x yr 1 2,50 2,38 1,69™ 2,14 111.669™
h; x yr 9 1,91 2,891 262,57 288,45 722.687"
Sij X yr 35 2,110 3,64" 94,63 172,09 1.521.196*
Residuo 156 2,29 2,83 211,64 150,31 702.998
x 58,62 59,97 240,73 136,48 5.934,48(-21%)"
Xpppis 58,50 59,87 247,29 136,30 6.151,37
Xppis 59,17 60,43 247,48 137,30 4.958,51
CV% 2,58 2,80 6,37 8,98 14,12

** *e ™ significativo a 1 e a 5% e ndo significativo, respectivamente, pelo teste F. § porcentagem em relag@o ao
melhor ambiente (AN; Tabela 3).
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Tabela 3. Estimativas dos quadrados médios obtidos na Analysis Il de Gardner & Eberhart
(1966), média geral (x), média das populacdes parentais (Xpp,s) € média das populagdes bi
parentais (Xpgp,s) para os caracteres dias até o florescimento masculino (FM) e feminino (FF),
altura de planta (AP) e espiga (AE) e produtividade de graos (PG) nos ambientes da Coimbra-
AN ¢ Coimbra-BN, nas safra 2018/2019 ¢ 2019/2020

FV GL FM FF AP AE PG
Coimbra-AN
Genotipos (G) 54 4,65%* 5,51%** 156,14 124,98 3.747.218**
Variedade (v;) 9 14,12%* 15,78*%* 84,12 142,09 6.326.243**
Heterose (h;;) 45 2,76%* 3,45%* 170,54* 121,58™ 3.231.413**
h 1 1,410 1,470 455,83* 14,77 46.436.564**
h; 9 5,60%** 5,94%* 258,33m 125,81™ 4.897.088**
Sij 35 2,07 2,87* 139,81 123,51™ 1.568.664**
Ano (yr) 1 1.554,98%%* 3.626,33*%*  28.138,51**  6.748,81** 251.394.312%*
G xyr 54 3,99%* 4,68%* 305,28** 203,92%%* 1.162.631"
v; X yr 9 14,34%%* 14,61** 343,80%* 141,72 1.167.705"
hij < yr 45 1,92m 2,69%** 297,58** 216,36%* 1.161.617™
h x yr 1 0,28" 3,04m 561,86** 1137,68** 401.572m
h; X yr 9 2,810 4,61%* 334,27** 169,54 1.770.470"
Sij X yr 35 1,74 2,19m 280,59%** 202,08** 1.026.770"
Residuo 156 1,46 1,68 113,36 105,11 977.927
X 63,52 64,38 253,47 145,78 7.535,70(100%)3
XpEprs 63,50 64,35 254,03 145,88 7.712,54
Xpprs 63,67 64,53 251,00 145,33 6.740,00
CV% 1,90 2,01 4,20 7,03 13,12
Coimbra-BN
Genotipos (G) 54 11,28%* 9,45%* 268,74%* 163,48** 2.113.960**
Variedade (v;) 9 48,06** 31,08%* 628,88** 403,41%* 3.950.354**
Heterose (h;;) 45 3,92%* 5,12%* 196,71%** 115,5m 1.746.681**
h 1 8,80* 30,02%* 110,07 95,58" 28.500.368**
h; 9 10,19%* 11,96** 277,06* 155,17™ 2.462.762%*
Sij 35 2,17%%* 2,65™ 178,52* 105,87 798.155"
Ano (yr) 1 28,29** 482,20%* 14.702,12*%*  1.457,23%%* 469.681"™
G xyr 54 2,42%* 3,87* 418,04** 260,17%* 954.714 41**
v; X yr 9 6,78%* 6,40%* 231,77* 127,09 1.674.352**
hij x yr 45 1,54m 3,36™ 455.30* 286,79** 810.786"
h x yr 1 6,46" 6,34" 471,74* 167,27™ 474.349"
h; X yr 9 1,040 2,510 406,53* 201,16* 1.543.318"
Sij Xyr 35 1,538 3,49m 467,36* 312,22%* 632.034"
Residuo 156 1,21 2,46 112,54 99,43 578.790
X 66,58 68,66 231,29 123,77 5.196,41(-31%)3
XpEprs 66,51 68,52 231,02 123,52 5.334,95
Xpprs 66,94 69,30 232,52 124,92 4.573,00
CV% 1,65 2,28 4,58 8,05 14,64

** % e ™ significativo a 1 e a 5% e ndo significativo, respectivamente, pelo teste F. § porcentagem em relacdo ao
melhor ambiente (AN).

Constatou-se que a razao entre o maior ¢ o menor quadrado médio dos residuos foram
inferiores a sete, o que demostra a homogeneidade das variancias residuais. Dessa maneira, foi
possivel realizar a CONJ de todos os oito ambientes avaliados (Tabela 4). Em valores absolutos,
as PBP's e os pais obtiveram valores similares de FM, FF, AP e AE. A média geral de PG nos
oito ambientes foi de 6.317 kg ha!. As PBP's produziram 6.469 kg ha! enquanto os pais
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produziram 13% menos. Além disso, 25% das PBP's foram superiores na PG em relag¢do ao
melhor pai (M200C1). Em relacdo a qualidade experimental, o CV% variou de 2,16 (FM) a
13,83% (PG) na CONI. Verificou-se significancia (P<0,01) para todos os caracteres avaliados
nas fontes de variagdo G, v;,e h;j, exceto efeito de v; para AE. Houve manifestagdo (£<0,05)
das heteroses h, h; e s; ; para todos os caracteres avaliados, com excegdo de hes; jpara AP e h
para AE (P>0,05). Observou-se a presenga das interagdes G x Ambiente (A), v; X A e h;j X A
para todos os caracteres avaliados. No desdobramento da intera¢do h;; < A, observou-se apenas
significancia para interacdo h; x A para FM (P<0,01). Para FF, apenas ndo foi observada a
interagdo h x A (P>0,05). Para os demais caracteres avaliados, foi verificada a existéncia de

todas as interagdes (P<0,01) do desdobramento.

Tabela 4. Estimativas dos quadrados médios obtidos na Analysis Il de Gardner & Eberhart
(1966), média geral (x), média das populagdes parentais (Xpp,s) € média das populacdes bi
parentais (Xpgp,s) para os caracteres dias até o florescimento masculino (FM) e feminino (FF),

altura de planta (AP) e espiga (AE) e produtividade de graos (PG) com base na média de oito

ambientes
FV GL FM FF AP AE PG
Genotipos (G) 54 24,36** 21,74%* 247,06%* 234,39%* 8.056.279**
Variedade (v;) 9 110,10%* 89,69** 404,09** 214,55 15.559.960**
Heterose (hl-j) 45 7,21%* 8,15%* 215,65%* 238,35%* 6.555.543**
h 1 32,54%* 55,04%* 223,60 76,14 137.253.870**
h; 9 20,28%* 20,38%** 354,98%* 254,53* 9.413.858**
sy 35 3,13%* 3,66* 179,60 238,83 % 2.086.309%*
Ambiente (A) 7 2.326,83%** 2.795,26*%*  31.320,64** 14.902,13** 186.188.429**
GxA 378 3,01%* 3,82%* 277,98** 221,11%* 1.207.460**
v; XA 63 7,87%* 6,30%* 252,22%% 173,61%* 1.566.146**
hi]‘ X A 315 2,04** 3,33** 283,13%* 230,61%** 1.135.723**
hxA 7 2,55 3,28™ 543 47** 630,68** 3.131.685**
h; x A 63 2,68%* 4,63** 331,40%* 279,91%* 1.215.454**
S A 245 1,86™ 2,99% 263,28** 206,50** 1.058.193**
Residuo 624 1,86 2,42 149,68 123,77 763.414
X 62,93 64,05 243,57 136,88 6.317,44
Xppprs 62,86 63,96 243,77 137,00 6.469,45
Xppis 63,27 64,49 242,71 136,71 5.633,40
CV% 2,16 2,43 5,02 8,12 13,83

** * e ™ significativo a 1 e a 5% e ndo significativo, respectivamente, pelo teste F.

5.2 Contribuicao relativa dos efeitos de variedade e heterose

Segundo Gardner e Eberhart (1966), a soma de quadrados de genotipos (SQg;) €

calculada através do somatério entre as SQ,; € S th].. Dessa forma, ¢ possivel descobrir a

importancia, em porcentagem, de cada efeito na SQ;. Além disso, a S th.j pode ser desdobrada
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em SQp, SQy;- € SQs; i Isso possibilita observar a importancia de cada heterose na S th.j. Em

nenhuma das andlises, houve a reversdo da importincia entre v; € h;; na SQ; dos caracteres
avaliados (Figura 1). Para FM e FF, v; teve maior contribui¢ao na SQ; nos ambientes avaliados.
O efeito de v; para FM, teve amplitude de 50,6 a 71,0 % no BN e AN, respectivamente. Na
CONJ, 75,3 € 24,7% da SQ; do FM foi explicada por v; € h;;, respectivamente. Em relagdo ao
FF, v; contribuiu, em média, 51,1% da SQ; entre os ambientes avaliados. Na CONJ, v; explicou
68,7% da SQg € h;; apenas 31,3%.

Paralelamente, a h;; teve maior relevancia na SQg dos caracteres AP e AE. Para ambos
os caracteres, a s;; € o efeito de maior contribuigdo na h;; ao longo dos ambientes (Figura 1).
Na CONJ, 66,0% da SQ; para AE ¢ devido a s;;. Vale ressaltar que no ambiente de LEO, onde
ndo foi observado significancia de v;, a h;; explicou 95,7 € 97,3% da SQ; de AP e AE,
respectivamente. Ja se sabe que a heterose ¢ muito importante para PG. Assim, em todas as

analises realizadas, foi observado uma maior importéncia da h;; em relagdo a v; na SQ; da PG.
Em LEO, a h;; explica 70,2% da SQ; e v; apenas 29,8%. Nesse ambiente, a h;; € composta
principalmente pela h (29,2%), seguida pela s; j (24,6%) € h; (16,4%). No AN, a h;; explica
71,8% da SQg de PG contra 28,2% de v;. No entanto, ao contrario de LEO, a h;; € explicada
principalmente pela s;; (27,2%), seguida pela h (22,9%) e h; (21,7%). Na CONJ de PG, a h; j
explica 67,8% da SQ, onde 31,5% ¢ devido a h,19,5% a h; ¢ 16,7% a Sij.
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Figura 1. Proporc¢des da soma de quadrados devido aos efeitos de variedade (v;) e heterose
(hij) (particionada em heterose média (h), heterose varietal (h;) e heterose especifica (s; i)

sobre a soma de quadrados de gendtipos para os caracteres florescimento masculino (FM) e

feminino (FF), altura de planta (AP) e espiga (AE) e produtividade de graos (PG), nas safras
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5.3 Estimativas de efeitos genéticos

5.3.1 Efeito de variedade

Devido a alta correlagdo positiva entre FM e FF e a predominancia da protandria na
cultura do milho, os pardmetros genéticos de Gardner e Eberhart (1966) foram estimados apenas
para FF (Tabela 5). Para esse caractere, os pais BR106 ¢ BRSM obtiveram as estimativas
negativas de v;, ou comportamento per se, ao longo de todos os ambientes e na CONJ. Além
desses, os parentais [PR164 e IN203 se destacaram com v; negativo no BN e nos ambientes
sem estresse (AN e HN), respectivamente. Em contraste, os parentais AL e M100C1 obtiveram
estimativas desfavoraveis de v; nos ambientes € na CONJ. Para AP, no BN se destacaram os
pais M200C1, IPR164 e M100C1 com estimativas favoraveis de v;. Enquanto que, na HN, os
pais M200, M100C1 e M200C1 obtiveram as melhores estimativas de v;. Essas, também foram

superiores para estimativas de v; de AP na CONJ. Além disso, alguns dos parentais, como
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IPR164,M100, BR105 ¢ AL tiveram estimativas de v; com sinais contrarios entre os ambientes.
Em relagdo a AE, no BN, os pais AL, BRSM e M200 se destacaram com as estimativas de v;
mais promissoras. Na HN, os pais M100C1, M200 e M200C1 chamam a aten¢do pelas boas
estimativas de v;. Além disso, os parentais [PR164, M100, BR105 e AL também apresentaram
para AE a inversao dos sinais das estimativas de v; entre os ambientes.

As melhores estimativas de v; para PG foi revezada entre os pais M200C1, IPR164 ¢
MI100C1 nos ambientes avaliados (Tabela 5). Em LEO e HN, as duas melhores estimativas de
v; foram dos pais M200C1 e M100C1. J4 no BN, as estimativas de v; mais propicias foram
observadas nos pais IPR164 e M100C1. Em relagdo ao AN, os parentais [PR164 ¢ M200C1
obtiveram os valores de v; mais promissores. Os parentais M200 e BR106 apresentaram
alteracdo dos sinais das estimativas de v;. A M200 apresentou valores de v; positivos em LEO
e AN e negativos no BN e HN. Enquanto que a BR106 apresentou valores de v; favoraveis em
LEO e HN e desfavoraveis no AN e BN. As populagcdes BRSM, BR105 e AL se destacaram
com as piores estimativas de v; para PG na maioria dos ambientes ¢ na CONJ. A h para FF, foi
negativa em todos os ambientes avaliados, sendo maior no BN (Tabela 5). As estimativas de h
para AE, tiveram alternancia no sinal entre os ambientes significativos. Para esse caractere, a h
foi positiva na HN e negativa no AN. A h de PG variou de 416,79 a 1.92,86 em HN e LEO,
respectivamente. Na CONJ, a estimativa de h na PG foi de 836,00.

5.3.2 Heterose varietal

O efeito h; ¢ o quanto de heterose que cada genitor imprime em seus hibridos (Tabela
6). Para os caracteres FF, AP e AE, o parental AL se destaca com as estimativas de h; negativas
no AN, BN, HN, LEO e na CONJ, exceto a estimativa de AE em LEO. Além disso, para esses
trés caracteres, também se destaca o pai IN203 em todas as andlises, com excecao da estimativa
de AE em LEO. O parental IPR164 teve estimativas de h; negativas para os caracteres AP e
AE, exceto a estimativa de AP no BN. Em contraste, o pai BR106 obteve a maioria das
estimativas de h;desfavoraveis, ou positivas, para FF, AP ¢ AE. Em LEO, foi observado h;
positiva, para FF, no parental BRSM. Os pais M100C1 e M200C1, tiveram estimativas de h;
positivas para AP e AE em todos os ambientes € na CONJ. Além disso, o parental M200 chama
a atencao nas estimativas de h; de AP e AE. Nos ambientes caracterizados pelo estresse, BN e
LEO, esse pai se destaca positivamente por apresentar a estimativa de h; negativa. Todavia, em

condigdes normais, HN, a M200 apresenta estimativas de h; inadequadas.
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A AL também se destaca com as melhores estimativas de h; em todos os ambientes ¢
na CONJ para PG (Tabela 6). Esse parental, obteve estimativas de 889,02 e 1.147,28 kg ha'!
para PG no BN e LEO, respectivamente. Na CONJ a estimativa de h; foi de 899,67. A BR105
foi o melhor pai ap6s a AL, nos ambientes de LEO, AN e na CONJ. Contudo, a BR105 obteve
a terceira pior estimativa de h; no BN. No BN, a segunda melhor estimativa de h; ¢ do parental
M200. Entretanto, em LEO ela obteve valor negativo, ou desfavoravel, da estimativa da h;.
Com a pai [IPR164 ocorreu o contrario, em LEO a estimativa de h; dessa populagdo foi
favoravel. Entretanto, no BN a estimativa h; desse pai foi negativa. As piores estimativas de h;
para PG, foram observadas nos pais M100C1, M100 e M200C1 na CONJ. As estimativas de h;
dessas trés populagdes foram negativas em todos os ambientes e na CONJ. Entre essas, os
parentais M100C1 e M200C1 obtiveram as piores estimativas de h; em LEO e no BN. No AN,

as estimativas menos favoraveis de h; foram dos parentais M100 e IPR164.

5.3.3 Capacidade geral de combinacio

As estimativas da capacidade geral de combinagdo (g;) foram calculadas através dos
parametros v; e h; (Tabela 5). Para FF, o objetivo principal dos programas de melhoramento ¢
reduzir a sua média. Dessa forma devem ser selecionadas estimativas negativas de g;. Nesse
critério, se destacam os parentais IN203, BRSM e [PR164 com estimativas negativas em todos
os ambientes ¢ na CONJ. Entre essas trés, a IN203 possui as melhores estimativas de g; para
FF. Essa se sobressaiu principalmente em LEO, BN e na CONJ. No geral, os parentais AL,
M100C1 e M100 tiveram estimativas positivas de g; para FF. Em relagdo a AP e AE, também
¢ desejavel a reducdo das médias dos dois caracteres. Dessa forma, percebe-se a distingdo de
quatro parentais com as estimativas de g; favoraveis, sdo elas: AL, IPR164, M200 e EN203.
Entre essas quatro, a AL possui estimativas de g; promissoras para AP. Enquanto que, para AE,
a AL e IN203 se destacam no BN e na HN, respectivamente. As estimativas de g;, de AP e AE,
para os pais BRSM, M200C1 e BR105 tiveram sinais invertidos entre o BN e a HN. Além disso,
os pais BR106, M100C1 e M100 demonstraram estimativas de g; desfavoraveis para esses
caracteres.

As estimativas de g; mais altas e positivas sdo mais interessantes para a PG. O parental
IPR164 teve todas estimativas positivas ao longo dos ambientes e na CONJ (Tabela 5). Para
esse parental, o efeito g; foi de 188,72 ¢ 656,64 no BN e LEO, respectivamente, enquanto que
na CONJ foi de 301,85. A AL, melhor estimativa de g; na CONJ, teve estimativas negativas na
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HN. Entretanto, para esse parental, foi observado estimativas positivas nos demais ambientes.
A M200C1, teve estimativas de g; favoraveis ambientes da AN e HN. Entretanto em LEO e
BN, ambientes caracterizados pelo de estresse, esse parental obteve uma estimativa de g;
desfavoravel. Outra parental que teve boas estimativas de g; na HN, foi a M100C1. Entretanto,
da mesma forma que a M200C1, a M100C1 também teve estimativa de g; desfavoravel em
LEO e BN. Os parentais M100, EN203, BRSM e BR105 tiveram estimativas de g; negativas
em todos os ambientes e CONJ. Entre as quatro progenitoras, a BR105 se destaca com as piores
estimativas de g; para PG. Suas estimativas foram de -182,70 a -663,01 na HN e LEO,
respectivamente, e -311,32 na CONJ.
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Tabela 5. Estimativas dos parametros genéticos de efeito de variedade (v;), capacidade geral de combinagio (g;) e heterose média (h ) obtidos da
Analysis Il de Gardner & Eberhart (1966) para os caracteres florescimento feminino (FF), altura de planta (AP) e espiga (AE) e produtividade de

graos (PG) avaliados em dez populacdes de base genética ampla e seus cruzamentos dialélicos, em diferentes condigdes ambientais, nas safras
2018/2019 € 2019/2020

Ponulacs FF AP AE PG

OPWAkoeS "I EO BN AN HN'  CONJ. BN HN CONJ. BN  HN LEO BN AN HN* CONJ.
Estimativa de v;
M200C1 20,11 051 034 009 0,16 6,84 560 -2,90 2,57 -596 1343,68 680,67 1221,63 66540  1.049,41
IPR164 20,40 -130 -057 -036 -0,43 527 640 1,89 2,67 9,58 78931 76721 144023 327,04 831,12
M100C1 130 1,82 2,15 128 1,62 3,57 <1322 -3,95 791 -1093  1.072.86 69898 131,87 37598 717,56
M100 078  -024 006 041 0,40 853 -560 1,93 943  -7,92 634,62 396,82 1.04031  -6933 551,53
M200 20,01 059 -029 -028 -0,06 0,82 -18,89 -5,40 3,83 -1221 59333  -244,57 300,53  -18539 93,06
BR106 246 -431 318 -0,68 -2,96 556 3,70 030 735 1,52 61451 10694 411,86  -390,53  -142,59
IN203 2033 <031 -1,11 -1,09 -0,62 091 12,11 509 2,48 8,05 52780 49,85 -56593 330,79  -466,02
BRSM 354 <129 043 -1,71  -2,00 2,54 586 1,49 465 130 73981 796,17 -1.286,76  -30,39  -640,42
BR105 1,50 0,72 1,00 060 121 LI5S 699 238 135 543 135144 663,01 -1.58651 -182,70  -966,33
AL 326 3,82 204 174 268 152 824 -0.82 704 11,17 -120025 -99673 -1.10724 -17930 -1.027.33
Estimativa de g,
AL 0,58 0,71 055 1,74 0,68 498 508 2,93 7,14 371 547,16 390,65 539,40  -17930 386,01
IPR164 20,74 -029 -035 -036 -044 20,69 -418  -1,55 2,67 3,17 656,64 188,72 198,71 327,04 301,85
M200 20,08 005 -018 -028 -0,07 3,08 338  -1,10 3,83 -2,68 5544 292,09 17022  -18539 111,99
M200C1 8,7x104 028 -024 009 0,03 022 1,78 045 257 129 60,91 4628 121,76 665,40 122,52
BR106 2026 <028 -009 -0,68 -0,16 412 0,63 154 735 2,18 4921 13344 177,64 -390,53 21,91
M100C1 071 043 048 128 0,56 6,82 221 2,02 791 -0,17 2737 -4245  -1626 37598 225
M100 0,49 039 041 041 033 494 186 1,15 9,43 2,63 151,97 -10,70  -291,15  -69.33  -134,85
IN203 20,96  -1,19 033 -1,09 -0,77 2,09 233 -0,93 248 4,76 332,93 -139,09  -283,13  -330,79  -199,54
BRSM 2027 -0,52 051 -1,71 -047 412 2,57 -0.24 465 3,09 43842 -289.85  -38690  -30,39  -300,81
BR105 054 042 026 060 031 0,72 593 1,60 135 530 37498 569,10 23029 18270  -311,32
5 2055 2078 s 0,60 -0.53 20,332 20.18% 4,33 119286 761.94 972,58 41679 836,00
r! 077 0,77 0,88 0,78 0,86 0,78 063" 042 055 061" 0,420 0,68 0,65° 0,18™ 0,507

*Valores de gi obtidos no modelo 2, onde v; = g;. ! Estimativa dos coeficientes da correlagio de Spearman entre v; ¢ g;; > ¢ > valores referentes aos ambientes AN e LEO,

respectivamente; ** e ™ significativo a 1% e ndo significativo, respectivamente.
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Tabela 6. Estimativas do pardmetro genético heterose varietal (h;) obtidos na Analysis II de Gardner & Eberhart (1966), para os caracteres
florescimento feminino (FF), altura de planta (AP) e espiga (AE) e produtividade de graos (PG) avaliados em dez populagdes de base genética

ampla e seus cruzamentos dialélicos, em diferentes condi¢des ambientais, nas safras 2018/2019 e 2019/2020

Poilace FF AP AE PG
OPWAkoeS U EO BN AN CONL. BN HN CONLJ. LEO HN CONJ. LEO BN AN CONJ.
AL 105 120 -047  -0.65 422 920 252 489 929 -1.24 114728 889,02 1.093.02 899,67
BR105 2021 006 -024 -030 20,15 243 041 561 258 -036 300,74  -237,59 562,97 171,85
BR106 097 187 1,50 131 134 -122 1739 572 142 154 258,04 79,96 228,29 93,20
M200 20,08 -024 -004 -0,04 348 606 1,60 6,12 342 043 24123 41438 19,96 65,45
IN203 20,79 -1,03 022  -046 254 -839 347 280 878 271 69,03  -164,01 -0,17 33,46
BRSM 1,50 013 -029 0,52 539 -036  -0,98 137 244 0,59 -68,52 108,24 256,48 19,40
IPR164 20,53 036 -0,06 -022 195 -738 2,49 530 <796  -2.92 261,98  -19489  -52140  -113,71
M100C1 0,05 -048 -060 -024 861 88 399 0,59 530 294 509,06 -391.94  -8220  -356,53
M200C1 0,06 0,02 -041  -0,05 320 457 1,90 097 428 253 610,93 29405  -489,05  -402,19

M100 0,10 0,51 0,38 0,13 0,68 4,66 0,18 0,66 6,60 0,39 -469,28 -209,11 -811,30 -410,62
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5.3.4 Heterose especifica

Foram encontradas moderadas estimativas da correlagdo de Sperman entre as médias de

PG e a s;; em LEO (0,65), AN (0,75) e na CONJ (0,60). Em LEO, as PBP's M100C1/IPR164
¢ M200/IN203 apresentaram estimativas de s;; favoraveis para PG (Tabela 7). Em contraste, as
estimativas desfavoraveis de s;; foram observadas nas PBP's M200/M200C1 ¢ BR105/IN203.
Em relagdo ao AN, as PBP's que apresentaram as maiores estimativas de s;; foram

M100C1/BRSM e M100C1/M200C1. Enquanto que as PBP's M200C1/BRSM e M100C1/AL
obtiveram as menores estimativas de s;;. Na CONJ, as PBP's M200/AL ¢ BR105/M100 se

destacaram com as estimativas mais promissoras de s;;. Paralelamente, as estimativas menos

atraentes foram obtidas nas PBP's BR105/BRSM e M100C1/AL. Além disso, em LEO, AN e

na CONJ, observou-se que as maiores estimativas de s;; foram obtidas naquelas PBP's de maior
média de PG. Igualmente, as menores estimativas de s;; foram observadas nas PBP's menos

produtivas.
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Tabela 7. Estimavas do pardmetro genético heterose especifica (s;;) (abaixo da diagonal), para as analises significativas, e médias (acima da

diagonal), para o caractere produtividade de graos (PG) avaliado em 45 populagdes bi paretais de milho obtidas do cruzamento dialélico de dez

populacdes de base genética ampla de milho, em diferentes condi¢des ambientais, nas safras 2018/2019 e 2019/2020

Populagoes BR105 BR106 M100 M100C1 M200 M200C1 BRSM AL IPR164 IN203
Leopoldina
BR105 5.505 6.163 5.314 6.684 6.227 5.328 6.287 6.376 4.477
BR106 -222,52 5.819 5.508 6.458 6.350 6.312 6.370 7.030 5.616
M100 538,10 -131,27 6.529 5.434 6.368 5.265 6.989 6.312 5.268
M100Cl1 -489.,48 -621,05 502,66 5.930 6.545 5.477 6.221 8.005 6.053
M200 852,28 300,19 -620,81 -305,21 5.383 5.211 7.028 6.749 6.930
M200C1 390,21 187,01 307,50 305,11 -884,65 5.819 6.959 6.248 5.950
BRSM -10,42 648,50 -296,15 -263,53 -557,67 4521 6.630 6.368 5.446
AL -36,32 -278,95 442,38 -504,88 274,12 199,86 369,42 6.910 6.345
IPR164 -55,53 271,69 -343,54 1169,23 -113,96 -620,81 -1,19 -445,53 6.615
IN203 96631 153,60 39886 207,05 105571 7055 . 6582 2000 13963 .
Coimbra-AN
BR105 7.506 7.906 7.230 8.350 7.411 6.389 7.727 8.042 7.011
BR106 -154,34 7914 7.301 8.657 7.639 7.788 8.428 7.874 7.727
M100 714,95 314,75 6.754 7.073 7.696 7.009 8.391 7.262 7.079
M100C1 -235,84 -572,46 -650,89 7.707 8.678 8.473 7.328 8.502 7.309
M200 697,66 596,51 -518,20 -159,73 7.619 7.261 9.022 7.629 7.456
M200C1 -193,32 -372,74 152,63 859,53 -385,09 6.726 8.224 8.377 8.017
BRSM -706,76 284,58 -25,60 1163,66 -235,27 -721,34 8.270 7.430 6.973
AL -294,64 -1,13 429,76 -907,67 599,73 -149,37 404,97 8.325 8.013
IPR164 360,61 -215,36 -358,31 607,28 -451,99 343,59 -94,65 -125,51 7.562
N203 18832 12018 5908 - 103,88 14361 46610 6959 4386 6565
Conjunta
BR105 6.088 6.488 6.039 6.679 6.586 5.317 6.326 6.501 5.710
BR106 -91,94 6.430 6.276 6.751 6.603 6.467 6.655 6.768 6.362
M100 464,70 73,76 6.044 6.072 6.529 5.926 7.031 6.534 6.092
M100Cl1 -121,21 -217,85 -292,69 6.599 6.887 6.568 6.263 7.185 6.382
M200 409,11 147,59 -374,53 15,05 6.227 6.086 7.468 6.755 6.485
M200Cl1 305,04 -10,78 71,65 292,50 -476,83 6.093 6.965 6.794 6.522
BRSM -539,94 276,05 -108,21 397,31 -195,09 -198,52 6.969 6.412 5.982
AL -218,54 -222,02 310,13 -594,67 500,30 -12,64 414,14 7.117 6.519
IPR164 41,19 -24,98 -101,96 411,30 -128,77 -99.84 -58,89 -39,93 6.574

IN203 248,40 70,16 42,85 110,25 103,17 129,42 13,15 -136,77 1,87
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5.4 Diversidade Genética

As estimativas de s;;, das analises LEO, AN e da CONJ, foram utilizadas na construgio
de um dendrograma para cada ambiente (Figura 2). O ponto de corte nos dendrogramas foi
realizado de forma subjetiva. Em todos os dendrogramas, foram formados trés grupos com os
parentais. Em LEO, o grupo 1 foi formado pelas pais BRSM, M100, M200C1 e M200. No
grupo 2, foram alocados os pais IPR164 e AL. No grupo 3, ficaram os pais M100C1, BR106,
IN203 ¢ BR105. No AN, o grupo 1 foi formado pelas pais M200, M100, IPR164 e¢ IN203.
Enquanto que, no grupo 2 foram alocadas os parentais BR106, M100C1 e AL. No grupo 3,
ficaram os progenitores BRSM, M200C1 e BR105. Na CONJ, o grupo 1 foi formado pelos pais
[PR164, M100, M200C1 e M200. No grupo 2 foram alocadas os parentais BRSM, BR105 e
IN203. No grupo 3, ficaram os pais M100C1, BR106 e AL.
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Figura 2. Dendrogramas gerados pelo método UPGMA de dez populagdes de base genética ampla de milho, com base na estimativa da heterose

especifica (s;;), para produtividade de graos (PG)
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6. Discussao

No Brasil, as cultivares do tipo hibrido, devido a superioridade produtiva, dominam as
areas cultivadas com milho (SOUZA, 2018). Em suma, essa superioridade ¢ explicada, em
grande parte, pela exploragdo da heterose existente nos hibridos (SOUZA JR, 2018). Além
disso, o cruzamento entre genitores divergentes geneticamente e complementares pode
maximizar a expressdao da heterose (FALCONER e MACKAY, 1996). Dessa forma, os
programas de melhoramento voltados para o desenvolvimento de hibridos necessitam extrair
inimeras linhagens de germoplasmas fonte. Esses ao serem melhorados, através de algum
método de selecdo, viabiliza a obtengdo de hibridos superiores mais rapidamente (SOUZA JR
et al., 2010; SOUZA JR., 2018). Um dos métodos utilizado ¢ a selecao recorrente reciproca
(SRR; COMSTOCK et al., 1949). Esse método ¢ amplamente utilizado no milho, pois aumenta
a diferenca das frequéncias alélicas entre duas populagdes e, consequentemente, a heterose entre
elas (SOUZA JR., 2018). Segundo Hallauer et al. (2010) a escolha adequada dos progenitores
para a formagdo das populagdes de melhoramento ¢ o elemento primordial de um programa.
Assim, os trabalhos de pré melhoramento sdo de extrema importancia para avaliar o potencial
e auxiliar na selecdo do germoplasma a ser utilizado (HALLAUER e CARENA, 2009).
Segundo Miranda Filho (2018) o dialelo proposto por Gardner e Eberhart (1966) ¢ aplicado
para o screening per se e do potencial heterdtico entre o cruzamento de um conjunto de
populagdes de base genética ampla de milho. Desse modo, para a obtencdo de hibridos
responsivos a diversas condi¢cdes ambientais faz-se necessario estimar os parametros de
Gardner e Eberhart (1966) em populacdes de base genética ampla de milho. A partir desses
parametros ¢ possivel identificar as melhores populagdes para entrar em um programa de SRR.
Assim, a proposta do presente trabalho ¢ identificar populagdes de base genética ampla de milho
para serem utilizadas em programa de SRR.

O desenvolvimento de genotipos adaptados a diversas condigdes edafoclimaticas € o
proposito principal dos melhoristas de milho. Ao longo dos ambientes, os genotipos
apresentaram diferentes potenciais produtivos. Em outras palavras, houve diferenca
significativa para os efeitos G, v; e h;; para a PG. Logo, a GEII foi eficiente em discriminar o
potencial heterotico e per se das populagdes em condi¢des normais de cultivo, ambientes de
terras baixas e baixa disponibilidade de N. Makumbi et al. (2018) ao empregarem um dialelo
para avaliar sete populagdes de base genética ampla de milho, observaram a diferenca para v;

¢ h;j em condi¢des normais, baixo N € seca. Em ambientes normais de cultivo, outros atores
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também relataram o desempenho distinto entre as populagdes progenitoras (SANTOS et al.,
1994; LAUDE e CARENA, 2014; NOLDIN et al.,, 2017). Soengas et al. (2003) nao
encontraram diferenca significativa para o efeito de v; para PG entre dez populacdes de milho
do germoplasma europeu. Segundo Viana (2000), v; significativo indica que pelo menos uma
populagdo progenitora € superior em relagdo as demais. Enquanto que a significancia de h;;
mostra que existe diferencga nas frequéncias alélicas entre conjunto de populagdes avaliadas.
Além disso, a manifestagdo da h;; sugere a existéncia da dominéncia no controle do carater
(VENCOVSKY, 1970). Dessa forma, tal parametro ¢ importantissimo para a escolha do
germoplasma a ser utilizado na SRR. Uma vez que fornece informagdes sobre a variabilidade
genética existente entre as populagdes utilizadas (CROSSA et al., 1987).

Em relagdo a decomposi¢do da h;;, de acordo com a GEII, houve diferencas nas

js
significancias ao longo dos ambientes avaliados. Em todos os ambientes houve diferenca
significativa para a h para a PG. Portanto, as PBP's foram superiores, em média, em relagdo aos
pais em todos os ambientes. Makumbi et al. (2018) observaram a h para PG nas diversas
condigdes avaliadas, exceto em condicdes de seca. Entretanto, Vancetovic et al. (2015) ao
avaliarem PBP's, oriundas de um dialelo entre seis populagdes, em condi¢cdes de seca
observaram a presenca da h para a PG. Além disso, a h também pode ser utilizada para avaliar
o sentido predominante dos desvios devido a dominancia (VIANA, 2000). Em outras palavras,
h positiva significa que os efeitos de dominancia aumentam a expressio do caractere. Nesse
caso, os alelos recessivos reduzem a expressao do caractere. Em contraste, valores negativos de
h ¢é interpretada como dominancia de sentido unidirecional para reduzir a expressdo do
caractere. Em virtude de que os alelos dominantes reduzem a expressdo do caractere. Caso a h
for ndo significativa, diz respeito a auséncia de domindncia ou dominancia bidirecional
(VIANA, 2000). Para a PG, a h foi positiva e de alta magnitude em todos os ambientes, o que
indica dominancia unidirecional positiva.

A h;; € diretamente proporcional a diferenca das frequéncias al€licas entre os genitores
(FALCONER e MACKAY, 1996). Segundo Gardner e Eberhart (1966) a h; ¢ a heterose
contribuida por um determinado parental em seus cruzamentos, mensurada como um desvio da
h. Em outras palavras, a h; explica a divergéncia genética de uma populagio em relacio as
demais progenitoras utilizadas no dialelo (VIANA, 2000). No presente estudo, a h; afetou
significativamente a PG em condi¢des normais de cultivo (AN) e estresse (LEO e BN). Dessa
forma, nesses ambientes, pelo menos uma populagdo possui divergéncia em relagdo as demais.

Entretanto, na HN, ambiente caracterizado por condi¢des normais de cultivo, ndo foi observado
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a presenca da h;. Isso pode ser explicado pela diferenga ndo significativa de PG na andlise
individual da safra 2018/2019 desse ambiente. Os resultados para h; sdo contraditérios na
literatura. Alguns autores relatam a presenga da h; em condi¢des normais e estresse hidrico
(SILVA e MIRANDA FILHO, 2003; LAUDE e CARENA, 2014; VANCETOVIC et al., 2015;
NOLDIN et al., 2017; MAKUMBI et al., 2018). Enquanto que, a nulidade h; foi observada em
condigdes normais de cultivo e em solos acidos (ORDAS, 1991; SALAZAR et al., 1997;
SOENGAS et al., 2003; CHERCHALI et al., 2018).

A s;; € o desvio entre o desempenho observado em cruzamento especifico € o

desempenho esperado com base nos pardmetros de v;, h ¢ h; (GARDNER, 1967). Segundo
Vencovsky (1970), a manifestagdo da s;; € consequéncia das enormes diferengas entre as
frequéncias alélicas médias em pelos menos algumas populagdes ou das diferencas entre o grau
de complementariedade dessas frequéncias. Assim, a s;; possui a mesma interpretagdo da
capacidade especifica de combinagdo (CEC) (GARDNER e EBERHART, 1966; YAO et al.,
2013). De acordo com Santos et al. (2019) a s;; esta relacionada aos efeitos de genes ndo
aditivos ou efeitos de complementagdo intragénico e intergénico. Nesse estudo, a s;; foi
observada, para PG, apenas nos ambientes de LEO (terras baixas) e AN (condi¢des favoraveis
de cultivo). Zhang et al. (2017) estudaram o potencial de sete populagdes de milho, via Analysis
111, em condigdes normais de cultivo e encontraram significancia para a CEC. Vancetovic et al.
(2015) avaliaram um dialelo entre seis populagdes de milho tolerantes a seca, em condi¢des de
estresse hidrico, observaram a presenga da s;;. Makumbi et al. (2018) ao estudarem a heterose
em condi¢des normais de cultivo e de estresse (seca, baixo N e ambientes com produtividade
<3,3 tha'!), encontraram a s; ; apenas no ambiente de seca. Entretanto, em condigdes de baixo
N, Badu-Apraku et al. (2015) relataram efeitos significativos de CEC nos hibridos avaliados.
Além disso, alguns autores relatam a ndo significancia da s;; em condigdes normais de cultivo
(SOENGAS et al., 2003; NOLDIN et al., 2017).

O correto entendimento genético sobre a heterose ainda ¢ desconhecido (WANG et al.,
2015). Porém, o uso da heterose comercialmente ¢ de suma importancia para altas PG
(HALLAUER et al., 2010). No presente estudo, o efeito de h;; explicou a maior parte da
variagdo total de PG em todos os ambientes avaliados. A predominéncia da h;; sobre o efeito
de v; sugere que a variagdo observada, em maior parte, ¢ devido aos efeitos ndo-aditivos. Esse
resultado corrobora os outros trabalhos com dialelo de Gardner e Eberhart (1966) entre
populacdes de base genética ampla de milho (SANTOS et al., 1994; MICKELSON et al., 2001;
SOENGAS et al., 2003; LAUDE e CARENA, 2014; NOLDIN et al., 2017; CHERCHALI et
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al., 2018). Makumbi et al. (2018) encontraram maior relevancia dos efeitos aditivos para a PG
em condicdes de baixa disponibilidade de N e nos ambientes de estresse aleatorio (PG <3,3 kg
ha!). Porém, no mesmo trabalho os autores observaram a maior importancia dos efeitos nio
aditivos na heran¢a de PG em condigdes normais de cultivo e seca. A maior relevancia de v;
sobre h;; também foi relata em outros trabalhos com milho em condigdes normais de cultivo
(MIRANDA FILHO ¢ VENCOVSKY, 1984; CROSSA et al., 1987; PEREZ-VELASQUEZ et
al., 1995; SOLALINDE et al., 2014). Os resultados contrastantes encontrados, em relagao a
predominancia de v; ou h;j, podem ser atribuidos ao uso, em maior propor¢ao, de populagdes
ndo melhoradas nos dialelos (MAKUMBI et al., 2018). Doerksen et al. (2003) estudaram a
mudanca na estrutura genética, via GEII, da produtividade de grdos em um dialelo entre as
populagdes melhoradas, via SRR, e as respectivas populagdes originais. Os autores observaram
que a importancia relativa de v; e h;; para a produtividade de grdos sofreu mudangas
significativas. Nas PBP's obtidas entre populagdes originais, a variagao existente na
produtividade de graos foi explicada pelos efeitos aditivos ou v;. Enquanto que, as PBP's
oriundas dos cruzamentos entre populagdes melhoradas, via SRR, a variacao na produtividade
de graos foi explicada majoritariamente pela h;;.

Nos dias atuais, os programas de melhoramento de milho buscam cultivares mais
tolerantes aos estresses, tanto abidticos como bidticos, ciclo curto, porte baixo e mais
responsivos aos tratos culturais. Além disso, essas cultivares devem ser mais produtivas
comparadas com as anteriores. Dessa forma, ¢ de extrema importancia identificar o
germoplasma mais promissor, para as caracteristicas desejadas, antes do inicio do processo de
melhoramento (HALLAUER et al., 2010). O presente estudo teve como objetivo avaliar o
potencial uso de populagdes como fonte de alelos favordveis para diversas condigdes
ambientais. Nesse trabalho, os resultados encontrados indicam o potencial do uso das
populacdes em algum método de sele¢dao, como a SRR. Visto que, as populagdes progenitoras
demostraram favoraveis estimativas de v;, h;, da capacidade geral de combinagdo (g;) e boas
PBP's (alta média associada a s;;). Segundo Gardner e Eberhart (1966), as populagdes a serem
selecionadas, para a sele¢@o recorrente ou formacao de compostos, devem possuir pardmetros
favoraveis para os caracteres de interesse.

A estimativa de v; pode ser interpretada como a o comportamento per se das populacdes
avaliadas. Assim, a partir de v; € possivel selecionar populagdes para serem utilizadas em
programas de sele¢@o recorrente intrapopulacional (SR). Uma vez que, a SR tem como objetivo

principal melhorar o desempenho per se da caracteristica de interesse (SOUZA JR, 2018). O
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Programa Milho-UFV possui trabalhos com a SR com as progenitoras M100 e M200, o que
resultou na obten¢do das populagdes melhoradas M100C1 e M200C1, respectivamente. Entre
essas populagdes, as maiores estimativas de v; foram observadas nas populacdes melhoradas.
Como exemplo, a populacdo M200C1 apresentou uma estimativa de v; 91% maior do que a
populacdo original (M200) para a PG. Portanto, a SR possui eficiéncia para aumentar o
desempenho per se de uma determinada populacao. Dessa forma, aquelas populacdes com altas
estimativas de v; podem ter ganhos favoraveis na SR. Ao longo dos ambientes, de estresse e
nao estresse, as progenitoras [IPR164, M100C1 e M200C1 mostraram os melhores efeitos de v;
para PG. A superioridade do desempenho per se dessas populagdes pode ser explicada pela a
origem das mesmas. Uma vez que, essas populacdes foram desenvolvidas a partir do
intercruzamento de hibridos comerciais. Além dessas progenitoras citadas, a progenitora M100
pode ser utilizada na SR nos ambientes LEO e AN. Assim, essas populagdes citadas podem ser
utilizadas no desenvolvimento de linhagens e hibridos para esses ambientes em especifico.
Entretanto, a selecdo em apenas um caractere alvo pode influenciar negativamente os outros
caracteres (HALLAUER E MALITHANO, 1976). A SR com a populagdo M100C1 pode
aumentar o ciclo da populag¢do devido as altas estimativas de v; para FF, em todos ambientes
avaliados. Similarmente, programas de SR com a progenitora IPR164, no ambiente da HN,
pode levar a um acréscimo da AP e AE. A alternativa para isso seria o uso de selecao multi-
caracteres via indice de selegdo (HALLAUER et al., 2010; VANCETOVIC et al., 2015).

A h;; foi significativa em todos os ambientes. Dessa forma, a SRR ird proporcionar

maiores ganhos por sele¢do. A populacdo AL obteve as maiores estimativas de h; em todos os
ambientes. Uma vez que a AL obteve as piores estimativas de v; em todos os ambientes. Isso
pode estar associado a ocorréncia de depressao por endogamia na populacao devido a erros de
amostragem (ORDAS, 1991; NOLDIN et al, 2017). Ademais, segundo Vencovsky (1970)
existem outras trés possibilidades para altas estimativas de h;, s@o elas: 1) populagdes que
possuem muitos /ocus com alelos dominantes; ii) populagdes que possuem uma maior dispersao
na frequéncia do alélicas em comparacao com as frequéncias alélica médias do conjunto de
populagdes utilizado; e iii) populagdes que possuem muitos /ocus com baixa frequéncia de
alelos dominantes. A ultima hipotese explica melhor os resultados encontrados nesse trabalho.
Uma vez que, a AL apresentou baixas estimativas de v;, o que demostra a baixa frequéncia de
alelos em dominancia para PG. Entretanto, esses locus foram complementares com as demais
populacdes. Dessa forma, resultou em altos valores de h; para PG. Em outras palavras, a AL.

obteve as melhores estimativas de g; em LEO, AN e BN. Ja que sua estimativa ird concordar
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com o efeito que teve maior influéncia na soma de quadrados (LAUDE e CARENA, 2015). No
caso desse trabalho, para PG, as estimativas de g; concordam com a h;. Entretanto, na HN a
estimativa de g; para AL foi negativa, pois nos modelos 1 e 2 as estimativas de v; tem sentido
de g; (CRUZ et al., 2012). Paralelamente, foi observado que as populagdes com a maiores
estimativas de v; obtiveram as piores estimativas de h;. Dessa forma, as estimativas de g; nao
foram tao elevadas. Porém, as PBP's oriundas do cruzamento entre populagdes com alta v;
possuiram alta a s;;, a qual possui alta correlagdo com a distancia genetica (LAUDE e
CARENA, 2015). Nesse trabalho, as populacdes com maiores efeitos de v; foram agrupadas
em grupos distintos na analise de diversidade. Além disso, as menores s;; foram observadas
nas PBP's obtidas do cruzamento de populagdes semelhantes geneticamente, como
M100/M100C1 e M200/M200C1.

A escolha dos melhores progenitores a serem usados na SRR deve-se considerar,
principalmente, a média conjuntamente com todos os parametros da GEIIl. Dessa forma,
garante-se maiores ganhos por selecio. Na HN, houve apenas efeito significativo para h. Assim,
a escolha da melhor PBP's para esse ambiente deve ser com base apenas na média e o efeito v;.
Para esse ambiente a escolha mais favoravel seria as progenitoras M100C1 e M200C1. Além
de possuirem 6timas estimativas de v;, a PBP's obtida entre essas duas possui altas médias de
PG. Além disso, as duas populagdes possuem estimativas favoraveis de v; para AP ¢ AE. Em
relacdo ao BN, a escolha deve ser realizada com base na média, v;, h; € g;. A escolha baseada
apenas no efeito de v; estaria viesada, pois levaria a escolha de populacdes que quando cruzadas
obteriam PBP's com médias inferiores. Para esse ambiente a escolha principal seria os
progenitores AL e M200. Essas progenitoras possuem as maiores h; nesse ambiente e,
consequentemente, as melhores g;. Além disso, elas apresentam estimativas favoraveis de g;
para AP e AE. Entretanto, nesse ambiente a AL e M200 ndo obtiveram boas estimativas de v;.
Dessa forma, uma PBP's oriunda do cruzamento de uma populagdo com alto v; e outra com alta
h; também seria promissora para a SRR. Assim, para o BN outra escolha seria as progenitoras
M100C1 e M200. Por outro lado, para esses dois ambientes ndo houve significancia para a s;;.
Dessa forma, a SR seria mais adequada, pois ndo se consegue selecionar acuradamente a PBP's
com a melhor s;;. As populagdes M200C1 e M100Cl1 e, as populagdes IPR164 ¢ M100C1 sdo
as mais indicadas para a SR na HN e BN, respectivamente. Além disso, o desenvolvimento de
cultivares a partir da SR pode refletir em ganhos de h;; entre o cruzamento das populagdes

selecionadas (VANCETOVIC et al., 2015).
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Em relag¢do aos ambientes de LEO e AN, houve a presenca da s;; ¢ em LEO, a PBP's
M100C1/IPR164 foi a mais produtiva e a que apresentou a maior estimativa de s;;. Além disso,

essa PBP's retine os pais com as melhores estimativas de v; e pelo menos um pai com
estimativas favoraveis, para PG, de h; e g;. Ao avaliar a segunda escolha para esse ambiente,
poderia ser a PBP's M200/IN203 pois obteve médias intermedidrias PG associadas a boa
estimativa de s;;. Além disso, essa PBP's retine pelo menos um pai com boas estimativas de v;
e g;, ¢ o parental IN203 apresentou estimativas favoraveis de g; para FF (-0,96). Algumas
outras PBP's também poderiam ser selecionadas devido as boas médias apresentadas e pelo
menos um pai com estimativas favoraveis dos parametros da GEII. Entretanto, essas obtiveram
valores intermediarios de s;;. No AN, a maior s;; foi observada na PBP's M100C1/BRSM. No
entanto, essa PBP's possui um dos pais, a BRSM, com estimativas desfavoraveis dos parametros
para a PG. Além disso, a M100C1/BRSM teve média de PG intermediaria. Dessa forma, para
o AN a melhor escolha seria a PBP's M100C1/M200C1 ou M100C1/IPR164. Uma vez que,
como ja apresentado, esses parentais possuem boas estimativas dos pardmetros da GEII para os
caracteres avaliados. Além dessas duas, também pode selecionar as PBP's M200/AL, M100/AL
¢ BR106/M200, pois obtiveram altas médias associadas com boas estimativas de s;;. Alem
disso, essas PBP's possuem pelo menos um parental com estimativas de v;, h; e g; favoraveis
para PG.

A presenga da interagdo G x A, assim como a interagdo h;; x A, na CONJ indica que a
selecdo deve ser realizada especificamente para cada ambiente. Entretanto, o desenvolvimento
de gendtipos adaptados a diversas condi¢cdes ambientais pode poupar recursos, tanto humano
como financeiro, dos programas de melhoramento de milho. No presente estudo, foi observado
que 80% das PBP's com as maiores s;; em LEO e AN, estavam entre as maiores s;; da CONJ.
Isso justifica a selecdo de progenitores para o desenvolvimento de cultivares com base na média
dos ambientes estudados. Dessa forma, as PBP's M100C1/IPR164, M100C1/M200C1 e
M200/AL s3o as melhores escolhas para a SRR. Além dessas, as PBP's BR105/M200 e
BRSM/AL também seriam boas escolhas. Essas duas PBP's possuem s;; favoravel, pelo menos
um parental com estimativas favoraveis para PG ¢ a BRSM possui 6tima g; para FF e AE.
Porém, como ja dito, a selecdo em apenas um caractere pode influenciar negativamente o outro.
Segundo Vancetovic et al. (2015), antes do inicio da SRR, deve-se fazer alguns ciclos de SR

com o uso indices, com o intuito de mitigar os efeitos indesejaveis nos outros caracteres.
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7. Conclusoes

Hé diferenca entre as populagdes de base genética ampla de milho tropical nas diferentes
condi¢gdes ambientais avaliadas e algumas dessas populagdes possuem potencial genético para
serem inseridas em um programa de melhoramento de milho.

A heterose foi responsavel pela maior parte da variagao encontrada na PG ao longo dos
ambientes. Na decomposicdo da heterose, a heterose média e especifica foram responsaveis
pela maior parte dessa variacao da PG.

As diferentes condi¢des ambientais influenciaram as estimativas da heterose média,
heterose varietal, capacidade de combinagao e a heterose especifica apenas em magnitude.

As populagdes IPR164, UFVM100(HS)C1 e UFVM200(HS)C1 podem ser utilizadas
em programas de selecdao recorrente intrapopulacional ou no desenvolvimento de linhagens
adaptadas a condi¢des normais de cultivo, calor e baixa disponibilidade de nitrogénio.

As  populagdes Dbi-parentais UFVMI00(HS)C1/IPR164, UFVMI100(HS)C1/
UFVM200(HS)C1 e UFVM200/AL Avaré podem ser utilizadas em programas de selecao
recorrente reciproca para o desenvolvimento de hibridos adaptados a diversas condigdes

ambientais.
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