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RESUMO

REZENDE, Wemerson Mendonga, D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, janeiro de 2024. Selecéao
de progénies endogimicas de milho tropical com base em cruzamento com testadores de base

genética estreita. Orientador: Rodrigo Oliveira de Lima.

A substitui¢do dos hibridos atuais com superioridade ¢ um grande desafio aos melhoristas. Nos
programas de melhoramento, uma das principais etapas € a obten¢do de linhagens, em que a selecéo
de progénies nas primeiras geragdes de endogamia ¢ uma etapa essencial. A avaliagdo precoce da
capacidade de combinagdo pode eliminar progénies inferiores e permitir que as etapas seguintes do
programa sejam mais bem sucedidas. Ja que o uso de testcrosses auxilia o melhorista na selegéo, este
estudo teve como objetivo avaliar o potencial das progénies parcialmente endogamicas (S3) de milho
tropical e identificar as melhores progénies a serem seguidas no programa. Para isso, na safra 2022/23,
foram avaliados 318 hibridos testcross (TC) oriundos do cruzamento com o testador VMLO083, e 514
hibridos TC provenientes do cruzamento com o testador VML165. Os hibridos TC, e seis testemunhas
foram avaliados nas Unidades de Ensino, Pesquisa e Extensdo, da Universidade Federal de Vigosa
(UFV), situadas em Coimbra/MG e Vigosa/MG. O delineamento experimental utilizado foi o de
blocos aumentados, e os caracteres avaliados foram: dias até o florescimento masculino (FM, dias),
e feminino (FF, dias), altura de planta (AP, cm) e espiga (AE, cm), e produtividade de gréaos (PG, kg
ha'). As estimativas dos componentes de varidncia e valores genotipicos dos hibridos TC foram
realizadas com a metodologia de modelos mistos via REML/BLUP. Uma andlise linha x testador foi
realizada usando GGE biplot para identificar as melhores combinagdes para PG. As estimativas do
coeficiente de variacdo experimental variaram de 1,99% a 13,24% para FM e PG, respectivamente.
Houve efeito (P<0,05) de progénies para todos os caracteres avaliados, o que aponta a existéncia de
variabilidade genética entre as progénies. Houve efeito (P<0,05) para testadores e para a interagéo
progénies X testadores, mostrando que as progé€nies se comportam de forma distinta frente os
diferentes testadores. As estimativas de herdabilidade variaram de 0,38 (PG) a 0,68 (FM),
consideradas de média magnitude. Com base na analise GGE biplot, observamos que as progénies
P71, P86, P178 e P245 foram as que melhor combinaram com o testador VMLO083, e que a progénie
P245 foi a que melhor combinou com o testador VML165. De acordo com a analise grafica, as cinco
progénies que apresentaram maior capacidade geral de combinagdo foram: P71, P86, P273, P67, P79.
Conclui-se que ha variabilidade genética dentre as progénies avaliadas e com potencial para se

desenvolver novas linhagens elite a partir dessas progénies.

Palavras-chave: Zea mays L. Testcross. Capacidade de combinagdo. Linhagens. GGE biplot.



ABSTRACT

REZENDE, Wemerson Mendonga, D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, January, 2024. Selection
of partially inbred progenies of tropical maize based on crosses with narrow genetic-based

testers. Adviser: Rodrigo Oliveira de Lima.

Replacing current superior hybrids is a great challenge for breeders. In breeding programs, one of the
main steps is the obtaining of lines, where the selection of progenies in the first generations of
inbreeding is an essential step. Early assessment of combining ability can eliminate inferior progeny
and allow subsequent program stages to be more successful. Since the use of testcrosses helps breeders
in selection, this study aimed to evaluate the potential of partially inbred progenies (S3) of tropical
maize and identify the best progenies to be followed in the program. For this, in the 2022/23 harvest,
318 testcross (TC) hybrids were evaluated from the cross with the tester VML083, and 514 TC hybrids
from the field crossing with the tester VML 165. The TC hybrids, along with six checks, were evaluated
at the Teaching, Research and Extension Units, belonging to UFV, located in Coimbra/MG and
Vigosa/MG. The experimental design used was that of augmented blocks, and the characters evaluated
were: days to pollen shedding (DTP, days), days to silking (DTS, days), plant height (PH, cm), ear
height (EH, cm), and grain yield (GY, kg ha™). Estimates of variance components and genotypic values
of TC hybrids were carried out using the mixed model methodology via REML/BLUP.A line x tester
analysis was performed using GGE biplot to identify the best matches for GY. Experimental
coefficient of variation estimates ranged from 1.99% to 13.24% for DTP and GY, respectively. There
was an effect (P < 0.05) of progenies for all characters evaluated, which indicates the existence of
genetic variability among the progenies. There was an effect (P < 0.05) for testers and for the progeny
X testers interaction, showing that the progenies behave differently towards different testers.
Heritability estimates ranged from 0.38 (GY) to 0.68 (DTP), considered of medium magnitude. Based
on the GGE biplot analysis, we observed that the P71, P86, P178 and P245 progenies were the ones
that best matched the VMLO083 tester, and that the P245 progeny was the best matched with the
VML165 tester. According to the graphic analysis, the five progenies that showed the highest general
combining capacity were: P71, P86, P273, P67, P79. It is concluded that there is genetic variability

among the progenies evaluated and with the potential to develop new elite lines from these progenies.

Keywords: Zea mays L. Testcross. Combination ability. Lines. GGE biplot
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1 INTRODUCAO

O milho (Zea mays L.) estd entre os cereais mais importantes e cultivados
mundialmente. Esse fato deve-se a varios fatores, como a grande variedade de usos que o grio
apresenta, ampla adaptacdo a diversas condi¢des edafoclimdticas e a grande importancia
economica da cultura. Ele é utilizado na alimentagdo humana e animal, e, nos ultimos anos,
vem sendo muito utilizado na produc¢io de biocombustiveis (MORO; FRITSCHE-NETO,
2015). De acordo com o décimo segundo levantamento realizado pela CONAB (2023), na safra
2022/2023, foram produzidos aproximadamente 131,9 milhdes de toneladas de graos de milho
no Brasil. Isso representa um aumento de 16,6% em relagdo a safra anterior, na qual foram
colhidos aproximadamente 113 milhdes de toneladas de milho.

O aumento da populagdo mundial obriga cada vez mais o aumento continuo da produgdo
de gréos, principalmente de milho, por ser uma fonte de alimento rica em energia. Devido a
essa necessidade de aumento de fornecimento de alimentos, os programas de melhoramento
apresentam grande papel nessa trajetoria, uma vez que o aumento de produtividade esta
associado fortemente aos ganhos genéticos obtidos pelos programas de melhoramento. De
acordo com Ceccarelli (2015) e Borém et al. (2017), os ganhos genéticos obtidos pelos
programas de melhoramento representam metade dos ganhos em produtividade obtidos nas
ultimas cinco décadas, os quais desenvolvem cultivares cada vez mais adaptados as condigdes
de plantio, e consequentemente, mais produtivos. A evolu¢do das técnicas de manejo, qualidade
de insumos e uso eficiente desses, contribuem com metade dos ganhos em produtividade nas
culturas.

Um dos fatores chave no sucesso de uma lavoura € a escolha correta do cultivar a ser
utilizado. Os cultivares podem ser variedades de polinizagdo aberta, que s@o cultivados em
condi¢des de baixo investimento, em pequenas propriedades, ou seja, em locais cujo uso de
cultivares hibridos nfo se justificam por algum motivo técnico, social ou econdmico (BOREM
et al., 2017). E por outro lado, temos os cultivares hibridos, que de acordo com a constitui¢do
genética, podem ser classificados nos principais tipos: hibridos simples, duplo e triplo. Os
hibridos simples sdo resultantes do cruzamento entre duas linhagens, sendo indicado para
sistemas de produgdo que utilizem alta tecnologia, pois possui alto potencial produtivo,
ultrapassando, em muitas regides, a marca de 15.000 kg ha!. Por sua vez, o hibrido duplo &
originado do cruzamento entre dois hibridos simples, sendo indicado para produtores com
média tecnologia. Por fim, o hibrido triplo é obtido a partir do cruzamento entre um hibrido

simples e uma linhagem, sendo indicado para produtores com meédia a alta tecnologia. Os
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hibridos simples sdo potencialmente mais produtivos que os demais, apresentando maior
uniformidade de plantas e espigas, porém sdo também os mais onerosos. Os hibridos triplo sdo
uniformes e seu potencial produtivo é intermediario entre os hibridos simples e duplos. O
mesmo ocorre com o prego de suas sementes. Os hibridos duplo sdo mais heterogéneos
fenotipicamente que os simples e triplos. O custo da semente dos duplos é mais baixo que o
preco da semente dos simples e triplos (SILVA et al., 2014).

Os cultivares hibridos ocupam cerca de 80% da area mundial plantada com milho,
principalmente os hibridos simples e triplos. Para se desenvolver tais cultivares, ¢ necessario o
desenvolvimento inicial de linhagens endogamicas, e a identificacdo de cruzamentos hibridos
que expressem a maxima heterose (DELIMA et al., 2018). As linhagens endogdmicas podem
ser obtidas por dois métodos conhecidos, via duplo hapléides (DH) e via método convencional.
De acordo com Vanous et al. (2017) o primeiro método consiste na obten¢do de individuos
haploides e posterior duplicagdo do DNA, obtendo-se um individuo DH, completamente
homozigoto. Este método tem sido amplamente empregado nos programas de melhoramento
modernos, por se conseguir encurtar drasticamente o tempo necessario para o desenvolvimento
de uma linhagem, e consequentemente, do hibrido (PRIGGE; MELCHINGER, 2011). J& o
segundo método, consiste na realiza¢do de sucessivos ciclos de autofecundacdo. Este altimo
método, denominado tradicional, normalmente requer de 6 a 10 geragdes de autopolinizacio
para obter homozigose suficiente, o qual se obtém uma planta com aproximadamente 100% de
homozigose. Com o intuito de se contornar o tempo e os custos associados ao desenvolvimento
de linhagens endogéamicas, os sistemas DH tém sido amplamente adotados na produgdo
comercial de milho. Isto porque em apenas duas geragdes, os sistemas DH podem criar
linhagens completamente homozigotas e homogéneas (VANOUS et al., 2017).

Durante o processo de obten¢do das linhagens, é de grande importancia a avaliagéo e
selecdo visual do melhorista, porém, apenas essa seleg¢@o visual ndo se torna suficiente para se
identificar as progénies superiores quando se trata de caracteres de baixa herdabilidade, como
¢ o caso da produtividade de gros. Para isso, € necessario a realizagdo de ensaios a campo com
os hibridos dessas progénies (DELIMA et al., 2018). Para caracteres de baixa herdabilidade,
como produtividade de grios, uma estratégia que tem sido adotada como padrdo dentro dos
programas de melhoramento € o chamado testcross, o qual consiste na avaliagdo de um conjunto
representativo de linhagens com uma linhagem denominada testador. Esse testador ¢
representativo do grupo heterdtico que se deseja trabalhar, com o intuito de se alocar as
linhagens a serem testadas em grupos distintos. Dessa forma, dentro de um programa de

melhoramento, existem mais de um testador, sendo que cada grupo heterético tera seu testador.
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Ao se avaliar os hibridos testcroses, € possivel eliminar as linhagens inferiores, e direcionar as

demais para cruzamentos com outras linhagens elite dentro de um programa de melhoramento.
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2  REFERENCIAL TEORICO

2.1 TImportincia do milho

O milho (Zea mays L.), pertence a familia Poaceae, € uma espécie origindria da América
Central, mais especificamente no México e na Guatemala (BEADLE, 1978). Possivelmente, o
milho é originario de uma evolugéo a partir do teosinto que se deu ha cerca de 8.700 anos nas
atualmente denominadas Terras Baixas do México (PIPERNO et al., 2009). O México preserva
até os dias atuais grande diversidade genética do milho (OROZCO-RAMIREZ et al., 2017).

Atualmente, o milho ¢ a espécie cultivada que atingiu o mais elevado nivel de
domesticagdo, o que faz com que seja uma espécie de grande importancia econdmica e
alimentar. E um dos cereais mais cultivados e produzidos no mundo devido a grande capacidade
de adaptagdo as diferentes condi¢cdes ambientais e ao valor nutricional, sendo destinado tanto
para a alimenta¢do humana quanto animal (CONTINI et al., 2019). De acordo com as diversas
aplicabilidades e importancias dadas a essa cultura, o milho apresenta-se como uma poténcia
econdmica no mundo e no que se diz respeito a producido e tecnologias.

A producdo mundial de milho em 2022/2023 superou 1,15 bilhdo de toneladas de gréo,
onde os maiores produtores mundiais sdo os Estados Unidos da América, a China e o Brasil.
De acordo com CONAB (2023), o milho ocupou uma area de 22,3 milhdes de hectares no
Brasil, com uma produgdo crescente e superando 131,9 milhdes de toneladas no Brasil em
2022/23, e uma produtividade média de 5.922 kg ha!. Apesar do Brasil ser o terceiro maior
produtor, a produtividade média € baixa. Esses resultados sdo resposta da
escolha/posicionamento inadequado de cultivares pelos técnicos e produtores, emprego
inapropriado de tecnologias de cultivo e manejos, uso escasso de fertilizantes, uso de sementes
ndo certificadas ou de ma qualidade. Ademais, toda cultura esta sujeita a ocorréncia de estresses
abidticos, como temperaturas extremas, toxidez por aluminio, deficiéncia de nutrientes,
salinidade e estresse hidrico que podem afetar drasticamente o desempenho da lavoura
(MUNDIM et al., 2018).

Contudo, com uso correto de novas técnicas de condugio das culturas, juntamente com
os ganhos genéticos com o melhoramento, essa média de produtividade vem aumentando nas
ultimas décadas. Dentre os principais fatores responsaveis por esse avan¢o da produtividade,
estdo hibridos mais responsivos ao uso de tecnologias e mais tolerantes ao aumento de
populagdo de plantas, adocdo de cultivares transgénicas e aumento na dose de nitrogénio (N)

aliada a niveis mais equilibrados de outros nutrientes (DELIMA et al., 2018).
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Esta importante cultura € essencial para o avango quantitativo e qualitativo do consumo
de alimentos no Brasil e no mundo, que ocorre através da interagdo entre os diversos elos da
cadeia produtiva. Nestes elos, encontram-se os produtores rurais, empreendedores e uma
competitiva e moderna agroindustria. Desta forma, cabe ressaltar que a cultura do milho é de
fundamental importancia para o setor agropecudrio, sendo uns dos principais insumos do
complexo agroindustrial devido as suas diferentes aplicagdes, assumindo importante papel

socioeconomico e cultural (BARROS et al., 2015).

2.2 Etapas de programa de melhoramento

O processo de busca do aumento de produtividade de grdos na cultura do milho esta
diretamente relacionada ao desenvolvimento e utiliza¢do de hibridos superiores, ndo distantes
ao uso de eventos biotecnologicos que contribuem para melhor exploragdo do potencial
genético produtivo desses hibridos. Existem no mercado, um ntimero representativo de hibridos
disponiveis aos produtores, com caracteristicas diversas que se adequam as diversas condigdes
edafoclimaticas, e estes apresentam altas produtividades. Substituir com vantagens os hibridos
atuais € um dos grandes desafios dos melhoristas.

As atividades do programa de melhoramento de milho t€ém como objetivo principal o
desenvolvimento de cultivares com alto potencial produtivo, ciclo que melhor se adapte a €poca
de plantio, tolerantes a estresses bidticos e abidticos, com enfoque regional, e para as diversas
condi¢des edafoclimaticas. Historicamente, o desenvolvimento de novos cultivares com
caracteristicas desejaveis, baseou-se principalmente em métodos de selec¢do de alelos favoraveis
de ocorréncia natural ou induzidos por mutagénese ndo especifica. Apesar de sua enorme
contribuicdo, esses métodos apresentam limitacdes, tais como a sele¢do fenotipica sem
conhecimento das bases moleculares e fisiologicas envolvidas (PURUGGANAN; FULLER,
2009).

Atualmente, cerca de 80% dos cultivares desenvolvidos e utilizados no mundo sdo
cultivares hibridos, sejam eles com uma base genética mais ampla, como os hibridos
intervarietais por exemplo, ou com uma base genética mais estreita, como € o caso da maioria
dos hibridos, hibrido simples, triplo, duplo e suas variagdes. Dentro do programa de
melhoramento, para a obtengdo desses hibridos, tem-se em geral quatro etapas: a sele¢do das
popula¢des base, a obtengdo de linhagens, a avaliagdo de linhagens e testes extensivos das
combinagdes hibridas obtidas entre as linhagens (MARCONDES et al., 2015). A escolha da

populagdo base da qual se iniciara a obteng@o das novas linhagens é de extrema importancia
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para se ter sucesso em um programa de melhoramento. Esse ponto de partida na escolha das
fontes de variabilidade para a extragdo de novas linhagens determina o potencial maximo de
melhoramento que se pode alcangar no programa, aliado ao método de melhoramento, que
determinard o qudo veloz, e quanto pode ser alcangado em relagdo ao potencial maximo do
germoplasma (HALLAUER et al., 2010).

Visto a importancia da escolha da populacdo base, os programas de melhoramento tém
utilizado autofecundacdo de hibridos elite, reciclagem de linhagens elite dentro do prdprio
programa, entre outras estratégias. E possivel de se utilizar acessos de bancos de germoplasma,
cultivares crioulos e compostos, entretanto, apesar de esses serem uma fonte vasta de
variabilidade genética, eles apresentam uma série de genes deletérios, que poderdo refletir em
caracteristicas indesejaveis nas linhagens originadas e consequentemente, nos hibridos que
serdo desenvolvidos dessas linhagens. Atualmente, as fontes preferenciais para extragdo de
novas linhagens sdo formadas a partir de genotipos elite, dentro de cada grupo heterdtico
(DELIMA et al., 2018).

Para se obter as novas linhagens, pode-se utilizar popula¢des bi-parentais, onde as
linhagens sdo obtidas de um cruzamento de linhagens que pertencem ao mesmo grupo
heterdtico, minimizando a exploracdo da heterose nesse hibrido, mas preservando a distancia
genética entre outros grupos heterdticos, que resultarda numa maximizag¢do da heterose.
Populagdes bi-parentais t€m sido formadas a partir de “reciclagem de linhagens”, onde as
linhagens elite do programa de melhoramento sdo cruzadas entre si, em ciclos subsequentes,
respeitando os grupos heterdticos. Outra forma de se formar as populagdes bi-parentais é o
cruzamento de linhagens elite com hibridos superiores, ou mesmo, entre hibridos superiores do
programa. Com esse processo sdo obtidas novas linhagens com caracteres superiores aos seus
parentais em decorréncia do aumento da frequéncia de alelos favoraveis, a corre¢édo de defeitos
em linhagens elite e maior nivel de heterose quando realizado o cruzamento entre linhagens de
grupos heteroticos distintos e complementares (SINGH et al., 2021).

Outra fase importante dentro do programa de melhoramento € a obteng¢ao de linhagens,
que pode ser realizada de duas formas: método tradicional e o0 método DH. No método de DH,
0 genotipo originado, na auséncia de contaminagdes, apresenta 100% de homozigose. Nesse
processo inicialmente busca-se a obten¢do de individuos haploides e posterior duplicagdo de
seu genoma, de forma natural ou artificial (PRIGGE; MELCHINGER, 2011). Existem diversas
metodologias para a geracéo de hapldides em milho, como ocorréncia espontanea, hibrida¢io
interespecifica, polinizagdo tardia, uso do calor, indugéo por tratamentos quimicos, cultura de

anteras e, ou, polen (inducéo in vitro) e indugéo in vivo (WEBER, 2014). A metodologia mais
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utilizada tem sido a indugdo in vivo, devido a maior facilidade de implementagdo nos programas
de melhoramento.

Para se conduzir o método de DH via indugao in vivo, sdo necessarios o uso de genotipos
indutores de haploidia, um sistema para identificag¢@o de hapldides, aplicag¢do de protocolos para
duplicag¢do cromossdmica, aclimatagdo para mudas em estufa ou em campo protegido do calor
e luz direta, transplantio de plantas sobreviventes para o campo, minimizacdo de estresse na
condugdo da primeira geragdo (Do) em campo (cobertura com tela de sombreamento) e
autofecundagdo de plantas DO adultas (VANOUS et al., 2017). Dessa forma, faz-se o
cruzamento da populagdo base, fornecedora de genes, com o gendtipo indutor de haploidia.
Posteriormente, faz-se a selecdo dos individuos hapléides, identificando as sementes que
apresentam endosperma marcado com antocianina e embrido sem marcag@o. Feito essa selegio,
procede-se com germinagdo das sementes e a duplicagdo cromossomica com agente quimico.
Ap6s duplicagdo, faz-se a plantio, aclimatagdo e transplantio, sequencialmente.

Intimeros fatores influenciam a eficiéncia do processo de produgdo de linhagens DH,
entre eles: a taxa média de inducdo observada para os indutores de haploidia, quando cruzados
com uma série de gendtipos fonte; da quantidade de podlen produzidas pelos indutores; do
numero total de cruzamentos efetuados entre indutor e populagdo-fonte, da eficacia do processo
de duplicagdo cromossomica e de cuidados no manejo e na autofecundacdo da populagdo DO
(LIU et al., 2016). Este método apresenta varios desafios para que seja utilizado comercialmente
em um programa de sucesso, como a taxa de indu¢do de haploidia deve ser de no minimo de
6%, e o processo de duplicacdo cromossdmica deve apresentar minimo de 5% (PRASANNA
et al., 2012).

Em um programa bem estruturado, com produtos competitivos no mercado, ao final do
processo, sdo obtidas cerca de cinco linhagens DH’s de cada populagdo base inicialmente
selecionada (LIU et al., 2016). Para acelerar e garantir o sucesso na produ¢do de DH’s, o ideal
¢ elevar a eficiéncia do processo para valores de 12 a 30% para taxa de inducdo e duplicagéo,
respectivamente (CHAIKAM et al., 2019; MAQBOOL et al., 2020). Uma caracteristica
inerente do processo de obtengao de linhagens via DH’s € que impede o melhorista de realizar
a selecfo para eliminar caracteres indesejaveis em fases iniciais e intermedidrias, como ocorre
no método tradicional/pedigree (VANOUS et al., 2017; MOLENAAR et al., 2019).

Outra metodologia para obtengdo de linhagens € o método tradicional, onde o genotipo
originado apresenta aproximadamente 100% de homozigose. Esse método é constituido de
sucessivos ciclos de cruzamentos aparentados, onde diversos tipos de cruzamentos podem ser

utilizados para producdo de linhagens endogamicas como autofecundagdes, cruzamentos entre
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progénies de meios-irmaos ou de irmaos completos, e retrocruzamentos. No entanto as taxas de
aumento da homozigose nas sucessivas gera¢des se alteram nos diferentes tipos de
cruzamentos, sendo a autofecundagdo a que promove a mais rapida fixagdo de alelos
(HALLAUER, 2010), sendo assim a forma de cruzamento mais utilizada.

Com o avango das geragdes de autofecundacdo, ocorre o avango da endogamia, e isso
ocasiona o aumento da variabilidade entre os individuos da populagéo, permitindo assim uma
maior eficiéncia no processo de sele¢do de plantas superiores, pois as plantas portadoras de
alelos recessivos desfavoraveis podem ser eliminadas no decorrer do processo (HALLAUER,
2010). O avancgo de geragdes associado ao método do pedigree permite a selecdo de linhagens
superiores, o descarte de plantas com caracteristicas indesejaveis e a fixacdo de alelos
desejaveis em plantas superiores, o que reduz o efeito de depressdo por endogamia (DELIMA
et al., 2018). Dentro de um programa de melhoramento, o desenvolvimento de linhagens
demanda grande esfor¢o para que a cada ano sejam desenvolvidas novas linhagens, superiores
as suas genitoras, além da alocagdo em grupos heteréticos definidos e complementares para o
desenvolvimento de hibridos de alto desempenho agronémico.

A obten¢do de linhagens isoladamente ndo garante o sucesso no desenvolvimento de
hibridos superiores. Com isso, torna-se necessario um processo de avaliagdo das capacidades
combinatorias, geral e especifica, para diversos caracteres (BOREM et al., 2017; SINGH et al.,
2021). A etapa de avaliacdo de linhagens ¢ a mais onerosa e demorada, além de demandar
muitos investimentos de recursos humanos e financeiros. Ao longo do processo de
desenvolvimento de linhagens, ¢ feita a selecdo visual de plantas superiores no decorrer do
avanco de geragdes. Contudo, essa selecdo so ¢ eficiente para caracteres qualitativos, de alta
herdabilidade. Logo, a selecdo de progénies superiores para caracteres de heranga mais
complexa, como produtividade de grios e tolerancia a certas doencas, deve ser realizada com
base em cruzamentos (DELIMA et al., 2018).

Algumas metodologias foram desenvolvidas para avaliacdo de desempenho e selegéo
de linhagens em combinagdes hibridas. Desde os primeiros avangos no desenvolvimento de
hibridos de milho, ja era conceituado o termo capacidade de combinag@o. Quando em um
programa se deseja avaliar um conjunto pequeno de linhagens endogamicas, faz-se o uso do
esquema que ficou conhecido como dialelo, onde se avalia todas as combinagdes possiveis
(JENKINS, 1978). Por outro lado, quando se tem um numero muito grande de linhagens, um
outro tipo de cruzamento € utilizado, o esquema testcross proposto por Davis (1927) onde se
visa avaliar a capacidade de combinagdo de linhagens em cruzamentos com testador comum.

Nesse método, progénies endogamicas de milho sdo cruzadas com testadores para producdo de
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hibridos testcrosses (TC) que serdo avaliados em experimentos de campo. Informagdes sobre o
desempenho e a capacidade de combinagdo de linhagens podem ser uteis para seleg¢do prévia
nas primeiras geracdes, com uma boa previsdo do desempenho em geracdes avangadas
(HOSANA et al., 2015; DELIMA et al., 2018).

A avaliag@o dos hibridos desenvolvidos compreende a ultima etapa dentro do programa
de melhoramento, e que por sua vez ¢ extremamente oneroso, uma vez que demanda a
realizacdo de ensaios em varios locais, em varias condi¢des edafoclimaticas, em varias anos e

safras.

2.3 Testcrosses

Segundo Hallauer et al. (2010) e Delima et al. (2018), o desempenho per se de uma
linhagem apresenta baixa correlagdo com o desempenho do hibrido, fazendo-se assim
necessario a avaliacdo da combinacdo hibrida nas condi¢des de campo para onde este novo
cultivar estd sendo desenvolvido. Contudo, em um programa de melhoramento, ha o
desenvolvimento de um nimero significativo de novas linhagens a cada ciclo, e a avaliag@o de
todas as combinagdes possiveis se torna impraticavel (PATERNIANI et al., 2010).

Com o intuito de contornar esse desafio, Davis (1927) propds o teste de desempenho de
linhagens, ou testcross, que consiste na avaliagdo de muitas progénies parcialmente
endogadmicas, a partir de seus cruzamentos com um testador comum. A obteng¢do dos hibridos
TC ¢ realizado em campo isolado, no qual apenas o genitor masculino, denominado testador,
sendo a fonte de polen, as demais linhagens, ou mesmo progénies parcialmente endogdmicas,
sdo despendoadas e os hibridos originados sdo avaliadas no ano seguinte em condi¢des de
campo (BOREM et al., 2017). Esta técnica foi amplamente difundida entre os programas de
melhoramento que atualmente a avaliagdo de hibridos TC € um processo padrao para avaliagdo
do desempenho do hibrido e orientagdo das linhagens em desenvolvimento em grupos
heteroticos (DELIMA et al., 2018).

Os testadores devem ser aqueles que combinam simplicidade de uso com o maximo de
informagdes sobre as linhagens, quando elas sdo testadas em outras combinagdes
(MATZINGER, 1953). Além disso, um bom testador deve classificar corretamente o mérito
relativo das linhagens, permitindo a maximizag@o dos ganhos genéticos (HALLAUER, 1975).
Os testadores utilizados nos testcrosses devem ser representativos dos grupos heterdticos ja
existentes, devem possuir elevada Capacidade de Combinagdo (CGC) e serem bons produtores

de pdlen. No entanto, isso so € possivel quando o programa j& possui testadores representativos
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de cada um dos grupos heterdticos de interesse. Para programas nos quais o germoplasma ainda
ndo estd agrupado, uma alternativa ¢ utilizar como testadores, testadores de base genética ampla
que ja sdo sabidamente discriminadores eficientes para cada grupo heterdtico, ou mesmo
genotipos que apresentem alta capacidade especifica de combinagdo (PINTO et al., 2001).

O método testcross proposto inicialmente necessitava que as linhagens a serem testadas
fossem endogéamicas. Logo, Davis (1927) propds a utilizacdo de linhagens parcialmente
endogdmicas (Si, S2, S3), o chamado testcross precoce. Essas linhagens, provenientes do
método tradicional de obtencdo de linhagens, pertencentes a um grupo heterdtico, sdo cruzadas
com um testador de um grupo heterdtico distinto e complementar.

A realizagdo do testcross precoce, ainda em progénies parcialmente endogamicas,
permite a identificag@o precoce de linhagens com provavel desempenho superior quando suas
linhagens forem completamente endogamicas. Dessa forma, com base no desempenho, serdo
selecionadas as que continuardo no processo de autofecundacdo. Uma estratégia que vem sendo
bastante utilizada ¢ o uso do testcross para se eliminar linhagens muito ruins, e deixando
recursos para aquelas linhagens mais promissoras. Bernardo (1991) estudando a correlagdo do
desempenho de um testcross de progénies parcialmente endogamicas, obteve que a correlagdo
média do desempenho de linhagens Si, S» e S3, em relagdo a geracdo Soo, seria 0,71, 0,87 e
0,94, respectivamente. Isso demonstra a economia de recursos que pode ser feita com o uso

desse método de avaliagdo/selecdo.

2.4 GGE biplot para capacidade de combinacio

Cruzamentos biparentais, cruzamentos multiplos, cruzamentos de teste, testcrosses e
dialelo podem ser listados como os delineamentos de melhoramento mais comumente usados
para determinar a capacidade de combinacdo (NDUWUMUREMYT et al. 2013). Apesar dos
diferentes métodos de melhoramento, um problema comum era a visualizagdo dos resultados.
A andlise convencional linha x testador ¢ limitada para obter a capacidade geral de combinagdo
(CGC) para cada gendtipo e a capacidade especifica de combinagdo (CEC) para cada
cruzamento, enquanto um biplot exibe a entrada mais importante por padrdes de testador dos
dados e permite a visualizacdo da CGC de cada gendtipo, CEC de cada genotipo, grupos de
pais com genética semelhante e hibridos superiores (YAN e HUNT, 2002). Assim, a
representacdo biplot de quaisquer dados bidirecionais auxilia na visualiza¢ao da complexidade

da interag¢@o nos dados de uma forma conveniente (YAN et al., 2001).
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Yan e Hunt (2002) demonstraram a aplicabilidade do GGE biplot, que foi originalmente
desenvolvido para analisar e visualizar dados bidirecionais gendtipo x ambiente, na
visualizac¢do das capacidades de combinacdo de linhagens. Yan e Hunt (2002) sugeriram uma
nova abordagem da técnica biplot de componentes principais para analise dialélica. Esta técnica
aumenta a capacidade de interpretar a variagdo fenotipica para obter a capacidade de
combinagdo e inter-relacionamento dos pais com base na apresentacdo grafica usando o
primeiro e segundo componente principal (CP1 e CP2, respectivamante), que sdo derivados
através da analise de componentes principais de dados de rendimento centrados no ambiente.
Assim, a analise da capacidade de combinag¢@o usando GGE biplot € necessaria para visualizar
a capacidade geral de combina¢do (CGC) de cada gendtipo, a capacidade especifica de
combinagdo (CEC) de cada genotipo, grupos de pais com caracteristicas genética semelhante e
hibridos superiores. Semelhante aos ensaios multilocais, os dois primeiros componentes podem
ser usados para visualizar os efeitos da CGC e CEC (BERTOIA et al., 2006).

Um dos principais métodos para exibir as capacidades de combinagdo de pais e
cruzamentos entre os varios métodos graficos, ¢ a analise GGE biplot (genotipo + gendtipo x
ambiente), que tem sido amplamente utilizada para estudar CGC e CEC em cruzamentos e na
identificacdo de melhores combinagdes hibridas a partir de dados dialélicos em diversas plantas
cultivadas (ANIDO et al., 2004; BERTOIA et al., 2006; YI et al., 2006; DARVISHZADEH et
al., 2009; MALLA et al., 2009; VIVEK et al., 2010). Akinwale et al. (2014) demonstraram
ainda o uso da analise biplot GGE na analise de dados de linha x testador. Fotokian e Agahi
(2014) relataram a identificagdo de pais superiores, cruzamentos heteréticos e os melhores
hibridos na cultura do arroz, de linhagem x testador usando GGE biplot. Ruswandi et al. (2015)
empregaram com sucesso 0 GGE biplot no agrupamento heterotico e na andlise da capacidade
de combinagdo de 46 linhagens mutantes de milho cruzadas com trés testadores. Fotokian e
Agahi (2014) relataram que a identificag¢@o de genitores adequados, cruzamentos heterdticos e
os melhores hibridos em dados de linha x testador podem ser analisados usando GGE biplot.

No entanto, o conceito GGE € originado para andlise de ensaios multi-ambientais de
variedades de culturas. A abordagem biplot de interacdo genotipo por ambiente (GGE Biplot)
comumente tem sido usada para investigar a capacidade de combinacdo e o potencial de
linhagem de uma planta (KANNABABU et al. , 2017; KHALIL e RAZIUDDIN, 2017;
AHMED et al., 2019). Esta técnica ¢ adequada para dados originados de cruzamentos de linha
X testadores com base na estrutura de dados (RUSWANDI et al., 2015; KAHRIMAN et al.,
2016). O biplot GGE fornecera explicacdes claras da fonte de variago, tornando mais facil para

os melhoristas, a escolha do genotipo desejado ou mais proximo do ideal possivel (YAN, 2001).
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A andlise GGE biplot para linhagem xtestador também foi aplicada a outras culturas, como
sorgo (KANNABABU et al., 2017), girassol (AHMED et al., 2019), trigo (MALLA etal., 2010;
DEHGHANI et al., 2013), meldo (DEHGHANI et al., 2012), flor de linho (RASTOGI et al.,
2011), papoula (RASTOGI et al., 2013), algoddo (HAMOUD, 2014), e milho (DUARTE e
PINTO, 2002; BADU-APRAKU et al., 2010; MOSTAFAVI et al., 2012; BADU-APRAKU et
al., 2013; NJOROGE e GICHURU, 2013; SIBIYA et al., 2013; RUSWANDI et al., 2015;
BADU-APRAKU et al., 2020; MOMENI et al., 2020; OSUMAN et al., 2022; KARJAGI et al.,
2023).



22

3 OBIJETIVOS

Avaliar e selecionar progénies parcialmente endogadmicas de milho tropical com base
no desempenho em cruzamentos com dois testadores de base genética estreita.

Estudar a correlagao entre caracteres agronomicos avaliados em hibridos testcrosses de
milho tropical.

Estimar a capacidade de combinagéo das progénies parcialmente endogamicas de milho
tropical.

Selecionar progénies endogamicas com cada testador e direcionar cruzamentos para

obten¢do de hibridos simples.
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4 MATERIAL E METODOS

4.1 Material genético

Para a realizagdo desse trabalho, foram utilizadas aproximadamente 500 progénies
endogamicas (S3) de milho do banco de germoplasma do Programa Milho da Universidade
Federal de Vigosa, que foram obtidas através de trés ciclos de autofecundagéo de seis hibridos
comerciais de milho (AG1051, BAL188, BM709, DKB370, NS70 e¢ P3898) de ampla
adaptacdo e diferentes ciclos (Tabela 1). As progénies foram usadas como progenitoras e
cruzadas com duas linhagens testadores do Programa Milho: as linhagens VML083 e VML165.
Essas linhagens representam dois grupos heterdticos distintos, identificadas com base em
analise de diversidade genética e analise de estrutura de populagdes (FARIA et al., 2022).

Na safra de inverno de 2022, foram realizados os cruzamentos para obtencdo dos
hibridos TC, em dois campos isolados, sendo cada campo destinado a um testador, e que foram
avaliados na safra posterior. Estes cruzamentos foram realizados no Campo Experimental
Diogo Alves de Mello, localizado na Universidade Federal de Vigosa, Departamento de
Agronomia.

Cada campo recebeu as progénies (fémeas) e o testador, numa propor¢ao de duas linhas
do testador, para cada quatro linhas de fémea, sendo que cada uma das progénies foi plantada
em parcelas de dois metros de comprimento. Quando as progénies estavam proximo de VT
(pendoamento), foi realizado o despendoamento de todas as plantas, com o intuito de se ter

apenas polen da linhagem testadora (macho).

Tabela 1. Descri¢do da quantidade de progénies usadas para cruzamentos com os testadores

VMLO083 e VML165

Popula¢do de Origem VMLO083 VML165
AG1051 19 26
BAL188 42 66
BM709 37 103
DKB370 94 118
NS70 61 97
P3898 65 104
Total 318 514

O manejo e os tratos culturais foram realizados de acordo com o recomendado para a

cultura do milho (GALVAO et al., 2015). Imediatamente apds a colheita, foi feito um bulk das
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plantas cruzadas, sendo colhidas todas as plantas da linha. Essas sementes foram colocadas em

sacos de papel e armazenadas em camara fria e seca para posterior utilizagdo no experimento.

4.2 [Execucio experimental

Na safra 2022/2023, foram avaliados 832 hibridos, dos quais 318 hibridos TC oriundos
do cruzamento com o testador VMLO083, e 514 hibridos TC provenientes do campo de
cruzamento com o testador VML165. O nimero menor de hibridos TC com o testador VML083
se deu por problemas de climaticos que afetaram a germinacéo e consequentemente a produgéo
final de sementes. Os hibridos TC e seis hibridos comerciais (20A38VIP3, B2800VYHR,
BM990VIP3, DKB230PRO4, DKB390PRO2 ¢ K9960VIP3), usadas como testemunhas, foram
avaliados na Unidade de Ensino, Pesquisa e Extensdo (UEPE) de Coimbra (20°50°30”S,
42°48°30”W, altitude de 713 m) e UEPE Horta Nova (20°45'40"S, 42°49'26,7"W, altitude de
661 m) pertencentes ao Departamento de Agronomia da Universidade Federal de Vigosa
(UFV), situadas em Coimbra — MG e Vigosa — MG, respectivamente.

Cada experimento foi realizado em delineamento de blocos aumentados de Federer
(1956), sem repeti¢do nos hibridos TC dentro do mesmo local. Cada parcela foi constituida de
uma linha de quatro metros de comprimento, espacadas entre elas em 0,80 m, com area 1til de
3,2 m>. A instalacio dos ensaios ocorreu na primeira quinzena de outubro de 2022.
Aproximadamente 25 dias apds o plantio, foi realizado um desbaste a fim de obter 20 plantas
por linha, para obter uma populacio de plantas aproximada de 62,5 mil plantas ha™.

A adubagio utilizada foi uma aplicacio de 400 kg ha! de formulado N-P-K, 8-28-16 no
plantio, e uma adubacdo nitrogenada de cobertura de 550 kg ha! de sulfato de aménio, em
estadio V6, aproximadamente 30 dias apds plantio. Os demais tratos culturais foram realizados
de acordo com as recomendagdes técnicas para a cultura do milho na regidio (GALVAO et al.,

2015).

4.3 Caracteres avaliados

Os caracteres agrondmicos e de arquitetura de planta que foram avaliados nos
experimentos sdo: altura de planta (AP, cm) e altura de espiga (AE, cm), que € a distancia do
nivel do solo até a inser¢o da folha bandeira e do nivel do solo até a inser¢éo da espiga superior,
respectivamente; dias até o florescimento masculino (FM, dias) e dias até o florescimento

feminino (FF, dias), mensurado quando 50% das plantas da parcela apresentarem pelo menos
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2/3 do penddo com as anteras liberando podlen e apresentarem estilo-estigma visiveis,
respectivamente; e produtividade de grios (PG, kg ha!), mensurada através da colheita manual
de todas as espigas da parcela separadamente, debulhadas em debulhador elétrico e os graos
pesados e mensurado a umidade. Os dados de produtividade foram expressos em quilograma

por hectare e a umidade corrigida para 14,5%.

4.4 Analises genético-estatisticas

Apos a obtencdo, tabulagio e conferéncia dos dados fenotipicos, foi realizada as andlises
estatisticas. Inicialmente, as andalises foram efetuadas com o uso da metodologia de modelos
mistos (REML/BLUP) para estimag¢do dos parametros e efeitos do modelo linear (RESENDE
et al., 2014). Nesse sentido, foi utilizado o pacote ASREML no software R. (BUTLER et al.,
2023). Assim, considere o seguindo modelo linear misto (1):

Yy = X+ Zpup + ZpeUpe + ZpaUpa + ZaptUape + Zpa)Upa) + € [1]
em que, Y € o vetor de observagdes fenotipicas, T € o vetor de efeitos fixos ambiente, testador,

testemunhas e a interagdo testemunhas por ambientes, uy, € vetor de efeito aleatorio progénies,
uy, € o vetor de efeitos aleatorios da interagdo genotipos por testadores, Uy, € o vetor de efeitos
aleatorios da interagdo progénies por ambientes, Uy, vetor de efeitos aleatorios da interagdo
tripla entre testemunhas, prog€nies e ambientes, Uy, € 0 vetor de efeitos aleatdrios de blocos
dentro de ambientes e, € € o vetor de erros aleatorios. X, Zy, Zpg, Zpa, Zape € Zp(a) S30 as matrizes
de incidéncias dos efeitos T, Up, Uy, Up,, Uapg € Up(a) TESPECtivamente.

A seguinte distribuicdo € assumida para e~N(0,R), onde R = 6[I,, ® (I ® I,)]. em
que o2 ¢ a variancia do erro, & é o produto de matrizes de Kronecker, I, I,., I sdo as matrizes
identidade de ordem do ntiimero de ambientes, linhas e colunas. Posteriormente, foi assumido
que os erros sdo correlacionados em (1) (e = &) para acomodar tendéncia local (GILMOUR et
al., 1997). Neste caso, os residuos sdo correlacionados por matrizes de covariancia

autorregressiva de primeira ordem (AR1xARI) pertencentes a linhas (};) e colunas (}..), assim
R =@jn=11 O-%i Xr(pr) & Xc(po)l-
O critério de informacdo de Akaike (AIC; AKAIKE, 1974) ¢ uma métrica que mensura

a qualidade de um modelo estatistico visando também a sua simplicidade. Portanto, ele fornece,

uma métrica para comparacdo e sele¢do de modelos, em que menores valores de AIC
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representam uma maior qualidade e simplicidade, segundo este critério. O AIC foi utilizado
para verificar o modelo com melhor ajuste para uso nas analises posteriores.
O coeficiente de variacdo (CVy,) foi estimado segundo proposto por Pimentel-Gomes

(1985), pelo estimador a seguir (Eq. [2]):

CV% =

=2
Ge
V¢ 4100 [2]
]
de 62 ¢ a estimativa da variancia residual e u é médi 1d i
onde O'e ¢ a estimativa da variancia residual e ueme 1a gera 0 caractere no ensaio.

A herdabilidade (hZ) obtida foi no sentido amplo, através do estimador proposto por

Hallauer et al. (2010) (Eq. [3]:

=)
)

h

>IN

=— [3]
6é+%+%

)

N

em que Gé ¢ estimativa da variancia genotipica de progénies, ’c‘éa ¢ a estimativa de variancia
devido a intera¢do genotipos x ambientes, 62 ¢ estimativa da variancia residual, e n é o nimero
de ambientes avaliados.

Foi estimada uma matriz de coeficientes de correlagdo de Pearson entre os caracteres
para cada testador, entre testadores; foi estimada as correla¢des entre os efeitos da capacidade
de combinagdo geral das progénies, assim como entre estes efeitos, os efeitos da capacidade
especifica de combinagdo das progénies e os valores genotipicos dos hibridos TC. As
estimativas dos coeficientes de correlagdo foram realizadas no software R, na interface do R
Commander (FOX, 2005).

Devido ao desbalanceamento do numero de cruzamentos com cada testador, para a
analise via GGE biplot, foi utilizado apenas os cruzamentos cujas progénies parentais estavam
presentes em cruzamento com ambos os testadores, VMLO083 e VML165. Para uma aplicagéo
generalizada do GGE biplot, em andlise de dados bidirecionais, as progénies parcialmente
endogdmicas foram tratadas como linhas e os testadores como colunas (YAN, 2001; YAN e
HUNT, 2002). Quando o GGE biplot é usado para analisar dados de progénies por testador, o
rendimento médio e a estabilidade dos gendtipos corresponderam a capacidade geral de
combinagdo (CGC) e a capacidade especifica de combinagdo (CEC) das progénies/linhagens
testadora parentais, respectivamente (KANNABABU et al., 2017). Em relacéo a analise biplot
do GGE, os dados ndo foram transformados (Transformacdo = 0), ndo padronizados
(Padronizagdo= 0) e centrados no testador (Centralizagdo = 2). Os GGE biplots foram
construidos a partir dos dois primeiros componentes principais (CP1 e CP2) derivados da
submissao de dados de produtividade de graos centrados no testador por meio de decomposigéo

de valor singular. A capacidade de combinagdo das progénies parcialmente endogamicas foi
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visualizada graficamente através de uma visualizacdo da coordenada média do testador do
biplot GGE (YAN e HUNT, 2002). O comprimento do vetor médio do testador ¢ uma medida
da importancia relativa da CGC versus a interagdo progénie por testador. O modelo GGE biplot
utilizado foi o seguinte:

Yij — Bj = A &ianjr + A28 + & [4]
em que: Y;;€ a produtividade média ajustada para a progé€nie i com o testador j, 3; € a média de
produtividade de todos hibridos TC com o testador j, A; e A, sdo os valores singulares do
primeiro e segundo componente principal, CP1 e CP2, respectivamente, §;; ¢ &, sdo os
autovetores CP1 e CP2 para progénie i, respectivamente, 1j; € 1, sdo os autovetores CP1 e
CP2 para o testador j, respectivamente, € €;; € o residuo do modelo da progénie i e testador ;.

As analises GGE biplot foram realizadas no software R com o auxilio do pacote "GGEBiplots"

(DUMBLE, 2017) e "gge" (WRIGHT and LAFFONT, 2017).

5 RESULTADOS E DISCUSSAO

5.1 Amplitude, média e coeficiente de variacio

A amplitude observada nos valores genotipicos dos hibridos TC evidenciam a existéncia
de ampla variagdo dentre os hibridos avaliados (Tabela 2). Para os hibridos TC com o testador
VMLO083, os valores genotipicos observados apresentaram uma variagdo de 65,69 a 75, 92 dias
para FF, 64,83 a 75,82 dias para FM, 204,69 a 293,11 para AP ¢ 110,23 a 175,63 cm para AE.
Nos cruzamentos com o testador VML165, os valores genotipicos minimos e maximos foram,
respectivamente, 65,46 e 75, 66 dias para FF, 65,58 e 77,74 dias para FM, 227,39 a 293,13 para
AP e 116,50 a 174,11 cm para AE. Para o caracter PG, a variagdo dos valores genotipicos
observada foi a maior entre os caracteres, onde, entre os hibridos TC com o testador VMLO083
ocilou entre 6.099 e 16.414 kg ha™!, e para os hibridos TC com o testador VML165 essa varia¢io
foi de 4.360 e 15.805 kg ha™'. Essa grande amplitude observada na produtividade de gréos
evidencia a existéncia de variabilidade entre os hibridos TC, o que consequentemente, viabiliza
ao melhorista a selecdo de hibridos TC ou mesmo a eliminag@o precoce de progénies que
apresentam baixo potencial produtivo, poupando assim, recursos que consequentemente serao

redirecionados para outras progénies.
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Tabela 2. Valores genotipicos minimos, médios, maximos, e coeficiente de variacdo
experimental percentual (CV%) para os caracteres dias para o florescimento masculino (FM,
dias) e feminino (FF, dias), altura de planta (AP, cm) e de inser¢do de espiga (AE, cm) e
produtividade de graos (kg ha™') dos hibridos testcroses, obtidos do cruzamento de progénies
parcialmente endogdmicas com dois testadores de base genética estreita (VML083 e VML165),

avaliados em dois ambientes (Coimbra e Horta Nova) na safra 2022/2023

Testador
Caracteres VML083 VML165 CV%
Minimo Média Maximo Minimo Meédia  Maximo
FF 65,69 71,18 75,92 65,46 70,98 75,66 2,03
FM 64,83 69,80 75,82 65,58 71,19 77,74 1,99
AP 204,69 264,13 293,11 227,39 270,16 293,13 3,31
AE 110,23 110,23 175,63 116,50 147,49 174,11 6,11
PG 6.099 11.483 16.414 4360 11.787  15.805 13,24

O ciclo médio dos hibridos TC com ambos testadores foi semelhante, com valores
proximos aos 70 dias para FF e FM. No entanto, quando observamos os caracteres de porte de
planta (AP e AE), notamos que os hibridos TC com o testador VML 165 apresentou uma estatura
média mais elevada se comparado aos hibridos TC com o testador VMLO083. As produtividade
média observadas entre os hibridos TC com ambos testadores foram bem préximas (Tabela 2),
sendo de 11.483 kg ha e 11.787 kg ha™! para os hibridos TC com a VML083 e VML165,
respectivamente, uma diferenga aproximada de cinco sacos. A produtividade média dos
hibridos utilizados como testemunha superou a média geral dos hibridos TC, no entanto, foi
observado cinco hibridos TC com a VMLO083 e seis hibridos TC com a VML165 que superaram
a média dos hibridos comerciais. O comportamento desses hibridos experimentais sugere a
presenca de potenciais progénies, que, ao se prosseguir no processo de obtengdo de linhagens
endogdmicas, obtermos hibridos competitivos com os hibridos atuais no mercado. Esse
desempenho observado nesses hibridos TC podem ser resultados dos efeitos de genes ndo
aditivos (domindncia e epistasia), e esta relacionada com a divergéncia génica entre as
progénies utilizadas nos cruzamentos e os testadores (SPRAGUE e TATUM, 1942; RIBEIRO,
2021).

O coeficiente de variacdo experimental percentual (CV%) obtido variou entre 1,99 e
13.24 % para FM e PG, respectivamente. Esses valores de CV% sdo considerados baixos a
intermediarios, quando consideramos os critérios de classificagdo para de CV% para
experimentos com milho (FRITSCHE NETO et al., 2012). Esses resultados estdo de acordo

com o que tem sido relatado na literatura para experimentos com milho (GUIMARAES et al.
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2011; MENDES et al., 2013). O maior valor de CV% obtido para PG j4 era esperado por ser
um caracter quantitativo, de controle genético poligénico e que tem muita influéncia do
ambiente. Esses valores de CV% evidenciam que o ensaio obteve uma precisdo experimental
boa, resultados de boa condugdo experimental durante todo o ciclo da cultura. A qualidade
experimental fundamenta a precis@o e a confiabilidade que o melhorista tem em realizar a
selecdo utilizando tais ensaios e se obter resultados positivos decorrentes dessas tomadas de

decisoes.
5.2 Estimativas de componentes de variincias e quadraticos, e de herdabilidades

O é&xito de um programa de melhoramento genético vegetal é, em grande parte, devido
a utilizag@o dos fundamentos da genética quantitativa, que busca a entendimento da heranga de
variagdes de natureza gradual entre individuos e o valor médio destes caracteres. A aplicacdo
de ferramentas para a estimag@o de pardmetros genéticos relacionados a esses caracteres
quantitativos viabiliza aos melhoristas informagdes importantes para a defini¢do de estratégias
de selecdo e identificagdo de gendtipos superiores nas fases de desenvolvimento de populagdes,
linhagens, hibridos ou clones (BERNARDO, 2020). O conhecimento das estimativas dos
componentes da varidncia e parametros genéticos tem importancia nos trabalhos de
melhoramento vegetal, pois permitem o direcionamento de estratégias apropriadas para se obter
sucesso na selecdo de gendtipos superiores (RODRIGUES et al., 2011). O critério de
informagéo de Akaike (AIC) do modelo com a analise espacial retornou um menor valor para
todos os caracteres (Tabela 3), sendo assim, foi adotado este modelo para todas as analises
posteriores. Os efeitos estimados do componente de variancia de progénies (812)) foram
significativos pelo teste da razdo da maxima verossimilhanga (P < 0,05) para todos os cinco
caracteres agrondmicos avaliados (Tabela 3). Tais resultados indicam a existéncia de
variabilidade genética entre as progénies utilizadas, sendo assim, passivel da realiza¢do de
selecdo dentro do programa de melhoramento. Ndo foi observado a existéncia de efeito (P >
0,05) da interag@o progénies x ambientes, demonstrando, que para esse par de ambientes, as
progénies em cruzamentos testcrosses se comportam de forma similar, sem sofrer impacto
significativo das varia¢cdes ambientais.

Os componentes de variancia devido a interacdo progénies x testadores (65) foram
significativos (P < 0,05) para todos os caracteres avaliados. Efeitos progénies x testadores

significativos indicam que esses testadores s@o eficientes em discriminar as progénies em
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grupos heterdticos. Os componentes quadraticos devido aos testadores (p?) e ambientes ($2)
foram significativos (P < 0,05) para todos os caracteres. Ja o componente quadratico devido as

testemunhas foi significativo (P < 0,05) para quase todos os caracteres, exceto para FM.

Tabela 3. Estimativas de componentes de variancia de progénies (6%), bloco dentro de
ambiente (GZ /a)- Interagdo progénies x ambientes (’c‘%a) e interag@o progénies x testadores (Glz)t),
e componentes quadratico de testador (p?), testemunha (p?), ambiente ($b2), interagio
testadores x ambientes (pZ,) e interagio testemunhas x ambientes (P2, ), estimativa da variancia

residual (6%) e da herdabilidade no sentido amplo (h?), e o critério de informagdo de Akaike

(AIC) para cinco caracteres agronomicos avaliados nos hibridos testcrosses, na safra 2022/2023

Pardmetro FM (dias) FF (dias) AP (cm) AE (cm) PG (kg ha™)
63 2,41% 2,09% 77,25% 72,35% 759.678,43%
Bh/a 0,01 0,07 1,08 1,18 52.688.25
6%, 0,13 0,13 4,07 ~0 0,02

G 0,48* 0,98* 34,93* 38,28% 2.910.483,45%
P2 318,40% 843,31% 182,88* 55,15% 708,76*

P2 396,96 750,58* 245,06* 97,01* 228,43%

P2 99,39% 33,35% 330,84* 385,20% 166,26*

Pz, 3,31% 27,41% 18,72% 46,89% 67,17*

b2, 12,32% 27,41%* 18,72%* 46,89* 67,17*

62 2,09 2,08 80.23 86,05 663,52

hZ 0,68 0,65 0,65 0,63 0,38

AICs,! 4.121,33 4.396,60 10.965,83 11.080,10 28.907,60
AIC? 4.357,42 4.511,51 11.192,35 11.199,97 28.992.39

"Modelo considerando o efeito de parcelas vizinhas (Anélise espacial); 2Modelo simples; * significativo a 5% de probabilidade,
pelo teste da razdo da maxima verossimilhanga.

A herdabilidade pode ser definida como a propor¢do de diferencas fenotipicas que
podem ser atribuidas a diferencas genotipicas entre individuos (HARDEN, 2021). A
herdabilidade refere-se até que ponto a variagdo genética explica a variagdo fenotipica de um
caractere em determinada populagdo, em determinado ambiente e em determinado periodo do
tempo (PLOMIN et al., 2012; HARDEN, 2021). Dessa forma, a herdabilidade permite antever
a possibilidade de sucesso com a selecdo e mesmo a direcionar a escolha assertiva da melhor

estratégia em se obter em menor tempo, este sucesso (CRUZ, 2005). As estimativas de

herdabilidade no sentido amplo (fl)z?) variaram de 0,38 para PG a 0,68 para o FM, que sdo
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consideradas de intermedidria magnitude, segundo Hallauer e Miranda Filho (1995), onde
classificaram as herdabilidades em milho como: baixa (flf? <0,30); média ou intermediaria (0,30
< fl)z? <0,70), e alta (flf? > (,70). Devido a natureza quantitativa do caractere PG, a estimativa
de herdabilidade encontrada pode ser considerada satisfatoria, ademais, normalmente, sdo
encontrados valores mais baixos de herdabilidade (SINGH et al., 2021). Esse fato ocorre devido
ao controle genético ser resultante da atuacéo de varios genes de pequeno efeito e que interagem

fortemente com estimulos ambientais, tornando assim, esse controle complexo (ALLARD,

1971).
5.3 Correlacoes genotipicas

As correlagdes medem o grau de associagdo entre duas variaveis e sua estimativa varia
de (-1) a 1 (STEEL e TORRIE, 1960; KEMPTHORNE, 1973; RAMALHO et al., 2012).
Quanto mais proximo de -1 ou 1 mais forte é a associag¢do, e quando a correlacdo € igual a zero
as variaveis ndo possuem associagdo. A correlagdo positiva indica caracteres variando na
mesma direc¢do e a negativa em direcdo oposta. O conhecimento da associagdo entre caracteres
¢ um importante estudo nos programas de melhoramento, uma vez que, mudangas em um
determinado caractere podem ocasionar mudangas em outro (VENCOVSKY ¢ BARRIGA,
1992; VILARINHO, 2001). Essas associacdes podem auxiliar o melhorista quando um
caractere apresenta dificuldade de avaliacdo e/ou baixa herdabilidade, mas ¢ correlacionado
com outro de facil mensuragdo e alta herdabilidade. No entanto, também podem atrapalhar o
melhorista quando um caractere de interesse € fortemente correlacionado com um caractere
indesejavel. O conhecimento da associagdo entre caracteres agrondomicos e morfologicos
permite ao melhorista antever as consequéncias da mudanga simultanea das caracteristicas,
podendo resultar em maior eficiéncia na sele¢do daquelas a serem melhoradas, bem como em
ganho de tempo e economia de trabalho, em relacdo a selecdo isolada para um determinado
caractere (FALCONER e MACKAY, 1996; CARVALHO et al., 2004).

As estimativas do coeficiente de correlacdo de Pearson entre os valores genotipicos dos
caracteres, para cada um dos testadores individualmente, foram quase todas significativas (P <
0,05) (Tabela 4), a exce¢do de FF x AP para o testador VMLO083 (p-valor = 0,14), e PG x FM
e PG x FF para o testador VML165 (p-valor = 0,44 e p-valor = 0,45, respectivamente). As
estimativas de correlacdes variam de -0,216 a 0,859 para (PG x FF) e (FF x FM),

respectivamente, ambos para o testador VMLO083. Podemos observar que as maiores
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estimativas de correlagdes foram obtidas entre os caracteres FF e FM (0,859 e 0,805 para os
testadores VMLO083 e VML 165, respectivamente), e entre os caracteres AP e AE (0,730 ¢ 0,689
para os testadores VMLO083 e VMLI165, respectivamente). Essa maior magnitude ¢ esperada
uma vez que esses caracteres compdem uma caracteristica global que seria o ciclo e arquitetura
de planta (FF e FM, e, AP e AE, respectivamente). As estimativas de correlacdo obtidas para
PG indicam que os caracteres de arquitetura (AP e AE) estdo positivamente correlacionados
com PG, ou seja, uma planta mais robusta, tera um maior potencial fotossintético, que podera
resultar numa maior produtividade. Por outro lado, quando se analisa os caracteres relacionados
ao ciclo (FF e FM), esses sao ndo significativos, ou mesmo apresentam correlacio negativa, ou
seja, um ciclo mais curto, acarreta num aumento de produtividade. Em relacdo as estimativas
de correlagdes de Pearson entre testadores, apresentadas na diagonal (Tabela 4), foram positivas

e significativas (P < 0,05), e com magnitudes médias, exceto entre o caractere PG.

Tabela 4. Estimativas de correlacdes entre os valores genotipicos dos caracteres de dias para o
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') avaliados em hibridos testcrosses

experimentais de milho, na safra 2022/2023

Caracteres FM FF AP AE PG

FM 0,646* 0,859* 0,181* 0,179* -0,177*
FF 0,805* 0,524* 0,085 0,122* -0,216*
AP 0,297* 0,283* 0,542* 0,730* 0,550*
AE 0,299* 0,311* 0,689* 0,455* 0,540%*
PG 0,044 0,043 0,498* 0,378%* 0,144*

* significativo a 5% de probabilidade, pelo teste t. Acima da diagonal — correlacdes de Pearson para o testador VMLO083, abaixo
da diagonal — correlagdes de Pearson para o testador VML 165 e diagonal — correlagdes de Pearson entre os testadores VMLO083
e VMLI165.

A capacidade de combinag¢o dos genitores pode ser desdobrada em capacidade geral de
combinagdo (CGC) e capacidade especifica de combinacdo (CEC). A CGC se refere ao
comportamento médio de um genotipo em cruzamento frente aos demais genitores, e a CEC ¢
o efeito na expressdo da combinagdo hibrida que € adicional aos efeitos de CGC dos pais. O
estudo sobre as correlagdes entre valores genotipicos de varios caracteres ja estd muito bem
qualificado na literatura. No entanto, em relagdo as correlagcdes com base nos valores de CGC,
esses estudos tém sido pouco explorados pelos pesquisadores da area. Dessa forma, ¢
importante saber e entender qual ¢ a associacdo da CGC de um caractere com outro. O
entendimento das correlagdes entre esses efeitos é util quando conseguimos identificar, por

exemplo, caracteres que substituam outro, fazendo assim uma possivel mitigagdo de custos com
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fenotipagem, sem comprometer a qualidade da mesma. Para um caractere secundario ser
considerado ideal, ele deve estar correlacionado geneticamente com o caractere principal,
apresentar alta herdabilidade, ser de rapida e facil mensuragéo e estavel durante o periodo de
avaliagdo (FALCONER e MACKAY, 1996; O’NEILL et al., 2006). No presente estudo, quase
todos resultados foram significativos (P < 0,05; Tabela 5), exceto para PG x FM e PG x FF, as

quais apresentaram estimativas de correlagdo aproximadamente nulas.

Tabela 5. Estimativas de correlagdes entre os efeitos de capacidade geral de combinagdo das
progénies para os caracteres de dias para o 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™)

avaliados em hibridos testcrosses experimentais de milho, na safra 2022/2023

Caracteres FM FF AP AE PG

FM 1 0,864** 0,284** 0,272%* 0,011
FF 1 0,230%** 0,284** -0,015
AP 1 0,726** 0,569**
AE 1 0,505%*
PG 1

** significativo a 1% de probabilidade pelo teste t.

Podemos ressaltar a correlag@o entre FF e FM, e AP e AE, similar aos resultados obtidos
nas estimativas de correlagfo entre os valores genotipicos dos caracteres. Para PG, os valores
encontrados sdo de baixa a média magnitude (PG x AP e PG x AE), e em alguns casos, ndo
significativa (PG x FM e PG x FF). Este fato se torna um empegilho no momento de realizar a
selecdo de gendtipos, uma vez que, objetivamos a escolha de gendtipos mais produtivos, no
entanto gendtipos com menor porte e mais precoces. Dessa forma, a implementagao de indices
de selegdo para a escolha de progénies produtivos, precoces e de estatura baixa, € o caminho a
ser seguido.

Em relagéo as correlagdes entre CGC, CEC e o valor genotipico dos hibridos TC para
ambos testadores, todas as estimativas foram significativas, positivas, de média a alta
magnitude (P <0,05; Tabela 6). De forma geral, as correlacdes entre CGC e TC foram maiores
para os caracteres FF, FM, AP e AE. Para PG, a correlagdo que teve maior estimativa foi para
CEC x TC (0,998 e 0,997 para VMLO083 ¢ VML165, respectivamente). Esses resultados
indicam a maior importancia do efeito da CEC no desempenho do hibrido, ou seja, PG ¢ um
caractere no qual o efeito devido aos desvios de dominancia sdo mais expressivos. As
estimativas da correlagdo entre CGC e CEC variaram de 0,768 a 0,976 para PG (VML165) e
FM (VMLO083 e VMLI165), respectivamente. Apesar de todas as estimativas terem sido
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significativas, nota-se que os menores valores foram para PG. Isso demonstra que as progénies
mais produtivas (maiores CGC), ndo necessariamente darfo origem os hibridos mais
produtivos. Consequentemente, a selecdo de progénies superiores de milho para PG ndo deve
ser baseada apenas no comportamento per se dessas, mas também no comportamento delas em

cruzamentos.

Tabela 6. Estimativas de correlagdes entre os efeitos de capacidade geral de combinagéo (CGC)
das progénies e o valor genotipico dos hibridos testcross (CGC vs TC), efeitos de capacidade
especifica de combinacdo (CEC) das progénies em cruzamentos e o valor genotipico dos
hibridos testcross (CEC vs TC) e entre os efeitos de CGC das progénies e os efeitos de CEC
das progénies em cruzamentos (CGC vs CEC) para cinco caracteres agrondmicos avaliados nos

hibridos testcrosses experimentais de milho, para cada testador, na safra 2022/2023

Parametros FM FF AP AE PG
VMLO083

CGCvs TC 0,901* 0,880* 0,887* 0,871%* 0,778*

CECvs TC 0,972* 0,987* 0,989* 0,985* 0,998*

CGCvs CEC 0,976* 0,941* 0,939* 0,936* 0,805*
VML165

CGCvs TC 0,910%* 0,862* 0,865* 0,827* 0,731*

CECvs TC 0,977* 0,984* 0,986* 0,976* 0,997*

CGCvs CEC 0,976* 0,933* 0,928* 0,922* 0,768*

* significativo a 5% de probabilidade pelo teste t.

5.4 GGE biplot

A defini¢do dos grupos heteroticos tem como objetivo direcionar os cruzamentos entre
linhagens para que ndo sejam realizados de forma aleatdria. A alocacdo de linhagens em grupos
heterdticos reduz consideravelmente o nimero de cruzamentos e avaliagcdes desnecessarias, o
que aumenta a eficiéncia nos programas de melhoramento (PINTO et al., 2001; SILVA et al.,
2015). A formacdo dos grupos heterdticos € baseada na analise da PG, onde os efeitos ndo-
aditivos sdo mais importantes para este caractere, e diante disso, utiliza-se dessas analises para
a formacao dos grupos heteroticos (SOUZA NETO et al., 2022). Por tal importancia, o caractere

PG foi selecionado para que fossem gerados os graficos de anélise de progénie por testador no
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método GGE biplot. As informacdes de andlise realizadas anteriormente para os outros
caracteres serviram de suporte para a escolha dos gendtipos mais adequados.

Baseado no poligono da andlise biplot dos dados progénie por testador, foi possivel
visualizar o padrdo de combinagdo entre linhagens e testadores, e foi selecionado o melhor
parceiro de cruzamento para cada testador (Figura 1). Com base no poligono, a progénie do
vértice de um setor foi considerada a melhor parceira de cruzamento para o testador que estava
no setor. As progénies no vértice que ndo tinham testador em seus respectivos setores, nao
apresentaram bom comportamento em cruzamento com os testadores utilizados, indicando que
ndo combinaram de maneira notavel com nenhum desses testadores.

O biplot foi divido em nove setores, nos quais, cada testador foi alocado em um desses
setores. A VML165 ficou bem proximo a divisdo do setor cujo outro testador foi alocado. Pode-
se observar que o testador VMLO83 foi alocado em um setor de grande abrangéncia, incluindo
aproximadamente 50% das progénies. As progénies P71, P86, P178 e P245 foram as que
combinaram melhor com o testador VMLO083, por se apresentarem no vértice do setor em que
este testador se encontra, indicando a presenga de heterose nos hibridos dessas progénies com
este testado. Vale ressaltar que a progénie P245, apesar de ter sido alocada no mesmo setor do
testador VMLO083, esta progénie estd bem préoxima ao setor onde foi alocado o testador
VML165. E analisando a Figura 2, podemos notar que a progénie P245 combinou bem com o
testador VML165, por apresentar com a projec¢ao dos vetores voltados para a metade inferior,
demonstrando que o hibrido P245//VML165 apresenta heterose significativa, e foi um bom

parceiro de acasalamento com este testador.
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Figura 1. Visualizacgio poligonal do GGE biplot dos dados de progénies por testador mostrando

os melhores pares de cruzamentos com base nas produtividades de graos para os dois testadores

de base estreita.

Com base na visualiza¢do da ATC (Average Tester Coordinate) do GGE biplot baseado
na PG, podemos avaliar os efeitos da capacidade de combinagdo das progénies entre os
testadores (Figura 2). O efeito da CGC de uma progénie foi determinado pelas proje¢des de
seus marcadores no eixo ATC, com uma seta apontando para o maior valor, baseado no
desempenho médio das progé€nies em ambos os testadores. As progénies no lado esquerdo do
eixo ATC mostraram um efeito positivo da CGC, e em contrapartida, as progénies localizadas
no lado direito da abscissa ATC apresentaram um efeito negativo da CGC. De acordo com suas
projecdes no ATC, as dez progénies que se destacaram foram: P71, P86, P273, P67, P79, P245,
P69, P83, P87 e P70.
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Figura 2. Média versus estabilidade do GGE biplot mostrando efeitos de capacidade de

combinagdo para produtividade de grdos das progénies endogamicas para os dois testadores de

base estreita.

O comprimento da projecdo das progénies na ordenada ATC aproximam-se dos efeitos
da CEC das progénies para com os testadores (MOMENI et al., 2020). Ademais, a dire¢cdo em
que as linhas e as projecdes dos testadores foram plotados no biplot indicam os maiores efeitos
de CEC entre eles. Ou seja, a associacdo do comprimento e a dire¢do na qual as projecdes se
encontram, indicam com qual testador a progénie combina melhor, e com que magnitude (YAN
e HUNT, 2002; BADU-APRAKU et al., 2019). Dessa forma, os maiores efeitos de CEC, entre
progénies, com maiores estimativas de CGC, e o testador VML 165 (abaixo do eixo ATC) foram

P245, P278, P138, P218, P66, P82 e P138. Ja para o testador acima do eixo ATC, os maiores
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efeitos de CEC foram proporcionados pelas combinagdes entre as progénies P178, P153, P86,
P84, P74 ¢ P67, e o testador VMLO083.

Ao analisar a CGC dos testadores, podemos observar esses efeitos pela projecdo no eixo
ATC. Dessa forma, os dois testadores estdo no lado esquerdo do eixo ATC, ou seja, ambos
apresentaram efeito de CGC positivo (Figura 2). Os testadores podem ser avaliados com base
no comprimento do vetor (ser mais discriminativo) e pela projecdo na ordenada ATC (ser o
testador mais representativo, YAN e HUNT, 2002; AKINWALE et al., 2014). Os
comprimentos dos vetores de ambos os testadores foram similares, portanto, ambos testadores
apresentam potencial discriminativo das progénies equivalente (MOMENI et al., 2020).
Ademais, entre os testadores VMLO083 e VML 165, observamos um angulo préoximo a 90°, o
que indica correlag@o nula ou préxima de zero e classificagdo de diferentes progé€nies em grupos
heteroticos. Diante dos resultados, pode-se dizer que os dois testadores sdo diferentes e que
pertencem a grupos heterdticos distintos, podendo assim, ser utilizados de forma conjunta a

discriminar progénies em grupos heterdticos.

5.5 Selecio de progénies

Baseados nas estimativas de CGG das progénies e na CEC dos hibridos TC para a PG,
foi realizado a sele¢do de 20 progénies superiores para cada testador (Tabela 7). A sele¢do foi
realizada dentro de cada testador para aquelas progénies que apresentaram CEC negativa com
o outro testador e positiva para o testador em analise. Sob essa condicdo, selecionou-se as 20
progénies com maiores estimativas de CGC para PG. Foi observado que com essa estratégia,
foi selecionado, para o testador VMLO083, pelo menos uma progénie originada de cada
populagdo base inicial, e para a VML165, ndo foram selecionadas nenhuma progénie derivada
do hibrido AG1051. Pode-se observar uma alta frequéncia de progénies oriundas do hibrido
BM709 que foram selecionadas, representando 50% e 35% das progénies selecionadas, para os
testadores VMLO083 e VMLI165, respectivamente. Esse fato indica uma possivel ampla
capacidade de combinagdo desse material de origem com os testadores utilizados.

As médias das 20 progénies selecionadas em ambos testadores foram levemente
inferiores as médias das testemunhas utilizadas. No entanto, notamos que dentre as progénies
selecionadas, existem algumas progénies que apresentaram valores genotipicos para
produtividade, superiores as médias obtidas pelos hibridos testemunhas. As médias de PG das
progeénies selecionadas foram de 14.597 kg.ha™! e 14.361 kg.ha™! para os testadores VMLO083 e

VML 165, respectivamente. Esses resultados obtidos no presente trabalho estdo de acordo com
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informagdes encontradas na literatura que demonstram a possibilidade de selecionar hibridos
TC com potencial de alcangar e/ou superar a produtividade de graos de testemunhas comerciais,
como os resultados obtidos por Pfann et al. (2009), Oliboni et al. (2013), Marcondes et al.
(2015), Clovis et al. (2015), Souza Neto et al. (2015), Possatto Junior et al. (2017) e Silva et al.
(2017). A capacidade de combinag@o de uma linhagem ¢ definida durante os primeiros ciclos
de autofecundacdo, e ndo sofre mudangas drasticas ao longo do processo de aumento da
endogamia (JENKINS, 1978; SPRAGUE e TATUM, 1942; BERNARDO, 1991). Ferreira et
al. (2009) relatam em seus trabalhos que as integridades genéticas de progénies parcialmente
endogdmicas foram mantidas apds cinco geragdes de selecdo. Assim, a avaliagdo de progénies
parcialmente endogdmicas em testcross ¢ um procedimento amplamente difundido dentro dos
programas de melhoramento.

Apesar das médias das progénies selecionadas terem sido menores que as médias das
testemunhas, os valores obtidos de PG demonstram alto potencial em obter novas linhagens,
que apresentaram altas produtividades em cruzamentos hibridos. Assim, as progénies S3 que
deram origem aos hibridos TC de melhor desempenho em relagdo a produtividade de graos
podem ser selecionadas para prosseguir no processo de endogamia do programa de
melhoramento. Foram identificados hibridos TC com PG semelhantes ou superiores a alguns
hibridos comerciais. Esse desempenho satisfatdrio obtido pelos hibridos TC pode ser explicado
pelos genoétipos que deram origens as populagdes base. Isso reforg¢a o potencial da populagao
base, obtida a partir de hibridos comerciais para a extracéo de linhagens. Os hibridos comercias
sdo materiais que ja sofreram ampla selego para diversos caracteres de interesse, adaptagédo a
varias condi¢des edafoclimdticas e eliminagdo de boa parte dos genes desfavoraveis, o que
proporciona aumento na possibilidade de obtengdo de hibridos superiores (PATERNIANI et
al., 2010).

Pode-se observar que, devido a estratégia de selecdo utilizada, todas as progénies
selecionadas foram distintas entre os dois testadores. O uso de testadores de base genética
estreita, pertencentes a grupos heterdticos distintos se tornam muito importantes nesses
trabalhos iniciais de avaliacdo de progénies (HALLAUER; MIRANDA FILHO, 1995). A
avaliag¢do de progénies com testadores de diferentes grupos heterdticos permite a identifica¢do
de combinagdes hibridas mais promissoras entre progénies de diferentes grupos (FAN et al.,
2010). Outro ponto importante ¢ a ampliagdo do campo de selecdo de progénies promissoras
que, certamente, ndo seriam selecionadas se fossem avaliadas com apenas um testador. No
entanto, essa avaliacdo precoce possibilita que progénies que ndo apresentam desempenho

satisfatorio, sejam descartadas antecipadamente, mitigando assim custos com gendtipos



40

desfavoraveis e, consequentemente, direciona o dispéndio de recursos humanos e financeiros
para gendtipos com melhor desempenho dentro do programa de melhoramento (DELIMA, et
al., 2018; GUIMARAES et al., 2018).

Diante desses resultados, trabalhos futuros podem ser realizados e direcionados de
forma mais assertiva. Com base na sele¢do dessas progénies, pode-se direcionar o cruzamento
de um grupo de progénies, com o outro grupo, com o objetivo de obter hibridos promissores
dentro do programa de melhoramento de milho da UFV. Tais resultados sdo relevantes para
governar a selecdo e avango de progénies superiores dentro do programa, uma vez que seleciona
quais progénies deverdo seguir pelo método convencional até a obtencdo da linhagem
propriamente dita (MARCONDES et al., 2015). Podemos direcionar, com base nesses
resultados, o cruzamento de progénies de mesmo grupo para a formagdo de novas populagdes

base, as quais serdo utilizadas para novo processo de obtencdo de novas linhagens.
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Tabela 7. Classificagcdo dos 20 hibridos testcrosses experimentais com base nas estimativas de
capacidade geral de combinagdo (CGC) das progénies e na capacidade especifica de
combinagdo (CEC) dos hibridos testcross para a produtividade de gréos, para os testadores

VMLO083 e VML165, na safra 2022/2023

Progéni Cod! CGC CEC BLUP dos testcrosses

rogénies o

& FM FF AP AE PG FM FF AP AE PG FM FF AP AE PG
VMLO083

BM709-16-2-1 P71 -0,1 0,7 18,6 21,8 3883.0 -0,2 -0,4 15,8 24,6 47870 70,7 70,0 2829 173,0 16414,0
BM709-76-1-1 P86 03 0,5 229 17,1 30040 0,5 -03 174 164 46370 71,5 70,3 284,8 1629 16404,0
P3898-49-1-1 P273 -0,8 -0.8 58 -57 29530 -1,0 -1,8 -1,1 -53 3005,0 69,8 68,8 266,1 1434 146190
BM709-13-1-1 P67 -0,8 -02 79 172 27910 -0,9 -0,6 64 23,6 4098,0 70,2 70,2 274,7 1724 15875,0
BM709-15-1-1 P69 -19 -0.8 99 63 26240 -,7 -1,8 81 92 29270 69,7 68,8 276,8 157,7 14565,0
BM709-58-1-1 P83 -0,6 0,1 12,6 7,7 24940 -0,3 -1,1 12,9 16,9 3054,0 70,9 69,4 2802 1674 14599,0
BM709-79-1-1 P87 -0,2 0,8 79 168 24300 -0,2 -0,1 0.8 18,1 2644,0 70,8 70,6 2672 1653 14266,0
BM709-114-1-1 P64 -0,1 1.2 17,5 16,5 22660 -0,2 0,1 14,9 20,1 2957,0 70,7 70,6 281,5 167,0 14711,0
BM709-112-1-1 P63 -0,6 -1,0 13,5 10,9 2149,0 -04 -1.4 98 10,8 2581,0 70,8 69,4 276,5 1582 14269,0
DKB370-29-1-1 P131 0,5 -1,2 7,6 52 19250 0,8 -20 52 8,6 25270 72,1 689 274,7 1584 14175,0
BAL188-43-1-1 P32 -0,8 0,6 10,5 88 1912,0 -0,9 -1,6 3,5 10,9 3050,0 69,9 68,5 270,1 1604 147940
DKB370-8-1-1 P174 03 -09 184 4,1 18400 02 -2,5 182 5,0 30580 71,1 67,9 286,5 153,0 14743,0
AG1051-23-1-1 P2 14 22 65 17,7 17450 LS 1,1 14 250 22020 72,3 71,5 2689 172,0 13753,0
DKB370-94-1-1 P184 0,5 -0,7 13,9 5,1 17050 04 -20 129 9,0 2696,0 71,3 684 281,6 159,0 14294,0
DKB370-58-1-1 P156 0,1 -1,0 10,3 2,5 16970 03 -1,3 124 11,4 2608,0 71,2 69,7 2820 1624 14219,0
P3898-7-2-1 P285 14 04 -19 1,7 15630 1,2 -0,8 -48 59 22940 72,1 69,8 263,6 1564 13931,0
BM709-62-2-1 P85 -0,4 03 2,0 151 14620 02 -04 42 153 24100 71,7 70,3 2734 1619 141440
AG1051-53-2-1 P13 0,1 1,5 4,7 154 12540 -0,2 0,1 05 20,2 2601,0 70,5 70,6 268,0 1689 14226,0
DKB370-34-1-1 P137 08 1,1 17,1 6,5 12370 0,6 -04 16,0 129 22110 71,4 70,0 283,8 163,0 13905,0
BM709-81-1-1 P89 1,0 1,0 51 99 12020 0,8 0,0 28 12,7 23130 71,6 70,7 270,6 1609 14049,0
Xeotecionadas - - - - - - - - - - 71,0 69,7 2757 1622 145970
Krestemvunnas_______ Tt Tt T 69,1 _67.8 2733 1497 15053.0
VML165

BM709-42-1-1 P79 -1,0 04 7,1 119 27290 -0,7 2,0 152 124 3586,0 70,6 72,7 282,6 163,1 15114,0
NS70-99-1-1 P245 0,7 02 16,9 19,7 26480 0,7 08 19,5 17,0 4211,0 71,7 71,0 283,8 1652 15806,0
BM709-16-1-1 P70 -1,1 -0,6 -6,1 0,8 24280 -1,3 0,6 -40 -09 30950 69,7 71,0 2624 149,6 146220
P3898-39-1-1 pP271 -0,5 -2,0 6,1 03 23900 -0,7 -1,5 7,8 -1,9 24670 70,5 68,8 272,77 148,1 13927,0
BM709-25-1-1 P72 -1,0 -0,6 12,4 10,8 2176,0 -1,3 -0,2 147 6,7 29010 69,7 70,2 280,5 155,1 145670
DKB370-56-1-2 PI155 14 -04 7,7 14,5 21180 1,7 1,1 151 13,7 2994,0 73,1 71,8 281,7 1629 14713,0
P3898-52-1-2 P278 -0,5 -1,1 54 -85 20940 -1,0 -0,1 10,9 -9,6 34250 69,9 70,3 278,1 1409 15121,0
BM709-47-1-1 P8O0 -0,3 -0,5 57 4,6 18680 -0,2 0,7 10,8 3,7 23170 71,0 71,1 2769 152,8 13874,0
BM709-125-1-1 P66 -1,5 -14 52 16,6 18470 -1,0 0,5 17,1 16,9 30390 70,7 714 286,7 166,8 14673.,0
BM709-49-1-1 P82 -09 -03 68 163 16870 -1,1 0,6 182 229 28440 70,1 71,0 286,5 174,1 14411,0
P3898-49-1-2 P274 0.8 0,7 152 9,8 1686,0 09 1,7 17,7 6,5 1936,0 72,1 72,1 282,6 155,6 13403,0
DKB370-35-1-1 PI138 0,5 03 16,3 2,0 1669,0 0,0 0,1 199 19 2988,0 70,8 70,0 286,5 151,8 14829,0
NS70-31-1-1 P218 1,7 12 88 2,1 16590 2,1 24 185 42 29870 73,5 73,0 2859 1554 14558,0
DKB370-87-1-1 P179 0,2 -0,2 20,3 152 1603,0 -0,3 -0,2 182 7,5 22620 70,3 69,9 2799 152,7 13825,0
P3898-14-1-1 pP258 -0,8 -1,8 69 7,0 1600,0 -0,7 -1,0 15,0 8,0 25140 70,5 69,5 283,0 1584 14156,0
NS70-1-1-1 P194 35 36 6,0 1,7 15560 3,7 40 12,0 43 2362,0 74,6 74,0 279,1 156,2 13991,0
BM709-95-1-1 P93 -19 -2,0 -32 103 743,0 22 -1,1 1,0 7,0 2041,0 68,7 69,5 269,5 156,1 137510
DKB370-102-1-1 P96 1,1 02 94 -24 3240 03 02 11,5 -7,5 2279,0 70,8 70,4 278,0 141,5 14073,0
DKB370-41-1-1 P142 09 00 24 09 2590 0,6 10 74 23 22120 71,5 71,5 2723 1514 14033,0
DKB370-68-1-1 Pl166 1.8 19 169 64 2370 1,3 24 192 53 21010 71,7 72,6 283,7 1539 137680
Xeotecionadas - - - - - - - - - 71,1 71,1 2796 1556 143610
X rostemunhas - - - - - - - - - 69,1 67.8 2733 1497 15053,0
!Codificagdo utilizada nas analises GGE biplot.
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6 CONCLUSOES

As progénies endogdmicas de milho tropical do Programa Milho, programa de
melhoramento da UFV, apresentam variabilidade genética para os caracteres agrondomicos
avaliados.

A progénies P71, P86, P273, P67, P79, P245, P69, P83, P87 e P70 foram as dez
progénies que apresentaram maior capacidade geral de combinacéo, podendo assim, serem
redirecionadas para novos cruzamentos, e serem acompanhadas de perto para possivel
reciclagem das linhagens originadas dessas progénies parcialmente endogamicas.

As progénies P71, P86, P178 ¢ P245 foram as que melhor combinaram com o testador
VMLO083. A progénie P245, foi a que apresentou melhor combinag&o com o testador VML165.

As 20 melhores progénies com base na capacidade de combinacdo geral e especifica,
com cada testador, foram selecionadas, obtendo-se um conjunto de progénies que podem ser

indicadas a seguir pelo processo de obtencdo de linhagens endogamicas.
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