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RESUMO

MIRANDA, Leticia Prada de, M.Sc., Universidade Federal de Vicosa, agosto de 2022.
Potencial genético de populacées de milho tropicais, mistas e temperadas
avaliadas em ambientes tropicais. Orientador: Rodrigo Oliveira de Lima.

As populacdes de milho possuem grande importancia para o melhoramento genético,
como fonte de alelos e variabilidade genética. Dessa forma, a introducao e adaptacéao
de germoplasma exético é uma estratégia para aumentar a base genética do
programa. O objetivo deste estudo foi avaliar o potencial genético de populacdes de
milho tropicais, mistas e temperadas em ambientes tropicais de cultivo. Para isso, 15
populagées de milho tropicais, mistas e temperadas foram avaliadas per se e com
base em progénies em dois locais de Minas Gerais. Na avaliacao per se, utilizou-se o
delineamento experimental de blocos ao acaso, com trés repeticdes e na avaliacao de
progénies, o delineamento experimental de blocos incompletos (alfa latice), com duas
repeticdes. Na avaliacao de populacdes per se cada parcela foi constituida por duas
linhas de 5m, e na avaliacao de progénies, por uma linha de 4m, espacadas em 0,80m.
Os caracteres avaliados foram: dias até o florescimento masculino (FM, dias) e
feminino (FF, dias) , altura de planta (AP, cm), espiga (AE, cm) e produtividade de
graos (PG, kg ha). Os dados da avaliagdo per se foram submetidos a andlise de
variancia e as médias das populagdes comparadas pelo teste de Fisher. Em relagédo
as progénies, usou-se modelos mistos implementado no pacote do R “Ime4” para
estimar os componentes de varidncia e predizer os valores genotipicos de cada
progénie. Foi predito o ganho genético pela selecdo das 20 melhores progénies
através da selecao truncada para PG e selecao simultanea para FF e PG. A selecéo
foi realizada com base na média dos dois ambientes e com base no valor individual
de cada ambiente. Houve efeito de populagcdes (P<0,01) no experimento per se. As
populacbes tropicais apresentaram desempenho superior as populacées mistas,
seguidas pelas populagdes tropicais adaptadas aos ambientes temperados e
temperadas. Nos experimentos de progénies, observou-se efeito de progénies
(P<0,01) para todos os caracteres em todas as populacoes. A interacao progénies por
ambientes (GxA) foi ndo significativa para todos os caracteres na maioria dos
experimentos. Os ganhos preditos pela selecdo truncada para PG foram de alta



magnitude para o caractere em selecao para todos os experimentos. Enquanto, os
ganhos preditos pelo indice, foram altos para PG e equilibrados para os demais
caracteres. Conclui-se que as populagdes apresentam variabilidade genética e que a
selecdo pelo indice € a melhor estratégia para reduzir ciclo e aumentar PG. Além
disso, as populacdes FS8A(S) e FS8B(S) apresentam potencial para melhoramento
per se, enquanto as populagdes tropicais adaptadas ao ambiente temperado e as

temperadas devem ser avaliadas em cruzamentos.

Palavras-chave: Zea mays L. Selecao recorrente. Introdugdo de germoplasma.



ABSTRACT

MIRANDA, Leticia Prada de, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, August, 2022.
Genetic potential of tropical, mixed, and temperate maize populations evaluated
in tropical environments. Advisor: Rodrigo Oliveira de Lima.

Maize populations are of great importance for genetic breeding, as a source of genes
and genetic variability. The introduction and adaptation of exotic germplasm is a
strategy to broaden the genetic base of the program. This study aimed to evaluate the
genetic potential of tropical, mixed, and temperate maize populations in tropical
environments. For this, 15 tropical, mixed, and temperate populations were evaluated
per se and in progenies across two locals in Minas Gerais. The progenies trials were
laid out in an alpha-lattice incomplete design, with two replications, and the
populations per se trial was laid out as a randomized blocks design, with three
replications. In the progeny’s trials, each plot was a single 4m row, and in the per se
trial two 5m rows, with rows spaced at 0,80m apart. The evaluated traits were days to
pollen (DTP) and to silking (DTS), plant height (PH, cm), ear height (EH, cm), and
grain yield (GY, kg ha). Per se trial data were submitted to analysis of variance and
then, to Fishers least significant difference test. For the progeny’s trials, a mixed
model approach, in the R package “Ime4”, was used to estimate variance components
and the genetic values for each progeny. Genetic gains of the 20 progenies for
recombination were predicted based on GY per se and multiple traits for DTS and GY.
The selection was performed based on the two locals average and based on the
individual value of each local. There was a population effect (P<0,01) in the per se
trial. Tropical populations performed better than mixed populations, followed by
tropical populations adapted to temperate environments and temperate. Variance
components due to progenies were significant (P<0,07) based on the likelihood ratio
test for all traits at each local and across locals. Variance components due to
progenies x locals interaction were not significant for all traits in almost all trials. The
predicted gains based on GY per se were high for the selected traits in all trials.
Meanwhile, the predicted gains by the selection index were high for GY and balanced
for the other traits. We concluded that there is genetic variability in the evaluated
maize populations and that the selection based on index values is the best breeding



strategy to improve the populations for increased yield and reduced cycle.
Furthermore, FS8A(S) and FS8B(S) populations have potential for improvement per
se while tropical populations adapted to temperate environments and temperate
populations should be evaluated in crosses.

Keywords: Zea mays L. Recurrent selection. Germplasm introduction.
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1. Introducao

O milho (Zea mays L.) tem posicdo de destaque entre os cereais mais
cultivados no mundo devido a sua ampla diversidade de manejo, cultivo e uso
(PATERNIANI, 1995). Os maiores produtores de milho sao Estados Unidos, China e
Brasil, os quais, na safra 2020/21, produziram 358,4; 260,7 e 86,0 milhdes de
toneladas de graos, respectivamente (USDA, 2021). A estimativa de producéo
brasileira de milho para a safra 2021/22 é de 112,3 milhdes de toneladas, com um
aumento de 29% em relagéo a safra 2020/21 (CONAB, 2022). Na agricultura brasileira,
a cultura do milho apresenta grande destaque em seu uso para alimentagéo animal,
etanol e industria, na producao de xarope, dextrose, cosméticos e bebidas (CONAB,
2022; PAES, 2006).

Em milho, os cultivares séao divididos em dois grupos: hibridos e variedades de
polinizagéo aberta (VPA). Os hibridos sdo gendétipos obtidos através do cruzamento
de linhagens geneticamente contrastantes, e exploram a heterose ou vigor hibrido.
Eles apresentam base genética estreita e sdo muito responsivos ao uso de insumos.
As VPA’s sao populagdes obtidas a partir do acasalamento ao acaso de um grupo de
individuos selecionados (BOREM et al., 2013). Elas sdo heterogéneas e, assim,
apresentam base genética ampla e muita variabilidade genética (SOUZA, 2018).
Devido ao acasalamento ao acaso, as frequéncias alélicas das VPA’s se mantém
constantes ao longo das geragdes conforme o equilibrio de Hardy-Weinberg (BOREM
et al., 2013). Essa caracteristica permite ao produtor, a partir de uma boa
amostragem, retirar da propria lavoura sementes para a proxima safra. As VPA’s sao
utilizadas principalmente pela agricultura orgéanica, condi¢des de estresse e cultivos
de baixa tecnologia.

Além da recomendacao de VPA'’s, as populagbes tém grande importancia
como fonte de germoplasma (HALLAUER E CARENA, 2014) e variabilidade (YONG
et al.,, 2013a). A variabilidade genética é essencial para um programa de
melhoramento. As populagbes de milho tendem a apresentar muita variabilidade
genética, mas apenas parte da variabilidade vém sendo explorada pelos programas
de melhoramento (HALLAUER et al., 2010; PRASANNA, 2012).

O melhoramento de VPA’s no Brasil é feito principalmente por instituicdes
publicas, como a Embrapa (Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuaria),
Universidade Federal de Vigosa (UFV), Instituto Capixaba de Pesquisa, Assisténcia
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Técnica e Extensado Rural (Incaper), Instituto Agronémico do Parana (IAPAR) e
Coordenadoria de Assisténcia Técnica Integral (CATI) (BOREM et al., 2013).
Portanto, os ganhos genéticos do futuro, frente as mudancas climaticas, e para
condicOes de estresse, dependem do sucesso no estudo da variabilidade genética
pela iniciativa publica (SMITH, 2007; CARENA et al., 2009).

A introducdo de germoplasma exdético € uma estratégia eficiente para
aumentar a variabilidade genética e vem sendo amplamente utilizada por melhoristas
de milho em varias partes do mundo (WEN et al., 2012; YONG et al., 2013a; YONG
et al., 2013b). O germoplasma exético € aquele oriundo de outros paises ou regides
com caracteristicas diferentes do local de introdugéo, ou seja, apresentam genes
diferentes e de importancia ao germoplasma local (NASS et al., 2001).

Um dos principais métodos de melhoramento de populagdes é a selegcao
recorrente. Nessa estratégia, sédo realizados sucessivos ciclos de obtencao,
avaliacdo, selecao e recombinac¢ao, com o intuito de aumentar a média da populagéo
sem reduzir a variabilidade genética da mesma (RAMALHO, 1996; GERALDI, 2005).

Nesse contexto, a introducdo e adaptacdo do germoplasma exético € de
extrema importancia para o melhoramento, pois contribui com estudos genéticos e
fonte de germoplasma. O Programa Milho®, programa de melhoramento de milho da
Universidade Federal de Vigosa, tem avaliado e melhorado popula¢des de milho para
serem usadas como cultivares e, principalmente, como fonte de alelos para o
desenvolvimento de linhagens. Com isso, o objetivo deste trabalho foi avaliar o
potencial genético de populacées de base genética ampla de milho tropical e
temperado em ambientes tropicais de cultivo.

2. Revisao de Literatura

2.1 A cultura do milho

O milho (Zea mays L.) pertence a familia Poaceae e sua origem ocorreu a partir
da domesticacao do teosinto (Zea mays spp. Parviglumis e Zea mays spp. mexicana),
ha cerca de nove mil anos (MATSUOKA et al., 2002; VAN HEERWAARDEN et al.,
2011). O teosinto apresenta caracteristicas de planta e espigas bem diferentes do
milho (FLINT GARCIA, 2013). A domesticagéo do milho teve inicio no México e migrou
para as Américas Central e do Sul (KISTLER et al., 2018). Na atualidade, devido a
dispersao e forma de domesticacdo do milho seu cultivo é possivel entre as latitudes
58° N a 40°S (PATERNIANI, 1995).
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A importancia do cultivo do milho se deve, principalmente, as suas altas
qualidades nutricionais do grao e da planta, para a alimentagdo humana e animal
(MORO e FRISTCHE-NETO, 2015). O milho também ¢ utilizado na fabricagdo de
diversos produtos na industria, como xarope, dextrose, cosméticos e bebidas (PAES,
2006). Além disso, a producéo de etanol a partir do milho, € cada vez mais relevante
no cenario nacional (CONAB, 2021; ECKERT et al., 2018).

O Brasil ocupou o terceiro lugar dentre os maiores produtores de milho na safra
2020/21, com producgao de 86 milhdes de toneladas de graos. Os maiores produtores
foram os Estados Unidos com 358,4 milhdes de toneladas, seguido da China com
260,7 milhdes de toneladas (USDA, 2021). A estimativa de producao brasileira de
milho para a safra 2021/22 é de 112,3 milhdes de toneladas, o que representa um
aumento de 29% em relacao a safra 2020/21 (CONAB, 2022). No Brasil, a cultura é
produzida em todos os estados e durante trés safras distintas: primeira safra ou safra
verdo, segunda safra ou safrinha e terceira safra (CONAB, 2022). Dessa forma, o
milho é produzido em todo territério nacional e durante todo o ano. Devido as
diferentes safras e ambientes de cultivo do milho no territério brasileiro, o
germoplasma cultivado é bastante diverso. Assim, o melhoramento de milho no Brasil
tem diversos objetivos de acordo com a safra de cultivo e ambiente.

2.2 Introducao de germoplasma de milho

O germoplasma do milho apresenta ampla variabilidade genética que esta
presente nas ragas mais antigas de milho, populacées de base genética ampla
cultivada pelos agricultores e germoplasma de milho utilizado atualmente nos
programas de melhoramento. No entanto, mesmo com ampla variabilidade presente
no germoplasma de milho mundial, apenas parte deste germoplasma € explorado
pelos melhoristas nos programas de melhoramento (YONG et al., 2013b). Assim, a
introducao de germoplasma é uma estratégia que permite aumentar a variabilidade
genética disponivel em um programa de melhoramento e, ainda, introduzir novos
genes para caracteres de interesse agronémico (GOODMAN, 2005; ZHANG, 2002;
GLOVER et al., 2005). E essencial que o melhorista integre a fase de pré-
melhoramento e adaptacao de germoplasma ao desenvolvimento de novas cultivares
(CARENA et al., 2010; HALLAUER et al., 2010). Um germoplasma é considerado
exo6tico quando é oriundo de paises ou regides diferentes daquelas onde sera
introduzido (NASS et al., 2001). A importancia da introducéo desses gendtipos ocorre
pela necessidade de incorporar genes de caracteristicas de interesse a cultura. O
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germoplasma de milho pode ser classificado em tropical, subtropical e temperado,
sendo que a diferenca entre eles € a latitude e as condigcbes ambientais onde €&
cultivado, por exemplo o fotoperiodo (PALIWAL et al., 2000).

A introducédo de germoplasma tropical em ambientes temperados € bastante
utilizada por melhoristas desses locais. Os programas de melhoramento de milho da
lowa State University e North Dakota tém como um dos objetivos principais a
introducdo e adaptacao de germoplasma exotico para desenvolver populacdes para
melhoramento e uso em materiais comerciais. Hallauer e Carena (2014) avaliaram o
desempenho de populag¢des que foram introduzidas e adaptadas por esses programas
em relacdo a populacdes locais. Observou-se que eles tiveram sucesso no
melhoramento de populacdes exoticas. Essas apresentaram bom desempenho em
relagdo as populagdes locais e contribuiram para o aumento da base genética dos
programas de melhoramento.

2.2.1 Germoplasma tropical

No Brasil, o principal germoplasma de milho utilizado em programas de
melhoramento é o germoplasma tropical. Esse é caracterizado por apresentar boa
resisténcia a pragas e doencgas, qualidade de graos, tolerancia a seca e as condi¢des
de baixa disponibilidade de nitrogénio (HOLLEY E GOODMAN, 1988). Entretanto, o
germoplasma tropical apresenta problemas como excesso de crescimento vegetativo,
sensibilidade ao fotoperiodo, maior altura de planta e de espiga, acamamento, alta
umidade de graos na colheita, baixo indice de colheita e menor rendimento de graos
em relacdo ao germoplasma temperado (EDMEADES et al., 2017; MUSUNDIRE et
al., 2019). Dessa forma, a introducdo de germoplasma temperado pode melhorar
algumas deficiéncias que existem no germoplasma de milho tropical.

No Brasil, apds o periodo de utilizacao de germoplasma local, houve um grande
avancgo com a introdugcédo de germoplasma exético, principalmente Tuxpefio e racas
relacionadas do México e América Central. Esses tiveram importante contribuicdo
para a obtencao de hibridos semidentados de alta producdo (MIRANDA FILHO e
VIEGAS, 1987). Os trabalhos sobre germoplasma exdtico basicamente se
concentraram em estudos sobre os efeitos da introgressdo genética e sobre o
potencial das populagdes para fins de melhoramento.
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2.2.2 Germoplasma temperado

O germoplasma temperado é uma fonte de genes favoraveis para precocidade,
reducao de altura de plantas e rendimento de graos (HALLAUER, 2009). Musundire
et al. (2021) avaliaram os ganhos genéticos para produtividade de gréos e caracteres
relacionados com a introducéo de germoplasma temperado em condigdes tropicais na
Africa do Sul. Linhagens de germoplasma temperado foram cruzadas com quatro
linhagens elite tropicais através de um testcross para obter 488 hibridos simples. Foi
observado um ganho de 58% para produtividade de graos em relagdo aos hibridos
comerciais usados como testemunhas. Abadassi e Hervé (2000) observaram que a
introgressao de linhagens temperadas em uma populagdo de germoplasma tropical
reduziu o ciclo e a altura de plantas de hibridos de milho. Entretanto, o uso do
germoplasma temperado em regides tropicais tem algumas limitacbes, pois, em
condicdes tropicais, eles sao altamente suscetiveis a pragas e doencas (GOODMAN,
1999; ABADASSI, 2014). Além disso, poucos estudos foram realizados com os
gargalos da introducao de germoplasma temperado em condi¢des tropicais.

Abadassi (2014) avaliou o desempenho de trés populagdes de germoplasma
temperado em condigdes tropicais em Benin e verificou que todas apresentaram boa
precocidade, porém susceptibilidade a pragas e doencgas e pouca rusticidade. Essas
ndao devem ser recomendadas para a regido, entretanto, sdo uma boa fonte de
germoplasma para melhoramento das populacdes tropicais. Rodrigues (2013) indicou
a viabilidade da introducao de germoplasma exético de milho ao programa de
melhoramento em condi¢des tropicais. O germoplasma avaliado tem origem no
Paquistdo e deste foram obtidas quatro populagdes pelo cruzamento da populacao
Pex com linhagens endogamicas oriundas de populagdes do hibrido comercial AG-
ITU, seguido por uma geracao de retrocruzamento com a linhagem parental. A partir
das populagbes semiexdticas foram extraidas familias de meios irméos e
endogamicas e essas foram avaliadas em experimentos. O autor observou a presenca
de variabilidade nas quatro populagbes semiexoticas e potencial para uso em
programa de selegédo recorrente intrapopulacional. Assim, torna-se evidente os
beneficios da introdugdo de germoplasma para melhorar os caracteres agronémicos
dos materiais tropicais.
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2.3 Selecao recorrente

O desenvolvimento de recursos genéticos que tenham alta frequéncia de alelos
favoraveis é essencial para qualquer programa de melhoramento. Uma forma eficiente
de gerar recursos genéticos melhorados para os programas de melhoramento é
através da selecao recorrente (SR). A SR é importante por possibilitar o aumento da
frequéncia de alelos favoraveis para caracteres quantitativos e de importancia,
controlados por muitos genes e muito influenciados pelo ambiente (HALLAUER e
CARENA, 2012).

A SR é um processo ciclico de melhoramento cujo objetivo € aumentar a
frequéncia de alelos favoraveis para os caracteres sob selegcdo, mantendo a
variabilidade genética em niveis adequados (SOUZA JR, 2001). A SR é composta por
quatro fases: i) obtencao de progénies, ii) avaliacdo das progénies em experimentos
com repeticbes, iii) selecdo das progénies com desempenho superior e, iv)
recombinacao das progénies selecionadas. A SR pode ser realizada de duas formas:
SR interpopulacional e SR intrapopulacional. A SR interpopulacional é o
melhoramento de duas populagdes visando a heterose no cruzamento entre estas
populagdes ou entre linhagens extraidas destas (COMSTOCK et al., 1949). A selecao
recorrente intrapopulacional objetiva o melhoramento de caracteres da populagéo per
se e é bastante utilizada em programas de melhoramento para a introdugéo e
adaptacido de germoplasmas exdéticos (BOREM et al., 2013).

A selecao massal ou fenotipica consiste na avaliacdo e selecao de plantas
individuais com base no fenétipo. Desse modo, a unidade de selecdo € a mesma
unidade de recombinacgéo e é constituida pela planta. Geralmente ocorre a polinizagéo
ao acaso das espigas, de forma que, a selecéo seja feita somente pelo lado materno.
As plantas selecionadas sao colhidas e suas espigas dao origem a nova populacao.
Essa metodologia € uma das mais antigas no melhoramento de milho e vem sendo
utilizada por agricultores desde sempre. Isso era feito quando eram selecionadas as
melhores espigas para dar origem a nova populagdo. Uma grande desvantagem da
SR massal é ser realizada somente com base no fenétipo. Por isso, a influéncia do
ambiente é bastante elevada e a sele¢do pode ndo ser eficiente. A SR massal é
utilizada para caracteres de alta herdabilidade ou populacées que foram pouca
melhoradas (BOREM et al., 2013).

De forma diferente da selecao recorrente massal, a SR com base em familias
€ baseada na estruturagéo da populacdo em progénies. As progénies podem ser de
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meios irmaos, endogamicas (S1 e S2) e de irmaos completos. Na escolha do tipo de
progénie a ser utilizado é necessario considerar a magnitude dos ganhos de selecao,
o tempo e mao de obra disponiveis para a execucao (WEYHRICH et al., 1998).
Progénies endogamicas proporcionam maiores ganhos de selecdo, pois acessam
maior parte da variancia aditiva, porém exigem mais mao de obra e tempo na obtencéo
(CRUZ, 2005). Em contrapartida, progénies de meios irmaos sao mais facilmente
obtidas, porém acessam menor parte da variancia aditiva disponivel na populagao.

A selecao com base em familias € mais eficiente para caracteres quantitativos
em relagdo a SR massal, pois séo realizadas avaliagbes em experimentos com
repeticbes e em mais ambientes. Dessa forma, o efeito do ambiente tem menor
expressao na média das progénies, 0 que proporciona maiores ganhos genéticos
(HALLAUER et al., 2010). A avaliagdo das progénies € realizada em experimentos
com repeticbes com o intuito de melhorar a precisdo experimental, bem como para
estimacao dos parametros genéticos da populagdo. A selecao é feita com base na
avaliacao realizada e nos objetivos do programa de melhoramento. Nessa fase devem
ser definidos o numero de progénies que darao origem ao proximo ciclo, a intensidade
de selecdo deve ser escolhida com cautela para manter a variabilidade no préximo
ciclo (HALLAUER et al., 2010). Para a escolha da melhor estratégia de selegéo deve
ser avaliado o ganho predito pela selegcdo. A selecdo para diferentes caracteres
aumenta a chance de sucesso. Para isso, os indices de selecdao sao amplamente
utilizados e sédo definidos como um caractere adicional formado pela combinagao
linear de vérios caracteres (SMITH et al., 1981). O indice de analise fatorial e design
gendtipo-ideotipo (FAI-BLUP) desenvolvido por Rocha et al. (2018) € uma excelente
opc¢ao para selecdo, pois considera a matriz de correlagdo entre tratamentos e o
sentido de sele¢ao desejado para cada caractere, possibilitando selecéo de genétipos
mais proximos de um idedtipo.

3. Obijetivos

3.1 Objetivo geral
Avaliar o potencial genético de populagdes de base genética ampla de milho
tropicais, mistas e temperadas em ambientes tropicais de cultivo.

3.2 Objetivos especificos
Avaliar o desempenho agronémico de 15 populacdes de base genética ampla

de milho tropicais, mistas e temperadas em condigdes tropicais.
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Estimar os parametros genéticos e as correlagdes genéticas entre progénies
derivadas de populagdes de milho tropicais, mistas e temperadas em condi¢cdes
tropicais.

Predizer os ganhos genéticos com a realizacdo de um ciclo de selecao de
progénies em 15 populagdes de milho tropicais, mistas e temperadas em condi¢oes
tropicais.

4. Material e métodos

4.1 Material Genético

Foram avaliadas 15 populacées de base genética ampla de milho de origem
tropical, mista e temperada (Tabela 1). As populagdes foram desenvolvidas em
diferentes instituicbes publicas. As populagbes UFVM200(HS)C3 e BS17 fora
estruturadas em progénies de meios irmaos. Para a obtengédo dessas, foi realizada a
semeadura de 1,5 kg de sementes das populacées BS17 e UFVM200(HS)C3 em
campos isolados na safra de 2020/21 e ocorreu o0 acasalamento ao acaso. Ao final do
ciclo, foram amostradas 200 progénies da populacdo UFVM200(HS)C3 e 100 da
populacdo BS17. Dessa forma, foram obtidas familias de meios irm&os maternos,
visto que o pélen foi fornecido por toda a populacao. As populacdes UFVM100(HS)C3,
IPR164, BR105(S)C1, BR106, BRS Sol da Manha (BRSSM), BS16, BS26, BS27,
BS28, BS29, BSTL, FS8A(S) e FS8B(S) foram estruturadas em progénies
endogamicas. As progénies endogamicas das populagdes UFVM100(HS)C2, BS28 e
BS29 foram obtidas na safra de 2019/2020 e as progénies endogamicas das
populacdes IPR164, BR105(S)C1, BR106, BRSSM, BS16, BS26, BS27, BSTL,
FS8A(S) e FS8B(S) na safra 2021/2022. Para isso, foi realizada semeadura de 1 kg
de cada populagdo no campo. No momento de floragédo, foram autofecundadas 400
plantas de cada populagcdo. Ao final do ciclo, foram colhidas as espigas
autofecundadas e as 200 superiores de cada populacdo foram debulhadas e

armazenadas em camara fria para o preparo dos experimentos.

4.1.2 Populacoes adaptadas a ambientes tropicais

As populagbes BR105, BR106, BRSSM foram desenvolvidas pelo Centro
Nacional de Milho e Sorgo (Embrapa Milho e Sorgo). A populacao BR105 possui graos
alaranjados, boa precocidade e baixa estatura de plantas. E originada da populagéo
Suwan-1, sendo obtida por um programa de SR com base em progénies endogamicas
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(MORO et al., 1981). No trabalho sera utilizado a populacdo BR105(S)C1, obtida
através de um ciclo de SR com base em progénies endogamicas. A populacdo BR106
apresenta graos amarelos dentados e é um composto desenvolvido pelo cruzamento
de variedades de ciclo longo e plantas altas (Centralmex, composto dentado e Maya)
do grupo heterético Tuxpefio. O composto foi cruzado com a populagdo BR108, que
apresenta ciclo precoce e porte baixo, foram realizados dois ciclos de recombinacao,
seguidos de trés ciclos de SR para reducédo da altura da espiga e plantas (NOCE,
2004; COSTA PINTO et al., 2001). A populacdo BRS Sol da Manha (BRSSM)
apresenta graos duros e alaranjados e tem origem das racas Cateto, Eto e Duros do
Caribe. A BRSSM foi desenvolvida pela Embrapa com participagcéo de agricultores da
comunidade Sol da Manha, no municipio de Seropédica, RJ. Essa populacédo é
caracterizada pela tolerancia a solos com baixa fertilidade (EMBRAPA, 1990). Foram
realizados ciclos de SR com objetivo de maior eficiéncia no uso do nitrogénio
(MACHADO et al., 1992; FIDELIS et al., 2010).

As populagbes UFVM100 e UFVM200 foram desenvolvidas pelo Programa
Milho da Universidade Federal de Vigosa (UFV). A populacdo UFVM100 possui graos
dentados de coloracgao alaranjada, bom empalhamento e ciclo médio a precoce. Essa
foi desenvolvida através de um composto de hibridos comerciais de grédos dentados,
visando atender a demanda dos produtores de Vicosa — MG (MIRANDA et al., 2003).
A populacao UFVM100(HS)C2 é derivada da SR com base em progénies de meios
irmaos da populacdo UFVM100. A populacao UFVM200 é recomendada para Vicosa
— MG. Essa foi desenvolvida por um composto de hibridos de grdaos duros. Apresenta
como caracteristicas graos tipo duro e de cor alaranjada, bom empalhamento e ciclo
precoce. A populagdo UFVM200(HS)CS3 foi desenvolvida através de trés ciclos de SR
com base em progénies de meios irmaos.

A populacdo IPR164 foi desenvolvida pelo Instituto Agrondmico do Parana
(IAPAR) e langcada no ano de 2010. Foi desenvolvida por um composto entre dez
hibridos comerciais. Essa apresenta graos do tipo semiduro, de coloragdo amarelo
alaranjada, ciclo precoce e bom empalhamento.

4.1.2 Populacoes adaptadas a ambientes temperados

As populagbées BS16, BS17, BS26, BS27, BS28, BS29 e BSTL foram
desenvolvidas pela lowa State University. As populagdes BS16, BS27, BS28 e BS29
sao derivadas de germoplasma tropical. A populacao BS16 foi desenvolvida apos seis
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ciclos de selegdo massal para adaptagao as condigdes temperadas do composto ETO
advindo da Colémbia. E uma populacdo de grdos semidentados (HALLAUER e
SMITH, 1979). A populacao BS27 foi obtida a partir do composto Antigua, do CIMMYT.
Antigua € uma VPA adaptada a condi¢cdes temperadas por meio da selecdo massal
para precocidade. A populacdo BS27 apresenta plantas vigorosas, média altura de
plantas e graos de coloragdo amarelo claro a alaranjados (HALLAUER, 1992). A
populacao BS28 foi desenvolvida a partir de um composto de germoplasma Tuxpefo.
Foi realizada selecdo massal visando precocidade. Apds seis ciclos de selecao
obteve-se a populacdo BS28. Essa é bastante importante pela sua boa capacidade
de combinagdo com materiais temperados (HALLAUER, 1994; 1999). A populacao
BS29 foi desenvolvida a partir do germoplasma Suwan-1, que tem origem na
Tailandia. A partir da populacdo Suwan-1 foram realizados seis ciclos de selegao
massal para precocidade para obtengdo da BS29. A populagédo tem boa capacidade
de combinagcao com outras populacdes, graos dentados e de coloragdo amarelada
(HALLAUER, 1994; 1999).

As populagbes BS17 e BS26 sao derivadas de germoplasma temperado. A
populagdo BS17 foi obtida pelo cruzamento de seis versdes da populagédo lowa Stiff
Stalk Sintetic (BSSS) adaptadas a ambientes diferentes. E uma populagéo de graos
dentados (USDA, 1999). A populacdo BS26 foi desenvolvida por um sintético entre o
composto A e composto B. O composto A foi obtido pelo cruzamento de trés sintéticos
de 15 linhagens. O Composto B foi obtido pelo cruzamento de seis linhagens elite com
as populagcées BS12(HI)C7, Nebraska Cattleman, e Composite A. As sementes dos
dois compostos foram misturadas e plantadas para ocorrer acasalamento ao acaso.
A partir disso, foram obtidas progénies endogamicas S1, que foram avaliadas per se
e em cruzamentos. Com base nas avaliagdes, 50 progénies S2 foram selecionadas e
recombinadas para formar a populacdo BS26 (HALLAUER, 1986; CLUCAS e
HALLAUER, 1986).

As populagdes BSTL, FS8A(S) e FS8B(S) sado derivadas de germoplasma
temperado e tropical, portanto, sdo mistas. A populacdo BSTL foi desenvolvida a partir
de um cruzamento entre material Tuxpefio e Lancaster Sure Crop, com posterior
retrocruzamento com Lancaster Sure Crop. Portanto, apresenta 25% de germoplasma
tropical e 75% temperado (EBERHART, 1971; RUSSELL et al., 1971). A populagao
FS8A(S) foi desenvolvida por HORNER (1990) na University of Florida a partir de 42%,
35% e 21% de germoplasmas tropicais, do sul dos EUA e do Cinturdo do Milho nos
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U.S., respectivamente. A populagdo FS8B(S) foi também desenvolvida por HORNER
(1990), a partir de 60%, 21% e 19% de germoplasmas tropicais, do sul dos U.S. e
Cinturao do Milho dos EUA, respectivamente.

4.2 Execucao experimental

Na safra 2020/2021, as progénies S1 das populagbes de milho
UFVM100(HS)C2, BS28 e BS29 foram avaliadas em dois locais da Zona da Mata de
Minas Gerais: Unidade de Ensino Pesquisa e Extensdo de Coimbra, Coimbra, MG
(20°49'46,5” S e 42°45’51,1” O, altitude de 715 m; UEPE Coimbra) e da Unidade de
Ensino Pesquisa e Extensdo Horta Nova, Distrito Sdo José do Triunfo, Vigosa, MG
(20°45°14” S e 42°52’55” O, altitude de 648 m; UEPE Horta Nova). Todas as estacoes
experimentais sao pertencentes ao Departamento de Agronomia da Universidade
Federal de Vicosa (DAA-UFV). Na safra de 2021/2022, as progénies das populacdes
IPR164, BS105(S)C1, BR106, BRS Sol da Manha (BRSSM), UFVM200(HS)C3, BS16,
BS17, BS26, BS27, BSTL, FS8A(S) e FS8B(S) foram avaliadas também nos dois
locais da Zona da Mata de Minas Gerais, UEPE Coimbra e UEPE Horta Nova. A
adubacéo foi realizada pela aplicacdo de 380 kg ha™' de formulado N-P-K, 8-28-16 no
sulco de plantio, e uma adubacéo nitrogenada de cobertura de 380 kg ha™' de sulfato
de amoénio, em estadio V6, aproximadamente 30 dias ap6s plantio. Os demais tratos
culturais foram realizados de acordo com as recomendacées técnicas para a cultura
do milho de cada regido de avalicdo (GALVAO et al., 2015).

O delineamento experimental utilizado foi de alfa latice, com duas repetigdes.
O design variou de acordo com o numero de progénies de cada populacao. Para as
populacbes IPR164, BR105(S)C1, BR106, BRSSM, UFVM100(HS)C3,
UFVM200(HS)C3, BS16, BS27 e FS8A(S) foi utilizado o alfa latice 20x10, enquanto
para as populagées BS17, BS26, BS28, BS29, BSTL e FS8B(S) foi de 10x10, 15x10,
17x10, 18x10, 15x10 e 15x13, respectivamente. Cada parcela foi constituida de uma
linha de quatro metros de comprimento, espacadas em 0,80 m, com area util de 3,2mz2.
No total foram avaliadas 2745 progénies, o que equivale a 5490 parcelas.

As 15 populacdes per se também foram avaliadas na safra de 2021/22 nos dois
locais da Zona da Mata de Minas Gerais, UEPE Horta Nova e UEPE Coimbra. O
delineamento experimental utilizado foi de blocos casualizados, com trés repeti¢oes.
Cada parcela foi constituida de duas linhas de cinco metros de comprimento,
espacadas em 0,80 m, com area util de 8m=2.
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Aproximadamente 25 dias apds o plantio, foi realizado o desbaste das parcelas,
com o intuito de padronizar o estande de plantas em todo experimento. O estande
de plantas para os experimentos de progénies ap6s o desbaste foi de 62,5 mil plantas
ha'. Para o experimento de populagdes o estande de plantas foi de 55 mil plantas ha-
1.

4.3 Caracteres avaliados

Em ambos os tipos de experimentos, avaliagao de progénies e das populacdes
per se, foram avaliados os seguintes caracteres: dias até o florescimento masculino
(FM, dias), quantidade de dias obtida entre a diferenga do intervalo da data de plantio
e a data em que 50% da parcela apresentar emissao de pélen; dias até florescimento
feminino (FF, dias), quantidade de dias obtida entre a diferencga do intervalo da data
de plantio e a data em que 50% da parcela tiver = 1cm de estilo-estigma visivel; altura
de planta (AP, cm), distancia do nivel do solo até a insergcéao da folha bandeira; altura
de espiga (AE, cm), distancia do nivel do solo até a insercao da espiga superior; €
produtividade de graos (PG, kg ha'), obtida pela pesagem dos graos de todas as
espigas de cada parcela, tendo a sua massa corrigida para a umidade de 14,5%.

4.4 Analises estatisticas

Para os experimentos de avaliacao das populacoes per se, foi realizada analise
de variancia para cada ambiente para avaliar a existéncia de contrastes diferentes de
zero entre as meédias dos caracteres avaliados. As analises individuais para o
delineamento em blocos casualizados foram realizadas com o pacote R “agricolae”
(DE MENDIBURU, 2021), segundo o0 modelo estatistico:

Yij = U+ gi+ b+ e

em que: yj é o valor observado obtido do i-ésimo gendtipo avaliado no j-ésimo
bloco; u € a média geral; gi € o efeito fixo do i-ésimo gendtipo (i=1, 2, ..., 15); bjé o
efeito fixo do j-ésimo bloco (j= 1,2,3); e e; é o0 erro associado a observagao yi;.

Posteriormente, foi realizada a analise de varidncia conjunta para os ambientes
gue apresentaram homogeneidade das variancias residuais. Essas sdo consideradas
homogéneas quando a raz&o entre o maior e 0 menor quadrado médio do residuo for
menor que sete (PIMENTEL-GOMES, 2000) A analise de variancia conjunta foi
realizada com o pacote R “agricolae” (DE MENDIBURU, 2021), de acordo com o
seguinte modelo estatistico:

Yijk = U+ gi tb/aj +ai + gay + ey
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em que: yjk € o valor observado do i-ésimo gendtipo avaliado no k-ésimo
ambiente no j-ésimo bloco (j= 1,2,3); u € a média geral; gi € o efeito fixo do i-ésimo
gendtipo (i=1, 2, ..., 15); b/ai é o efeito do j-ésimo bloco dentro do k-ésimo ambiente;
ax € o efeito fixo do k-ésimo ambiente (k= 1, 2); gai é o efeito fixo da interagéo i-€simo
genodtipo com o k-€simo ambiente; e e;j, € 0 erro aleatorio associado a observagéo
Yijk.

Para os caracteres que apresentaram efeito de populacdes significativo na
analise de variancia individual e conjunta, foi aplicado o teste de Fisher, com auxilio
do pacote R “agricolae” (DE MEMDIBURU, 2021).

AplGs as avaliacbes dos experimentos de progénies, os dados fenotipicos
foram submetidos a andlise estatistica para estimar a variancia das caracteristicas.
Para tanto, usou-se a metodologia de modelos mistos REML/BLUP Restricted
Maximum Likelihood/Best Linear Unbiased Predictor). A adocdo do método de
modelos mistos viabiliza a estimativa dos dados, uma vez que, dentre outros fatores,
se adequa melhor a dados desbalanceados e ajusta os dados aos efeitos
ambientais, potencializando o ganho genético advindo da selecdo (RESENDE e
ROSA-PEREZ, 2001). O modelo individual de cada ambiente é o seguinte:

Yijk = U+ Ggi + 1+ bigyy + eiji

em que: y;j, € o valor observado do i-€simo gendtipo avaliado no k-ésimo
bloco, dentro da j-ésima repeticdo; u € uma constante de todas as observacoes; g;
é o efeito aleatorio do i-ésimo genotipo; 7; € o efeito fixo da j-ésima repetigcédo; by ;€
o efeito aleatério do k-ésimo bloco na j-ésima repeticéo e e;j, € o erro aleatorio
associado a observagao y; .

O seguinte modelo estatistico foi adotado na analise conjunta dos locais:

Yijki = B+ gi+ ar+ gag+ 150+ byt eijr

em que: y;jx; € o valor observado do i-ésimo genotipo avaliado no k-ésimo
bloco, dentro da j-ésima repeticdo no |-ésimo ambiente; © é uma constante
associada a todas as observacoes; g; € o efeito aleatério do i-ésimo genétipo; a; é
o efeito fixo do I-ésimo ambiente; ga;; é o efeito aleatério da interacdo do i-ésimo
gendtipo com o |-ésimo ambiente; 7; ) é o efeito fixo da j-ésima repeticdo dentro do
I-ésimo ambiente; by ;)€ o efeito aleatorio do k-ésimo bloco dentro da j-ésima
repeti¢ao no |-ésimo ambiente; e;;; € 0 erro associado a observagao y; j;.

Através dos modelos acima citados foram estimadas as varidncias
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genotipicas (63), residual (6%) e de interagao gendtipos x ambientes (6;,) na andlise
conjunta e apenas 6; e 62 na analise individual dos ambientes. Os componentes de
variancia foram obtidos através do pacote “Ime4” (BATES, 2014) implementado no
programa R. Os valores preditos para as progénies (BLUP’s) foram usados como
parametro para a selegdo das progénies. As estimativas dos componentes de
variancia foram utilizadas para estimar as herdabilidades com base na média de
progénie em cada ambiente:

R =—t
8+
e para a média dos ambientes:
~2
A2 = afg _
og + % + r(i a

em que r é o numero de repeticdes e a o numero de ambientes (HALLAUER
et al., 2010).

Foram feitas as estimativas de correlacdo de Pearson entre os valores
genéticos dos caracteres dias até o florescimento masculino (FM, dias), dias até o
florescimento feminino (FF, dias), altura de espiga (AE, cm), altura de planta (AP,
cm), e produtividade de graos (PG, kg ha) avaliados para as progénies das 15
populacoes.

Para a selecdo das melhores progénies, foi utilizado o indice de analise
fatorial e gendtipo-idedtipo design (FAI-BLUP) desenvolvido por Rocha et al. (2018).
Essa metodologia € eficiente para selecéo e tem a vantagem de considerar a matriz
de correlacdo entre tratamentos e o sentido de selecdo a ser escolhido pelo
melhorista, a fim de selecionar genétipos mais préximos de um ide6tipo. O indice
apresenta como vantagem seu desenvolvimento combinar o uso de andlise fatorial
e modelos mistos, o0 que permite o uso dos valores genéticos preditos (OLIVEIRA et
al., 2019). A metodologia foi aplicada para a cultura do milho por Peixoto et al. (2021)
e foram obtidos ganhos preditos no sentido desejado. Foram aplicadas duas
estratégias para a selecdo com o indice: a selecao considerando os valores
genéticos de cada caractere avaliado em diferentes ambientes como um novo
caractere e a selecao considerando a média dos dois ambientes.

O numero de ideédtipos gerados € definido com base na combinagéo dos
fatores favoraveis e desfavoraveis a selecdo, segundo a expressédo: NI = 2n, em
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que NI é o numero de ideétipos e n o numero de fatores utilizados na selecéo. O
numero de fatores deve ser igual ao numero de autovalores da andlise de
componentes principais. Esse valor (n) também definiu quantas coordenadas foram
calculadas para cada ide6tipo. Portanto, os ide6tipos foram obtidos pela
combinacao dos fatores favoraveis e desfavoraveis para sele¢cao. Dessa forma, um
fator favoravel deve agregar valores favoraveis para a selegcado, que podem ser o
valor maximo, minimo, a média ou um valor especifico para a caracteristica. Para a
selecao, foram considerados os caracteres FF e PG, sendo o valor favoravel
considerado para esses 0 minimo e maximo, respectivamente. Dessa forma, o
objetivo da selegéo é reduzir o ciclo da cultura e aumentar a produtividade. O carater
FF foi utilizado para redugao do ciclo devido a correlacdo positiva com FM e a
predominancia de protandria na cultura do milho. A partir disso, os ideétipos e suas
coordenadas foram obtidos.

ApGs a obtengéo dos idedtipos, foram calculadas as distancias euclidianas
médias padronizadas entre cada genoétipo e o idebtipo e transformadas para

probabilidade espacial, possibilitando o ranquea-las, segundo:
1

d:

P; = Zl_m—:mi

i=Lj=1 dj;

na qual P;; € a probabilidade do i-ésimo genoétipo ser similar ao j-ésimo

idedtipo, d;; € a distancia genotipo-ideotipo entre o gendtipo i e o idedtipo j. Foram

selecionadas as 20 progénies de maior similaridade com o idedtipo. Também foi
realizada a selecao de 20 progénies pela selecao truncada para PG.

Sabendo-se que por meio dos valores preditos pelo método BLUP se tém o
valor genético das progénies, o ganho de selecao em porcentagem foi estimado por
meio de:

GSy, = w
Xo
em que GS = DS, sendo: GS o ganho de selegdo, DS o diferencial de selecéo e

0 X, representa a média original da populagdo para uma caracteristica em especifico.
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5. Resultados

5.1 Populacoes per se

Em relacdo a precisdo experimental, a estimativa do coeficiente de variagao
(CV%) variou de 1,61 (FM) a 10,46% (PG) em Coimbra e de 1,82 (FM) a 20,17% (PG)
em Vigosa (Tabela 2). A média de PG no ambiente Coimbra foi maior em relagéo a
Vicosa. Enquanto as médias de FM, FF, AP e AE foram maiores em Vigosa em relagéo
a Coimbra. Houve efeito significativo de populagées (P<0,01) para todos os caracteres
nos dois ambientes avaliados. Na andlise conjunta, a estimativa do coeficiente de
variacao (CV%) variou de 1,71 (FM) a 14,46% (PG). Nessa, observou-se efeito de
populagbes (P<0,01) para todos os caracteres e efeito da interacdo populagbes por
ambientes para PG (P<0,01) e FM (P<0,05). O efeito de ambientes foi significativo
para todos os caracteres (P<0,01).

No ambiente de Coimbra, observou-se que as populacoes tropicais BR106,
UFVM100(HS)C2, UFVM200(HS)C3, BR105(S)C1, BRSSM e IPR164 apresentaram
PG maior do que as populagdes temperadas, mistas e tropicais adaptadas aos
ambientes temperados (Tabela 3). As populacdes temperadas, mistas e as tropicais
adaptadas aos ambientes temperados apresentaram menor ciclo e altura de plantas
e espiga do que as populagdes tropicais em Coimbra. Em Vigosa, observou-se que as
populagcbes temperadas, BS17 e BS26, apresentaram as menores médias de PG. As
populacdes tropicais UFVM200(HS)C3, BR106 e UFVM100(HS)C2 apresentaram
médias de PG acima de 6.500 kg ha'. Assim como ocorreu em Coimbra, em Vigosa
as populacées temperadas, mistas e as tropicais adaptadas aos ambientes
temperados apresentaram menores ciclos do que as tropicais. Houve uma
coincidéncia entre os ambientes Coimbra e Vigosa, de modo que, em geral, as
populacdes tropicais apresentaram médias de PG maiores do que as populagdes
mistas, seguido pelas tropicais adaptadas aos ambientes temperados e, por fim, as
populacées temperadas. Assim, houve uma tendéncia das populacoes FS8A(S) e
FS8B(S), populacdes mistas com origem tropical e temperada, apresentarem
comportamento intermediario entre as populagdes tropicais e temperadas. Dessa
forma, para ciclo e altura de plantas, as popula¢des temperadas, mistas e tropicais
adaptadas aos ambientes temperados apresentaram, nos dois ambientes, médias
menores do que as populagdes tropicais. Na analise conjunta, foi possivel observar
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que as populacdes tropicais tiveram destaque com maiores médias de PG do que as
demais populagdes. As populagbes de germoplasma temperado, BS17 e BS26,
apresentaram as menores médias de PG. As populacdes temperadas e as tropicais
adaptadas aos ambientes temperados apresentaram destaque para ciclo e altura de
planta e espiga, pois tiveram menores médias em relagdo as populacdes tropicais.
5.2 Avaliacao de progénies

Em Coimbra, observou-se que as progénies oriundas de populacdes tropicais
apresentaram maiores médias de PG do que progénies derivadas de populacdes
tropicais adaptadas aos ambientes temperados e populagcbes temperadas (Tabela 4).
As progénies da FS8A(S) e FS8B(S), populagbes mistas com origem tropical e
temperada, apresentaram desempenho intermediario para PG entre as populacoes
temperadas e tropicais, com média em Coimbra de 5.406,47 e 4.465,92 kg ha™,
respectivamente. As progénies de meios irmaos oriundas da populagdo BS17 tiveram
médias superiores para PG e AP e AE em relacéo as populagdes tropicais adaptadas
aos ambientes temperados e temperadas no ambiente de Coimbra. As progénies das
populacbées tropicais UFVM200(HS)C3, IPR164, UFVM100(HS)C2 e BR106
apresentaram maiores médias de PG em ambos os locais. Em relagdo ao ciclo,
observou-se que as progénies derivadas de populagbes de germoplasma tropical
adaptado aos ambientes temperados e temperado, com excecdo da BS17,
apresentaram menores médias de FM e FF em ambos os locais. A mesma tendéncia
foi observada para AP e AE, as progénies derivadas de populacbes tropicais
adaptadas aos ambientes temperados e populagdes temperadas, com excec¢do da
BS17, tiveram menores médias para esses caracteres em ambos os locais. Em
Coimbra, verificou-se efeito de progénies significativo (P<0,01) para todos os
caracteres em todos o0s experimentos. Enquanto em Vigosa, o efeito de progénies foi
significativo para todos os caracteres (P<0,01), com excec¢éo dos caracteres FF, AP
e AE no experimento das progénies da populacdo BS17. Em relacdo a precisao
experimental, os coeficientes de variacdo (CV%) variaram de baixos a altos. Em
Vigosa, 0 CV% de PG variou de 14,42 a 34,34% para as progénies derivadas das
populacées UFVM200(HS)C3 e BS17, respectivamente. O CV% de PG foi elevado,
acima de 25%, para as progénies derivadas das populagdes BS17, BS26, BSTL,
FS8B(S) e BS27. Em Coimbra, o CV% variou de 14,26 a 24,58% para as progénies
derivadas das populacbes BRSSM e BSTL, respectivamente. Os valores das
estimativas de herdabilidade foram de média a alta magnitude para todos os
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caracteres em todas as populacdes. Em Vicosa, a h2 foi superior a 0,50 para todos os
caracteres em todas as populagdes, com excecao de FF, AP e AE das progénies
derivadas da populacdo BS17, AE das progénies derivadas da populacdo FS8B(S) e
UFVM200(HS)C3 e PG das progénies derivadas da populagdo BR105(S)C1. Em
Coimbra, a h2 foi superior a 0,50 para todos os caracteres em todas as populacgdes,
com excecao de FM e FF das progénies derivadas da populacdo BS17 e AP e PG das
progénies derivadas da populagao UFVM200(HS)C3.

Em relagdo a analise conjunta, verificou-se efeito de progénies (P<0,01) para
todos os caracteres em todos os experimentos (Tabela 5). Houve efeito de ambiente
para todos os caracteres em todos os experimentos, com excecao dos caracteres AP
e AE no experimento de progénies da populagédo IPR164, FF no experimento de
progénies da populacdo BS29, AP no experimento de progénies da populacdo BS26
e AE no experimento de progénies da populacdo BRSSM. Os efeitos da interacao
progénies por ambientes ndo foram significativos para todos os caracteres em grande
parte dos experimentos. O efeito da interagdo gendtipos por ambientes foi significativo
para PG nos experimentos de progénies das populagdes BR106, BRSSM, BS26,
FS8(B)S e UFVM100(HS)C2. Nos experimentos das populacdes BR106, BS16, BS27,
FS8A(S), FS8B(S) houve efeito significativo da interagdo progénies por ambientes
para FF. O efeito da interacado progénies por ambientes foi significativo para FM nos
experimentos de progénies das populagbes BS16, BS29 e FS8B(S). Os efeitos da
interagdo gendtipos por ambientes foram significativos para os caracteres AP e AE
nos experimentos de progénies das populacoes FS8A(S) e BS26, respectivamente.
Em relagdo a precisdo experimental, os CV% variaram de baixos a altos. O CV% de
PG variou de 13,99 a 30,02% para as progénies derivadas das populagdes
UFVM200(HS)C3 e BS26, respectivamente. O CV% de PG foi elevado, acima de 25%,
para as progénies derivadas das populacées BS26, BS17, BSTL e FS8B(S). Na
analise conjunta, as estimativas de hZ foram de média a alta magnitude para todos os
caracteres em todas as populagoes. As estimativas de hZ de FM, FF, AP e AE foram
altas, acima de 0,70, para todas as populagdes, com excecao das populacées BS17
e UFVM200(HS)C3. Além disso, as estimativas de hZ de PG foram altas para todas
as populagdes, com excecao das populagdes IPR164, BS29 e UFVM200(HS)CS3.
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5.3 Correlacoes entre caracteres

As correlagoes entre os caracteres FF e FM foram significativas pelo teste t
(P<0,05) e de alta magnitude para todos os experimentos, com valores que variaram
de 0,69 (UFVM200(HS)C3) a 0,82 (BRSSM; Fig. 1). As correlacbes entre os
caracteres AP e AE foram significativas (P<0,05) para todos os experimentos com
valores que variaram de 0,64 (BR106 e BS26) a 0,85 (BS17). As correlagbes entre os
caracteres AP e PG foram significativas e de baixa a média magnitude para todos os
experimentos, com valores que variaram de 0,25 (BS29) a 0,58 (BS17). As
correlagbes entre AE e PG foram significativas (P<0,05) e de baixa a média
magnitude, com valores entre 0,27 (BS29) e 0,68 (BS17). As correlagdes entre os
caracteres FF e PG foram significativas e negativas para os experimentos das
progénies das populacoes BR106, BRSSM, BSTL, FS8B(S), IPR164 e
UFVM100(HS)C2 com valores de -0,19; -0,23; -0,28; -0,27; -0,36 e -0,18,
respectivamente. A correlagdo entre FF e PG nao foi significativa para as progénies
das populagées BR105(S)C1, BS16, BS17, BS26, BS27, BS28, BS29, FS8A(S) e
UFVM200(HS)C3. As correlacbes entre os caracteres FM e PG nao foram
significativas para as progénies obtidas pelas populagdes BR106, BR105(S)C1,
BRSSM, BS17, BS26, BS27, BS28, BS29, BSTL, FS8B(S) e UFVM100(HS)C2. As
correlagdes entre caracteres de ciclo (FM e FF) e altura (AP e AE) foram positivas e
de baixa magnitude. As correlacdes entre os caracteres AP e FM foram significativas
(P<0,05) para todos os experimentos, com excecao das progénies das populacoes
BS17 e IPR164. As correlagbes entre os caracteres AP e FF foram significativas
(P<0,05) para todos os experimentos, com excec¢ao das progénies das populagdes
BR106, BS17, BS26 e IPR164. As correlacdes entre os caracteres AE e FM foram
significativas (P<0,05) para todos os experimentos, com excec¢ao das progénies da
populacdo BS17. As correlagcbes entre os caracteres AE e FF foram significativas
(P<0,05) para todos os experimentos, com excecdo das progénies da populacédo
BS17, FS8A(S) e IPR164.
5.4 Ganhos genéticos

O ganho predito com base na selecdo truncada para PG foi alto para o
caractere em selecédo para todas as populacdes (Tabela 6). As populagcées BS17,
BS27, BSTL, BS26, FS8S(S) e BS16 obtiveram ganhos preditos acima de 40% para
PG. Verificou-se que a resposta indireta para os caracteres de ciclo, FM e FF, foi de
pequena magnitude ou negativa quando aplicada a sele¢ao truncada para PG. Nessa
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selecdo, AP e AE apresentaram ganhos positivos e de magnitude consideravel. As
populagdes BS28, BRSM, FS8A(S), BR106, BS16, BS27, BS26, UFVM100(HS)C3 e
BS17 tiveram ganhos estimados acima de 6% para o carater AE. Em contrapartida,
ao aplicar a selecao realizada pelo indice FAI-BLUP para selecao simultanea de FF e
PG, verificou-se ganhos genéticos razoaveis para PG, porém mais equilibrados entre
os demais caracteres.

A selecao proporcionou maiores percentuais de ganhos estimados para PG nas
popula¢des temperadas, tropicais adaptadas aos ambientes temperados e mistas em
relacdo as tropicais. As populagbes BS17, BSTL, BS27 e FS8B(S) apresentaram
ganhos estimados para PG acima de 40% na estratégia de selegdo pela média dos
dois ambientes. A populacao tropical UFVM200(HS)C3 apresentou ganho estimado
para PG menor que as demais populacdes tropicais, de 13,37% na selecao truncada
para PG e 9,34% na selegéo pelo indice. A resposta indireta para AP e AE foi de
pequena magnitude ou negativa quando aplicada a selecéo pelo indice.

A selecdo com base na média dos dois ambientes proporcionou ganhos
expressivos para as populacdes cujos efeitos da interacdo gendtipos por ambientes
nao foram significativos, como para as populagées BR105(S)C1, BS17, BSTL, IPR164
e UFVM200(HS)C3. A selecdo com base nos valores genéticos individuais dos dois
locais proporcionou ganhos em ambos 0s ambientes para as populagdes cujos efeitos
da interacdo gendtipos por ambientes foram significativos: populagées BR106,
BRSSM, BS16, BS27, BS26, BS29, FS8A(S), FS8B(S), UFVM100(HS)C2. As
populacbées BS16, BS28 e BS29 ndo apresentaram ganhos favoraveis para os
caracteres em selecdo ao avaliar a selecdo pelas médias dos dois ambientes, com
valores de ganho para PG de -0.46, -1,16 e 0,09%, respectivamente. Contudo, na
andlise da selegdo com base nos valores genéticos individuais dos dois locais, essas
apresentaram bons ganhos estimados para PG e FF. Os ganhos de PG em Vigosa
foram de 27,04; 19,06 e 10,80% para as populacbes BS16, BS28 e BS29,
respectivamente. Em Coimbra, os ganhos estimados de PG foram de 32,27; 26,55 e
10,53% para as populacdes BS16, BS28 e BS29, respectivamente.

6. Discussao

A SR é um esquema de melhoramento que visa aumentar a frequéncia de
alelos favoraveis e manter a variabilidade genética da populacao (HALLAUER et al.,
2010). Embora seja um método antigo, ainda é muita usada nos programas de
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melhoramento de milho, principalmente para adaptagdo de germoplasma exotico
(HALLAUER e CARENA, 2014; SAN VICENTE e HALLAUER, 1993; HALLAUER,
1992;1994). Os programas de melhoramento das universidades de lowa e North
Dakota realizaram a introducdo e adaptacdo de diversos materiais exoéticos com
objetivo de aumentar a base genética do milho cultivado no cinturdo do milho
(HALLAUER e CARENA, 2014).

A avaliacdo do desempenho dos materiais exoticos introduzidos junto com
materiais adaptados a regiao do programa de melhoramento é de extrema importancia
para obter conhecimento do potencial desses. Na avaliacdo das populacdes per se,
houve diferenca significativa para as populacgdes, ou seja, ha pelo menos um contraste
entre as médias das populacbes que difere de zero. As populacdes tropicais
apresentaram maiores médias em relacdo as temperadas, mistas e tropicais
adaptadas ao clima temperado para PG, ciclo e AE. Diversos autores relatam que as
populagbes temperadas sdo uma boa fonte de genes para precocidade, reducéo de
altura de planta e, além disso, apresentam bom padrao heterético em cruzamento com
populacdes tropicais (ABADASSI e HERVE, 2000; RODRIGUES, 2013; MUSUNDIRE
et al., 2021). Abadassi (2014) avaliou o0 desempenho de trés populac¢des temperadas
e uma tropical adaptada a regido, em ambiente tropical. Ele verificou que as trés
populagdes temperadas apresentaram comportamento mais precoce e com menores
alturas de planta e espiga em relacao as testemunhas tropicais. Entretanto, devido a
falta de adaptacao, essas populacdes apresentaram desempenho de PG inferior as
tropicais. Dessa forma, as populacbes temperadas, mistas e tropicais adaptadas aos
ambientes temperados precisam ser adaptadas aos ambientes tropicais através da
selecao recorrente. As populacdées BR106, UFVM100(HS)C2, UFVM200(HS)C3 e
BR105(S)C1 foram desenvolvidas em Minas Gerais pelas instituicoes Embrapa Milho
e Sorgo e Programa Milho®, em Sete Lagoas e Vicosa (MIRANDA et al., 2003; MORO
et al.,, 1981; NOCE, 2004). Por isso, essas populacdes tropicais apresentaram
desempenho superior as demais em todos os ambientes. Contudo, a populacédo
tropical IPR164 teve desempenho intermediario entre as populacdes, pois foi
desenvolvida pelo IAPAR no Parana, onde o clima é subtropical. Assim, ela ndo esta
adaptada as condi¢cdes de Minas Gerais, assim como as demais. As populacdes
mistas, FS8A(S) e FS8B(S), apresentaram desempenho intermediario entre as
populagdes tropicais e temperadas. Essas sao promissoras para o melhoramento per
se por apresentarem PG proxima as populagdes tropicais. Elas foram superiores a
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populagdo BSTL, também de germoplasma misto, pois sdo constituidas de maior
percentual de germoplasma tropical. Além disso, 0 desempenho superior dessas duas
populagcdes em relagcao as populagdes tropicais adaptadas aos ambientes temperados
pode ter ocorrido pela regidao onde essas foram desenvolvidas. As populagdes
FSB8A(S) e FS8B(S) foram obtidas na University of Florida, sul dos Estados Unidos,
onde é mais proximo a ambientes tropicais. Enquanto as demais foram desenvolvidas
na lowa State University, centro-oeste do pais. Abadassi e Hervé (2000) verificaram
que, na introgressao de linhagens temperadas as populacées tropicais, o uso de
materiais mais adaptados a zonas tropicais, como o sul dos Estados Unido junto ao
uso de menores percentuais desses materiais na populagdo final leva ao
melhoramento mais rapido da populacdo. As populacdes tropicais adaptadas aos
ambientes temperados e as populacbes temperadas apresentaram PG abaixo das
demais, porém tém potencial de contribuir com genes para precocidade e reducéo de
altura de plantas e espiga.

A variabilidade genética é pré-requisito para a obtencao de ganhos genéticos
nos programas de melhoramento, e a herdabilidade mensura a proporc¢ao da variagao
fenotipica que é de natureza genética (FALCONER e MACKAY, 1996). Neste estudo,
observou-se variabilidade genética em todas as 15 populagbes para todos os
caracteres. Assim, o0 emprego de algum esquema de selecao devera proporcionar
ganhos em todas as populacoes. As estimativas de hZ para PG foram de média a alta
magnitude e estdo de acordo com o relatado por Rodrigues (2013). A autora avaliou
progénies de meios irmaos e endogamicas derivadas de populacées semiexéticas de
milho em ambiente tropical. As populacdes semiexoticas foram obtidas pelo
cruzamento da populacdo PEX, de origem do Paquistdo, com linhagens tropicais,
seguido por uma geracao de retrocruzamento com a linhagem parental. Relatou-se
estimativas de hZ para PG entre 0,82 e 0,93 em progénies endogamicas e, entre 0,54
e 0,71 em progénies de meios irmaos.

Em relacéo a interacdo progénies x ambientes, para maioria das populagoes,
nao se observou efeito (P > 0,05). Desse modo, ndo ha resposta diferencial das
progénies frente as variacbes ambientais e a selecdo para as melhores progénies
dessas populacées pode ser realizada com base na média dos dois ambientes
(BERILLI et al., 2013; VALADARES et al., 2021). Em contrapartida, nas populagcdes
em que foi observado interagdo progénies x ambientes, a selecao deve ser realizada
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de forma separada para cada ambiente a fim de capitalizar a interagdo (CARVALHO
et al., 2007).

O tipo de progénie avaliado gerou diferencas de desempenho entre as
populacdes. As progénies avaliadas das populacdes UFVM200(HS)C3 e BS17 sao de
meios irmaos. As progénies da populacdo BS17 apresentaram desempenho superior
as populacoes tropicais adaptadas aos ambientes temperados e as temperadas, o
que nao ocorreu na avaliacao das populacdes per se. As demais populacdes foram
estruturadas em progénies endogamicas, portanto apresentaram depressao por
endogamia, principalmente para PG. Resultados similares foram relatados por
AHMED et al. (2020) que compararam os parametros genéticos de progénies de
meios irmaos e endogamicas derivadas de uma populagcédo subtropical. Da mesma
forma, a populacao UFVM200(HS)C3 obteve destaque entre as demais populacoes.
Nessa populacdo, além do tipo de progénie avaliada, deve-se considerar que essa foi
obtida pelo terceiro ciclo de SR, ou seja, tem médias maiores e esta adaptada a regido.

A correlacdo entre caracteres mostra o0 grau de associacdo entre dois
caracteres. Dessa forma, é importante para a SR, pois a selecdo para um caractere
pode gerar uma resposta indireta em outro (CRUZ et al.,, 2012). A correlacédo
significativa e de alta magnitude observada entre os caracteres FF e FM indica que os
caracteres sao fortemente relacionados e a selegéo para reducdo de FF ira gerar
resposta indireta de reducao no FM. MAPHUMULO et al. (2015) relataram correlagao
entre FF e FM de 0,97 avaliando hibridos comerciais. A associacao positiva entre PG
e arquitetura de plantas é um desafio para o melhoramento, pois busca-se
desenvolver materiais que sejam mais produtivos e com menores AP e AE. Plantas
mais baixas e com menores alturas de espiga sdo0 menos suscetiveis ao acamamento
e mais eficientes na fotossintese (SANGOI et al., 2002). Diversos autores relataram
correlagdes similares entre AP e PG (MAPHUMULO et al., 2015; CARGNELUTTI
FILHO et al., 2010; MALIK et al., 2005) e AE e PG (MALIK et al., 2005). A correlagao
entre FF e PG foi negativa e significativa para progénies derivadas das populagées
BR106, BRSSM, BSTL, FS8B(S), IPR164 e UFVM100(HS)C2 e nao significativa para
as demais. Diversos trabalhos na literatura relataram correlagdes entre FF e PG de
natureza negativa e significativas (SUJIPRIHATI et al., 2003; ABDELMULA e SABIEL,
2007; MALIK et al., 2005). MUHAMMAD et al. (2011) encontraram resultados similares
com correlagédo entre FF e PG negativa e ndo significativa. A correlagdo negativa entre
esses indica que a precocidade esta relacionada com maiores PG. Verificou-se
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correlagdo positiva, de baixa magnitude e significativa entre AE e FF para a maioria
das populagdes, 0 que significa que plantas mais precoces tendem a apresentar
menores alturas de espigas.

Com relagéo ao ganho de selecao, observou-se que o ganho predito com base
na selecao truncada para PG foi elevado para o caractere em selecdo e de baixa
magnitude ou negativo para FM e FF em todas as populagbes. Em contrapartida, as
respostas indiretas para AP e AE via sele¢ao truncada para PG foram no sentido de
aumenta-los. O objetivo do melhoramento € obter plantas mais produtivas e com
menores alturas de planta e espiga, visto que plantas com maiores alturas de planta
e espiga tendem a acamar (SANGOI et al., 2002). Dessa forma, a selecao através do
indice € uma alternativa para obter ganhos entre caracteres correlacionados
(EDMEADES et al.,, 2017; ROCHA et al., 2018). A selecao através do indice
proporcionou ganhos mais equilibrados para todos os caracteres, de modo que
ocorreu uma resposta indireta para reducédo de FM, visto que esse esta fortemente
correlacionado com FF. Os caracteres AP e AE tiveram ganhos preditos de baixa
magnitude ou negativos na selecao pelo indice, o que condiz com a correlacao positiva
estimada de FF com AP e AE e favorece a selecao de plantas mais baixas e com
menores alturas de inser¢ao da espiga.

A populacao tropical UFVM200(HS)C3 se encontra no terceiro ciclo de SR
obteve menor ganho predito para PG tanto na selecao truncada, quanto na selecao
através do indice em relacao as demais populacées. Embora a populacédo apresente
médias altas para PG, ainda h& variabilidade genética e, por isso, € possivel a
obtencdo de ganhos genéticos com os ciclos de SR. Berilli et al. (2013) relataram
ganho predito para PG de 12,90% na selecao de progénies irmaos completos
superiores no décimo primeiro ciclo de SR reciproca.

Os ganhos preditos para PG das populagdes temperadas e tropicais adaptadas
ao clima temperado foram bastante elevados quando comparados com o0s das
populagdes tropicais, 0 que demostra o potencial de melhoramento delas. Elas nao
sao adaptadas a ambientes tropicais, apresentam menores médias, e tem muita
variabilidade, o que possibilita obtencdo de maiores ganhos (EDMEADES et al.,
2017). Esses ganhos também foram superiores aos encontrados na literatura para
selecao de progénies de meios irmaos e endogamicas em milho (CANDIDO et al.,
2011; CARVALHO et al., 2002; AJALA et al., 2009).
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A presencga de interagdo progénies x ambientes indica que essas progénies
apresentam comportamento diferencial frente as variagdes ambientais. Nesses casos,
a selecdo deve ser realizada para cada ambiente. O uso do indice de selecao
multiambientes permite a selecao de progénies que se destacam em ambos o0s
ambientes (ROCHA et al., 2018; PEIXOTO et al., 2021). As populagdes BR106,
BRSSM, BS16, BS26, BS27, BS29, FS8A(S), FS8B(S) e UFVM100(HS)C2
apresentaram melhores resultados quando as melhores progénies foram
selecionadas com base nos valores individuais de cada ambiente. Dessa forma, foi
possivel capitalizar a interac&o progénies x ambientes e obter ganhos satisfatérios em
ambos o0s locais. As populacbes BR105(S)C1, BS17, BSTL, IPR164 e
UFVM200(HS)C3 apresentaram promissores resultados pela selecao pelo indice com
base na média dos dois ambientes. A interacdo progénies por ambientes nao foi
significativa nas progénies dessas populagées, portanto, foi possivel realizar a selecéo
com base na média dos dois ambientes. A populacao BS28, apesar de ndo apresentar
efeito de interacdo progénies por ambientes, teve melhor ganho predito quando a
selecao foi realizada com base nos valores individuais de cada ambiente. A resposta
negativa ou de baixa magnitude de PG também foi observada para selecdo de
progénies das populacdes BS16 e BS29 com base na média dos dois ambientes. Isso
pode ter ocorrido devido a correlagdo positiva, mesmo que nao significativa,
encontrada entre os caracteres FF e PG nessas trés populagcbes. Dessa forma, pela
selecao com base na média dos dois locais os caracteres FF e PG foram agrupados
no mesmo fator pela selecdo do FAI-BLUP e n&o foi possivel obter ganhos no sentido
desejado para PG e FF simultaneamente.

7. Conclusao

As populagdes tropicais BR106, UFVM100(HS)C2, UFVM200(HS)C3 e
BR105(S)C1 obtiveram destaque no desempenho per se. As populacbes mistas
FSBA(S) e FS8B(S) apresentaram desempenho promissor e podem ser utilizadas
para a obtencao de popula¢cées melhoradas. As populagdes tropicais adaptadas aos
ambientes temperados e as temperadas apresentaram bom potencial em contribuir
com genes para reducdo de altura de planta e espiga e podem ser utilizadas em
programas de SR reciproca para melhoramento interpopulacional.

As populacdes apresentaram variabilidade genética, ou seja, é possivel a
selecdo de progénies superiores para os caracteres dias até o florescimento
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masculino, dias até florescimento feminino, altura de espiga, altura de planta e
produtividade de graos.

A selecédo pelo indice € a melhor estratégia para selecdo das progénies
superiores para aumento de produtividade de grdos e reducdo de dias até o
florescimento feminino. A selecdo com base nos valores individuais dos dois
ambientes apresentou maiores ganhos para as populagées BR106, BRSSM, BS16,
BS26, BS27, BS28, BS29, FS8A(S), FS8B(S) e UFVM100(HS)C2. A selecdo com
base na média dos ambientes apresentou maiores ganhos para as populagcdes
BR105(S)C1, BS17, BSTL, IPR164 e UFVM200(HS)C3.
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Tabela 1. Caracteristicas das 15 populagdes de milho tropical e temperado usadas neste estudo
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Cultivar Cadigo TextuEa do Ciclo Instituicao Origem Ambiente~de Tipond(_e An? d? Numero de progénies
Grao Adaptacao progénie avaliacao
IPR164 IPR164 Semiduro P IAPAR Tropical Tropical S1 2021/2022 200
BR105(S)C1 BR105 Semiduro S Programa Milho® UFV/ Tropical Tropical St 2021/2022 200
M EMBRAPA Milho e Sorgo

BR106 BR106 Semidentado S EMBRAPA Milho e Sorgo Tropical Tropical S1 2021/2022 200
BR Sol da Manha BRSSM Duro P EMBRAPA Milho e Sorgo Tropical Tropical S1 2021/2022 200
UFVM100(HS)C2 M100C2 Semidentado S Programa Milho® UFV Tropical Tropical S1 2020/2021 200
UFVM200(HS)C3 M200C3 Semidentado S Programa Milho® UFV Tropical Tropical HS 2021/2022 200
BS16 BS16 Semidentado P lowa State University Tropical Temperado S1 2021/2022 200
BS17 BS17 Dentado P lowa State University Temperado Temperado HS 2021/2022 100
BS26 BS26 Dentado P lowa State University Temperado Temperado S1 2021/2022 150
BS27 BS27 Dentado P lowa State University Tropical Temperado S1 2021/2022 200
BS28 BS28 Dentado P lowa State University Tropical Temperado S1 2020/2021 170
BS29 BS29 Dentado P lowa State University Tropical Temperado S1 2020/2021 180
BSTL BSTL Dentado - lowa State University Trop/Temp. Temperado S1 2021/2022 150
FSA8(S) FSA8(S) Dentado - University of Florida Trop/Temp. Temperado S1 2021/2022 200
FSB8(S) FSB8(S) Dentado University of Florida Trop/Temp. Temperado St 2021/2022 195

N, P e SMP ciclo normal, precoce e semiprecoce, respectivamente.
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Tabela 2. Resumo da andlise de variancia para os caracteres dias até o florescimento
masculino (FM, dias), dias até o florescimento feminino (FF, dias), altura de espiga
(AE, cm), altura de planta (AP, cm) e produtividade de grdos (PG, kg ha™') mensuradas
em 15 populacées de milho avaliadas em dois locais de Minas Gerais. Safra 2021/22

Quadrado Médio

Parametros FM FF AP AE PG
Coimbra
Bloco 1,36 0,96 29,75 68,72 15.780,95
Populacées 65,04** 58,55** 1.584,16** 1.155,27** 18.801.342,45**
Residuo 1,09 1,74 128,55 1371 372.371,32
Média 65,16 65,76 229,17 120,48 5.831,46
CV% 1,61 2,01 4,95 9,72 10,46
Vicosa
Bloco 1,44 3,13 209,97 94,17 1.418.614,04

Populacbes 48,14**  48,5™ 879,78™ 829,31  8.249.431,54**
Residuo 1,45 3,64 24414 150,08 699.022,24

Média 66,21 67,74 238,96 128,99 4.145,55

CV% 1,82 2,82 6,54 9,50 20,17
Analise Conjunta

Bloco 0,08 1,56 182,79 13,44 366.512,38

Populagbes 111,4* 105,17** 2.148,12** 1.810,89"" 24.168.054,78**
Ambientes 12,68** 63,61 1.850,61** 1.446,94** 70.807.328,97**

GxA 2,66" 3,65 334,42 184,41 2.267.341,84**
BxA 2,41 0,96 41,69 136,63 845.138,53
Residuo 1,26 2,64 183,07 143,22 526.451,94
Média 65,67 66,71 233,90 124,59 5.017,57
CV% 1,71 2,43 5,78 9,61 14,46

** e * significativo a 1% e 5% de probabilidade, respectivamente pelo teste qui
quadrado
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Tabela 3. Estimativas das médias para os caracteres dias até o florescimento masculino (FM, dias), dias até o florescimento feminino (FF,
dias), altura de espiga (AE, cm), altura de planta (AP, cm), e produtividade de graos (PG, kg ha™') das 15 populagdes avaliadas nos dois
locais e na média de locais na safra 2021/22

~ Coimbra Vicosa Conjunta
Populacoes
FM FF AP AE PG FM FF AP AE PG FM FF AP AE PG

BR106 70,00 69,00 253,33 148,33 9.831 69,33 71,33 251,25 142,08  6.561 69,67 70,17 252,29 145,21  8.196
UFVM200(HS)C3 68,67 69,33 244,58 125,00 9.129 68,67 70,67 255,83 135,42  6.935 68,67 70,00 250,21 130,21  8.032
UFVM100(HS)C2 72,00 72,67 253,00 150,83 9.185 71,33 72,33 262,92 157,50 6.503 71,67 72,50 257,96 154,17  7.844
BR105(S)C1 70,67 70,67 248,33 142,50 7.644 70,33 72,67 264,58 163,33  4.963 70,50 71,67 256,46 152,92  6.303
BRSSM 65,00 66,33 244,75 132,42 7579 6533 67,33 238,33 127,92  4.377 65,17 66,83 241,54 130,17 5.978
FS8A(S) 65,33 66,33 234,00 111,25 6.168 67,33 69,67 248,33 122,92  4.929 66,33 68,00 241,17 117,08  5.549
FS8B(S) 67,67 69,00 252,92 134,17 5820 68,00 68,67 228,33 118,75  4.029 67,83 68,83 240,63 126,46  4.925
BS29 61,00 61,67 220,33 11542 5825 63,50 64,00 225,63 119,38  3.592 62,25 62,83 222,98 117,40 4.709
IPR164 71,67 71,33 228,58 120,42 6.603 72,33 71,67 221,25 118,33  2.640 72,00 71,50 224,92 119,38  4.622
BS28 59,00 59,67 171,50 7542 4697 57,33 58,33 197,08 94,58  4.327 58,17 59,00 184,29 85,00 4.512
BS27 60,00 60,33 233,75 120,75 3.760 62,00 63,50 243,13 137,50 2.955 61,00 61,92 238,44 129,13  3.358
BS16 60,33 60,33 206,25 104,00 3.108 62,67 63,00 237,08 123,75 3.433 61,50 61,67 221,67 113,88  3.271
BSTL 62,33 63,67 217,75 107,25 2.893 63,67 66,33 237,08 126,67 2.074 63,00 65,00 227,42 116,96  2.483
BS17 63,67 64,33 226,08 114,25 2969 65,00 68,00 235,00 122,50 1.551 64,33 66,17 230,54 118,38  2.260
BS26 60,00 61,67 202,42 105,25 2.260 63,00 65,00 233,75 121,25 2.026 61,50 63,33 218,08 113,25 2.143
Média geral 65,16 65,76 229,17 120,48 5.831 66,21 67,74 238,96 128,99 4.146 65,67 66,71 233,90 124,59 5.018
DMS-t 1,75 2,21 18,96 19,58 1021 1,91 3,03 24,71 19,36 1334 1,27 1,83 15,23 13,47 821
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Tabela 4. Estimativas de parametros genéticos para os caracteres dias até o florescimento
masculino (FM, dias), dias até florescimento feminino (FF, dias), altura de espiga (AE, cm),
altura de planta (AP, cm), e produtividade de graos (PG, kg ha™') mensurados em progénies
derivadas de 15 populac¢des de milho

Param. FM FF AP AE PG FM FF AP AE PG
Vicosa Coimbra
BR105(S)C1
G: 4,25** 413** 106,47** 72,96** 388.861** 291** 4,89** 133,87** 97,48** 665.458**
62 3,73 536 19765 119,85 1.076.303 1,32 1,57 104,07 89,46 512.336
hZ 0,70 0,61 0,52 0,55 0,42 0,82 0,86 0,72 0,69 0,72
CV% 2,64 3,08 6,28 8,52 22,84 1,65 1,74 4,45 7,20 14,94
Max. 77,17 78,59 24239 145,33 6.693 74,32 80,53 251,20 150,03 7.184
Min. 68,47 70,40 206,09 113,30 3.368 65,35 65,88 203,19 109,47 2.888
Média 73,21 75,06 223,72 128,56 4.542 69,76 72,07 229,06 131,39 4.791
BR106
G2 3,57 3,57** 221,15* 134,78** 1.107.357** 3,41** 493 114,29** 115,49** 925.239**
62 221 239 141,17 111,53 922.406 1,70 2,63 168,90 94,56 984.754
h2 0,76 0,75 0,76 0,71 0,71 0,80 0,79 0,58 0,71 0,65
CV% 2,04 212 5,49 9,06 18,35 1,82 2,26 6,26 8,69 17,40
Max. 77,66 77,21 256,06 147,05 7.850 77,52 78,14 229,92 137,98 8.084
Min. 67,35 67,84 177,10 81,85 3.084 67,11 67,49 184,87 84,41 2.671
Média 72,87 72,99 216,45 116,51 5.233 71,66 71,83 207,73 111,93 5.703
BRSSM
G2 5,41 599* 194,74 104,22** 1.032.136** 4,53** 7,07** 191,75 119,77** 1.060.034**
62 226 2,57 122,89 101,03 735.022 1,66 2,67 75,05 63,44 460.005
h2 0,83 0,82 0,76 0,67 0,74 0,84 0,84 0,84 0,79 0,82
CV% 2,07 2,18 5,40 9,28 19,47 1,82 2,29 4,20 7,25 14,26
Max. 76,69 78,56 246,81 136,64 6.615 77,56 77,78 241,36 134,29 7.458
Min. 67,18 67,44 174,34 85,01 2.345 66,03 65,16 170,27 78,95 2.367
Média 72,76 73,56 205,27 108,27 4.402 71,03 71,44 206,05 109,83 4.754
BS16
G2 3,33"* 4,71 174,65 108,65 468.056** 4,14** 499" 156,83* 115,16"* 544.760**
62 3,16 390 150,13 100,23 413.496 155 236 107,54 77,60 280.864
h2 0,68 0,71 0,70 0,68 0,69 0,84 0,81 0,74 0,75 0,80
CV% 2,72 297 6,26 11,08 22,31 1,98 2,41 5,49 10,15 20,69
Max 68,72 70,66 228,61 114,47 4.692 67,48 69,46 219,33 112,36 4.506
Min. 61,09 60,61 165,78 68,27 1.602 58,64 59,76 150,19 65,98 757
Média 65,45 66,56 195,85 90,35 2.881 62,86 63,80 189,02 86,83 2561
BS17
GF 1,04 1,11 78,42 56,06 1.245.480** 0,79** 1,02** 84,85** 82,77** 1.648.741**
62 1,72 4,18 24453 196,16 831.960 2,18 2,80 82,46 87,99 550.802
h2 0,55 0,35 0,39 0,36 0,75 0,42 042 0,67 0,65 0,86
CV% 1,83 2,77 7,37 12,89 34,34 222 245 3,95 7,90 18,40
Max. 73,74 75,08 223,91 117,75 5.748 68,04 70,05 248,49 137,51 7.320
Min. 69,72 72,49 198,19 96,91 1.027 65,11 66,89 209,00 100,18 1.796
Média 71,83 73,75 212,08 108,67 2.656 66,54 68,34 229,76 118,70 4.033
BS26
G; 2,29** 3,56** 199,59** 103,07** 479.838** 2,59** 3,98** 187,01 84,8** 732.512**
62 1,99 2,69 134,28 72,52 477.559 0,69 1,53 84,82 69,90 290.582
h2 0,70 0,73 0,75 0,74 0,67 0,88 0,84 0,82 0,71 0,83
CV% 213 242 6,27 9,81 33,08 1,33 1,93 5,06 10,15 20,40
Max. 70,14 71,77 21254 107,51 3.489 66,05 68,96 212,20 103,38 5.152
Min. 63,17 62,70 156,54 62,88 887 58,10 59,31 149,70 62,42 791
Média 66,36 67,66 184,95 86,78 2.088 62,50 63,94 181,85 82,37 2.642
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Param. FM FF AP AE PG FM FF AP AE PG
Vigosa Coimbra
BS27
G: 3,65** 6,13** 166,82** 109,94** 770.918**  4,86**  5,03** 169,84** 146,69 886.526**
62 3,14 3,81 11535 117,24 466.790 1,91 2,52 123,92 77,70 378.203
hZ 0,70 0,76 0,74 0,65 0,77 0,84 0,80 0,73 0,79 0,82
CV% 2,65 2,87 5,17 10,09 26,23 2,15 2,42 5,61 8,95 19,28
Max. 70,94 73,45 237,90 128,16 6.244 68,48 70,24 22489 123,72 7.510
Min. 62,87 62,77 180,93 84,19 731 59,28 60,90 172,23 69,03 1.194
Média 66,84 68,15 207,78 107,32 2.604 64,32 65,48 198,44 98,50 3.190
BS28
G: 2,62* 3,32** 227,69** 122,21** 553.008**  3,55**  3,53** 183,68** 91,31** 382.175**
G2 2,00 2,51 75,47 47,55 470.586 1,69 2,27 108,11 56,16 384.828
h2 0,72 0,73 0,86 0,84 0,70 0,81 0,76 0,77 0,76 0,67
CV% 2,53 287 5,44 9,43 21,76 2,42 2,73 7,65 13,49 24,41
Méax 59,87 60,20 201,32 103,12 4,943 58,66 60,96 167,27 79,99 4.356
Min. 53,72 50,41 128,62 49,23 1.838 50,18 51,27 109,02 36,21 1.258
Média 56,00 55,23 159,83 73,13 3.152 53,58 55,18 136,00 55,56 2.541
BS29
G2 4,43** 3,83** 165,87** 129,1** 898626,45** 2,4** 5,22** 185,11** 84,54** 427983,42**
62 2,49 2,48 90,97 69,05 875174,04 1,97 3,31 90,06 56,12  963850,18
h2 0,78 0,76 0,78 0,79 0,67 0,71 0,76 0,80 0,75 0,47
CV% 2,51 2,53 5,01 8,64 18,89 2,29 2,91 5,52 8,93 22,56
Max. 66,67 67,38 220,52 132,20 6874,47 65,54 67,19 200,89 113,36 5549,18
Min. 57,74 57,83 157,45 73,22 3186,43 58,45 57,70 143,68 66,25 3026,00
Média 62,87 62,16 190,28 96,22 4953,61 61,30 62,47 171,81 83,88 4352,34
BSTL
G: 3,81 6,09 191,85 166,31** 494.582**  4,30** 6,24* 159,31** 124,49** 828.508**
62 1,89 3,01 108,36 73,18 463.685 2,35 3,39 129,58 87,08 363.865
hZ 0,80 0,80 0,78 0,82 0,68 0,79 0,79 0,71 0,74 0,82
CV% 2,02 247 5,36 8,94 29,59 2,30 2,67 6,14 10,70 24,58
Max 73,14 76,70 221,48 129,17 4.329 70,95 76,27 212,29 120,22 7.268
Min. 62,33 64,23 163,64 69,74 1.397 61,92 63,69 152,46 64,84 978
Média 67,94 70,16 194,31 95,72 2.301 66,60 68,96 18537 87,18 2.454
FS8A(S)
G: 1,34 2,26** 243,47** 127,62** 729.766**  1,91**  3,65" 154,83** 83,75** 716.951*
62 1,52 242 111,49 82,98 641.372 1,39 2,02 96,78 74,40 777.838
h2 0,64 0,65 0,81 0,75 0,69 0,73 0,78 0,76 0,69 0,65
CV% 1,72 2,14 4,84 8,67 19,60 1,74 2,06 4,63 8,54 16,31
Méax 73,98 76,39 255,29 129,85 6.433 71,32 73,86 246,67 130,25 6.999
Min. 68,56 69,90 186,80 78,41 2.033 64,35 65,69 182,41 82,93 3.737
Média 71,57 72,85 218,06 105,07 4.085 67,72 69,15 212,53 101,01 5.406
FS8B(S)
G2 2,15** 3,07** 114,59** 37,16 658.148**  2,64** 1,92 173,08** 92,28** 969.032**
52 1,21 2,63 9527 84,94 688.096 1,43 1,82 125,62 105,87 582.607
h2 0,78 0,70 0,71 0,47 0,66 0,79 0,68 0,73 0,64 0,77
CV% 1,58 2,26 5,13 10,01 27,30 1,79 1,97 5,56 10,30 17,10
Max. 75,09 76,10 222,56 105,21 6.266 71,71 73,56 234,46 119,29 7.709
Min. 67,29 69,09 169,58 80,33 1.687 63,84 65,76 173,32 81,69 2.571
Média 69,67 71,86 190,23 92,06 3.038 66,90 68,51 201,75 99,86 4.464
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Param. FM FF AP AE PG FM FF AP AE PG
Vicosa Coimbra
IPR164
62 1,39** 256** 163,8** 111,52** 954.010** 2,18** 3,15** 139,28** 147,51** 753.515**
82 0,92 223 101,06 74,86 742.284 1,30 1,69 148,92 98,05 1.751.483
h2 0,75 0,70 0,76 0,75 0,72 0,77 0,80 0,65 0,75 0,46
CV% 1,33 2,06 4,80 7,54 15,40 1,56 1,75 6,04 8,85 21,20
Max. 75,05 76,82 239,51 14544 8.125 76,56 82,78 22555 160,66 7.388
Min. 68,67 68,47 179,64 91,41 3.160 69,62 68,80 178,74 88,11 4.241
Média 7237 7239 209,35 11477 5.595 7291 7187 201,96 111,88 6.243
UFVM100(HS)C2
GH 4,69** 6,02** 156,05** 106,79** 1.311.897** 526" 4,1** 247,03* 148,46* 1.157.730**
82 495 7,39 29731 203,61 1.113.039 2,99 2,44 12569 108,50 1.112.452
h2 0,65 062 0,51 0,51 0,70 0,78 0,77 0,80 0,73 0,68
CV% 3,03 367 734 10,14 19,28 2,45 2,18 5,00 8,36 17,61
Max. 78,76 79,45 262,85 165,05 8.038 7444 7581 260,81 158,61 8.540
Min. 69,26 69,54 210,86 121,35 3.310 65,49 66,57 179,69 92,70 3.809
Média 7350 74,17 23504 140,67 5.473 7057 71,65 22427 124,62 5.990
UFVM200(HS)C3
62 0,98** 1,88* 59,95* 31,71* 671.574* 1,07** 0,84** 59,37** 57,95 300.698**
82 1,13 299 8286 83,12 1.243.163 1,15 1,14 151,84 110,12 1.170.013
h2 063 056 0,59 0,43 0,52 0,65 0,60 0,44 0,51 0,34
CV% 1,54 245 3,54 6,25 14,42 1,57 1,53 4,98 7,82 14,41
Max. 71,47 72,93 271,40 155,64 9.806 70,31 72,58 260,26 146,00 8.408
Min. 66,72 68,19 24232 136,52 6.027 66,41 67,21 231,22 119,68 6.647
Média 69,17 70,68 257,40 14596 7.731 68,47 69,71 24729 134,19 7.507
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Tabela 5. Estimativas de parametros genéticos para os caracteres dias até o florescimento masculino (FM, dias), dias até o
florescimento feminino (FF, dias), altura de espiga (AE, cm), altura de planta (AP, cm), e produtividade de grdaos (PG, kg ha™)
mensurados em progénies derivadas de 15 popula¢des de milho com base na média de locais (analise conjunta). Safra 2021/2022

Param. FM  FF AP AE PG FM FF AP AE PG FM  FF AP AE PG
BR105(S)CH BR106 BRSSM
a2 35 469" 11934 8187 515572 341 381" 16143 12061 818357 474~ 622" 18942 11383 037.252*
a2, 010 000 289 410 11.495 0,08 044 739 428  200.003* 024 031 395 000  111.550*
82 255 335 151,02 10526  798.146 196 251 15513 10301  952.686 197 263 9951 7933  596.611
A2 084 085 075 074 0,72 087 082 079 0,81 0,71 089 08 088 085 0,82
CV% 217 242 555 808 19,67 192 217 575 866 18,65 193 220 484 821 17,55
Max. 78,00 81,92 24026 14354  7.568 77.67 7748 24935 14761  7.340 77.84 7960 24829 13463  6.705
Min. 6859 69,19 19510 106,84  2.606 67,08 6848 187,33 87,03 3.027 6736 6699 172,02 77,45 2149
Média 73,68 7548 22141 12703 4542 7287 7343 21667 11720 5234 7276 7358 20599 10853  4.400
BS16 BS17 BS26
a2 327 415%™ 162,94 107,73 503702 085 127 7378% 7474 1400319% 2357 354" 184,05 7823 472792
o2, 043* 0,67 406 412 15.481 0,00 000 2155 242 84.208 0,10 021 1058 13,93* 135.854*
62 237 315 12915 8891  342.975 210 329 150,73 13439  691.767 131 208 10744 7212 378422
A2 0,80 079 083 082 0,84 062 061 060 068 0,87 086 085 085 076 0,74
CV% 235 266 579 1039 21,19 203 247 571 10,61 29,06 173 213 560 980 30,02
Max. 69,38 71,04 22666 11588  4.768 7316 7564 23277 12842 5712 69.65 7237 21434 10724  3.949
Min. 6137 61,80 156,87 68,48 1.300 69,41 7161 19922 94,14 959 6239 6324 15333 6524 746
Média 6565 66,78 19628 90,76 2764 7129 7340 21508 10929  2.862 66,28 67,63 18516 86,67  2.048
BS27 BS28 BS29
a2 417 514 16314 13227 798.808" 2,02 328" 21272 10450 427.034™ 221" 444" 16526 97,57 529.819*
2, 022 046* 555 20’;45' 32.918 012 014 000 479 37.126 110 019 1339 689 105822
3 248 313 12054 9422  418.023 186 241 9134 5204 444915 225 289 9039 62,91 937
A2 0,85 084 083 0,85 0,87 0.85 083 090 087 0,77 067 084 085 084 0,65
CV% 237 260 526 907 24,66 243 280 602 10,02 21,75 238 273 501 826 20,19
Max. 71,06 7245 23558 130,41 6.961 60,94 6127 198,00 9584 4.637 66,64 67,62 217,68 12993  6.189
Min. 6149 6293 180,79 76,21 795 5331 5049 12506 51,12 1824 60,16 57,06 15861 7811  3.415
Média 66,49 68,18 20854 10699  2.622 56,01 5539 158,84 71,98 3.067 63,05 62,17 189,89 9597  4.79




Tabela 5. Continuagéo...
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Param. FM FF AP AE PG FM FF AP AE PG M FF AP AE PG
BSTL FSBA(S) FS8B(S)
& 403" 604" 16645 14455 619763 159" 242" 18184 10599" 641.974™ 211 219 13439 67,09 723.694™
&, 010 005 1461 327 53.066 0,06 055% 1620 0,39 88638 030" 034 956 Oof/F 96.054"
&2 210 326 11912 7919  407.608 145 221 10540 7838 710501 134 222 11037 9418  631.878
B2 0.88 088 082 087 0,83 0.80 074 084 084 0,74 081 075 081 074 0.78
CV% 213 257 559 929 28,20 169 205 465 835 20,21 166 207 552 1041 2644
Max. 7301 7834 22412 13432 5942 7477 7685 25741 13569  6.261 7445 7714 22210 11252 6174
Min. 62,50 64,16 16858 69,63 1.069 67,62 6958 189,38 8021 2.415 6725 6905 16434 7335 1238
Média 6815 70,34 19538 9574 2.263 7135 7251 220,60 106,05 4169 69,86 72,04 19036 9323  3.005
IPR164 UFVM100(HS)C2 UFVM200(HS)Ca
&2 173 278~ 15624 132,61 773196  495% 535 1847 1178 082458 108" 119" 5281 375" 528.797*
2 170E-09 003 0,00 10’§1E' 93.978 019 000 1535 10,05 249.342* 000 0,15 660 830 0
&2 112 193 12385 8539 1224242 416 496 21653 15952 1119294 108 207 11746 9624 1.169.445
h2 086 085 083 086 0,69 081 08 075 072 0,71 080 067 062 057 0,64
CV% 146 192 538 812 20,14 281 304 636 921 18,89 150 203 421 672 13,99
Méx 7586 80,35 23526 156,13  7.167 7707 7806 26555 16888  7.780 7166 7323 27254 15654  9.481
Min. 6898 6891 17879 8828 3.461 6730 6751 19525 10815  3.327 6647 6805 24221 13460  6.062
Média 7250 72,51 206,96 11375 5493 7260 7323 23147 13719 5599 6927 7076 25743 14600  7.727
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Figura 1. Estimativas de correlagcbes entre vetores de valores genéticos dos caracteres dias até o florescimento masculino (FM,
dias), dias até o florescimento feminino (FF, dias), altura de espiga (AE, cm), altura de planta (AP, cm), e produtividade de graos
(PG, kg ha'') avaliados nas progénies das 15 populacdes com base em média de locais

*Significativo a 5% de probabilidade pelo t.
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Tabela 6. Predicdo de ganho genético (%) para os caracteres dias até o florescimento
masculino (FM, dias), dias até o florescimento feminino (FF, dias), altura de espiga (AE, cm),
altura de planta (AP, cm), e produtividade de graos (PG, kg ha') para as 15 populagdes
com base na selecao truncada para PG

Populacoes FMY FF AP AE PG
BR105(S)CH1 -0,12 -0,51 4,37 5,07 24,35
BR106 0,30 0,07 3,78 7,76 21,71
BRSSM -0,30 -0,64 6,19 9,23 35,22
BS16 0,65 -0,30 2,93 7,32 43,26
BS17 -0,08 -0,28 2,68 6,00 60,51
BS26 0,10 -0,33 4,44 6,38 50,80
BS27 0,07 0,65 3,76 7,19 56,75
BS28 0,82 0,83 8,39 10,68 30,51
BS29 -0,26 0,68 1,69 3,58 19,58
BSTL -0,34 -0,82 3,16 5,34 55,43
FS8A(S) 0,32 -0,18 410 7,99 29,33
FS8B(S) -0,16 -0,71 3,16 4,68 47,46
IPR164 -0,36 -0,59 3,26 4,28 22,03
UFVM100(HS)C2 0,09 -0,51 4,42 6,23 25,72
UFVM200(HS)C3 0,42 -0,09 1,78 2,66 13,37

1 Os valores dos ganhos preditos estdo em percentagem.
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Tabela 7. Predicdo de ganho genético (%) para os caracteres dias até o florescimento masculino
(FM, dias), dias até o florescimento feminino (FF, dias), altura de espiga (AE, cm), altura de planta
(AP, cm), e produtividade de graos (PG, kg ha') para as 15 populagdes com base na selecéo
simultanea para FF e PG obtido com emprego do indice FAI-BLUP

Populacdes FM" FF AP AE PG
BR105(S)C1 -2,54 -3,25 0,35 -0,93 17,79
BR106 -2,70 -3,45 1,43 1,20 13,96
BRSSM -3,36 -4,51 0,58 -0,26 23,52
BS16 1,14 1,23 1,69 0,81 -0,46
BS17 -0,78 -1,14 0,97 3,63 45,29
BS26 -1,87 -2,64 1,42 1,72 36,77
BS27 -1,97 -3,13 -0,49 -0,86 42,91
BS28 -0,56 -0,71 -1,31 -2,33 -1,16
BS29 -0,60 -1,13 -1,01 -2,88 0,09
BSTL -2,13 -3,24 1,41 1,02 44,14
FS8A(S) -0,94 -1,93 1,45 2,68 22,34
FS8B(S) -1,08 -2,04 1,62 2,63 40,82
IPR164 -1,80 -2,40 2,08 2,13 16,40
UFVM100(HS)C2 -2,63 -3,55 0,04 0,77 22,33
UFVM200(HS)C3 -0,53 -1,49 0,88 0,98 9,34
BR105(S)C1HN -1,45 -1,76 2,30 2,55 12,72
BR105(S)C1¢© -1,30 -1,90 2,15 2,00 21,95
BR106"™N -2,32 -3,00 1,82 1,03 12,62
BR106¢° -1,71 -2,78 1,35 2,10 13,99
BRSSM*HN -2,97 -3,87 0,88 2,11 18,43
BRSSM ©© -2,20 -3,92 -0,31 0,73 18,13
BS16MN -0,70 -1,79 1,99 6,03 27,04
BS16°° -1,47 -2,33 1,75 4,81 32,27
BS17HN -0,61 -0,65 1,10 2,63 48,31
BS17¢0 -0,17 -0,45 0,87 2,08 32,00
BS26HN -1,34 -2,03 3,01 3,71 37,49
BS26 ¢© -1,37 -2,13 0,79 2,92 33,08
BS27HN -1,36 -2,60 1,34 2,30 40,41
BS27¢0 -1,39 -2,15 0,66 1,92 32,13
BS28HN -1,39 -1,44 4,73 6,26 19,06
BS28¢0 -1,59 -2,19 4,30 5,74 26,55
BS29HN -2,23 -2,19 1,68 1,19 10,80
BS29¢0 -1,22 -2,91 1,29 1,66 10,53
BSTLHN 0,09 -1,30 3,88 7,06 39,60
BSTLCC -0,70 -1,12 2,50 3,91 52,85
FS8A(S) N -0,56 1,44 1,75 5,12 23,80
FS8A(S) ©© -0,40 -1,51 2,06 4,33 16,62
FS8B(S)HN -1,17 -1,80 2,80 3,06 36,62
FS8B(S) ° -0,43 -0,94 3,05 3,55 28,80
IPR164"N -1,17 -1,80 2,28 2,01 15,37
IPR164¢° -1,45 -1,80 2,72 1,99 10,61
UFVM100(HS)C2HN -2,59 -3,25 -0,42 -0,54 21,15
UFVM100(HS)C2°¢° -2,57 -2,87 -1,50 -1,05 18,01
UFVM200(HS)C3HN -0,28 -1,53 0,94 0,91 10,16
UFVM200(HS)C2¢° -0,41 -0,72 0,82 1,49 4,08

7Os valores dos ganhos preditos estdo em percentagem. "N CO: selecdo com base na média dos
dois locais e resposta em Coimbra e Vicosa, respectivamente.



