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Resumo

O objetivo deste trabalho foi propor um método de andlise gréfica para avaiacdo do potencia de
populactes F2 para extracdo de linhagens de milho e classificagdo das populagBes em grupos heteréticos para
produtividade de gréos. Foram avaliadas 30 populagbes F2, cruzadas com dois testadores divergentes e
representantes dos grupos heteréticos Flint e Dent, em experimentos conduzidos em trés locais, no ano agricola
2008/09. Foram preditos os efeitos genotipicos via modelos mistos, sendo esses valores plotados em um grafico
de dispersdo. Foi possivel a definicao de grupos heterdticos das novas populagdes-fonte e identificacéo daguelas
mais promissoras para extragéo de linhagens. Além disso, foram identificadas populagdes com baixo mérito
genético, possibilitando o descarte destas antes da derivacdo de linhagens. Conclui-se que a utilizagdo do
método de andlise gréfica dos valores genotipicos pode promover maior eficiéncia para programas de
melhoramento de milho que visam ao desenvolvimento de hibridos.

Introducédo

A utilizagdo de testadores para avaliagdo do potencial de novas linhagens € uma pratica rotineira nos
programas de melhoramento de milho que visam ao desenvolvimento de hibridos comercias. Na primeira fase
do programa sdo definidas populagbes fonte, das quais sdo derivadas novas linhagens, ainda com baixa
endogamia (familias S,, por exemplo). O mérito genético destas novas linhagens €, entdo, posto a prova em
ensaios de hibridos top-crosses, obtidos através de cruzamentos destas progénies com testadores apropriados.
Geramente os testadores sdo linhagens-€lite de grupos heteréticos complementares e divergentes, que ja sdo
utilizadas comercialmente, associando praticidade e seguranca ao processo de seleco de novas linhagens.

Li et al. (2007) relatam que bons testadores devem apresentar facilidade de uso, pela alta capacidade de
producéo de pdlen e de gréos e boas caracteristicas agrondmicas, como a resisténcia a0 acamamento e
guebramento, e ciclo precoce. Além disso, para maior eficiéncia do programa de melhoramento, devem ser
utilizados poucos testadores, sendo sugerido que apenas dois testadores divergentes devem ser suficientes para
discriminagdo correta das novas linhagens em top-crosses.

Se existem testadores eficientes para discriminacdo de linhagens, o desempenho dos hibridos top-
crosses €, usuamente, considerado como o principal critério na escolha de grupos de linhagens para hibridacao
(MELCHINGER, 1999). Vasa et al. (1992) promoveram a formagdo de grupos heteréticos entre 92 linhagens
de milho tropica do CIMMYT, baseando-se em parémetros genéticos obtidos da andlise dos hibridos top-
crosses, consideraramndo-se os cruzamentos com duas linhagens de gréos duros e duas linhagens dentadas,
como testadores. As linhagens que mostravam efeitos negativos para capacidade especifica de combinacdo
(CEC) com os testadores dentados, mas CEC positiva com os testados de gréos duros foram classificadas em
um grupo A; enquanto que, se 0 comportamento quanto a expressao dos efeitos de CEC eram contrarios ao
estabelecido para o grupo A, as linhagens foram classificadas em um segundo grupo (B).

Desta forma, percebe-se que a correta alocacdo de linhagens em grupos heteréticos bem definidos
proporciona 0 aumento na eficiéncia seletiva e evita alocagdo de esforgos e recursos no desenvolvimento e teste
de hibridos top-crosses que seriam descartados (Barrios, et a. 2009; Pinto et a. 2001). Entretanto, nem sempre
se tem informagdo a priori do grupo heterético a que pertencem as novas popul agdes fontes, das quais poderdo
ser derivadas centenas de novas familias endogamicas para testes no programa de melhoramento. Portanto, o
objetivo deste trabalho foi avaliar o potencial de 30 populacdes F2, para extracdo de linhagens de milho e
classifica-las em grupos heteréticos de acordo com o desempenho de seus cruzamentos com dois testadores
divergentes pertencentes ao Programa de Melhoramento de Milho da Embrapa Milho e Sorgo.

Material e Métodos

Foram avaliados 60 cruzamentos teste, sintetizados a partir da polinizagdo de 30 populagdes F2 por
duas linhagens-€lite divergentes, representantes dos grupos heteréticos Duro (ou Flint) e Dentado (ou Dent),
pertencentes ao programa de melhoramento de milho da Embrapa Milho e Sorgo. Os cruzamentos foram obtidos
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em 2007, e as avaliaghes de campo foram conduzidas no ano agricola de 2008/09 nas localidades de Sete
Lagoas— MG, Londrina— PR e Goidnia— GO, em &reas experimentais pertencentes a Embrapa.

Foram avaliados os 30 cruzamentos teste das populagdes F2 com a linhagem Flint e os 30 cruzamentos
destas populagbes com a linhagem Dent, mais trés testemunhas comuns, totalizando 63 tratamentos, em sete
ensaios instalados no delineamento de blocos ao acaso, cada um com 33 tratamentos e duas repeticoes,
separando-se 0s cruzamentos por ensaio, de acordo com o grupo heterético do testador utilizado. Desta forma,
considerando-se a andlise agrupada, existe desbalanceamento de dados, pois somente as trés testemunhas
estiveram presentes em todos os ensaios. Além disso, houve também desbalanceamento de ambientes, sendo
instalados quatro ensaios para avaliaco das populagdes cruzadas com o testador Flint (Sete Lagoas — 1; Sete
Lagoas — 2; Londrina — 1 e Goiania — 1) e trés para avaliacdo das populacbes cruzadas com o testador Dent
(Sete Lagoas — 3; Londrina— 2 e Goiania— 2). A parcela experimental foi constituida por uma linha com 4,0
metros de comprimento, com espacamento de 0,80 m entre linhas, com plantio de cinco sementes por metro
linear. A adubaco de base foi de 400 kg.ha da formulagio 8-28-16, e em cobertura utilizou-se 100 kg.ha™* de
nitrogénio, parcelados em duas aplicagtes nas fases de 4 e 8 folhas completamente expandidas.

Os dados de produtividade de gréos (PG) foram utilizados para este estudo, sendo esta caracteristica
corrigida para 13% de umidade e convertida para kg por hectare. Devido ao ato grau de desbalanceamento dos
dados foi adotado um método de modelos mistos, que permite a obtengdo de val ores genotipicos de tratamentos,
considerados aeatdrios, livres dos efeitos fixos do modelo, agrupados no vetor de repeticdes, que, neste caso,
contempla os efeitos de locais e de repeticdes dentro de locais, somados a média geral. As andlises estatisticas
foram processadas utilizando-se 0 modelo 26 do software SELEGEN-REML/BLUP (Resende, 2007a), via
méaxima verossimilhanca restrita (REML), para obtencdo de BLUPs (Best Linear Unbiased Predictor) de
gendtipos, ou valores genotipicos. A significancia dos efeitos do modelo foi verificada via teste de razéo de
verossimilhanca (LRT), pelo teste de Qui-quadrado com 1 grau de liberdade, como indicado por Resende
(2007D).

Os valores genotipicos das combinagdes hibridas entre as populagfes F2 e os testadores foram, entéo,
plotados em um gréfico, onde, o plano cartesiano foi dividido em quatro quadrantes, considerando-se as médias
dos valores genotipicos com cada testador. Adotou-se, ainda, o critério de discriminagdo de popul agdes fontes
mais promissoras pela soma de um desvio padréo genético a media de cada grupo de popul agdes x testador.

Resultados e Discussdo

A média geral de valores genotipicos (VG) da produtividade de gréos foi de 7.614 kg ha (Tabela 1). O
coeficiente de variagdo experimental foi da ordem de 18%, e a estimativa de acurécia, foi de 94%. Segundo
Resende (2007b), ensaios que apresentem valores de acuréacia acima de 90% podem ser considerados de alta
precisdo experimental, sendo que esta é uma medida mais adequada para avaliacdo da qualidade dos ensaios,
pois é pouco influenciada pela média e considera a variancia genética além da variancia do erro.

A variancia do efeito de gendtipos foi altamente significativa (p < 0,01) pelo teste de Qui-quadrado paraa
razdo de verossimilhanca (LRT), demonstrando a existéncia de variabilidade entre as combinactes hibridas
oriundas dos cruzamentos das populagdes F2 com os testadores dos grupos heteréticos Flint e Dent. O efeito da
interacdo gendtipos x ensaios foi ndo significativa para LRT, indicando que os ensaios podem ser considerados
homogéneos. Verifica-se ainda, que a herdabilidade na média dos gendtipos foi de alta magnitude (89%),
considerando a andlise agrupada dos sete ensaios conduzidos na safra 2008/09 (Tabela 1).

A significancia dos efeitos genotipicos permite inferir, ainda, que a escolha dos testadores foi adequada,
pois houve ampla variabilidade genética entre as combinagdes hibridas derivadas dos cruzamentos das linhagens
testadoras com as 30 populagdes F2. Além disso, a correlacdo de Spearman (correlacdo de rank) entre os VGs
das combinactes hibridas dos dois testadores foi de baixa magnitude (-0,06), confirmando que os testadores
apresentam-se divergentes quanto a selecéo de gendtipos em cruzamentos.

Para a classificagéo em grupos heteréticos geralmente sdo avaliados os efeitos de capacidade especificas
de combinagdo, que estéo relacionados aos efeitos genéticos ndo-aditivos, ou a heterose, mas, pouca atencao
tem sido dada a capacidade geral de combinagdo, que € relativa aos efeitos genéticos aditivos, ou, a freqiiéncia
de alelos favoravels dos gendtipos testados. A utilizaggo de popul agdes-fonte que apresentem alta frequiéncia de
alelos favoraveis € um aspecto que ndo pode ser negligenciado, pois esse fator contribui de forma significativa
para construcéo do valor genético de uma cultivar, visto que tanto os efeitos genéticos ndo-aditivos quanto os
aditivos sdo importantes para produtividade de gréos em milho.



Tabela 1. Componentes de variancias, acuracias e coeficientes de variacdo genotipico e residual, obtidos via
REML individual, considerando a andlise agrupada de 63 cultivares de milho, conduzidos em sete ensaios em
blocos incompletos, na safra 2008/09, em Sete Lagoas— MG, Londrina— PR e Goiania - GO.

Efeito Deviance LTR(*9) Componentes de Variancias
Modelo Completo 7143,16 - -

Genotipico (G) 7187,87 4471 633.563,91"
Interacio G x Ensaios (G x E) 7143,18 0,02 24.556,78™

h’mg (Herdabilidade ajustada na média de gentipos) 0,89

Acgen (Acurécia da selecdo de gendtipos) 0,94

CV %% (Coeficiente de variagdo residual) 18,13

Média Geral (kg ha") 7614

"~ significativo a 1%, pelo teste Qui-Quadrado (»<) com 1 grau de liberdade; ™ n&o significativo.

Neste trabalho, € proposto a utilizagcdo dos valores genotipicos diretamente, para determinacéo de
grupos heteréticos de populaces-fonte. Os efeitos genotipicos, obtidos via BLUP, sdo livres dos efeitos de
fatores ambientais fixos, como repeticdes e ambientes, e possibilita a classificacdo de acordo com o desempenho
das combinagBes hibridas com cada testador utilizado. Desta forma, a determinagdo do padréo heterdtico leva
em consideracdo tanto os efeitos genéticos aditivos e ndo aditivos, possibilitando a selegdo de populagdes mais
promissoras para extragdo de novas linhagens, bem como, a escolha de testadores adequados para as linhagens
derivadas das popul acbes sel ecionadas.

A plotagem de valores genotipicos permite a visualizagdo do desempenho das populagdes em
combinagbes com os dois testadores, simultaneamente (Figura 1). Desta forma, a distribuicdo nos quatro
guadrantes formados no plano cartesiano, possibilita a identificagdo de populagbes que combinam bem com o
testador Flint, sendo, portanto, classificadas no grupo heterético complementar (Dent). Assim, linhagens
derivadas dessas populagdes devem ser avaliadas em cruzamentos com testadores Flint. Raciocinio semelhante
deve ser usado para identificacéo de populacbes Flint, ou sgja, aquelas que apresentem altos val ores genotipicos
quando cruzadas com testadores do grupo Dent, sendo que suas linhagens também deverdo ser testadas por
testadores deste grupo heterdtico.

9500

9000 P37126
5
[a)
5 8500 P37131
g P37110 N P37105
e P37115 P37125 ~ Pp37113 .
>< > - >
g 8000 P37119 * :
'Q P37128 P31123
- P37116 P37118
g - Pariol Pa7107 - P37104 = F37103
2 7500 - B - PeTIe s
& P37132 P37111 P37127 + P37108 P37112 P37114
S i P37129 Fariza s - P37106
(o] hd -
o
8 -
(=)
o
<
= 6500
:
[a] 6000

6000 6500 7000 7500 8000 8500 9000

Desempenho genotipico de Populagdes F2 x Testador Flint

Figura 1. Plotagem dos valores genotipicos, para produtividade de gréos (kg.ha®), de populagdes F2 cruzadas
com testadores dos grupos heteréticos Flint e Dent.



Para as popul agdes cruzadas com o testador Flint foi obtida a média geral de produtividade de gréos de
7.550 kg.ha*, com desvio padrdo (DP) de 761 kg.ha, e para as combinagdes com o testador dentado a média
foi 7.599 kg.ha*, com DP de 486 kg.ha*. Com base nestes resultados, foi criado um ponto de corte, cujo valor
foi igua a soma da média com um DP para os cruzamentos com cada testador. Desta forma, para o grupo de
populagdes cruzadas com o testador Flint, o ponto de corte foi de 8.311 kg.ha' e, para os cruzamentos com o
testador Dent, o ponto de corte foi de 8.085 kg.ha™ (linhas tracejadas — Figura 1).

Pela andlise do gréfico, as populactes plotadas nos quadrantes do lado direito podem ser classificadas
como do grupo heterético Dent. Ao se considerar o critério da média somada a um DP, percebe-se que maior
atencdo deve ser dada as populagdes P37114, P37105, P37112, P37106, P37103 e P37123, pois superaram 0
ponto de corte. Da mesma forma, ao se analisar as populagéo cruzadas com o testador Dent, verifica-se que os
valores genotipicos plotados nos quadrantes superiores identificam populagdes do grupo heterético Flint, sendo
gue os esforgos devem ser concentrados na extracéo de linhagens das cinco populagdes que ultrapassaram o
valor da média mais um desvio padréo: P37126, P37131, P37105, P37110 e P37113.

Percebe-se ainda que a existéncia de populagcdes que apresentem alto potencia heterético com ambos os
testadores, 0 que amplia as aternativas de desenvolvimento de hibridos simples, triplos e duplos, pelo aumento
da variabilidade genética Util. Assim, a populagdo P37105 pode ser classificada como sendo de um terceiro
grupo heterético, pois apresenta-se promissora para extracdo de linhagens (teis para cruzamentos com
testadores dos grupos heteréticos Flint e Dent. Ja a possibilidade de descarte de populagdes com baixo potencial,
considerando os principais grupos heterdticos utilizados, permite economia de &rea experimental, insumos, méo
de obra e esforcos do melhorista. Desta forma, sete populagdes poderiam ser descartadas, sem prejuizo ao
programa de melhoramento, pois foram posicionadas no quadrante esquerdo inferior do plano cartesiano, o que
indica baixo potencial heteréticos com os testadores utilizados e baixa frequéncia de alelos favoraveis para
produtividade de graos, pois os valores genotipicos dos cruzamentos foram inferiores as médias gerais quando
cruzadas com ambos os testadores (Figura 1).

Pode-se concluir que a utilizacdo de andlise grafica da plotagem de vaores genotipicos, obtidos de
cruzamentos entre populactes F2 e testadores divergentes bem definidos, € Gtil para definicdo de grupos
heteréticos de novas popul ages-fonte e permite descarte de popul ages poucos promissoras antes da derivagdo
de linhagens. Desta forma, a utilizacdo deste método pode promover maior eficiéncia para programas de
melhoramento de milho que visam ao desenvolvimento de hibridos.
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