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MARINO, Thiago Pablo. Estimacdo de parametros genéticos em populacGes de milho
superdoce utilizando progénies de meio-irmaos. 2014. 78 f. Dissertacdo (Mestrado em
Genética e Biologia Molecular) - Universidade Estadual de Londrina, Londrina, 2014.

RESUMO

O milho doce ¢ um tipo especial de milho caraceterizado por conter maiores concentracdes de
acucares no grao, quando comparado com o milho comum, sendo pouco difundido no Brasil
principalmente pelas poucas cultivares disponiveis no mercado. Uma das etapas iniciais de
um programa de melhoramento genético € caracterizacdo do potencial das populacdes sendo
fundamental determinar a variabilidade genética existente, as perspectivas de ganhos com a
selecdo e as associagdes entre os caracteres. O objetivo deste trabalho foi determinar o
potencial genético de duas populagdes de milho superdoce para o melhoramento, por meio de
estimativas de varidncia genética, herdabilidade, ganho com a selecdo e vericar correlagdes
genéticas entre as principais caracteristicas agrondmicas em milho doce. Durante a safra de
verdo 2012/2013, foram avaliadas, em dois locais de cultivos, 150 progénies de meio-irmaos
juntamente com o hibrido simples BRS-Vivi, utilizado como testemunha. As caracteristicas
avaliadas foram: teor de solidos soltuveis; peso de espigas com palhas; peso de espigas sem
palhas; peso de espigas industrializaveis; peso de grios; relacdo do peso de espigas sem
palhas sobre o peso total de espigas com palhas; relacdo do peso de espigas industrializaveis
sobre o peso total das espigas sem palhas; relagdo do peso dos graos sobre o peso total das
espigas industrializaveis; rendimento industrial; prolificidade; comprimento de espigas;
diametro de espigas; dias para florescimento masculino; dias para florescimento feminino;
altura de plantas e altura de espigas. As populagdes ST2109B e STO509A apresentam ampla
variabilidade genética para todas as caracteristicas, no qual as estimativas dos pardmetros
genéticos indicaram grande potencial de melhoramento genético destas populacdes. As
caracteristicas peso de espigas com palha, peso de espigas sem palha, peso de espigas
industrializdveis e peso de graos sdo fortemente correlacionadas entre si. Aumento na
producdo de espigas e graos estd associado geneticamente com o aumento no comprimento
das espigas e na selecdo de plantas mais altas. O progresso no aumento do rendimento
industrial esta fortemente associado com a selecdo de plantas com maiores didmetros de
espigas.

Palavras-chave: Zea mays var. Saccharata. Variedade. Milho doce. Sélidos soluveis.
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ABSTRACT

Sweet corn is a special type of corn characterized to contain higher concentrations of sugars in
the grain compared with regular corn. In Brazil, this type of different corn is not widely
disseminated mainly by the few cultivars available on the market. One of the early stages of a
breeding program is to characterize the potential of populations, where is essential to
determine the genetic variability , the gain with the selection and the relationships between the
traits. The objective of this study was to determine the genetic potential of two supersweet
corn populations for improvement, using estimates of genetic variance, heritability, gain with
the selection and to study the genetic correlations among the major agronomic traits in sweet
corn. During the growing season 2012/2013, were evaluated in two locations of crops, 150
different half-sib together with the hybrid BRS-Vivi, used as a check. The following
characteristics were evaluated: soluble solids; husked car weight; dehusked car weight;
industrial ear weight; grain weight; ratio of husked ear weight; ratio of industrial ear weight
on the total of dehusked ears weight; ratio of the grains weight on the total of industrial ears
weight; industrial yield; prolificacy; ear length; diameter of ears; days to tasseling; days to
silking; plant height and ear height. The ST2109B and ST0509A have wide genetic variability
for all traits, where estimates of genetic parameters indicated a great potential for genetic
improvement. The characteristic husked ear weight, dehusked ear weight, industrial ear
weight and grain weight are strongly correlated. Increased production of ears and grains are
genetically associated with the increase in the ears length and the selection of higher plants.
Progress in increasing of industrial productivity is strongly associated with the selection of
plants that has larger ears diameters.

Keywords: Zea mays var. Saccharata. Variety. Sweet corn. Soluble solids.
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1 INTRODUCAO

O Brasil ¢ um dos maiores produtores de milho, com pesquisa e alta
tecnologia que fazem desta cultura uma das mais importantes do agronegocio brasileiro.
Diante de toda a infraestrutura existente ¢ com a demanda sempre crescente por produtos
diferenciados, o Brasil tem potencial para produg¢ao de outros tipos de milho, entre eles o
milho doce.

O milho doce (Zea mays var. saccharata) ¢ classificado como um tipo
especial de milho, destinado exclusivamente ao consumo humano e ¢ utilizado principalmente
como milho verde, tanto in natura como para processamento pelas industrias de conservas. O
consumo in natura ¢ predominante nos EUA e Canada, paises em que o milho doce é um dos
vegetais mais populares, enquanto no Brasil, o consumo ocorre principalmente na forma de
milho enlatado, possivelmente pela falta de informagdo dos consumidores e também pelo
pouco conhecimento que os agricultores t€ém deste tipo de milho. A caréncia de informagdes
provém do reduzido nimero de pesquisas com o milho doce e cultivares disponiveis aos
agricultores e o elevado custo das sementes.

Atualmente, estio registradas no Servigo Nacional de Prote¢cdo de Cultivares
45 cultivares de milho doce, porém apenas trés estdo sendo comercializadas para os
agricultores em todo o pais. Havendo uma baixa disponibilidade de cultivares disponiveis, hé
a necessidade de produg¢do de gendtipos superiores que atendam os mais exigentes
consumidores.

Uma das etapas mais importantes no desenvolvimento de uma cultivar ¢ a
producdo e melhoramento genético de populacdes base, que sdo uteis tanto para producgdo de
linhagens e hibridos como para o desenvolvimento de variedades de polinizagao aberta.

Para se conhecer o potencial destas populacdes é imprescindivel a
estimacao dos parametros genéticos, tais como estimativas de variancia, herdabilidades,
ganhos esperados com a selecdo e correlacdes genéticas. Esses pardmetros possibilitam a
tomada de decisdo com relacdo ao método mais apropriado, assim como os caracteres que
devem ser selecionados em etapas iniciais e avangadas de um programa de melhoramento
genético.

Diante disto, neste estudo objetivou-se determinar o potencial genético de
duas populagdes de milho superdoce (ST2109B e ST0509A) para o melhoramento, por meio

do estudo dos seus parametros genéticos, tais como: estimativas de médias, componentes de
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variancia fenotipica, herdabilidade e ganho de selecdo, e identificar associagdes entre

caracteristicas agrondmicas em milho super doce que auxiliem na selecao.
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2 REVISAO BIBLIOGRAFICA

2.1 O MILHO DOCE

O milho doce é um dos vegetais mais populares dos EUA e Canada, sendo
consumido in natura ou industrializados na forma de conservas, graos ou espigas congelados,
graos desidratados ou como minimilho (baby corn) (TRACY, 2001). Apos a colheita, a
palhada da cultura pode ser utilizada para ensilagem (SOUZA et. al., 1990).

Na safra de 2008, a area mundial cultivada com este tipo de milho era de
1,04 milhdes de hectares (USDA, 2010), sendo os Estados Unidos, atualmente, o pais com a
maior drea produtiva, cerca de 107 mil hectares. Este seguimento tem crescido nos tltimos
anos e a tendéncia ¢ a manutencao deste crescimento, visando principalmente o mercado para
exportacdo (USDA, 2013).

No Brasil, no ano de 2009, foram cultivados aproximadamente 43,2 mil
hectares (ABRASEM, 2011), em que praticamente 100% da produgdo foi destinada ao
processamento industrial com a cultivar hibrida Tropical Plus, sendo os cultivos localizados
principalmente no Centro-Oeste do Pais que e ¢ processado por 10 industrias de alimentos
(SYNGENTA, 2010).

Esta cultura ¢ uma alternativa de cultivo para agricultores, em 4areas
proximas a grandes centros urbanos e, em razdo de suas caracteristicas agrondmicas, pode
obter precos diferenciados no mercado, principalmente pelo carater doce do seu endosperma
(PEREIRA FILHO, et al. 2009).

O milho doce ¢ um tipo de milho especial com sabor adocicado, afetado
pela relagdo da quantidade de agucar e amido no endosperma. A maioria dos mutantes
utilizados em milho doce tem como objetivo aumentar o teor de agucar e diminuir o teor de
amido (TRACY, 2001). Estas mutagdes envolvem pelo menos um dos oito genes mutantes
que afetam a biossintese de carboidratos no endosperma, sendo os principais: shrunken2
(sh2), localizado no cromossomo 3; brittlel (btl), no cromossomo 5; sugary enhancer (se),
sugary (su) e brittle2 (bt2), todos no cromossomo 4; dull (du), no cromossomo 10; waxy (wx),
no cromossomo 9, ¢ amilose extender (ae), no cromossomo 5. Tais genes podem atuar de
forma simples, em combinacdes duplas ou triplas. Entretanto, algumas caracteristicas
indesejaveis podem vir associadas a estes genes, como: menor potencial germinativo e baixa
resisténcia ao ataque de pragas e doencas, em decorréncia do maior teor de agticares, quando

comparado ao milho comum (TRACY, 2001).
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Estes mutantes para sintese de amido podem ser divididos em duas classes,
com base em seus efeitos sobre a composi¢cao do endosperma (BOYER e SHANNON, 1984).
A primeira classe, dos milhos superdoces, ¢ composta pelos mutantes brittlel (btl), brittle2
(bt2), e shrunken2 (sh2) que sdo responsaveis por acumular agticares em detrimento do amido
e diminuirem consideravelmente os carboidratos totais na fase de matura¢do de sementes,
sendo utilizados comercialmente (TRACY, 2001). De 18 a 21 dias apds a polinizacao (fase
R3 - colheita do milho doce), estes mutantes possuem de quatro a oito vezes o total de aglicar
encontrado no endosperma comparado ao milho comum, com teores de sacarose podendo

chegar a aproximadamente 25% da matéria seca (Tabela 1).

Tabelal— Composi¢do do endosperma de varios genotipos de milho 21 e 22 dias apds a
polinizagdo ou maturagdo das sementes (Tracy, 2001).

Matéria . Acucar Matéria Seca  Amido
> Amido Sacarose PSA
Genotipo Seca (%) (%) Redutor (%) (maduro, em (maduro,
(mg) (%) mg) em %)
21 dias ap6s a polinizacéo
normal 68,5 80,0 2.9 4.8 - - -
btl 55,2 16,9 19,3 21,3 - - -
bt2 38,9 7,4 17,6 41,6 - - -
sh2 53,2 21,0 22,5 26,3 - - -
22 dias ap6s a polinizacdo
normal 87,0 48,9 7,3 3,9 0,2 246 83
ae 67,3 25,4 15,8 4,4 0,4 153 80
du 72,7 42,1 11,8 4,3 0,3 142 76
sh2 65,8 17,4 24,6 8,3 0,3 74 54
su 61,0 20,6 11,6 4,3 27,7 134 32
WX 87,8 52,6 7,5 2,9 0,2 239 75

PSA: Polissacarideos soliveis em agua.

A segunda classe, dos milhos doces, abrange os mutantes, amilose
extenderl (ael), dulll (dul), sugaryl (sul) e waxyl (wx1), que alteram os tipos e quantidades
de polissacarideos. Os alelos ael, dul e wx1 geralmente resultam em pouco menos de amido
no grao maduro do que os tipos ndo mutantes. Estes trés mutantes promovem aumentos
menores em teores de acgucares totais, 21 dias ap6s a polinizagdo em relagdo a primeira classe
e ndo permite que o milho doce seja aceito na indistria quando estes genes sdo usados
isoladamente (Tabela 1). No entanto, as acdes complementares de certas combinacdes de
genes duplos e triplos de mutantes da segunda classe resultam em niveis de agucares iguais

aos encontrados nos mutantes da primeira classe (Tabela 2).
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Tabela 2 — Conteudo de carboidratos no endosperma de cinco genotipos de milho em quatro
estagios de colheita (Tracy, 2001).

Dias ap0s a AcuUcares Totais PSA  Amido Carboidratos Totais

Genotipo 1 linizacao (%) %) (%) (%)
normal 16 17,6 3,7 39,2 60,5
20 5.9 28 662 74,9
24 48 28 692 76,1
28 3.0 22 T34 78,6
su 16 25,7 143 233 653
20 15,6 28 280 66,5
24 13,1 285 292 70,8
28 8.3 242 354 69,6
sh2 16 283 56 223 56,1
20 34.8 44 184 57,6
24 29.4 24 196 51,4
28 257 51 219 52,8
sush2 16 331 50 72 473
20 335 49 117 50,1
24 2738 46 144 46,9
28 245 49 157 454
ae du wx 16 46,7 42 15,9 66,7
20 38,7 36 266 68,9
24 343 45 311 69,9
28 28,1 49 32,0 65,1

PSA: Polissacarideos soliiveis em agua.

O gene sul ¢ encontrado nos cultivares do grupo doce cristal apresenta
como limitagdo o curto periodo de permanéncia dos graos no ponto de colheita, resultando em
perda do sabor adocicado. Aos 28 dias apds o florescimento (DAP), os teores de agucares em
gendtipos com este mutante diminuem 50% ou mais em relacdo aos da primeira classe,
tornando o periodo de colheita como um limitador dos gendtipos com genes deste grupo.
Mutantes do grupo 1 possuem altos teores de sacarose, sendo que aos 28 DAP, estes possuem
duas vezes mais agucares que os com Sul aos 21 DAP (Tabela 2), o que faz o periodo de
colheita poder ser extendido.

Segundo Tracy (2001), a perda de agua dos graos de plantas dos gendtipos
contendo o alelo sh2 ¢ mais demorada, devido ao maior potencial osmoético conferido pela alta
concentracdo de acucar nessas partes.

Por fim, o alelo sugary enhancer (se) ndo se enquadra em nenhuma das duas

classes propostas anteriormente, além de nao ser conhecido o seu modo de agdao bioquimico.
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Quando combinado em homozigose com sul, também resulta em teores de agucares proximos
da classe 1 e niveis de polissacarideos soluveis em agua similares ao Sul ndo modificado

(TRACY, 2001).

2.2 MELHORAMENTO GENETICO DO MILHO DOCE

O cultivo do milho doce apresenta algumas caracteristicas que o classifica
como uma hortaliga. As espigas sdo colhidas in natura com aproximadamente 75% de
umidade, o cultivo ¢ intensivo em pequenas areas, geralmente sob irrigacdo e com alto
investimento de tecnologia. Além disso, ¢ um produto destinado exclusivamente para o
consumo humano e de alto valor agregado (FILGUEIRA, 2000).

Para atender tanto aos interesses da industria de enlatados quanto a
producdo para o consumo in natura e ao proprio produtor, o programa de melhoramento de
milho doce deve ser conduzido com o objetivo de obter cultivares com alguns atributos para
melhor aceitacdo, como, por exemplo: possibilidade de cultivo o ano todo; produgdo em
campo superior a 12.000 kg ha' de espigas empalhadas; resisténcia a doengas, especialmente
mancha por Phaeosphaeria, ferrugem, helmintosporiose e enfezamento; tolerancia a lagarta-
da-espiga e a lagarta-do-cartucho; ciclo variando entre 90 e 110 dias; uniformidade de
maturacdo das espigas; longevidade no periodo da colheita com espigas apresentando teores
de umidade entre 68% ¢ 75%, adequado para o envazamento ¢ ao consumo In natura; indice
de espigas igual a uma espiga por planta, com cerca de 20 cm de comprimento, de formato
cilindrico com numero de fileiras igual ou superior a 14; resisténcia ao acamamento €
quebramento de plantas; plantas de porte médio; bom empalhamento da espiga, sempre
cobrindo a ponta sem ultrapassar 12 camadas de palha; pedinculo firme; graos profundos e
de coloragdo intensa; teor de solidos soluveis acima de 30%, exigido pelo mercado
consumidor; espessura do pericarpo acima de 45 micras e rendimento industrial maior que
39%. Uma textura muito tenra, apesar de desejavel pelo consumidor, pode ser prejudicial, ja
que fatores ambientais podem provocar o rompimento do pericarpo, depreciando o produto e
expondo o endosperma a infestagdo por patégenos (PEREIRA FILHO et al., 2003).

A aceitacdo pelo consumidor ¢ necessaria e indispensavel, quando se quer
colocar no mercado uma nova cultivar melhorada. Assim, a avaliacdo sensorial do milho em
termos da preferéncia do consumidor passa a ser importante ferramenta no processo

(OLIVEIRA JUNIOR et al., 2006).
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Para a industria, um gendtipo com menos palha pode facilitar o processo de
despalhamento. No campo, este material pode ser mais suscetivel as pragas de espigas, como
a mosca-da-espiga (Euxesta spp.) e lagarta-da-espiga (Helicoverpa zea). Dessa forma, ¢
importante a busca por materiais com uma adequada relagdo de palhas na espiga (PEREIRA
et al., 2008).

No Brasil, sdo poucas empresas governamentais e privadas que vém
desenvolvendo programas de melhoramento para producdo de cultivares de milho doce. Estao
registradas no Servico Nacional de Prote¢do de Cultivares 45 cultivares de milho doce, porém
apenas trés estdo sendo comercializadas para os agricultores em todo o pais (BRASIL, 2014).
Havendo uma baixa disponibilidade de cultivares disponiveis, ha a necessidade de produgao

de genotipos superiores que atendam os mais exigentes consumidores.

2.2.1 Metodologias Utilizadas no Melhoramento do Milho Doce

O melhoramento do milho doce segue muitas das metodologias
desenvolvidas para milho comum, porém apresenta algumas peculiaridades, principalmente
pelo uso final da cultivar, do efeito xénia e da alta perecibilidade do produto final. Estes
fatores afetam diretamente os métodos usados na avaliacao de progénies, linhagens e hibridos
(TRACY, 2001).

Em termos gerais, o melhoramento pode ser realizado de duas formas
basicas, sendo a principal delas a introdugdo de alelos via retrocruzamentos, ou seja, a
introducao do carater doce, que ¢ monogénico € recessivo, em um material genético de
endosperma comum, que possua caracteristicas agrondmicas bem conhecidas, e seja de uso
comercial ou bem adaptado as regides de cultivo. A segunda envolve submeter o
germoplasma doce a programas de melhoramento, sugundo os o objetivos mais convenientes
para cada programa, sendo os métodos de selecdo recorrente os mais empregados
(PARENTONI et al. 1990).

O uso de cruzamentos dialélicos tem ganhado espaco entre os melhoristas
de milho doce, pois permite avaliar os genotipos envolvidos e suas diversas combinagdes
hibridas, como apresentados nos trabalhos de Tracy (1990), Teixeira et al. (2001), Bordallo
(2001), Bordallo et al. (2005) Teixeira et al. (2009). Neste caso € possivel avaliar o tipo de
acdo génica atuante, bem como a capacidade geral e a capacidade especifica de combinagao

(HALLAUER et al., 2010).
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Entre os varios métodos de selecdo intrapopulacional para aumentar a
freqiiéncia de alelos favoraveis nas populacdes, o de selecao entre e dentro de progénies de
meio-irmaos tem-se mostrado eficiente, pois permite a obtengdo de progressos genéticos de
forma mais rdpida, pela possibilidade de realizagdo de um ciclo a cada dois anos
(HALLAUER et al., 2010).

De modo geral, os programas de melhoramento de milho doce objetivam a
obtenc¢do de materiais de alta produtividade e superiores para o consumo humano, in natura

ou enlatado (PARENTONI et al.,1990).

2.3 ESTIMATIVAS DE PARAMETROS GENETICOS

Andlises biométricas, sobretudo as estimativas de parametros genéticos, sao
de grande importancia nos trabalhos de melhoramento. Informagdes sobre a variancia
genotipica e herdabilidade sdo determinantes na escolha do método de melhoramento mais
adequado a cultura e permitem fazer inferéncias sobre a predi¢do de ganhos com a sele¢dao
(CRUZ e REGAZZI, 2001).

Nao obstante, o conhecimento das correlagdes entre caracteristicas também
assume importancia relevante, sobretudo quando se deseja obter ganhos indiretos ou mesmo
simultaneos em diferentes caracteristicas. Uma das vantagens desse procedimento, além do
ganho em si, ¢ a economia de tempo e de mao-de-obra (FALCONER e MACKAY, 1996). A
eficiéncia da selecdo de um carater pode ser aumentada quando se detém este conhecimento,
especialmente quando o carater principal for de dificil selegdo e possuir baixa herdabilidade

(CRUZ e REGAZZI, 2001).

2.3.1 Estimativas de Variancias

Os componentes de variabilidade fenotipica resultam da ag¢do conjunta dos
efeitos genéticos e ambientais. Os efeitos ambientais mascaram os genéticos, e desta forma, a
variabilidade total em relacdo a maior variabilidade ocasionada pelos efeitos ambientais
dificulta a sele¢ao de genoétipos superiores. Os efeitos genéticos, de uma populacao panmitica,
podem ser decompostos em varidncia genética aditiva, que estd associada aos efeitos médios
dos genes; variancia genética dominante, que estd associada aos efeitos das interagdes intra-
alélicas e variancia genética epistatica, que ¢ devido aos efeitos das interagdes interalélicas

(HALLAUER et al., 2010).
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A eficiéncia de selegdo no melhoramento de populacdes baseia-se,
principalmente, na utilizacdo da varidncia genética aditiva. Os métodos de melhoramento
neste sentido envolvem a recombina¢ao dos melhores individuos das familias, com base em
avaliacdo fenotipica ou genotipica, objetivando o aumento da freqiiéncia dos alelos desejaveis
(RUSSEL, 1975).

Em experimentos com progénies de meio-irmaos, estima-se a variancia
genética aditiva, que permite ao melhorista a verificacdo das alteracdes na variabilidade
genética e a escolha do melhor método de selecdo, fornecem subsidios para o planejamento e
condugdo dos experimentos dentro dos programas de melhoramento (HALLAUER et al.,
2010).

A variancia aditiva ¢ o mais importante componente estimado, pois ¢ quem
principalmente determina as propriedades genéticas observadas de uma populacdo e de que
conseqiiéncias ocorrerdo apos passar por selecido (FALCONER e MACKAY, 1996).

Estudos genéticos em minho doce realizado por Santos et al. (2014); Jha et
al. (2013); Alan et al. (2013); Solomon (2011); ilker (2011); Asghar e Mehdi (2010);
Kashiani e Saleh (2010); Has e Has (2009); Pinho et al. (2008); Nigussie e Saleh (2007);
Eltahir e Saleh (2003); Eltahir et al. (2003); Cardoso (2002); Saleh et al. (2002) e Saleh et al.
(1994) fornecem estimativas de médias, varidncia genética aditiva e herdabilidade no sentido
amplo e restrito para uma série de caracteristicas de importancia agrondmica, que sao
sumarizadas na Tabela 3, com a apresenta¢do dos valores maximos e minimos observados
nestes estudos.

Para a carcteristica nimero de espigas por hectare, Eltahir et al. (2003) e
Saleh et al. (2002), obtiveram estimativas de varidncia genética aditiva iguais a 548700,69
(espigas ha™')* e 40907914 (espigas ha™)?, respectivamente.

Em um estudo com 10 linhagens em estado avancado de homozigose,
Kashiani e Saleh (2010) obtiveram estimativas de varidncia genética de 4,5 (dias)’ para
florescimento masculino ¢ 8,9 (dias)’ para florescimento feminino. Valores semelhantes
foram obtidos por Nigussie e Saleh (2007) em 2 populagdes de milho doce, com estimativas
iguais a 2,52 (dias)” e 3,5 (dias)?, respectivamente. Valores bem superiores foram observados
por Saleh et al. (2002) com estimativas de 22,8 (dias)” para florescimento masculino ¢ 14,8

N . ..
(dias)” para florescimento feminino.
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Tabela 3 — Intervalo observado na literatura para estimativas de médias, variancia genética
aditiva (&7 ), herdabilidade no sentido amplo (h;) e herdabilidade no sentido

restrito (h’), para teor de sélidos soltiveis (TSS), produtividade de espigas com

palha (ECP), produtividade de espigas sem palha (ESP), produtividade de graos
(PG), comprimento de espigas (CE), diametro de espigas (DE), altura de plantas
(AP) e altura da espiga (AE), com base em 15 publicagdes *.

Parametros Genéticos

Caracteristicas Média o f\ h§ (%) hr2 (%)
TSS 10,9 - 28,5 0,34 - 16,40 23,4-93,9 --
ECP (g planta'l) 308 - 525 632,3 - 1331,49 47,9 -92,8 93,64
ECP (tha™) 7,12 -32,12 2,78 - 4,38 56,7-929 29,00
ESP (g planta'l) 159 - 430 321-1150 55,5-99 --
ESP (tha™) 5,17 -24.6 0,035 - 3,46 14,8 - 99 --
PG (t ha'l) 11,5-20,9 0,38 - 1,56 55,9 --
CE (cm) 7,6 - 26,8 0,55-2,38 19,4-92,2 58,00 -92,80
DE (cm) 2,6-55 0,021 — 0,042 43,8 - 64,8 85,48
AP (cm) 98,7 - 232 0,67 - 1935,42 51,1 -99,6 91,49
AE (cm) 30,6-82,4 19,6 - 1102,44 56,6 - 99.8 --

* Santos et al. (2014); Jha et al. (2013); Alan et al. (2013); Solomon (2011); Ilker (2011); Asghar e Mehdi
(2010); Kashiani e Saleh (2010); Has e Has (2009); Pinho et al. (2008); Nigussie ¢ Saleh (2007); Eltahir e Saleh
(2003); Eltahir et al. (2003); Cardoso et al. (2002); Saleh et al. (2002) e Saleh et al. (1994).

2.3.2 Estimativas de Herdabilidade

A herdabilidade ¢ utilizada para se avaliar a confianga do valor fenotipico
como indicador do valor genotipico, sendo dependente da magnitude de varios componentes
de variancia, afetada pela mudanca de qualquer um deles (FALCONER e MACKAY, 1996).
A herdabilidade ndo ¢ uma propriedade do carater unicamente, mas também da populagdo e
das circunstancias ambientais a que estao sujeitos os individuos que compdem a mesma.

E possivel se estimar dois tipos de herdabilidade: herdabilidade no sentido
amplo e restrito. A herdabilidade no sentido amplo ¢ a razdo da variancia genotipica pela
variancia fenotipica, sendo no sentido restrito a razdo da varidncia genética aditiva pela
variancia fenotipica (FALCONER e MACKAY, 1996).

Devido a importancia atribuida a herdabilidade, deve-se conhecé-la para a
conducdo do programa de melhoramento, sendo muitas das decisdes praticas tomadas em
funcdo da sua magnitude (FEHR, 1987).

A herdabilidade no sentido restrito ¢ mais Util por quantificar a importancia

relativa da propor¢do aditiva da propor¢do genética, que pode ser transmitida para a proxima
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geracao, e desta forma, acaba demonstrando a porcentagem do caracter que pode ser herdada
aos descendentes (FEHR, 1987; BOREM, 2001), permitindo estimar o ganho com a selegio.
Cardoso et al. (2002), estudando o potencial de ganho de sele¢do em trés
populacdes de milho super doce, obtiveram estimativas de herdabilidade no sentido restrito
variando de 95% a 56%, para florescimento femino; 78% a 51%, para altura de plantas e 86%
a 29% para teor de solidos soluveis. Has e Has (2009), obteveram estimativas iguais a 24%
para niamero de espigas; 29% para peso de espigas com palha; 33% para diametro de espigas;

58% para comprimento de espigas e 70% para florescimento médio.

2.3.3 Correlacoes entre Caracteres

A correlacdo estimada por meio do coeficiente de correlagdo, segundo
Hallauer et al. (2010) e Cruz e Regazzi (2001), tem importancia no melhoramento de plantas,
porque quantifica o grau de associagao genético € ndo-genético entre dois ou mais caracteres.,
principalmente quando os caracteres envolvidos possuem heranca complexa e estdo
correlacionado um ao outro facilmente indentificavel. Sendo assim, o conhecimento da
associagdo entre caracteres e as consequéncias causadas pela mudanca simultinea de dois
caracteres quaisquer, podem resultar em maior eficiéncia na sele¢do, ganhando tempo e
economizando trabalho (AMARAL JUNIOR et al., 1997).

O estudo das relagdes existentes entre os caracteres sdo, geralmente,
avaliadas por correlagdes genotipicas, fenotipicas e de ambiente. Segundo Vencovsky (1978),
a correlagdo pode ser causada por efeitos pleiotropicos dos genes, no qual um ou muitos genes
possuem influéncia em varias caracteristicas, ou por falta de equilibrio de ligacdo. Neste
ultimo caso a correlagdo genética serd transitoria manifestando-se, especialmente, nas
primeiras geragdes de populagdes obtidas do intercruzamento de progénies geneticamente
divergentes (FALCONER e MACKAY, 1996).

Ao se medir varios caracteres em um mesmo individuo, ¢ de se esperar que
todos eles serdo afetados pelas condi¢des ambientais em que este individuo se desenvolveu.
Assim, as variagdes de ambiente, em um conjunto de plantas, podem provocar correlagdes
entre os caracteres, positivas ou negativas, de natureza unicamente ambiental, ficando
evidente de que ndo basta somente conhecer a correlagdo fenotipica, pois esta ¢ geralmente
mascarada pelos efeitos ambientais, ou seja, pela correlagdo ambiental. Por este motivo deve-

se obter os componentes aditivo e ambiental (VENCOVSKY e BARRIGA, 1992).
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As caracteristicas de produtividade de espigas e numero de espigas por
hectare s3o consideradas as mais importantes em cultivos de milho superdoce (ASSUNCAO
etal. 2010, REVILLA et al. 2010, GOMEZ et al. 2008). Buscar caracteristicas associadas, de
facil messuragdo ou que possam ser mediadas precocemente ¢ um dos principais objetivos do
melhorista.

Estudando hibridos simples e linhagens de milho doce, Jha et al. (2013) e
Jawaharlal et al. (2011), respectivamente, encontraram associagdes significativas e negativas
entre florescimento masculino e feminino com peso de espigas com e sem palha. Ilker (2011)
encontrou associagdes positivas de altura de plantas e comprimento de espigas com peso de
espigas com palha. Vassilevska-Ivanova (2007), obteve correlagdes genéticas positivas entre
altura de plantas e comprimento de espigas, assim como entre comprimento de espigas e
nimero de graos por fileiras, que sdo determinantes para a produtividade em milho.

A relacdo peso de espiga sem palhas por peso de espigas com palhas, que
mostra a porcentagem de palha no gendtipo, mostrou-se ser associada positivamente com
comprimento de espigas e produ¢do de espigas sem palhas por diversos autores, Eltahir et al.
(2003), Kumari et al. (2008), Nigussie e Saleh (2007), Has e Has (2009), Kashiani et al.
(2010), Khazaei et al. (2010) and Jawaharlal et al. (2011).
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3 MATERIAL E METODOS

3.1 MATERIAL GENETICO

Foram avaliadas no presente estudo, separadamente, 150 progénies de meio-
irmaos de duas populagdes de milho superdoce, homozigoticas para o gene bt2, desenvolvidos
pelo Programa de Melhoramento Genético de Milho do Departamento de Biologia Geral da
Universidade Estadual de Londrina. As populagdes ST2109B e ST0509A, foram selecionadas
devido terem se destacado em experimentos de competi¢ao realizados previamente, nos quais
apresentaram as melhores médias para um série de caracteristicas agronomicas desejaveis.
Como testemunha foi utilizado o hibrido simples BRS-Vivi, desenvolvido pela EMBRAPA,
portadora do gene sh2 em homozigose.

Os dois grupos de 150 progénies de meio-irmaos foram obtidas em dois
lotes isolados de recombinagao das populacdes, instalados na Fazenda Escola da Universidade
Estadual de Londrina durante a safra 2011/12, sendo escolhidas as espigas com quantidades
suficientes de sementes para montagem dos experimentos e serem amostrados para

recombinacdo das progénies selecionadas.

32 PREPARO E CONDUCAO DOS EXPERIMENTOS

As 150 progénies de cada populagdo foram sub-divididas, aleatériamente,
em 3 conjuntos de 50 progénies. Cada conjunto de 50 progénies, mais a testemunha, foram
avaliadas utilizando o deliniamento em blocos casualizados com trés repeti¢des, sendo as
parcelas formadas por fileiras simples de 4,00 m de comprimento, no espagamento de 0,80 m
entre fileiras e 0,20 m entre plantas.

Os trés conjuntos de 50 progénies de meio-irmaos, de cada populacao,
alocados em 3 experimentos foram avaliados em dois locais: em Londrina-PR, na érea
experimental da FAZESC (Fazenda Escola da Universidade Estadual de Londrina)
(23°19°35’S, 51°11°59”W e 591 m de altitude) e em Cambé-PR, na area da experimental da
TMG (Tropical Melhoramento e Genética Ltda.) (23°16'33"S, 51°16'40"W e 680 m de
altitude), durante a safra agricola 2012/2013.

Os experimentos da populagdo ST2109B foram semeados no dia 08 de

Novembro de 2012 em Londrina-PR e 14 de Dezembro de 2012 em Cambé-PR. Os
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experimentos da populacdo STO509A foram semeados no dia 26 de Novembro de 2012 em
Londrina-PR e no dia 16 de Janeiro de 2013 em Cambé-PR.

As semeaduras foram realizadas manualmente, utilizando-se dez sementes
por metro linear. O desbaste foi realizado quando as plantas apresentaram de quatro a cinco
folhas expandidas, deixando-se a densidade de 62500 plantas ha. Os conjuntos de 3
experimentos, de cada populagdo, foram instalados isolados dos demais tipos de milho, com a
finalidade de evitar possiveis contaminagdes.

O clima em Londrina e Cambé¢, segundo a classificagdo de Kdppen, ¢ do
tipo Cfa, ou seja, clima subtropical umido, com chuvas em todas as estagdes, podendo ocorrer
secas no periodo de inverno. Os dados climatologicos, com dados de preciptagao e
temperatura maxima ¢ minima da safra 2012/2013 foram levantados na estacdo do Instituto

Agronomico do Paran4, em Londrina (Figura 1).

Figural— Dados climaticos referentes ao periodo experimental, Londrina — PR,
Nov2012/Abr2013 (Fonte: IAPAR, 2013), do plantio até a colheita dos
experimentos para avaliagdao das populacdes ST2109B e STOS09A na FAZESC e

TMG.
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Os tratos culturais foram realizados conforme as recomendagoes técnicas de
cultivo do milho comum, no qual nenhuma das areas receberam qualquer tipo de irrigacao ou
pulverizagio contra lagarta-da-espiga. Foram aplicados 350 kg ha™ do formulado 10-15-15 no
plantio ¢ 110 kg ha' de uréia em cobertura, vinte dias apds o plantio, em todos os

experimentos.
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A colheita foi realizada quando as plantas da parcela atingiram,

aproximadamente, 25 dias ap6s o florescimento e estavam no ponto de colheita recomendado

para a cultura, com graos apresentando 75% de umidade, aproximadamente.

33 CARACTERISTICAS AVALIADAS

As caracteristicas avaliadas foram:
dias para florescimento masculino (FM), sendo considerada a parcela florescida quando
50% das plantas apresentavam 1/3 do penddo com inflorescéncias masculinas emitindo
polen;
dias para florescimento feminino (FF), sendo considerada a parcela florescida quando
50% das plantas apresentavam inflorescéncias femininas com os estilo estigmas iguais ou
maiores que 1 cm de comprimento;
altura da planta (AP, em cm), determinada pela média da distancia em centimetros, do
nivel do solo at¢ a insercdo da folha bandeira, de trés plantas representativas de cada
parcela;
altura de espiga (AE, em cm), determinada pela média da distdncia em centimetros, do
nivel do solo até a insercdo da primeira espiga, de trés plantas representativas de cada
parcela;
numero de plantas por parcela (ST);
numero de espigas por parcela (NE);
prolificidade (PRO), obtido pela razdao NE/ST, que mostra o nimero médio de espigas por
planta;
peso de espiga com palha (ECP, em g planta™), determinado pelo peso de espigas com
palha total da parcela, que foram corrigidos para umidade de 75% e para estande ideal de
20 plantas por parcela, sendo o valor final dividido pelo estande ideal;
peso de espiga sem palha (ESP, em g planta™), determinado pelo peso de espigas sem
palha total da parcela, que foram corrigidos para umidade de 75% e para estande ideal de
20 plantas por parcela, sendo o valor final dividido pelo estande ideal;
peso de espigas industrializaveis (PEL em g planta™), determinado pelo peso de espigas
industrializadveis da parcela, que foram corrigidos para umidade de 75% e para estande

ideal de 20 plantas por parcela, sendo o valor final dividido pelo estande ideal. Foram



27

denominadas espigas industrializaveis as que ndo apresentavam graos podres ou ataque por
lagartas;

e peso de grios (PG, em g plata™), determinado pelo peso de grios da parcela, que foram
corrigidos para umidade de 75% e para estande ideal de 20 plantas por parcela, sendo o
valor final dividido pelo estande ideal.

e relacdo de espigas RE, obtido pela divisdo do peso de espigas sem palha (ESP) pelo peso
de espigas com palha (ECP) da parcela, que mostra de forma indireta a propor¢do de
palhas da parcela;

e relacao PEI/ESP, obtido pela divisao do peso de espigas industrializaveis (PEI) pelo peso
de espigas sem palha (ESP) da parcela, que mostra de forma indireta a propor¢ao de
espigas industrializdveis em relacao ao peso total das espigas sem palhas da parcela;

e relacdo PG/PEI, obtido pela divisdo do peso de graos (PG) pelo peso de espigas
industrializdveis (PEI) da parcela, que mostra de forma indireta a proporcao do peso dos
graos em relacdo ao peso total das espigas industrializaveis da parcela;

e rendimento industrial RI, obtido pela divisdo do peso de graos pelo peso de espigas com
palha.

e teor de solidos soluveis (TSS), determinado por meio de um refratometro digital, apartir de
uma uma amostra representativa de 50 gramas de graos por parcela que foram prensados
para extragdo do caldo dos graos de milho para medigao;

e comprimento de espigas (CE, em cm), determinada pela média do comprimento de 5
espigas representativas da parcela;

e diametro de espigas (DE, em cm), determinada pela média do didmetro de 5 espigas
representativas da parcela;

e porcentagem de umidade de graos (U, em %), obtido por meio de uma amostra de 50g de
graos por parcela e estas foram devidamente identificadas e deixadas em estufa a 105 °C
durante 24 horas para posterior obten¢do do dado (BRASIL, 2009).

A porcentagem de umidade (U) foi calculada na base do peso tmido,
aplicando-se a seguinte formula: U = 100 (P—p) / P—t ; em que, P = peso inicial (peso do
recipiente € sua tampa mais o peso da semente imida); p = peso final (peso do recipiente e
sua tampa mais o peso da semente seca); t = tara (peso do recipiente com sua tampa).

As caracteristicas de produtividade foram corrigidas para uma umidade de

75% por meio da expressao PF = PI (100 — U) / (100 — 75), em que, PF = peso final de
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espigas ou graos da parcela; PI = peso inicial de espigas ou graos da parcela; U =
porcentagem de umidade inicial e 75 = umidade padrao dos graos.

A partir da obten¢do do PF, foi realizada a correcdo para estande ideal de 20
plantas por parcela, segundo a metodologia proposta por Miranda Filho (VENCOVSKY e
BARRIGA, 1992) para as caracteristicas de peso de espigas com e sem palha,
industrializaveis e peso de graos, segundo a expressdao: PC = PF — b (ST — STi), no qual: PC =
peso corrigido de espigas ou graos da parcela; PF = peso de espigas ou grios apenas
corrigidos para umidade; ST = estande observado; STi = estande ideal e b = coeficiente de
regressdo linear que atua como fator de compensagdo, estimado a partir dos dados

experimentais.
3.4  ANALISE ESTATISTICA DOS DADOS
3.4.1 Analises de Variancias Individuais, Agrupadas e Conjuntas

Primeiramente, os dados foram testados quanto as pressuposi¢cdes da andlise
de variancia para averiguar a existéncia de normalidade dos residuos de Shapiro-Wilk, (1964).
A seguir, foram realizadas as andlises de variancias individuais seguindo o esquema

apresentado na Tabela 4.

Tabela 4 — Esquema da analise de variancia individual com as respectivas esperangas do
quadrado médio.

Fonte de Variagdo GL QM F E(QM)
Bloco 2 Qi Q1/Qs -
Progénie 49 Q2 Q./Qs O'e2 + Ja§
Erro 98 Qs o,

Apos as andlises de variancia individuais, foi realizado o teste F maximo de
Hartley (1950), para verificar se os quadrados médios residuais dos conjuntos de trés
experimentos utilizados para avaliagdo de cada populacdo sao homogéneos.

As analises de variancia agrupada dos experimentos por local (Tabela 3)
foram realizadas agrupando progénies dentro dos conjuntos (C) de experimentos, segundo o
modelo estatistico:

Yijk = p+ (B/C)jk+ C¢ + (P/C)ix + €k, no qual:
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Yijx = o valor observado da i-ésima progénie, avaliada na j-ésima repeti¢do, dentro do k-ésimo
conjunto de experimento;

p = a média geral das progénies;

(B/C)jx = o efeito aleatdrio do j-ésimo bloco dentro do k-ésimo conjunto de experimento;

Cx = o efeito aleatorio do k-ésimo conjunto de experimento;

(P/C)ix = ¢ o efeito aleatdrio da i-€sima progénie dentro do k-ésimo conjunto de experimento;

€ijk = 0 erro experimental.

Tabela5— Esquema da analise de variancia agrupada das 150 progénies de meio-irmaos da
populacdo ST2109B e ST0509A, com as respectivas esperangas do quadrado
médio, para um local.

Fonte de Variacao GL QM F E(QM)
Bloco/Conjunto 6 Q Q1/Qq4 o, +log,c

Conjunto 2 Q  (QtQIQHQ) o +J0p,c +log,c + 1ot
Progénie/Conjunto 147 Qs Q3/Qq ol +Jo} .

Erro 294 Qq .

Foram obtidas as estimativas dos componentes de varidncia da andlise

agrupada seguindo as equagdes do Quadro 1.

Quadro 1 — Formulario para obtengao das estimativas dos parametros genéticos obtidos das
analises de variancia agrupada.

Estimativas de Parametros Genéticos Formulas
Variancia ambiental 6. =Q,
Variancia de progénies de meio-irmaos dentro de conjuntos; > Q,-Q,)
Op/c = f
Variancia aditiva média 4gp P
Variancia fenotipica média 2 _ (Q;)
E
J
Herdabilidade no sentido restrito o (@-Q)
r Q3
Ganho de selegdo entre progénies para os dois sexos GS = k ohe
o
Média da populagdo melhorada POP. eihorada = 4+ GS
Coeficiente de variagao ambiental \/?
CV,% =100"—°
Y7,

k: é o coeficiente tabelado em fungdo da porcentagem de selegdo de 10% das porgénies (k=1,7550);
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As andlises de varidncia conjuntas dos locais (L) e dos conjuntos de
experimentos (C) de 150 progénies de meio-irmaos (Tabela 6) foram realizadas segundo o
modelo estatistico:

Yijm = p+ (B/C/L)ji + (C/L)a + Li + (P/C)ik +(P/C)Liwi + e, no qual:
Yiix = o valor observado da i-ésima progénie, avaliada na j-ésima repeti¢do, dentro do k-
€simo conjunto de experimentos, no 1-é¢simo local;
p = a média geral das progénies;
(B/C/L)jui = o efeito aleatorio da interacdo entre o j-ésimo bloco dentro do k-ésimo conjunto
de experimentos no 1-ésimo local;
(C/L)x = o efeito aleatdrio do k-€simo conjunto de experimentos dentro do 1-ésimo local;
L, = o efeito fixo do I-ésimo local;
(P/C)ik = o efeito aleatorio da i-ésima progénie detro do k-ésimo conjunto de experimentos;
(P/C)Lix = o efeito aleatério da interagdo entre a i-€sima progénie dentro do k-ésimo conjunto
de experimentos e o 1-ésimo local;

€ijk = 0 erro experimental.

Tabela 6 — Esquema da analise de varidncia conjunta dos conjuntos dos experimentos
agrupados com as respectivas esperangas do quadrado médio.

FV GL QM F E(QM)
Bloco/Conjunto/Local 12 Q Q1/Qs ol +1od e
Conjunto /Local 4 Q (Q+Qe)/(Qi+Qs) Uez + Jao—(zP/C)xL + IO—;/C/L + IJO_é/L
Local 1 Qs Qy/Q, o¢ +3a0( 000 + 1050, + o, + 1IKg,
Progénie/Conjunto 147 Q Q4/Qs Jez + JLGé c
(Progénie/Conjunto) xLocal 147 Qs Qs/Qs ol + Jaofp IO
Erro 588 Qg o;
a=L/(L-1)

Foram obtidas as estimativas dos componentes de varidncia da andlise

conjunta seguindo as equacdes do Quadro 2.
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Quadro 2 — Formulario para obten¢ao das estimativas dos parametros genéticos obtidos das
analises de variancia conjunta.

Estimativas de Pardmetros Formulas
A . . . AD
Variancia ambiental; 67 =Q,
Variancia da interacdo progénies de meio-irmaos dentro de ., - (Qs—Qp)
(P/OL T 4
conjuntos de experimentos, em cada local; Ja
Variancia de progénies de meio-irmdos dentro de conjunto de , @Q,-Qy)
Cpoy =——"
. (P/C)
experimentos; JL
A s . T ~2 ~2
Variancia aditiva média; Gp =460,
Variancia fenotipica média; o2 = Q)
FoIL
Herdabilidade no sentido restrito; he = Q,—-Q,)
r Q4
Ganho de selecdo entre progénies para os dois sexos G — Kk o rc)
o2
Média da populagao melhorada POP. einorada = £ + GS
Coeficiente de variacdo ambiental [o2
CV, % =1001"-
y7,

k: é o coeficiente tabelado em fungdo da porcentagem de selecdo de 10% das porgénies (k=1,7550);

A testemunha nao foi inserida nas andlises de variancia, a qual foi utilizada

apenas sua média e esta comparada com as progénies.

3.4.2 Correlagoes Entre Caracteres

A correlagdo entre duas caracteristicas X e Y foi estimada pelos coeficientes
de correlagdo genotitica-aditiva (r,) de acordo com Vencovsky e Barriga (1992), por meio das

seguintes expressoes:

R 1. ) A R
COV(XaY)A:E[Uz(X+Y)A+02(X)A+O'2(Y)A] r. = COV(X:Y)A

A ~ ~
V(20,67 w),)

no qual:

CcOV(X,Y) . estimativa da covariancia genética aditiva entre o carater X e Y;

AD . . “ A . rae .. I3
O~ (x+v), : estimativa da varidncia genética aditiva do carater X+Y;
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67 (x), : estimativa da variancia genética aditiva do carater X;

67y, : estimativa da variancia genética aditiva do carater Y;

A significancia das estimativas de correlagdes fenotipicas foi avaliada pela

‘s . r , ,
estatistica t, dada pela expressdo t = ﬁvl —2, em que t esta associado a 1-2 graus de
1-r

liberdade e em um nivel de significancia a (5%), sendo I o nimero de progénies avaliados

(STEEL e TORRIE, 1980).
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ARTIGO 1

CORRELACOES GENETICAS E HERANCA DE CARACTERISTICAS AGRONOMICAS
EM MILHO SUPERDOCE

Artigo a ser submetido a revista cientifica:

Pesquisa Agropecuaria Brasileira — PAB.

Correlacdes geneticas e heranca de caracteristicas agrondmicas em milho superdoce.

Resumo — O objetivo deste trabalho foi determinar o potencial genético da populacao de
milho superdoce ST2109B para o melhoramento por meio de estimativas de variancia
genética, herdabilidade, ganho com a selecdo e vericar correlagdes genéticas entre as
principais caracteristicas agronomicas em milho doce. Durante a safra de verdao 2012/2013,
foram avaliadas 150 progénies, em dois locais de cultivos. As caracteristicas avaliadas foram:
teor de solidos soltveis; peso de espiga com palha; peso de espiga sem palha; peso de espigas
industrializaveis; peso de graos; relacdo de peso de espigas despalhadas; relacdo do peso de
espigas industriais sobre o peso total das espigas sem palhas; relacdo do peso dos graos sobre
o peso total das espigas industriais; rendimento industrial; prolificidade; comprimento de
espigas; diametro de espigas; dias para florescimento masculino; dias para florescimento
feminino; altura de plantas e altura de espigas. A populacdo ST2109B apresentou ampla
variabilidade genética para todas as caracteristicas no qual as estimativas dos parametros
genéticos indicaram grande potencial de melhoramento genético desta populagdo. As
caracteristicas peso de espigas com palha, peso de espigas sem palha, peso de espigas
industrializdveis e peso de graos sdao fortemente correlacionadas entre si. Aumento na
produgdo de espigas e graos esta associado geneticamente com o aumento no comprimento
das espigas ¢ na selecdo de plantas mais altas. O progresso no aumento do rendimento
industrial esta fortemente associado com a selecdo de plantas com maiores didmetros de
espigas.

Termos para indexa¢do: Zea mays var. Saccharata. Variedade. Milho doce. Sdlidos
soluvel.
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Genetic correlations and inheritance of agronomic traits in supersweet corn.

Abstract — The objective of this study was to determine the genetic potential of the supersweet
corn population ST2109B to improve by estimates of genetic variance, heritability, gain with
selection and genetic correlations of the main traits of sweetcorn. During the growing season
2012/2013, 150 families were evaluated at two locations. The following characteristics were
evaluated: soluble solids; husked ear weight; dehusked ear weight; industrial ear weight; grain
weight; ratio of husked ear weight; ratio of industrial ear weight on the total of dehusked ears
weight; ratio of the grains weight on the total of industrial ears weight; industrial yield;
prolificacy; ear length; diameter of ears; days to tasseling; days to silking; plant height and ear
height. The ST2109B population has a wide genetic variability for all traits, where genetic
parameter estimates indicated a great potential for improvement. The husked ear weight;
dehusked ear weight; industrial ear weight; grain weight are strongly correlated. Increased
production of ears and grains are genetically associated with the increase in the ears length
and the selection of higher plants. Progress in increasing industrial productivity is strongly
associated with the selection of plants with larger ears diameters.

Index terms: Zea mays var. Saccharata. Variety. Sweet corn. Soluble solids.



35

Introducéo

O milho doce ¢ um tipo especial de milho que difere do milho comum por
conter um ou mais genes mutantes que alteram a concentragdo de agucares no grao (TRACY,
2001). Estes mutantes podem ser divididos em dois grupos: o grupo 1 que é composto pelos
mutantes brittlel (btl), brittle2 (bt2), e shrunken2 (sh2) e o grupo 2 que abrange os mutantes,
amilose extenderl (ael), dulll (dul), sugaryl (sul) e waxyl (wx1l) (BOYER E SHANNON,
1984). Devido aos elevados teores de agucares, as cultivares dos genotipos sh e bt sdo
chamados de superdoces, com teores de sacarose nos graos podendo chegar a
aproximadamente 25% da matéria seca (TRACY, 2001).

O Brasil, como um grande produtor de milho comum, apresenta grande
potencial para a produ¢do de milho doce. Entretanto, em virtude do pouco conhecimento por
parte dos consumidores e da pequena disponibilidade de sementes, seu cultivo tem sido
restrito (TEIXEIRA et al., 2001).

Até 2001, existiam cerca de 300 variedades de milho doce com polinizacao
aberta no mundo, no qual apenas trés variedades, denominadas Golden Bantan, Evergreens e
Country Gentleman formaram a fonte inicial para o desenvolvimento dos programas de
melhoramento de milho doce (TRACY, 2001). Esta evidente reducdo da base genética do
milho doce pode ser contornada com a criagdo de populagdes de ampla base genética (ITO e
BREWBALKER, 1981; BREWBAKER ¢ BANAFUNZI, 1975). O nimero de variedades de
milho doce disponiveis nas colegdes elite € nos bancos de germoplasma é pequeno quando
comparado ao milho comum (TEIXEIRA et al., 2013). No Brasil, estdo registradas no Servigo
Nacional de Prote¢do de Cultivares 45 cultivares de milho doce, porém apenas trés estdo
sendo comercializadas para os agricultores em todo o pais (BRASIL, 2014).

Sabe-se, no entanto, que uma das condigdes necessarias para alcangar
sucesso com o melhoramento ¢ a presenca de variabilidade genética na populagdo
(PATERNIANI, 1967), no qual o estudo dos parametros genéticos, se fazem nescessario, pois
permite determinar a variabilidade genética da populacdo, obter informagdes sobre a natureza
da agdo dos genes envolvidos na heranca dos caracteres sob investigacdo, possibilita uma
melhor escolha dos métodos de melhoramento aplicaveis a populagdo e também de se estimar
os ganhos genéticos possiveis de serem obtidos (HALLAUER, et al. 2010).

Uma das metodologias mais utilizadas na detec¢do dessa variabilidade ¢ o

que utiliza progénies de meio-irmaos, no qual € possivel se estudar os parametros genéticos da
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populagdo, sendo empregado para a obtengdo de cultivares mais produtivas, como também
visando a obteng¢ao de linhagens (PALOMINO et al., 2000).

Estimativas dos pardmetros genéticos em milho doce sdo apresentados por
diversos autores internacionais (JHA et al., 2013; ALAN et al., 2013; SOLOMON, 2011;
ILKER, 2011; ASGHAR e MEHDI, 2010; KASHIANI e SALEH, 2010; HAS e HAS, 2009;
NIGUSSIE e SALEH, 2007; ELTAHIR e SALEH, 2003; ELTAHIR et al., 2003; SALEH et
al., 2002 e SALEH et al., 1994. Entretanto, poucas pesquisas brasileiras tém sido relatadas
(SANTOS et al., 2014; PINHO et al., 2008; CARDOSO, 2002; VOLTZ, 2002).

Sendo assim, neste trabalho objetivou-se determinar o potencial genético de
uma populagdo de milho superdoce ST2109B para o melhoramento, por meio do estudo dos
seus parametros genéticos, tais como: estimativas de médias, componentes de varidncia
fenotipica, herdabildidade e ganho de selecdo; identificar correlagdes genotipicas entre os
caracteres, que auxiliem no processo de sele¢do e melhoramento do milho doce, visando obter

uma analise das possibilidades de progresso na sele¢ao das caracteristicas avaliadas.

Material e Métodos

Na safra 2011/2012 foram obtidas 150 progénies de meio-irmdos da
populacdo ST2109B, cultivada em um lote isolado. Estas 150 progénies foram subdivididas
em 3 conjuntos de 50 progénies para avaliacdo, em 3 conjuntos de experimentos que foram
avaliados na Fazenda Escola da Universidade Estadual de Londrina, em Londrina-PR
(23°19°35S, 51°11°59”W e 591 m de altitude) e na area experimental da TMG (Tropical
Melhoramento e Genética Ltda.) localizado no municipio de Cambé-PR (23°16'33"S,
51°16'40"W e 680 m de altitude), durante a safra agricola 2012/2013.

Cada experimento foi montado utilizando o delineamento em blocos
casualizados com trés repeticoes, utilizando como testemunha o hibrido simples BRS-Vivi,
desenvolvido pela EMBRAPA. As parcelas experimentais foram constituidas por fileiras
simples de 4,00 m de comprimento, com espacamento de 0,80 m entre linhas e 0,20 m entre
plantas, totalizando 62.500 pl ha™.

Os experimentos foram semeados no dia 08 de Novembro de 2012 em
Londrina-PR e 14 de Dezembro de 2012 em Cambé-PR, sendo empregados trés sementes por
cova e, aos 25 dias apoOs a emergéncia, realizados o desbaste, deixando-se apenas uma planta

por cova.
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Os experimentos foram instalados isolados dos demais tipos de milho, com
a finalidade de evitar possiveis contaminagdes. Foram aplicados 350 Kg ha” do formulado
10-15-15 no plantio e 110 Kg ha™ de uréia em cobertura vinte dias ap6s o plantio, em todos os
experimentos. Os tratos culturais foram realizados conforme as recomendacdes técnicas de
cultivo do milho sem o uso de irrigagdo durante o periodo de cultivo ou controle de lagartas
das espigas.

A colheita das espigas foi realizada quando os grdos apresentavam
aproximadamente 75% de umidade, colhendo-se todas as espigas da parcela manualmente. A
umidade foi determinada utilizando a metodologia por meio da secagem do graos em estufa a
105 °C durante 24 horas (BRASIL, 2009).

As caracteristicas avaliadas foram: teor de so6lidos soluveis; peso de espiga
com palha; peso de espiga sem palha; peso de espiga industrializveis; peso de graos; relagao
de espigas, dada pela razdo do peso de espigas sem palha pelas espigas empalhadas; relacao
do peso de espigas industrializaveis pelo peso de espigas sem palha; relagao do peso de graos
pelo peso de espigas industrializaveis; rendimento industrial; prolificidade; comprimento e
diametro de espigas; dias para floresciemento masculino e feminino e altura de plantas e
espigas.

As produtividades foram corrigidas para uma umidade de 75% por meio da
expressao PF = PI (100 — U) / (100 — 75), no qual: PF = peso final de espigas ou graos da
parcela; PI = peso inicial de espigas ou graos da parcela; U = umidade inicial e 75 = umidade
padrdo dos graos. A partir da obtencao do PF, foi realizada a corre¢do para estande ideal de 20
plantas por parcela, segundo a metodologia proposta por Miranda Filho (VENCOVSKY e
BARRIGA, 1992) para as caracteristicas de peso de espigas com e sem palha,
industrializaveis e peso de graos, segundo a expressdo: PC = PF —b (ST — STi), no qual: PC =
peso corrigido de espigas ou grdos da parcela; PF = peso de espigas ou graos apenas
corrigidos para umidade; ST = estande observado; STi = estande ideal e b = coeficiente de
regressdo linear que atua como fator de compensagdo, estimado a partir dos dados
experimentais.

As analises de variancia dos conjuntos de experimentos, por local, foram
realizandas agrupando progénies dentro dos conjuntos de experimentos, segundo o modelo
estatistico: Yijx = p + (B/C)j+ Ci + (P/C)ik + e , no qual: Yjj = o valor observado da i-ésima
progénie, avaliada na j-ésima repeticdo, dentro do k-ésimo conjunto de experimentos; pu = a
média geral das progénies; B/Cjx = o efeito aleatorio do j-ésimo bloco dentro do k-ésimo

conjunto de experimentos; Cy = o efeito aleatério do k-ésimo conjunto de experimentos;
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(P/C)ix =€ o efeito aleatdrio da i-ésima progénie dentro do k-ésimo conjunto de experimentos;
€jjk = 0 erro experimental.

As andlises de varidncia conjunta dos experimentos foram realizadas,
segundo o modelo estatistico: Yiju = p + (B/C/L)ju + (C/L)a + Li + (P/C)ik + (P/C)Li + eiji
no qual: Yjju = o valor observado da i-ésima progénie, avaliada na j-ésima repeti¢do, dentro
do k-ésimo conjunto de experimentos, em cada I-ésimo local; p = a média geral das
progénies; (B/C/L);u = o efeito aleatorio da interag@o entre o j-ésimo bloco dentro do k-ésimo
conjunto de experimentos em cada I-ésimo local; (C/L)y = o efeito aleatorio do k-ésimo
conjunto de experimentos dentro do I-€simo local; A; = o efeito fixo do 1-ésimo local; (P/C)ix
= o efeito aleatdrio da i-ésima progénie detro do k-ésimo conjunto de experimentos; (P/C)Lix
= o efeito aleatdrio da interacdo entre a i-ésima progénie detro do k-ésimo conjunto de
experimentos € o I-ésimo local; e;jx = o erro experimental.

A testemunha nao foi inserida nas analises de variancia, a qual foi utilizada
apenas sua média e esta comparada com as progénies.

As estimativas dos pardmetros genéticos com base na analise de varidncia

conjunta foram obtidas com base nas esperancgas dos quadrados médios (Tabela 7).

Tabela7 - Esquema da analise de varidncia conjunta com as respectivas esperangas do
quadrado médio.

FV GL QM F E(QM)

Bloco/Conjunto/Local 12 Q Q1/Qs ez + |JB/C/L
Conjunto /Local 4 Q (Q1HQe)(Q11tQs) o, ez + JOCG(P/CN_ + |O'B/C/|_ + |JO'C/|_
Local 1 Qs Q3/Qx e + 3005 )0 +105,c, + Nog, +13Kg,
Progénie/Conjunto 147 Qq Q4/Qs ez + JLO‘P c
(Progénie/Conjunto) x Local 147 Qs Qs/Qs ol + JaG(P IO
Erro 600 Qe .

«=L/(L)

Por meio dos quadrados médios (QM) e da médias das progénies (p) da
analise de varidncia conjunta, foram obtidas as estimativas dos parametros genéticos

utilizando as seguintes expressoes:
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Q.)

. . (Q, ~Qs) 2 _4n 2 _
5 -0, Shey =0 63 =45%0 %=
h2 = —(Q4 QG) GS=k O-(P/C) Pop'melhorada =Ht GS CVe %=100 %

r
Q4 \/g H

no qual:
672 = variancia ambiental; 6'(2P /¢y = variancia de progénies de meio-irmdos dentro de conjunto
de experimentos; &,i = variancia aditiva média; JéZ variancia fenotipica média; hf =
herdabilidade no sentido restrito; GS = estimativa do ganho de selecdo entre progénies para
os dois sexos; POp. . orasa = Média da populagdo melhorada; CV, % = Coeficiente de variagdo
ambiental; k= é o coeficiente tabelado em fungdo da porcentagem de sele¢do (k=1,7550 para
selecdo de 10% das porgénies).

As associacdes entre duas caracteristicas X e Y foi estimada pelos
coeficientes de correlagdo aditiva (r,), de acordo com Vencovsky e Barriga (1992), por meio

das seguintes expressoes:

COV (X, Y), =L [62 ooy, + 62000, + 6, ] L cOV(X.Y),
) =10 (X+Y), TO (X)p TO (Y), A= = .
A 9 (X+Y) (X) () m

no qual:

COV (X,Y),: estimativa da covariancia genética aditiva entre o carater X e Y; G xav),
. . A . y . .. , . ) . . . ‘A .
estimativa da varidncia genética aditiva do carater X+Y; &7 (x),: estimativa da variancia

genética aditiva do carater X; &), : estimativa da variancia genética aditiva do carater Y.

A significancia das estimativas de correlagdes fenotipicas foi avaliada pela
_r
V1-1?
liberdade e em um nivel de significancia a (5%), sendo I o nimero de progénies avaliados

(STEEL e TORRIE, 1980).

estatistica t, dada pela expressdo t = vI-2, em que t estd associado a [-2 graus de

Resultados e Discussao

Os maiores coeficientes de variagdo ambiental encontrados foram
observados para as caracteristicas de produtividade (Tabela 8). Os resultados de CV.%

mostram que houve maior precisdo experimental para peso de espigas com palha e peso de
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espigas sem palha do que peso de espigas industrializaveis e peso de graos. Isto deve ter
ocorrido devido aos fatores ndo controlados relativos a carcterizagdo das espigas
industrializdveis em decorréncia do ataque desuniforme de lagartas no campo e aos danos
causados nas espigas.

Houve efeito significativo de conjunto de experimentos em Londrina para
peso de espigas com palha, peso de espigas sem palha, peso de espigas industrializaveis,
diametro de espigas, altura de plantas e altura de espiga e em Cambé apenas para teor de
solidos soluveis (Tabela 8). Isto indica que o conjunto de experimentos deve ter variado
devido a desuniformidade do terreno dentro do local, uma vez que os grupos de progénies
foram formados aleatoriamente e que estes efeitos nao se repetem nos locais.

Efeitos significativos de Local ocorreram apenas para as caracteristicas teor
de solidos soluveis, relacdo PG/PEI, rendimento industrial, prolificidade, comprimento e
diametro de espigas (Tabela 9), no qual Londrina, mesmo com uma diferenca minima,
apresentou maiores médias para estas caracteristicas que em Cambé (dados ndo apresentados).
A ocorréncia de efeitos significativos de Conj/Local, observada na andlise de variancia
conjunta, se deram principalmente pelos efeitos significativos de conjunto de experimentos
observados em Londrina para as caracteristicas peso de espigas com palha, peso de espigas
sem palha, peso de espigas industrializaveis, didmetro de espigas e altura de plantas e espigas
(Tabela 8).

Houve efeitos significativos de progé€nies dentro de conjuntos de
experimentos para todas as caracteristicas tanto na analise agrupada (Tabela 8) quanto na
analise conjunta (Tabela 9). Isto evidencia a existéncia de elevada variabilidade genética para
as caracteristicas estudadas, possibilitando progressos com a selecao.

A presenca de efeito significativo para a interacdo Progénie dentro de
Conjunto com Local ((Prog/Conj) x Local), para as caracteristicas peso de espigas com palha,
peso de espigas sem palha, peso de espigas industrializdveis, peso de grao, prolificidade,
comprimento e didmetro de espigas e florescimento masculino e feminino, evidenciam que as
progénies apresentaram comportamento diferenciado para estas caracteristicas em cada local,
mostrando que devem ser selecionadas as progénies com melhor desempenho em ambos os
locais, principalmente pela proximidade dos locais (Tabela 9).

A estimativa de variancia genética aditiva para teor de sélidos soluveis vai
ao encontro aos resultados apresentados na literatura (Tabela 10). Nigussie e Saleh (2007)
estudando populagdes de milho doce obtiveram valores de estimativas de variancia genética

aditiva para teor de sélidos soluveis de 0,34%”. Alan et al. (2013), Eltahir et al. (2003), Saleh
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et al. (2002) e Kashiani ¢ Saleh (2010) apresentam estimativas para esta caracteristica
variando de 0,53% a 16,4%".

A populacdo ST2109B apresentou elevadas estimativas de variancia aditiva
para as caracteristicas de produtividade peso de espigas com palha, peso de espigas sem
palha, peso de espigas industrializaveis e peso de grdo (Tabela 10), sendo observado para
peso de espigas com palha, estimativas 45% superior a maior estimativa encontrada na
literatura para milho doce (ALAN et al., 2013; KASHIANI e SALEH, 2010; SALEH et al.,
1994) que obtiveram estimativas variando entre 623,3 a 1331,49 (g planta’l)2 para peso de
espigas com palha. Estes mesmo autores, além de Eltahir et al. (2003), apresentam estimativas
de peso de espigas sem palha variando de 321 a 1150 (g planta™).

Para comprimento e diametro de espigas, a populagdo ST2109B apresentou
estimativas de varidncia genética mais elevados que os apresentados por varios autores
(ALAN et al.,, 2013; ASGHAR e MEHDI, 2010; KASHIANI e SALEH, 2010; NIGUSSIE e
SALEH, 2007; ELTAHIR et al., 2003; SALEH et al., 2002; SALEH et al., 1994) que
obtiveram estimativas variando de 0,55 a 2,38 (cm)? para comprimento de espigas e 0,021 a
0,042 (cm)?, mostrando o grande potencial de melhoramento desta populagdo (Tabela 10).

Para as caracteristicas de florescimento, assim como de altura de plantas e
espigas, foram obtidas estimativas que estdo dentro dos valores obtidos na literatura
(KASHIANI e SALEH, 2010; NIGUSSIE e SALEH, 2007; ELTAHIR et al., 2003; SALEH
et al., 2002; SALEH et al., 1994), no qual foram observados estimativas variando entre 1,9 a
47,22 (dias)® para os caracteres de florescimento. Estes mesmo autores, além de Alan et al.
(2013), Asghar e Mehdi (2010), Cardoso et al. (2002) obtiveram estimativas de variancia
genética aditiva para altura de plantas e espigas variando de 0,67 a 1935 (cm)®.

A estimativa de herdabilidade no sentido restrito (h,?) foi relativamente alta
para os caracteres de produtividade, na ordem de 70%, levando a populagdo a alcancar
estimativas de ganho com a selecdo de 2,31 t ha de espigas despalhadas ¢ de 750 kg ha™ de
produtividade de graos no primeiro ciclo de selecdo, empregando uma intensidade de selecao
de 10% (Tabela 10).

Para as caracteristicas comprimento e didmetro de espigas, as progénies
também apresentaram alta h,*> (Tabela 10). Valores superiores aos encontrados por Has e Has
(2009), que obtiveram estimativas de 53% para CE e 33% para DE. Estas caracteristicas, além
de serem componentes de produtividade e muito buscada com a selecdo, sdo caracteristicas

desejaveis para que se possa obter ganhos no rendimento industrial, nas futuras selecdes.
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As caracteristicas dias para o florescimento masculino e feminino sdo uma
das mais importantes em quaisquer cultura. Neste estudo foi obtido altas estimativas de
herdabilidade, nas quais podem propiciar um ganho de sele¢do de pelo menos dois dias na
precocidade das progénies. Estes resultados estdo de acordo aos obtidos por Cardoso et al.
(2002), que obteve estimativas de herdabilidade variando de 95% a 56% para florescimento
feminino.

Extrapolando os dados de produtividade para hectares, nos dois ambientes
avaliados, as progénies apresentaram produtividade variando de 27,8 t ha' a 11,4 t ha™' para
peso de espigas com palha; 19,4 t ha'a 7,9 t ha™ para peso de espigas sem palhae 7.9 t ha™ a
2,2 t ha para peso de grios, com rendimento industrial variando de 12% a 30%, nos dois
ambientes avaliados (Tabela 10). Valores superiores aos encontrados por Saleh et al. (1994),
que trabalhando com sintéticos obteve uma produtividade maxima de 8,21 t ha para peso de
espigas com palha ¢ 5,76 t ha para peso de espigas sem palha. Em média, esta populagio
mesmo estando em estagios iniciais de melhoramento genético, apresentou caracteristicas
dentro dos padrdes exigidos para uma cultivar de milho doce pelas industrias de
processamento apresentadas por Pereira Filho et al. (2003) e Paiva Junior (1990).

O desempenho da populacao ST2109B para as caracteristicas peso de espiga
com palha, peso de espiga sem palha, peso de espigas industrializaveis e peso de graos foi
superado pela testemunha (Tabela 10). Isto poderia ser esperado por se tratar de um hibrido
com padrdes comerciais disponivel no mercado. Contudo, as médias desta populagdo para
prolificidade, comprimento e didmetro de espigas, relagdo peso de espigas sem palha pelo
peso de espigas com palha e a relagdo peso de graos pelo peso de espigas industrializaveis
foram bastante proximas as médias observadas para a testemunha, esta que apresentou
menores teores de teor de sélidos soluveis, com plantas mais altas e mais tardias que a média
da populagdo. Os resultados médios da populacdo original e das estimativas de variancias,
ganho com a selecdo ¢ média da populacdo melhorada revelam elevado potencial desta
populagdo para o melhoramento de milho superdoce.

Para avaliar a magnitude das correlagdes obtidas optou-se pela classificacao
proposta por Shimakura e Ribeiro Junior (2006) com as seguintes classes: 0,0 a 0,19 - muito
fraca; de 0,20 a 0,39 - fraca; de 0,40 a 0,69 - moderada; de 0,70 a 0,89 — forte; e de 0,90 a
1,00 - muito forte.

Do total de 91 correlagdes genéticas aditivas obtidas para cada local, 70
foram significativas pelo teste t em Londrina, no qual: 7% foram consideradas muito fortes;

11% fortes; 32% moderadas; 25% fracas e 25% muito fracas (Tabela 11). Na porcentagem
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acumulada das correlacdes genéticas neste local, 49% enquadraram-se entre moderada e
muito forte. Em Cambé, 68 foram significativas pelo teste t, no qual: 2% foram consideradas
muito fortes; 11% foram consideradas fortes; 26% moderadas; 32% fracas e 29% muito
fracas. Na porcentagem acumulada das correlacdes genéticas neste local, 40 % enquadraram-
se entre moderada e muito forte.

Para a caracteristica teor de solidos soluveis, houve o predominio de
correlagoes fracas e muito fracas com as demais caracteristicas, nos dois locais, sendo
observada no maximo correlagdes moderadas e negativas de teor de so6lidos soltiveis com
altura de plantas e altura de espigas em Londrina e com rendimento industrial em Camb¢, nao
havendo consisténcia das correlagdes para os dois locais. Isto mostra que a caracteristica teor
de solidos soluveis, que ¢ fortemente influenciada por um gene, sera pouco afetada quando da
selecdo para as outras caracteristicas (Tabela 11).

As caracteristicas de peso de espigas com palhas, peso de espigas sem palha,
peso de espigas industrializaveis e peso de grdos se apresentaram muito fortemente
correlacionadas entre si e consistentes para os dois locais de avaliacdo, podendo ser utilizadas
quaisquer uma dessas quatro caracteristicas visando a selecdo para produtividade de graos.
Contudo, uma comparacao das herdabilidade estimadas para estas caracteristicas (Tabela 10),
a precisao experimental (Tabela 8) e a magnitude das correlagdes entre estes caracteres e peso
de graos, as caracteristicas peso de espigas sem palha e com palha apresentam uma ligeira
vantagem em relagdo ao peso de espigas industrializdveis e de graos para uso na selegdo de
genotipos com maiores produtividade de graos. A vantagem da avaliagdo de peso de espigas
sem palha em relacdo ao peso de espigas com palha, estd no fato de permitir a avaliagdao das
caracteristicas dos graos e das espigas, enquanto o peso de espigas com palha apresenta a
vantagem de requerer menor trabalho nas avaliagdes. Estes resultados estdo de acordo com os
encontros por Alan et al. (2013) e Kashiani et al. (2010).

Os caracteres de produtividade também estiveram positivamente
correlacionados com comprimento de espigas (nos dois locais), altura de plantas e de espigas
em Londrina e florescimento feminino em Cambé. Estes resultados indicam que plantas com
maiores altura de plantas e espigas e com espigas mais compridas tenderam a apresentar
maiores produtividades de espigas e graos, assim como a menor precocidade.

O numero de espigas por plantas ¢ uma caracteristica muito buscada em
milho comum, pelo fato de serem normalmente correlacionados com produtividade de graos,
no qual uma planta com mais de uma espiga é responsavel por um gendtipo mais produtivo

(CARVALHO et al., 2001). Em milho verde assim como no cultivo de milho doce esta
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caracteristica nao ¢ buscada, em razdo de cultivares com uma espiga apresentarem
comprimento e didmetro de espigas maiores que com duas espigas (KHAZAEI et al., 2010).

Tanto em Londrina como em Cambé¢, houve consisténcia de correlagdes
positivas entre os caracteres de prolificidade com produtividade, comprimento de espigas e
rendimento industrial. Isto indica que esfor¢os no aumento destas caracteristicas resultardo em
genotipos mais produtivos. Contudo, neste experimento a média de espigas por planta foi
aproximadamente 1,0, o que ¢ favoravel se tratando de milho doce, pois o aumento do nimero
de espigas para 2,0 ou mais pode interferir negativamente na produtividade de espigas
industriais.

Para a caracteristica relagdo de espigas despalhadas (RE), as maiores
estimativas de correlacdo obtidas foram com florescimento feminino ¢ masculino, altura de
plantas e espigas, em ambos os locais, sendo negativas e significativas. Isto revela que plantas
mais tardias e com maiores alturas de plantas e de espigas produzem espigas com maiores
quantidade de palha.

A caracteristica rendimento industrial se mostrou fortemente correlacionada
com didmetro de espigas, indicando que espigas com maiores didmetros podem promover
menores perdas no processo de degrana. Estes resultados estdo de acordo com os obtidos por
Khazaei et. al (2010), Oktem (2008), Eleweanya et al. (2005) e Eltahir e Saleh (2003), que
encontraram correlagdes significativas e positivas entre didmetro de espigas com maior
producdo de graos e fileiras na espiga. Contudo, ndo houve consisténcia das correlagdes
obtidas entre rendimento industrial e dias para florescimento masculino e feminino, sendo
negativas para Londrina e positivas em Cambé.

Correlagdes positivas e de magnitudes semelhantes para os dois locais
foram obtidas entre comprimento de espigas, prolificidade e florescimento masculino,
revelando que plantas mais tardias e prolificas tendem a apresentar espigas mais compridas.
De igual modo o comprimento de espigas foi positivamente correlacionado com florescimento
masculino e feminino e altura de plantas e de espigas. O mesmo ocorreu nas correlagdes

obtidas entre altura de plantas e dias para florescimento feminino.

Conclusoes

A populagdo ST2109B apresenta ampla variabilidade genética para todas as

caracteristicas no qual as estimativas dos pardmetros genéticos indicaram potencial de

melhoramento genético desta populagao.
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As caracteristicas peso de espigas com palha, peso de espigas sem palha,
peso de espigas industrializaveis e peso de graos sao fortemente correlacionadas. Aumento na
producdo de espigas e graos esta associado genéticamente com o aumento no comprimento
das espigas e nas escolhas de plantas mais altas. O progresso no aumento do rendimento
industrial esta fortemente associado com a selecdo de plantas com maiores didmetros de

espigas.
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ANEXOS

Tabela 8 — Fontes de variagdo (FV), graus de liberdade (GL), quadrados médios e niveis de
significancia da analise de variancia agrupada de 150 progénies (Prog.) da
populacdo ST2109B e seus respectivos coeficiente de variagdo ambiental
(CV%) para cada caracteristica avaliada, em dois ambientes.

Quadrados Médios Quadrados Médios
FV Conjunto Prog/Conj  Erro Conjunto Prog,/Conj  Erro
GL 2 147 294  CV % 2 147 294  CV. %
Caracteristicas Londrina Cambé
TSS (%) 8,1578 1,3263*  0,9629 5,4 14,057* 0,8428%** 0,5729 43

ECP (g planta™) 105934%* 5041,0%* 13256 11,0 5186,5  2407,8%* 1291,9 13,2
ESP (g planta™) 43368%* 2507,6%* 726,70 11,9 24064  1203,9%* 638,32 13,5
PEI (g planta™) 60668*  2600,4** 881,60 16,0 4172,1  1389,3%* 938,86 21,4
PG (g planta™) 11990 632,28** 23995 18,6 903,15  339,80** 203,50 229

RE’ 2,4553 4,0565** 11,1130 4,9 8,5750  3,4827** 1,0190 4,7
PEI/ESP’ 116,38 10,666*  7,9016 11,0 22,953  21,644** 14,675 15,9
PG/PEI" 5,5346 4,1356** 1,4763 8,6 3,5068  3,4126** 1,0552 7,5
RI" 9,1308 2,7426%* 1,4167 153  7,7832  2,3409* 1,7081 184
PRO’ 129,84 36,9058*%* 15,028 11,4 14,446  18,576** 12,475 11,3
CE (cm) 3,0035 2,8543** 0,4300 3,7 9,3913  2,3668** 0,4717 4,0
DE (cm) 0,6812*  0,0794** 0,0164 2,6 0,1580  0,0921** 0,0187 2,9
FM (dias) 18,320 8,9968** 272737 2,7 6,2689  3,2949%* 2,1874 2,6
FF (dias) 104,18 10,203**  2,9636 3,0 4,3489  2,8866%** 2,0778 2,5
AP (cm) 17261** 229,87** 78,425 4,1 1632,1  318,61** 179,81 6,7
AE (cm) 8576,9** 236,58** 83,177 8,5 729,77  178,84** 124,12 10,7

* | **: significativo em nivel de 5% e 1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente; *: quadrados médios

multiplicados por 10% TSS: teor de s6lidos soluveis; ECP: peso de espigas com palha; ESP: peso de espigas sem
palha; PEI: peso de espigas industrializaveis; PG: peso de graos; RE: relacdo ESP por ECP; PEI/ESP: relagao
PEI/ESP; PG/PEI: relagdo PG/PEI; RI: rendimento industrial; PRO: prolificidade; CE: comprimento de espigas;
DE: didmetro de espigas; FM: dias para o florescimento masculino; FF: dias para o florescimento feminino; AP:
altura de plantas; AE: altura da espiga.
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Tabela 9 — Quadrados médios e niveis de significancia da analise de variancia conjunta de

150 progénies da populacio ST2109B desdobradas em locais (Local); na
interacdo de Conjunto e locais (Conj x Local); progénies dentro de Conjunto
(Progénie/Conj); da interagdo entre progénie dentro de Conjunto e locais
(Progénie/Conj)x Local e seus respectivos coeficiente de variagdo (CV.%) para
cada caracteristica avaliada em dois locais.

Conj./ Progénie/  (Progénie/Conj)

Fontes de Variagdo Local  Local Conj x Local Erro  CV%
Grau de Liberdade 1 2 147 147 588

TSS (%) 30,655* 0,4182 1,3805%* 0,7886 0,7679 4.9
ECP (g planta™) 754270  75432%* 4942 1** 2506,7** 1308,7 12,0
ESP (g planta™) 357038  25382%* 2437 2%%* 1274,3%%* 682,51 12,6
PEI (g planta™) 397050  46693**  26422%* 1347,6** 910,23 18,4
PG (g planta™) 98659 8228,5* 633,36%* 338,72%%* 221,72 20,5
RE’ 0,0095 6,1173 6,2888** 1,2504 1,0660 4.8
PEI/ESP’ 448,65 79,184 20,926** 11,384 11,288 13,5
PG/PEI" 43,048* 1,7629 6,1797** 1,3684 1,2658 8,1
RI’ 107,41*  1,9690 3,2953%%* 1,7882 1,5624 16,8
PRO® 1877,4* 89,916 36,007** 19,527** 13,751 11,3
CE (cm) 148,03*  3,9102 3,7807%* 1,4404** 0,4509 3.8
DE (cm) 2,0928*  0,0942 0,1169** 0,0545%* 0,0175 2.8
FM (dias) 122,47 13,168 8,7439%* 3,5478%* 2,2305 2,7
FF (dias) 203,54 71,764%* 9,0338%** 4,0562%** 2,5207 2.8
AP (cm) 44371 14718**  413,72** 134,76 129,12 54
AE (cm) 2978,7 7101,8** 292 ()3** 123,39 103,65 9,6

* | **: significativo em nivel de 5% e 1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente; *: quadrados médios
multiplicados por 10% TSS: teor de s6lidos soluveis; ECP: peso de espigas com palha; ESP: peso de espigas sem
palha; PEI: peso de espigas industrializaveis; PG: peso de graos; RE: relacdo ESP por ECP; PEI/ESP: relagao
PEI/ESP; PG/PEI: relagdo PG/PEI; RI: rendimento industrial; PRO: prolificidade; CE: comprimento de espigas;
DE: didmetro de espigas; FM: dias para o florescimento masculino; FF: dias para o florescimento feminino; AP:
altura de plantas; AE: altura da espiga.
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Tabela 10 — Estimativas, com base na analise de varidncia conjunta, da varidncia aditiva
(67), variancia fenotipica (&é ), herdabilidade no sentido restrito (h), ganho de

selecdo (GS), média, méximo (Méx.) e minimo (Min.) da populacdo original
(Pop. Original), média da populagdo melhorada (Pop. Melhorada) de 150
progénies da populacdo ST2109B e a média da testemunha (BRS Vivi).

Pop.Original Pop. BRS
Caracteristicas c /i Oﬁé hr2 GS Média Max Minimo  Melhorada Vivi
TSS (%) 0,4084 0,2301 044 0,4 18,0 21,1 163 18,3 16,6
ECP (g planta'l) 2422.3 823,68 0,74 37 302 446 182 339 447
ESP (g planta']) 1169,8 406,20 0,72 25 207 311 127 232 296
PEI (g planta'l) 1154,6 440,36 0,66 24 164 280 80 188 268
PG (g planta'l) 274,42 105,56 0,65 12 73 127 35 84 119
RE' 3,4818 1,0481 0,83 0,05 0,68 0,77 0,58 0,73 0,66
PEI/ESP* 6,4254 3,4877 0,46 0,05 0,79 0,95 0,51 0,83 0,91
PG/PEI" 3,2760 1,0300 0,80 0,04 0,44 0,60 0,34 0,48 0,44
RI 1,1553 0,5492 0,53 0,02 024 036 0,14 0,26 0,27
PRO"® 14,837 6,0011 0,62 0,08 1,03 1,35 0,60 1,12 1,01
CE (cm) 2,2199 0,6301 0,88 1,2 17,5 20,5 14,4 18,7 18,1
DE (cm) 0,0663 0,0195 0,85 0,2 48 53 4,1 5,0 5,1
FM (dias) 4,3422 1,4573 0,74 -2 56 61 51 54 63
FF (dias) 4,3421 1,5056 0,72 -2 57 62 51 55 63
AP (cm) 189,73 68,953 0,69 -10 209 246 168 198 225
AE (cm) 125,58 48,671 0,65 -8 106 138 83 98 128

*: varidncias multiplicadas por 10°; TSS: teor de solidos solaveis; ECP: peso de espigas com palha; ESP: peso de
espigas sem palha; PEI: peso de espigas industrializaveis; PG: peso de gridos; RE: relacdo ESP por ECP;
PEI/ESP: relacdo PEI/ESP; PG/PEI: relagdo PG/PEI; RI: rendimento industrial; PRO: prolificidade; CE:
comprimento de espigas; DE: didmetro de espigas; FM: dias para o florescimento masculino; FF: dias para o
florescimento feminino; AP: altura de plantas; AE: altura da espiga.
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Tabela 11 — Correlagdes Genética Aditiva em Londrina (diagonal superior) e em Cambé
(diagonal inferior) de caracteres de 150 progénies da populagdo ST2109B.

TSS ECP ESP PEI PG RE RI PRO CE DE FM FF AP AE

TSS -0,35% -0,22* -0,28* -0,22* 0,37* 0,08 -0,38* -0,35* 0,20* -0,22* -0,31* -0,42* -0,47*
ECP 0,16 0,92* 0,97* 0,82* -0,13 0,16 0,76* 0,59* -0,03 0,29* 0,20* 0,82* 0,63*
ESP 0,27+ 0,86* 0,98* 0,91* 0,27* 0,42* 0,74* 0,53* 0,13 0,02 -0,10 0,60* 0,46*
PEL 0,27+ 0,86* 0,73* 0,91* 0,10 0,34* 0,75* 0,65* 0,01 0,14 0,04 0,73* 0,55*
PG 0,31* 0,81* 0,81* 0,85* 0,26* 0,69* 0,60* 0,47* 0,38* 0,00 -0,09 0,50* 0,44*
RE 0,26* -0,22% 0,31* -0,19* 0,04 0,64* -0,01 -0,12 0,40* -0,69* -0,77* -0,48* -0,38*
RT 0,45% 0,33* 0,48*% 0,47* 0,82* 0,28* 0,06 0,09 0,70* -0,40* -0,45* -0,18* -0,01
PRO 0,24* 0,51* 0,55*% 0,60* 0,50* 0,11 0,36* 0,50* -0,16 0,45* 0,32* 0,71* 0,66*
CE .0,19* 0,62* 0,55* 0,53* 0,32* -0,11 -0,19* 0,41* -0,18* 0,27* 0,25* 0,50* 0,39*
DE 0,08 0,24* 0,37* 0,22* 0,54* 0,31* 0,72* -0,09 0,10 -0,28* -0,25* -0,16 -0,08
FM' .0,15 0,48* 0,22*% 0,72*% 0,54* -0,46* 0,34* 0,40* 0,41* -0,13 0,94* 0,57* 0,60*
FF 0,10 0,25*% -0,08 0,55* 0,39* -0,62* 0,32* 0,13 0,28* -0,07 0,61* 0,57* 0,58*
AP 0,03 039% 0,13 0,27* 0,06 -0,43*-0,21* 0,06 0,36* -0,01 0,42* 0,61* 0,80*
AE 0,8 031* 0,09 025* 0,08 -0,38* -0,12 0,20* 0,53* 0,05 1,00* 1,00* 0,88*

* . significativo em nivel de 5% de probabilidade pelo teste t-Student; TSS: teor de solidos soluveis; ECP: peso
de espigas com palha; ESP: peso de espigas sem palha; PEI: peso de espigas industrializaveis; PG: peso de
grdos; RE: relagdo ESP por ECP; RI: rendimento industrial; PRO: prolificidade; CE: comprimento de espigas;
DE: didmetro de espigas; FM: dias para o florescimento masculino; FF: dias para o florescimento feminino; AP:
altura de plantas; AE: altura da espiga.
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ARTIGO 2

PARAMETROS GENETICOS QUANTITATIVOS EM MILHO SUPERDOCE

Artigo a ser submetido a revista cientifica:

CBAB - Crop Breeding and Applied Biotechnology

PARAMETROS GENETICOS QUANTITATIVOS EM MILHO SUPERDOCE

Resumo — O objetivo deste trabalho foi determinar o potencial genético da populagdo de
milho superdoce STO5S09A para o melhoramento, e verificar associagdes entre as principais
caracteristicas agrondmicas de milho doce por meio da avaliagdo de progénies de meio-
irmdos. Foram testedas 150 progénies de meio-irmaos, em dois locais de cultivos, no qual
foram avaliadas diversas caracteristicas imporantes para a cultura do milho doce. A populacao
STO509A apresenta ampla variabilidade genética para todas as caracteristicas. Foram obtidas
elevadas estimativas de paramteros genéticos para os caracteres de produtividade e
comprimento e didmetro de espigas, revelando grande potencial de melhoramento desta
populacdo. O aumento da produgdo esteve correlacionado genéticamente com aumento do
comprimento e didmetro das espigas assim como com o aumento na altura média das plantas e
das espigas.

Termos para indexagdo: Zea mays var. Saccharata. Variedade. Milho doce. Soélidos
soluveis.
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QUANTITATIVE GENETIC PARAMETERS IN SUPERSWEET CORN

Abstract — The objective of this study was to verify the genetic potential of the ST0509A
supersweet corn population for improvement, and investigate associations between main
agronomic characteristics of sweet corn through the evaluation of different half-sib progenies.
The 150 different half-sib progenies were tested in two locations, where several imporantes
characteristics to the sweet corn were evaluated. The STO509A population has wide genetic
variability for all traits. High estimates of genetic parameters for characteristics was found for
productivity and length and diameter of ears, showing a great potential for improvement in
this population. The increase in production has been genetically correlated with increased of
diameter and length of the ears and with the increase in height of plant and height of ears.

Index terms: Zea mays var. Saccharata. Variety. Sweet corn. Soluble solids.
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INTRODUCAO

O milho doce (Zea mays var. saccharata) ¢ um dos vegetais mais populares
dos EUA e Canada, sendo consumido in natura pela populagdo e também utilizado pela
industria de enlatados. Sua diferenca em relagdo ao milho comum se da por apresentar um ou
mais genes mutantes que alteram a concentracao de agtcares no grao (TRACY, 2001) nos
quais sdo divididos em dois grupos , doce e superdoce, com base no teor de agucares
apresentado (BOYER e SHANNON, 1984). O grupo dos milhos superdoces sdo aqueles que
possuem os alelos brittle (bt) ou shrunken (sh) em homozigose recessiva e apresentam até
25% de sacarose na matéria seca dos graos (TRACY, 2001).

Na safra de 2008, a area mundial cultivada com este tipo de milho era de
1,04 milhdes de hectares (USDA 2010), sendo os Estados Unidos o pais com a maior area
produtiva, cerca de 107 mil hectares (USDA 2013). No Brasil no ano de 2009, foram
cultivados aproximadamente 43,2 mil hectares (ABRASEM, 2011), no qual praticamente
100% da produgdo foi destinada ao processamento industrial, com a cultivar hibrida Tropical
Plus. Sua produgdo localiza-se principalmente no Centro-Oeste do Pais, e ¢ processada por 10
industrias de alimentos (SYNGENTA 2010).

O reduzido consumo de milho doce in natura no Brasil esta relacionado a
falta de conhecimento do mercado consumidor e produtor; niimero restrito de cultivares
disponiveis no mercado de sementes; custo elevado das sementes e caréncia de informagdes
técnicas de producao e de pesquisas cientificas (TEIXEIRA et al., 2001).

Atualmente, estao registradas no Servico Nacional de Prote¢ao de Cultivares
45 cultivares de milho doce, porém apenas trés estdo sendo comercializadas para os
agricultores em todo o pais (BRASIL, 2014). Teixeira et al. (2013) relata que o numero de
variedades de milho doce disponiveis nas colegdes elites e nos bancos de germoplasma ¢
pequeno quando comparado ao milho comum.

Até o ano de 2001, existiam cerca de 300 variedades de milho doce com
polinizagdo aberta no mundo, no qual apenas trés variedades, denominadas Golden Bantan,
Evergreens e Country Gentleman formaram a fonte inicial para o desenvolvimento dos
programas de melhoramento de milho doce (TRACY, 2001). Esta evidente redugdo da base
genética do milho doce pode ser contornada com a criacdo de populagdes de ampla base
genética (ITO e BREWBALKER, 1981; BREWBAKER ¢ BANAFUNZI, 1975).

O estudo dos parametros genéticos quantitativos sdo muito importantes no

desenvolvimento de novas populagdes de milho, pois permite determinar a variabilidade
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genética existente, obter informacdes sobre a natureza da agdo dos genes envolvidos na
heranga dos caracteres em estudo; possibilita uma melhor escolha dos métodos de
melhoramento; permite estimar os ganhos com a selecdo, de modo a aumentar a eficiencia das
acoes de melhoramento genético.

Estimativas dos parametros genéticos em milho doce sdo apresentados por
diversos autores internacionais (JHA et al., 2013; ALAN et al., 2013; SOLOMON, 2011;
ILKER, 2011; ASGHAR e MEHDI, 2010; KASHIANI e SALEH, 2010; HAS e HAS, 2009;
NIGUSSIE e SALEH, 2007; ELTAHIR ¢ SALEH, 2003; ELTAHIR et al., 2003; SALEH et
al., 2002 e SALEH et al., 1994. Entretanto, poucas pesquisas brasileiras tém sido relatados
(SANTOS et al., 2014; PINHO et al., 2008; CARDOSO, 2002; VOLTZ, 2002).

Diante disto, neste trabalho objetivou-se determinar o potencial genético da
populacao de milho superdoce STO509A para o melhoramento, por meio do estudo dos seus
parametros genéticos, tais como: estimativas de médias, componentes de variancia fenotipica,
herdabildidade e ganho de selecdo assim como identificar correlagdes genéticas entre os

caracteres que auxiliem no processo de selecdo e melhoramento do milho doce.

MATERIAL E METODOS

Foram avaliadas 150 progénies de meio-irmaos da populacdo de milho
superdoce ST0509A, homozigoticas para o gene bt2, desenvolvida pelo Programa de
Melhoramento Genético de Milho do Departamento de Biologia Geral da UEL. As 150
progénies foram sub-divididas, aleatériamente, em trés conjuntos de 50 progénies. Cada
conjunto de 50 progénies, mais o hibrido simples BRS-Vivi, desenvolvido pela EMBRAPA,
utilizada como testemunha, foram avaliadas empregando-se o delincamento em blocos
casualizados com trés repetigdes, sendo as parcelas formadas por fileiras simples de 4,00 m de
comprimento, no espagamento de 0,80 m entre fileiras e 0,20 m entre plantas.

Os trés conjuntos de 50 progénies de meio-irmdos, alocados em trés
experimentos, foram avaliados em dois locais: em Londrina-PR, na area experimental da
FAZESC (Fazenda Escola da Universidade Estadual de Londrina) (23°19°35”S, 51°11°59”W
e 591 m de altitude) e em Cambé-PR, na area da experimental da TMG (Tropical
Melhoramento e Genética Ltda.) (23°16'33"S, 51°16'40"W e 680 m de altitude), durante a
safra agricola 2012/2013.

Os experimentos foram semeados no dia 26 de Novembro de 2012 em

Londrina-PR e no dia 16 de Janeiro de 2013 em Cambé-PR. As semeaduras foram realizadas
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manualmente, utilizando-se dez sementes por metro linear. O desbaste foi realizado quando as
plantas apresentaram de quatro a cinco folhas expandidas, deixando-se a densidade de 62500
plantas ha™. Os conjuntos de trés experimentos, de cada populagio, foram instalados isolados
dos demais tipos de milho, com a finalidade de evitar possiveis contaminagdes.

Foram aplicados 350 Kg ha"' do formulado 10-15-15 na semeadura e 110
Kg ha™' de uréia em cobertura, vinte dias apos o plantio, em todos os experimentos. Os tratos
culturais foram realizados conforme as recomendag¢des técnicas de cultivo do milho comum,
no qual nenhuma das areas receberam qualquer tipo de irrigacdo ou pulverizacdo contra
lagarta-da-espiga.

A colheita foi realizada quando as plantas da parcela atingiram,
aproximadamente, 25 dias apds o florescimento e estiverem no ponto de colheita
recomendado para a cultura, com graos apresentando aproximadamente 75% de umidade. A
umidade foi determinada utilizando a metodologia por meio da secagem do graos em estufa a
105 °C durante 24 horas (BRASIL, 2009).

As caracteristicas avaliadas foram: teor de so6lidos soluveis; peso de espiga
com palha; peso de espiga sem palha; peso de espigas industrializaveis; peso de graos; relacao
de espigas, dado pela razdo do peso de espigas sem palha pelas espigas empalhadas; relagao
do peso de espigas industrializaveis pelo peso de espigas sem palha; relagao do peso de graos
pelo peso de espigas industrializaveis; rendimento industrial; prolificidade; comprimento e
didmetro de espigas; dias para floresciemento masculino e feminino e altura de plantas e de
espigas.

As produtividades foram corrigidas para uma umidade de 75% por meio da
expressao PF = PI (100 — U) / (100 — 75), no qual: PF = peso final de espigas ou graos da
parcela; PI = peso inicial de espigas ou graos da parcela; U = umidade inicial e 75 = umidade
padrdo dos graos. A partir da obtencao do PF, foi realizada a corre¢do para estande ideal de 20
plantas por parcela segundo a metodologia proposta por Miranda Filho (VENCOVSKY e
BARRIGA, 1992), para as caracteristicas de peso de espigas com e sem palha,
industrializaveis e peso de graos, segundo a expressdo: PC = PF —b (ST — STi), no qual: PC =
peso corrigido de espigas ou grdos da parcela; PF = peso de espigas ou graos apenas
corrigidos para umidade; ST = estande observado; STi = estande ideal e b = coeficiente de
regressdo linear que atua como fator de compensagdo, estimado a partir dos dados
experimentais.

As andlises de variancia dos conjuntos de experimentos, por local, foram

realizandas agrupando progénies dentro dos conjuntos de experimentos, segundo o modelo
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estatistico: Yijx = p + (B/C)j+ Cx + (P/C)ix + e , no qual: Yjj = o valor observado da i-ésima
progénie, avaliada na j-€ésima repeticdo, dentro do k-ésimo conjunto de experimentos; | = a
média geral das progénies; B/Cjyc = o efeito aleatdrio do j-ésimo bloco dentro do k-ésimo
conjunto de experimentos; Cix = o efeito aleatério do k-ésimo conjunto de experimentos;
(P/C)ik =€ o efeito aleatdrio da i-ésima progénie dentro do k-€ésimo conjunto de experimentos;
€jjk = 0 erro experimental.

As andlises de varidncia conjunta dos experimentos foram realizadas,
segundo o modelo estatistico: Yiju = p + (B/C/L)jiu + (C/L)a + Li + (P/C)ik + (P/C)Li + eiji
no qual Yjj = o valor observado da i-ésima progénie, avaliada na j-ésima repeti¢do, dentro do
k-ésimo conjunto de experimentos, em cada I-ésimo local; p = a média geral das progénies;
(B/C/L)jii = o efeito aleatorio da interacdo entre o j-ésimo bloco dentro do k-ésimo conjunto
de experimentos em cada l-ésimo local; (C/L)y = o efeito aleatorio do k-ésimo conjunto de
experimentos dentro do 1-ésimo local; A; = o efeito fixo do 1-ésimo local; (P/C)ix = o efeito
aleatdrio da i-ésima progénie detro do k-ésimo conjunto de experimentos; (P/C)Li;= o efeito
aleatorio da interacdo entre a i-€sima progénie detro do k-ésimo conjunto de experimentos € o
1-ésimo local; ejj = o erro experimental.

A testemunha nao foi inserida nas analises de variancia, a qual foi utilizada
apenas sua média e esta comparada com as progénies.

As estimativas dos pardmetros genéticos com base na analise de variancia

conjunta foram obtidas com base nas esperangas dos quadrados médios (Tabela 12).

Tabela 12 — Esquema da analise de varidncia conjunta com as respectivas esperangas do
quadrado médio.

FV GL QM F E(QM)

Bloco/Conjunto/Local 12 Q Q1/Qs ez + |UB/C/L
Conjunto /Local 4 Q, (Q:+Qu/(Q*Qs) O, j + JaG(P/C)xL + |GB/C/L + |JO‘C/L
Local 1 Qs Qy/Q; o) +300 50 105,00 + Nog, + 1IKg,
Progénie/Conjunto 147 Q Q4/Qs Jez + JLGP Ic
(Progénie/Conjunto) x Local 147 Qs Qs/Qs ol + JaO'(P I
Erro 600 Qe o,

@ =L(L-1)

Por meio dos quadrados médios (QM) e a médias das progénies (u) da
analise de varidncia conjunta, foram obtidas as estimativas dos paradmetros genéticos

utilizando as seguintes expressoes:
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Q.)

. . (Q, Q) . . 2 _

O'e2 =Qq O-(2P/C) :% O_i :40'(213/0) O = L

h? = Q. =Qu) Gs=k 2P0 POD. einoraca = 4 + GS CV,%=100Y"°
Q, ol H

F
LoA2 A . . . oa2 _ A . A . . . ~
no qual: 6, = variancia ambiental; &, = varidncia de progénies de meio-irméos dentro de
conjunto de experimentos; &, = variancia aditiva média; O'éz variancia fenotipica média;
h’= herdabilidade no sentido restrito; GS = estimativa do ganho de sele¢io entre progénies

para os dois sexos; POP. .orasa = Média da populagdo melhorada; CV, %= Coeficiente de

varia¢do ambiental; k= ¢é o coeficiente tabelado em fungdo da porcentagem de sele¢do (k=1,7550
para selegdo de 10% das porgénies).

A associagdo entre duas caracteristicas X e Y foi estimada pelos coeficientes
de correlagdo aditiva (1,), de acordo com Vencovsky e Barriga (1992), por meio das seguintes

expressoes: A
COV(X,Y),

A 1755 A2 A2 I
COV (X,Y), :5[0- X+, + O (), +O (Y)A] [(62),.620),)

no qual: COV(X,Y) A= estimativa da covaridncia genética aditiva entre o carater X e Y;

6% (x+v), = estimativa da varidncia genética aditiva do carater X+Y; &%x), = estimativa da
variancia genética aditiva do carater X; 6, = estimativa da varidncia genética aditiva do

carater Y.

A significancia das estimativas de correlagdes fenotipicas foi avaliada pela

estatistica t, dada pela expressao t = VI1-2, em que t estd associado a [-2 graus de

r
Vi-r?
liberdade e em um nivel de significancia a (5%), sendo I o nlimero de progénies avaliadas

(STEEL e TORRIE, 1980).
RESULTADOS E DISCUSSAO

Os coeficientes de variagdo ambiental das andlise de variancia agrupada
foram maiores para as caracteristicas peso de espigas com palha, peso de espigas sem palha,
peso de espigas industrializaveis e peso de graos, nos dois ambientes. Comparativamente,

houve menor precisao experimental para peso de espigas industrializaveis e peso de graos,
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indicando que estas caracteristicas sao mais influenciadas pelos fatores nao controlados
durante o processo de avaliagdo (Tabela 13).

Houve efeito significativo de conjunto de experimentos em Londrina apenas
para peso de graos e em Cambé para peso de espigas com palha, peso de espigas industriais,
peso de graos e prolificidade. Isto indica que o conjunto de experimentos deve ter variado
devido as desuniformidade do terreno dentro do local, uma vez que o grupo de progénies
foram formados aleatériamente e que estes efeitos ndo se repete nos locais (Tabela 13).

Houve efeito significativo de Local para as caracteristicas teor de solidos
soluveis, peso de espigas com palha, peso de espigas sem palha, peso de espigas industriais,
relagao PEI/ESP, comprimento de espigas, didmetro de espigas e florescimento masculino e
feminino (Tabela 14), no qual Cambé apresentou maiores média que Londrina apenas para
teor de so6lidos soluveis e maior relagdo PEI/ESP (Tabela 15). A ocorréncia de efeitos
significativos de Conj/Local para as caracteristicas peso de espigas com palha, peso de
espigas sem palha, peso de espigas industrializaveis, peso de graos, prolificidade e altura de
plantas, observada na andlise de variancia conjunta, se deu pelos efeitos significativos de
conjunto de experimentos observados em Cambé.

A analise de variancia agrupada por local revelou efeitos significativos de
progénies dentro de conjuntos de experimentos para todas as caracteristicas em Londrina, nao
sendo observados efeitos significativos em Cambé para as caracteristicas de florescimento
feminino e masculino (Tabela 13). Na analise conjunta, também houve significancia para
todas as caracteristicas, evidenciando a elevada variabilidade genética para as caracteristicas
estudadas, o que possibilita progressos com a selecao (Tabela 14).

Foram observados efeito significativo para a interacdo Progénie dentro de
Conjunto com Local ((Prog/Conj) x Local) para quase todas as caracteristicas, exceto para
prolificidade, evidenciando que as progénies apresentaram comportamento diferenciado para
estas caracteristicas em cada local, e que a selegdo das progénies devem ser realizadas com
base nas que apresentaram melhor desempenho em ambos os locais, principalmente pela
proximidade dos locais (Tabela 14).

Em Londrina, as progénies apresentaram produtividades variando de 25,8 t
ha'a 13,9 t ha™' para peso de espigas com palha; 17,4 t ha' a 8,9 t ha™ para peso de espigas
sem palha e 6,6 t ha' a 2,1 t ha”' para peso de grios, com rendimento industrial variando de
30% a 12% (Tabela 15). Valores superiores aos encontrados por Saleh et al. (1994), que
trabalhando com sintéticos obteve uma produtividade méaxima de 8,21 t ha™' para espigas com

palhas e 5,76 t ha”' para peso de espigas sem palhas. Em média, as progénies em Cambé
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foram 30% menos produtivas que em Londrina e apresentaram uma redugdo de 17%, 34% e
48% para as caracteristicas comprimento de espigas, altura de plantas e de espigas,
respectivamente (Tabela 15). Os tratamentos, em geral, foram 20 dias mais tardio em Cambé,
em decorréncia principalmente da data de plantio, que foi muito mais préximo a um plantio
de safrinha que de safra e também pela falta de chuvas em determinados periodos criticos da
cultura, neste local.

O hibrido BRS-Vivi, em média, foi superior as médias das progénies em
todos os caracteres de produtividade, nos dois ambientes avaliados. Em se tratando de um
hibrido simples comercial, era de se esperar um maior destaque deste frente a uma populacao
em etapas iniciais de melhoramento. Contudo, nos dois locais, as médias desta populacao para
prolificidade, comprimento e didmetro de espigas foram bastante proximas as médias
observadas para a testemunha, que foi mais tardia e alta que as progénies (Tabela 15).

Os resultados médios da populagdo original e das estimativas de variancias,
ganho com a sele¢do e média da populacdo melhorada revelam em elevado potencial desta
populagdo para o melhoramento de milho superdoce (Tabela 16). Em média, esta populacao
mesmo estando em estagios iniciais de melhoramento genético, ¢ com a obtencdo das
estimativas das populagdo melhorada (Tabela 15), apresenta e tem potencial das
caracteristicas agrondmicas dentro de padroes exigidos pelo mercado.

A estimativa de varidncia genética aditiva para teor de solidos soluveis estao
de acordo com os encontrados na literatura (Tabela 16). Nigussie e Saleh (2007) estudando
populacdes de milho doce obtiveram valores de estimativas de variancia genética aditiva de
0,34%" para esta caracteristica. Porém, Alan et al. (2013), Eltahir et al. (2003), Saleh et al.
(2002) e Kashiani e Saleh (2010) apresentam estimativas para esta caracteristica variando de
0,53%" a 16,4%".

A populagao STO509A apresentou elevadas estimativas de variancia aditiva
para as caracteristicas de produtividade (Tabela 16), sendo observado para peso de espigas
com palhas estimativas superiores aos encontrados por Alan et al. (2013), que estudando a
variabilidade genética em sete variedades comerciais de milho doce na Turquia, encontrou
estimativas maximas para peso de espigas com palha de 1331,49 (g planta™)*.

Para a caracteristica peso de espigas sem palha, os estimativas de variancia
genética sdo superiores aos obtidos por Eltahir et al. (2003), que estudando os parametros
genéticos em populacdes locais de polinizagdo aberta e algumas variedades comerciais,

obtiveram estimativas méaxima de 446 (g planta’)’. Saleh et al. (2002), estudando a
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performance e os parametros genéticos de 10 variedades de milho doce, obtiveram variancia
maxima de 1150 (g planta™)>.

Estimativas de pardmetros genéticos sdo raros na literatura para as
caracteristicas peso de espigas industrializaveis e peso de graos. Alan et al. (2013) assim
como Asghar ¢ Mehdi (2010), obtiveram estimativas de produtividade de graos iguais a 0,38
(tha)* e 1,56 (t ha™")®. Extrapolando as estimativas de varidncia para toneladas por hectare, a
variancia genética para peso de grios obtidas foi igual a 0,89 (t ha')’ e estdo dentro do
intervalo de estimativas observados nos relatos existentes na literatura.

Para comprimento e diametro de espigas, a populagdo STO509A apresentou
grande potencial para o melhoramento. As estimativas de varidncia genética para
comprimento de espigas estdo de acordo aos obtidos por Alan et al. (2013), Asghar e Mehdi
(2010), Kashiani e Saleh (2010), Nigussie e Saleh (2007), Eltahir et al. (2003), Saleh et al.
(2002) e Saleh et al. (1994), que obtiveram estimativas variando de 0,55 a 2,38 (cm)?. Para
diametro de espigas, estes mesmos autores obtiveram estimativas variando de 0,021 a 0,042
(cm)?, bem inferior ao obtido neste trabalho, evidenciando o potencial para o melhoramento
desta populacao (Tabela 16).

As estimativas de variancia genética aditiva para altura de planta e altura de
espiga obtidos neste trabalho vao ao encontro dos valores apresentados em varios trabalhos
(ALAN et al., 2013; ASGHAR ¢ MEHDI, 2010; KASHIANI e SALEH, 2010; NIGUSSIE e
SALEH, 2007; SALEH et al., 2002; ELTAHIR et al., 2003; CARDOSO et al., 2002; SALEH
et al., 1994), que apresentam estimativas entre 0,67 a 1935 (cm)” para altura de plantas e de
19,6 a 1102 (cm)’ para altura de espigas. Evidenciando a elevada variabilidade genética
existente para as caracteristicas (Tabela 16).

As estimativas de herdabilidade no sentido restrito mostram que para os
caracteres de produtividade foram aproximadamente iguais a 65% (Tabela 16), relativamente
alto para caracteristicas complexas, que sdo controladas por muitos genes. Esta estimativa
permite a populagio alcangar um ganho de 1,63 t ha™' para produtividade de espigas com
palhas, que representa um acréscimo de 10% nesta caracteristica no primeiro ciclo de selegao.

Para as caracteristicas comprimento e didmetro de espigas, as progénies
também apresentaram alta h,”> (Tabela 16). Valores superiores aos encontrados por Has e Has
(2009), que obtiveram estimativas de 53% para CE e 33% para DE. Porém inferiores aos
obtidos por Santos et al. (2014), no qual verificaram a performance agronémica de 16
gendtipos de milho doce e comum, no qual estes apresentaram estimativas de herdabilidade

de 93% para comprimento de espigas e 85% para didmetro de espigas. Estas caracteristicas,
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além de serem componentes de produtividade e muito buscada com a selecdo, sdo
caracteristicas desejaveis para que se possa obter ganhos no rendimento industrial, nas futuras
selecoes.

Como forma de avaliar a magnitude das correlagdes obtidas, optou-se pela
classificagdo proposta por Shimakura e Ribeiro Junior (2006) com as seguintes classes: 0,0 a
0,19 - muito fraca; de 0,20 a 0,39 - fraca; de 0,40 a 0,69 - moderada; de 0,70 a 0,89 — forte; e
de 0,90 a 1,00 - muito forte.

Do total de 91 correlagdes genéticas aditivas obtidas para Londrina, 67
foram significativas pelo teste t, no qual: 2% foram consideradas muito fortes; 10% fortes;
27% moderadas; 24% fracas e 36% muito fracas. Na porcentagem acumulada das correlagdes
genéticas neste local, 40% enquadraram-se entre moderada e muito forte (Tabela 17). Em
Cambé¢, do total de 70 correlagdes genéticas aditivas obtidas, 57 foram significativas pelo
teste t, no qual: 9% foram consideradas muito fortes; 6% fortes; 43% moderadas; 19% fracas
e 24% muito fracas. Na porcentagem acumulada das correlagdes genéticas em Cambé, 57%
enquadraram-se entre moderada e muito forte.

As avaliagdes de teor de solidos soluveis com as demais caracteristicas nao
seguiram o mesmo padrdo nos dois locais. Em Londrina, foram observadas correlagdes
negativas e fracas e muito fracas para os caracteres de produtividade, sendo que para Cambé
observadas correlacdes positivas moderadas a fracas. Os resultados contrariam os mostrados
por Nigussie e Saleh (2007) que obtiveram correlagdes significativas e negativas entre teor de
solidos soluveis e peso de espigas sem palha.

As caracteristicas de produtividade: peso de espigas com palhas, peso de
espigas sem palha, peso de espigas industrializaveis e peso de graos, apresentaram-se de forte
a muito fortemente correlacionadas entre si e consistente para os dois locais de avaliacao
(Tabela 17). Isto demonstra que pode ser utilizado quaisquer uma dessas quatro
caracteristicas, visando a selecdo para produtividade de graos. Estes resultados estdo de
acordo com os encontros por Alan et al., (2013) e Kashiani et al., (2010), indicando que
somente a avaliagdo do peso de espigas com palha permitiria selecionar progénies
indiretamente para maior produgdo de espigas industriais e de graos, diminuindo o nimero de
avaliagdes para o melhorista. Contudo, o peso de espigas sem palhas apresenta uma
correlacdo maior com peso de graos do que com peso de espigas com palhas.

As caracteristicas de produtividade também foram positivamente
correlacionado nos dois locais, com as caracteristicas prolificidade, comprimento e diametro

de espigas, dias para florescimento e altura de plantas e espigas. Estes resultados indicam que
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o aumento da produtividade deve focar a selecdo de progénies com pelo menos uma espiga
por planta e com espigas de maiores comprimento ¢ didmetro, em plantas mais precoces
(Tabela 17), devendo se atentar para que isto ndo promova o aumento acentuado da altura de
plantas e espigas. Estes resultados se assemelham aos obtidos por Kashiani e Saleh (2010),
que apresentam correlagdes positivas e significativas entre peso de espigas com e sem palha
com as caracteristicas comprimento e didmetro de espigas assim como com altura de plantas e
espigas.

A relagdo peso de espigas sem palha pelo peso de espigas com palha, que
informa de forma indireta a quantidade de palha presente nas progénies, assim como a
caracteristica rendimento industrial se revelaram positivamente correlacionadas entre si em
ambos os locais. Isto indica que o aumento do rendimento industrial passa pela redugdo do
peso de palhas, devendo se cuidar para ndo reduzir o empalhamento ao ponto de aumentar os
danos nas espigas por ataque de pragas. Em Londrina, a caracteristica relacdo de espigas sem
palhas foi correlacionada positivamente com diametro de espiga e negativamente com
florescimento masculino e feminino, € a caracteristica rendimento industrial correlacionada
positivamente com didmetro de espigas. Em Cambé, considerando este mesmo grupo de
associa¢do de caracteristica, somente foi observada uma moderada correlagao positiva entre
rendimento industrial e didmetro de espiga. Estes resultados indicam que plantas mais
precoces e com maior didmetro de espigas tendem a ter espigas com menor peso de palha.
Estes resultados estdo de acordo com os obtidos por Khazaei et al. (2010), Oktem (2008),
Eleweanya et al. (2005) e Eltahir e Saleh (2003), que encontraram correlagdes significativas e
positivas entre didmetro de espigas com maior producao de graos e fileiras na espiga,

proporcionando maior rendimento industrial.

CONCLUSOES

A populagdo STO509A apresenta ampla variabilidade genética para todas as
caracteristicas e as estimativas de varidncia genética aditiva e herdabilidades no sentido
restrito, para os caracteres de produtividade e comprimento e didmetro de espigas, revelam
grande potencial de melhoramento desta populagao.

As caracteristicas de produtividade peso de espigas com palha, peso de
espigas sem palha, peso de espigas industrializdveis e peso de graos estdo altamente

correlacionadas entre si. O aumento da producdo estd correlacionado genéticamente com
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aumento do comprimento e didmetro das espigas e do aumento na altura média das plantas e

das espigas.
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ANEXOS

Tabela 13 — Fontes de variagdo (FV), graus de liberdade (GL), quadrados médios e niveis de
significancia da analise de variancia agrupada de 150 progénies (Prog.) da
populacdo STO509A e seus respectivos coeficiente de variacdo ambiental
(CV%) para cada caracteristica avaliada, em dois ambientes.

Quadrados Médios Quadrados Médios
FV Conjunto Prog./Conj  Erro Conjunto Prog./Conj  Erro
GL 2 147 294  CV% 2 147 294  CV%
Caracteristicas Londrina Cambé
TSS (%) 2,1678  1,4277** 0,9957 5,7 1,0714  1,2732** 0,6601 4,6

ECP (gplanta) 7544,0  32252%* 1199,7 11,2 38570** 2089,8** 1289,0 17,2
ESP (g planta™) 68033  1711,6%* 547,73 11,7 13702 928,30%** 602,58 18,0
PEI (g planta’) 9991,6  2066,6%* 849,31 19,5  13484*  965,00** 535,15 20,1
PG (gplanta™) 3306,5% 507,37%* 198,34 21,1  4231,6* 266,89** 157,58 23,1

RE’ 11,853  4,2723%** 1,3134 5,7 3,6857  4,3787** 1,6938 6,4
PEI/ESP’ 17,437  19,088** 10,961 13,7 11,273  10,667** 7,6878 10,4
PG/PEI" 7,4676  2,8338** 0,7139 6,0 3,3254  6,8766** 2,4253 11,4
RI" 6,9740  2,7761** 1,2677 16,4  3,3310  3,7398** 1,8836 18,4
PRO’ 11,219  19,831* 15,136 12,1 1063,3** 45,960%* 34,706 18,5
CE (cm) 0,8561  2,3944** 0,4621 3,8 27,606  2,4236** 0,6497 5,5
DE (cm) 0,3633  0,0969** 0,0183 2,8 0,5579  0,0886%** 0,0261 3,6
FM (dias) 9,4956  3,0100** 1,1090 1,9 0,0200  0,1381 0,1337 0,5
FF (dias) 18,916  4,0152** 1,7310 2,4 0,2467  0,1020 0,0987 0,4
AP (cm) 1308,4  187,64** 73,400 3,3 3153,2  308,76** 132,40 6,7
AE (cm) 553,16  235,44** 84,163 6,3 690,30  180,29** 80,513 11,7

* | **: significativo em nivel de 5% e 1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente; *: quadrados médios
multiplicados por 10% TSS: teor de s6lidos soluveis; ECP: peso de espigas com palha; ESP: peso de espigas sem
palha; PEI: peso de espigas industrializaveis; PG: peso de graos; RE: relacdo ESP por ECP; PEI/ESP: relagao
PEI/ESP; PG/PEI: relagdo PG/PEI; RI: rendimento industrial; PRO: prolificidade; CE: comprimento de espigas;
DE: didmetro de espigas; FM: dias para o florescimento masculino; FF: dias para o florescimento feminino; AP:
altura de plantas; AE: altura da espiga.
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Tabela 14 — Quadrados médios e niveis de significancia da analise de variancia conjunta de
150 progénies da populacdo STO509A desdobradas em locais (Local); na
interacdo de Conjunto e locais (Conj x Local); progénies dentro de Conjunto
(Progénie/Conj); da interagdo entre progénie dentro de Conjunto e locais
(Progénie/Conj)x Local e seus respectivos coeficiente de variagdo (CV.%) para
cada caracteristica avaliada em dois locais.

Conj./ Prog./ (Progénie/Conj)

Fonte de Variacao Local Local Local x Local Erro CV%
Grau de Liberdade 1 2 147 147 588

TSS (%) 30,692%** 0,2176  1,6679** 1,0330%* 0,8279 5,2
ECP (g planta'l) 2288445%* 26254*  3323,4%* 1991,6%* 12444 13,6
ESP (g planta'l) 891312%* 9445,8%  1727,0** 912,96** 575,15 143
PEI (g planta'l) 270399* 13220*  1985,0%* 1046,6%* 692,23 19,9
PG (g planta'l) 34360 3813,8*%* 511,44%%* 262,82%* 177,96 22,0
RE’ 1,0795 4,1435  6,1484%** 2,5025%* 1,5036 6,1
PEI/ESP* 1348,2%* 3,0256  16,852** 12,903** 9,3244 12,0
PG/PEI" 28,858 9,3064  5,6172%* 4,0932%* 1,5696 9,0
RI 75,606 49846  4,1623** 2,3535%* 1,5756 17,5
PRO" 28,104 629,32%* 37 520%* 28,272 24,921 15,6
CE (cm) 2516,0%* 18,478  2,7778** 2,0401%** 0,5559 4,6
DE (cm) 26,763* 0,8443  0,1233** 0,0621** 0,0222 32
FM (dias) 56011** 5,1911 1,6526** 1,4955%* 0,6213 1,2
FF (dias) 60877** 8,5144  2,0925%* 2,0247** 0,9149 1,5
AP (cm) 1579099**  2985,4*  363,11%* 133,29* 102,90 4,7
AE (cm) 1043553** 317,63  310,60%* 105,14%* 82,338 82

* | **: significativo em nivel de 5% e 1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente; *: quadrados médios
multiplicados por 10% TSS: teor de s6lidos soluveis; ECP: peso de espigas com palha; ESP: peso de espigas sem
palha; PEI: peso de espigas industrializaveis; PG: peso de graos; RE: relacdo ESP por ECP; PEI/ESP: relagao
PEI/ESP; PG/PEI: relagdo PG/PEI; RI: rendimento industrial; PRO: prolificidade; CE: comprimento de espigas;
DE: didmetro de espigas; FM: dias para o florescimento masculino; FF: dias para o florescimento feminino; AP:
altura de plantas; AE: altura da espiga.
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Tabela 15 — Média, maximo (Méx.) e minimo (Min.) da populagdo original (Pop. Original),
média da populagdo melhorada (Pop. Melh.) de 150 progénies da populacdo
STO509A e a média da testemunha (BRS Vivi), avaliadas em dois Locais.

Pop. Original Pop. BRS Pop. Original Pop. BRS
Média Max Min Melh. Vivi Média Max Min  Melh. Vivi

Caracteristicas LONDRINA CAMBE
TSS (%) 17,5 194 149 17,8 16,8 17,8 19,5 15,0 18,4 16,7

ECP (gplanta’) 310 413 223 346 405 209 308 147 226 370
ESP (gplanta) 199 279 142 228 257 136 203 91 147 246
PEI (gplanta’) 150 242 83 177 223 115 184 73 129 225

PG (gplanta’) 67 105 34 81 105 54 89 32 61 120
RE 064 0,74 052 068 0,63 0,64 072 043 0,68 0,66
PEI/ESP 0,76 091 054 082 088 084 094 061 087 0091
PG/PEI 044 055 036 049 047 043 050 003 049 0,53
RI 022 030 0,12 025 026 024 031 001 027 0,32
PRO 1,02 128 085 1,05 098 1,0 149 065 1,06 1,01
CE (cm) 18,0 20,8 144 192 183 146 172 122 158 163
DE (cm) 48 54 43 51 51 45 48 40 47 51
FM (dias) 55 58 53 54 60 71 72 70 71 73
FF (dias) 56 58 53 54 60 72 73 71 72 74
AP (cm) 256 278 232 248 265 172 200 149 162 176
AE (cm) 145 167 122 135 159 77 101 58 69 86

TSS: teor de solidos soluveis; ECP: peso de espigas com palha; ESP: peso de espigas sem palha; PEI: peso de
espigas industrializaveis; PG: peso de grios; RE: relagdo ESP por ECP; PEI/ESP: relagdo PEI/ESP; PG/PEI:
relacdo PG/PEI; RI: rendimento industrial, PRO: prolificidade; CE: comprimento de espigas; DE: didmetro de
espigas; FM: dias para o florescimento masculino; FF: dias para o florescimento feminino; AP: altura de plantas;
AE: altura da espiga.
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Tabela 16 — Estimativas, com base na analise de varidncia conjunta, da variancia aditiva
(67), variancia fenotipica (&é ), herdabilidade no sentido restrito (h), ganho de

selecdo (GS), média da populagdo original (Pop. Original) e média da populagdo
melhorada (Pop. Melhorada) de 150 progénies da populacao STO509A.

e . , Pop. Pop.
Caracteristicas Oa OF h; GS Original Melhorada
TSS (%) 0,5600 0,2780 0,50 0,5 17,6 18,1
ECP (g planta™) 1386,0 553,90 0,63 26 259 285
ESP (g planta™) 767,86 287,83 0,67 20 168 188
PEI (g planta™) 861,82 330,83 0,65 21 132 153
PG (g planta™) 222,32 85,241 0,65 11 61 71
RE’ 3,0965 1,0247 0,76 0,04 0,64 0,68
PEI/ESP® 5,0184 2,8087 0,45 0,04 0,80 0,84
PG/PEI" 2,6984 0,9362 0,72 0,04 0,44 0,48
RI" 1,7245 0,6937 0,62 0,03 0,23 0,25
PRO’ 8,3994 6,2534 0,34 0,05 1,01 1,06
CE (cm) 1,4813 0,4630 0,80 1,0 16,3 17,2
DE (cm) 0,0674 0,0206 0,82 0,2 4,6 4,8
FM (dias) 0,6875 0,2754 0,62 -1 63 62
FF (dias) 0,7851 0,3487 0,56 -1 64 63
AP (cm) 173,47 60,519 0,72 -10 214 205
AE (cm) 152,17 51,766 0,73 -9 111 102

* varidncias multiplicadas por 10%; TSS: teor de solidos soluveis; ECP: peso de espigas com palha; ESP: peso de
espigas sem palha; PEI: peso de espigas industrializaveis; PG: peso de grios; RE: relagio ESP por ECP;
PEI/ESP: relacdo PEI/ESP; PG/PEIL: relagdo PG/PEI; RI: rendimento industrial; PRO: prolificidade; CE:
comprimento de espigas; DE: didmetro de espigas; FM: dias para o florescimento masculino; FF: dias para o
florescimento feminino; AP: altura de plantas; AE: altura da espiga.



72

Tabela 17 — Correlagdes Genética Aditiva em Londrina (diagonal superior) e em Cambé
(diagonal inferior) de caracteres de 150 progénies da populagdo STO509A.

TSS ECP ESP PEI PG RE RI PRO CE DE FM FF AP AE

TSS -0,05 -0,17* -0,14 -0,24* -0,25* -0,32* -0,13 0,19* -0,09 0,11 0,15 0,51* 0,17*
ECP 0,48* 0,91* 0,86* 0,81* 0,21* 0,31* 0,71* 0,18* 0,21* -0,18* -0,24* 0,56* 0,57*
ESP 0,43* 0,92* 0,87* 0,87* 0,59* 0,52* 0,73* 0,19* 0,35* -0,36* -0,46* 0,50* 0,54*
PEI 0,47* 0,95* 0,98% 0,94* 0,39* 0,65* 0,57* 0,22* 0,27* -0,12 -0,06 0,62* 0,60*
PG 0,42* 0,93* 0,95*% 0,99* 0,49* 0,80* 0,48* 0,16 0,51* -0,14 -0,09 0,53* 0,55*
RE -0,07 -0,16 0,19* 0,05 0,01 0,59* 0,29* 0,12 0,41* -0,52* -0,64* 0,14 0,18*
RI  0,18*% 0,31* 0,47* 0,44* 0,43* 0,69* 0,02 0,10 0,68* -0,07 0,07 0,24* 0,30*
PRO 0,27* 0,74* 0,64* 0,65* 0,56* -0,30* -0,24* -0,34* -0,19* -0,35* -0,64* 0,49* 0,68*
CE 0,22* 0,66* 0,70* 0,63* 0,60* 0,09 0,22* 0,51* 0,23* 0,08 0,07 0,31* 0,29*
DE 0,20* 0,40* 0,41* 0,33* 0,46* 0,05 0,45* 0,00 0,32* -0,08 -0,18* 0,06 0,10
FM - - — - - --- — - - - 0,89* 0,21* 0,28%*
FF — - — - - — e e --- - 0,15 0,13
AP 0,32*% 0,74* 0,61* 0,62* 0,57* -0,19* 0,22* 0,42* 0,57* 0,17* --- --- 0,81*
AE 0,28*% 0,61* 0,45* 0,50* 0,47* -0,27* 0,14 0,53* 0,45* 0,06 --- - 0,81%*

* . significativo em nivel de 5% de probabilidade pelo teste t-Student; TSS: teor de solidos soluveis; ECP: peso
de espigas com palha; ESP: peso de espigas sem palha; PEI: peso de espigas industrializaveis; PG: peso de
graos; RE: relagdo ESP por ECP; RI: rendimento industrial; PRO: prolificidade; CE: comprimento de espigas;
DE: didmetro de espigas; FM: dias para o florescimento masculino; FF: dias para o florescimento feminino; AP:
altura de plantas; AE: altura da espiga.
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