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BARROS, LUCIANE BERTOLETTI. Parametros genéticos em variedades de milho
crioulo e sua utiliza¢ao na selecdo. 2007. 79 f. Dissertacao (Mestrado em Genética ¢
Biologia Molecular ) — Universidade Estadual de Londrina, Londrina 2007.

RESUMO

As variedades crioulas foram produzidas, mantidas, desenvolvidas ou adaptadas por
agricultores familiares ou indigenas, sendo principalmente utilizadas por estes agricultores ao
longo das geragdes. Trabalhos envolvendo ensaios de competi¢do apresentam o potencial
produtivo de variedades de milho crioulo com ou sem utilizagdo de insumos externos,
citando-as como fontes de adaptacdo, tolerancia e resisténcia aos fatores bidticos e abidticos.
Apesar destas afirmacdes, existem reduzidos estudos genéticos quantitativos para confirmar
este potencial e obter estimativas de pardmetros para nortear o melhoramento destas
variedades. Desta forma, os objetivos foram estimar parametros genéticos em progénies de
meios irmaos em diferentes ciclos de sele¢do recorrente, em condigdes de sistema de
agricultura familiar; verificar as previsdes de ganhos de selecio no Programa de
Melhoramento Genético Participativo; estimar os coeficientes de correlagdes genéticas em
milho crioulo; comparar as estimativas genéticas obtidas, em condi¢cdes de agricultura
familiar, com as encontradas por outros autores em diferentes tipos de milho cultivados sob
outros sistemas de producdo. Foram avaliadas progénies de meios irmdos de seis variedades
crioulas (Caiano, Carioca, Cinquentinha, Macaco, Maizena e Palha Roxa), em dois a trés
ciclos selegdo recorrente, em dois locais a cada ciclo, com trés repeti¢des por local. O nimero
de progénies de meio-irmaos variaram de 400 a 294 e foram avaliadas em latice triplos 10x10
e 7x7, respectivamente, com parcelas simples de 4 m de comprimento no espagamento 0,20 m
x 1,00 m. Foram realizadas analises agrupadas de variancia e de correlagdes para estimar os
parametros genéticos dos caracteres produtividade e outros de importincia agrondmica. Os
resultados obtidos permitem inferir que as variedades crioulas apresentam potencial e
suficiente variabilidade genética para os caracteres estudados, permitindo ganhos com a
selecdo recorrente de meio-irmaos, em propriedades de agricultura familiar, com o Programa
de Melhoramento Genético Participativo. A sele¢do em milho crioulo visando aumentar a
produtividade esta relacionada a sele¢do de plantas mais prolificas, menor porcentagem de
espigas danificadas, maior relacdo peso de graos por espiga e maior precocidade. Existe uma
associagdo positiva entre plantas mais altas e mais tardias, mas com magnitude que
possibilitam a selecdo para plantas mais produtivas com menor altura de plantas e maior
precocidade. Com excecdo do caractere florescimento médio, as correlagdes observadas para
milho crioulo, em sistemas de agricultura familiar, sdo compativeis com a da literatura.

Palavras-chave: Zea mays L. Sele¢do recorrente. Estimativas genéticas. Correlacdo e
melhoramento genético participativo.



BARROS, LUCIANE BERTOLETTI. Genetics parameters in corn landraces and its use
in selection. 2007. 79 f. Dissertation (Master’s degree in Genetics and Molecular Biology) —
Universidade Estadual de Londrina, Londrina, 2007.

ABSTRACT

Originally, the landraces varieties were produced, maintained, developed or adapted by family
farmers or indians. Mainly these farmers throughout generations used them. Studies involving
competition essays demonstrated the potential of the corn landraces with or without the
utilization of external inputs, considering those factors as sources of adaptation, tolerance and
resistance for biotic and no biotic factors. However, there are just a few numbers of
quantitative genetic studies that confirm this potential and that obtain estimates of parameters
to assist their genetic progress. Therefore, the objectives were: to evaluate genetic parameters
for corn landraces on different locations and cycles of recurrent selection, within family
agriculture environments; to estimate the genetic progress in Participative Genetics
Improvement Program; to evaluate genetic correlation coefficients in landraces varieties; to
compare the estimates of genetic parameters with the current published researches that used
another types of cultivation systems. Six landraces were evaluated (Caiano, Carioca,
Cinquentinha, Macaco, Maizena e Palha Roxa), two to three cycles recurrent selection of half-
sib progenies, in two environments for each cycle. The number of half-sib progenies varied of
400 and 294 and were evaluated in 10x10 and 7x7 triple lattices, respectively, with single row
plots measuring 4 meters long, leaving 1 meter spaces between rows and 0,20 meter between
plants. Grouped variance and correlation analysis were made to evaluate the genetic
parameters of the character yield and others with agronomic importance. The results obtained
demonstrate that the characters studied in landraces have potential and sufficient genetic
variability, allowing progress with the use recurrent selection of halfsib, in family farmers
systems, within the Participative Genetics Improvement Program. The selection in corn
landraces aiming high yields has relation with the selection of more prolific plants, with a
smaller percentage of damaged ears, higher grain per ear weight quotient and more earlier
plants. There are positive correlations among higher and less earlier plants, but with a
magnitude that makes possible the selection of higher yielding plants, with less height and
earlier. With the exception of the character average of days to flower, these correlation
observed in corn landraces in family farmers systems, are compatible with the current
published researches.

Keywords: Zea mays L. Recurrent selection. Genetics estimates. Correlation and participative
genetic improvement.



LISTA DE TABELAS

Tabela 1 — Estimativas de varidncia genética aditiva (c,”) para prolificidade (107) e

para producdo (g pl™)? em populacdes de Milho ............oveeveevreeeeereeeereeeeeen. 23
Tabela 2 — Estimativas de varidncia genética aditiva (ca”) para altura de planta e

espiga (cm)® em populagdes de MIlho ............cveweveeeeieeeeeeeeeeeeeeeeeeeee e 23
Tabela 3 — Localizagdo e caracterizagao climatica dos ambientes.............ccceeeeveeeenreennne. 31

Tabela 4 — Municipios de instalagdo dos ensaios de progénies de cada variedade,
locais e ciclos de selecdo, safra agricola, tipos de latices triplo, nimero de
experimentos, testemunhas intercalares, datas de semeaduras e adubacao
OTZATICAS ..eeuvteeeuireeeeeeesteeesteeessteeessseeessseeensseeassseeansaeeanseeesnseesanseeensseesnsseesnsseesns 33

Tabela 5 — Esquema da analise de variancia individual para delineamento em latices
triplos 10 x 10 e 7 x7 e esperangas dos quadrados médios E(QM).................. 36

Tabela 6 — Esquema da analise de variancia agrupada para delineamento em latices
triplos 10 x 10 e 7 x7 e esperangas dos quadrados médios E(QM), em
MOdElo AlEAOTIO ......eoueiiiiiiiiiiiietc e 37

Tabela 7 — Esquema da andlise de covariancia para delineamento em latices triplos e

esperancas dos produtos médios E(PM)........cccovcuieriiniiieniiniieieeieeeeeeeeen 38

ARTIGO A

Tabela 1 — Municipios de instalagdo dos ensaios de progénies de cada variedade,
locais e ciclos de selecdo, safra agricola, tipos de latices triplo, nimero de
experimentos (Exp), testemunhas intercalares, datas de semeaduras e
AdUDAGAD OTGANICAS ...eeeeieuiieiiieiie ettt ettt ettt st e bt e enes 45

Tabela 2 — Quadrados  médios de  progénies  agrupadas dentro  de
experimentos(QMp/ex) com nivel de significancia do teste F, quadrados
médios residuais (QMe) e coeficiente de variacdo experimental em
porcentagem (CV) para produtividade (PGC, em t ha™'), porcentagem de
espigas danificadas (%ED), dias para florescimento (FLO), altura da
planta (AP, cm) e espiga (AE, cm), porcentagem de plantas acamadas

(%AC) e quebradas (%QUE), por ciclo e local.........cceeeviveeriieeniieeieeeieeee 48



Tabela 3 — Estimativas de varifncias genéticas aditivas (o,”), coeficientes de
herdabilidade restrito em porcentagem (h*%) e ganhos genéticos
esperados (GS%) para produtividade (PGC, em t ha™), porcentagem de
espigas danificadas (%ED), dias para florescimento (FLO), altura da
planta (AP, cm) e espiga (AE, cm), porcentagem de plantas acamadas
(%AC) e quebradas (%QUE), por ciclo e local..........cccceeeiiiniiiiieniiiicene

Tabela 4 — Estimativas das médias das populacdes originais (Mo), melhoradas (Mm)

e testemunhas (T1 e T2) para produtividade (PGC, em t ha™), dias para
florescimento (FLO), altura da planta (AP, cm) e espiga (AE, cm) e
porcentagem de espigas danificadas (%ED), plantas acamadas (%AC) e
quebradas (YoQUE) .....ooiiiiiiee e

ARTIGO B

Tabela 1 — Variedades, ciclos, locais, municipios de condugao dos ensaios, tipos de
latices, nimeros de ensaios, datas de semeadura............cooeevvvvvveeieiiiiiiinnennnnen.
Tabela 2 — Médias gerais ajustadas das progénies agrupadas e nivel de significancia
da fonte de variagdo progénies dentro de experimentos para
produtividade (PGC, em t ha™), rela¢io entre PG/PE (RGE), relagdo de
numero de espigas por planta (RE), porcentagem de espigas danificadas
(%ED), valor médio entre o florescimento masculino e feminino (FLO,
em dias), altura da planta (AP, cm) e espiga (AE, cm), porcentagem de
plantas acamadas (%AC) e quebradas (%QUE), por ciclo e local...................
Tabela 3 — Estimativas dos coeficientes de correlagdes genéticas aditivas entre
produtividade (PGC, em t ha') e os demais caracteres, relagio entre
PG/PE (RGE), relagdo de numero de espigas por planta (RE),
porcentagem de espigas danificadas (%ED), valor médio entre o
florescimento masculino e feminino (FLO, em dias), altura da planta
(AP, cm) e espiga (AE, cm), porcentagem de plantas acamadas (%AC) e
quebradas (%0QUE), por ciclo € 1ocal .........ccceeviieiiiniiiiiieieeeeee,
Tabela 4 — Média geral de correlagdes ambiental (rg), genética aditiva (ra) e

fenotipica (rg) de todas as variedades crioulas nos diferentes ciclos e



locais (acima da diagonal) e respectivos desvios destas médias (abaixo da
diagonal) para produtividade (PGC, em t ha™), relacdo entre PG/PE
(RGE), relagao de nimero de espigas por planta (RE), porcentagem de
espigas danificadas (%ED), valor médio entre o florescimento masculino
e feminino (FLO, em dias), altura da planta (AP, cm) e espiga (AE, cm),
porcentagem de plantas acamadas (%AC) e quebradas (%QUE) ....................



SUMARIO

1 INTRODUGAO ...t eeeeaene

2 REVISAO BIBLIOGRAFICA ........cc.coooiiiieeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeeees e
2.1  AGRICULTURA FAMILIAR ...cocttiiiiiiiiniiieitenite et sttt et ettt e e enee s
2.2 MIINO CrIOULO ..ottt ettt
2.3 SeleGA0 RECOITENTE .....ccvviiiiiiieiieecee ettt ettt reeeaneas
2.3.1 Melhoramento Genético Participativo..........ccueeevuveeeiiiieeiiieeciie et e
2.4 ESTIMATIVAS DE PARAMETROS GENETICOS ......coutemtieiiniienieeienieenieetesrenieenieseenseenens
2.4.1 Estimativas de VArIANCIAS. .......cccuieruieriieiiieiiieiieeieeieeeteesieesteeteeseteeseessneeseesnsaens
2.4.2 Estimativas de Herdabilidade............cccoeiiiiiiiiiiiiieceeeeee e

2.4.3  Estimativas de CorrelagOes. .........oceieiuiiiieiiiiie et eeaae e

3 MATERIAL E METODOS ........ooiiiiiiiiiieeieeisee ettt
3.1 OBTENGAO DAS PROGENIES DE MEIOS IRMAOS (MI), CICLOS E LOCAIS DE

SELECAO DAS POPULACOES.....uueiiieiieeiteeee ettt ettt e e e e et et e e e e e e e e saaaa e es
3.2 EXECUCAO EXPERIMENTAL ....couuuieeiieeetiiieeeeeeeeeeeetteaeeeeseeesestssnneeeesesssssmmnnesssesesenes
3.2.1 Caracteristicas Utilizadas para a Avaliacdo das Progenies ...........ccceevevveruernenncnns
3.3 ANALISE ESTATISTICA.....utiiiiiiiiiitete ettt st s
3.3.1 Analise de Variancia Individual € Agrupada..........ccceeevuiierciieiniieeie e,
3.3.2  Analise de COVATIANCIA.......cccuvieeiiieeiieeeiieeereeeeiee et eeseaeeesaaeeeereesaaeeeaaeesnseeesaneeas

3.3.3  COITCIAGOECS ....vveieerieeiieeeeitee ettt ettt e et e et e et e e e aa e e eabeeesaaeeeeaseeeeaseeeareeennseeesseeenneas

4 ARTIGO ...t e e e et e e e e e ete e e e e e etaeeeeeeabaeaeenns
4.1 PARAMETROS GENETICOS EM MILHO CRIOULO PARA CICLOS DE SELECAO
RECORRENTE EM SITEMAS DE AGRICULTURA FAMILIAR .......cccoiiiiiieiiiiee e
4.2 CORRELACOES FENOTIPICAS, GENOTIPICAS E AMBIENTAIS EM SEIS VARIEDADES

DE MILHO CRIOULAS AVALIADAS EM SITEMAS DE AGRICULTURA FAMILIAR .....cccvueeeeeen....

REFERENCIAS ..o oo ee e e e et e e e s et e e s s s e s e s seses e e esenes e,



12

1 INTRODUCAO

A agricultura familiar € responsavel por 49% da produg¢ao nacional de milho
e por gerar o maior numero de postos de trabalho no meio rural brasileiro, 76,9% da
populagdo ocupa-se da atividade agricola. Apesar desta grande contribuicdo recebem
reduzidos incentivos e créditos financeiros, apenas 25,3% do financiamento destinado a
agricultura, o que limita o acesso aos insumos ¢ técnicas preconizados pela agricultura
moderna INCRA (2006). Em decorréncia disto, agricultores familiares da Regido Centro Sul
do Parand, optaram por sistemas rusticos de cultivo, utilizando variedades crioulas.

Na Regulamentacdo do Sistema Nacional de Sementes ¢ Mudas do Brasil
(Lei No. 10711, Art 2, 05/08/2003), as variedades crioulas foram conceituadas como tendo
sido desenvolvidas, adaptadas ou produzidas por agricultores familiares, assentados da
reforma agraria ou indigenas, com caracteristicas fenotipicas bem determinadas e
reconhecidas pelas respectivas comunidades e que ndo se caracterizem como
substancialmente semelhantes as cultivares comerciais.

O potencial competitivo do material crioulo em relacdo aos hibridos e
variedades melhoradas, em condic¢des rusticas de cultivo com baixa ou nenhuma utilizacao de
insumos foram relatadas por Siqueira et al. (1993), Machado et al. (1998a), Machado (1998b),
Soares et al. (1998), Araujo e Nass (2002), Machado et al. (1999), Barros et al. (2005),
Oliveira et al. (2005), Kaplum et al. (2005) e Kostetzer et al. (2005). Entretanto, sdo escassos
os estudos genéticos quantitativos com materiais crioulos, semelhantes aos apresentados por
Bonomo et al. (2000) e Camolesi (2002), onde foram estimados os componentes de variancia
genética, herdabilidade e ganhos de selecao.

Nos programas de melhoramento a sele¢ao ¢ direcionada para aumentar a
produtividade e qualidade do material, e para isso, hd a necessidade de identificacdo de
gendtipos superiores reunindo uma série de atributos ou caracteres de interesse agronomico,
que geralmente sdo quantitativos, com bases genéticas complexas, baixa herdabilidade e
elevada interagdo com o ambiente. Os estudos de genética quantitativa permitem estimar os
componentes de variancia fenotipica, herdabilidade, ganhos de selecdo, correlagdes genéticas,
que sdo utilizados na escolha da populacdo a ser melhorada, método de selecdo e sua
eficiéncia, fornecendo subsidios para o planejamento e condugdo dos programas de
melhoramento. O conhecimento da natureza e a magnitude das relagdes existentes entre

caracteres ¢ importante, pois 0 melhoramento requer no geral, aprimorar o genotipo ndo para
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caracteres isolados, mas para um conjunto simultaneamente (Vencovsky e Barriga, 1992). Os
progressos genéticos esperados para os componentes primarios do rendimento dependem de
suas correlagdes genéticas com a produtividade de graos e também da herdabilidade deste, a
qual normalmente ¢ baixa (Ramalho et al., 1993). Apesar disto, a literatura ndo apresenta
estudos de correlagdes genéticas para variedades crioulas.

Assim, os objetivos deste trabalho foram: a) estimar parametros genéticos
de seis variedades crioulas, em diferentes ciclos de sele¢do recorrente com progénies de meio-
irmaos, em condi¢des de sistema de agricultura familiar; b) determinar as previsdes de ganhos
de selecdo no Programa de Melhoramento Genético Participativo; c¢) estimar os coeficientes
de correlacdo que possam auxiliar no Melhoramento Genético Participativo em Milho
Crioulo, d) comparar as estimativas genéticas de milho crioulo nas condigdes de propriedades
de agricultores familiares, com as encontradas por outros autores em diferentes tipos de milho

cultivados sob outros sistemas de producao.
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2 REVISAO DE LITERATURA

2.1 AGRICULTURA FAMILIAR

A agricultura moderna possui alta tecnologia que fornece as condigdes
necessarias para se conseguir elevadas produtividades nas propriedades agricolas, porém a sua
utilizagdo ¢ restrita a uma parcela de agricultores, que possuem recursos financeiros para a sua
implanta¢do e manutencao.

A maioria das propriedades rurais brasileiras, 85,2% do total, pertence a
agricultores familiares, que possuem algumas peculiaridades contrastantes com o atual
sistema agricola. No sistema familiar nem sempre a produtividade maxima ¢ o mais
importante; existe um alto grau de diversidade genética intra e inter-especifica; uma elevada
flexibilidade na tomada de decisdes, uso limitado de insumos externos; pratica de sistemas
sustentaveis de agricultura, reserva de suas sementes para o proximo plantio; a mao-de-obra ¢
concentrada entre os membros da familia do proprio agricultor, sendo apenas 4% o
correspondente a trabalhadores contratados (INCRA, 2006).

Muitos agricultores optaram pelo sistema rustico de cultivo e uso de
variedades crioulas devido ao interesse nas caracteristicas peculiares dessas, conservacao
regional e manuten¢do da autonomia na propriedade pela possibilidade de produgdo de
semente propria (Meneguetti, 2002).

Conforme os dados do IBGE (1995/1996), estas propriedades de agricultura
familiar ocupam 30,5% do total da area destinada a agricultura e produzem 37,9% do valor
bruto de producdo agropecudria nacional. Cerca de 60% dos alimentos consumidos pela
populacdo brasileira vém desse tipo de produgdo rural e quase 40% do Valor Bruto da
Producao Agropecudria sdo de propriedades de agricultores familiares, que produzem
aproximadamente 20 milhdes de toneladas de milho, o que correspondente a 49% da
producado total nacional (INCRA, 2006).

Além disso, a agricultura familiar ¢ a principal geradora de postos de
trabalho no meio rural brasileiro. Mesmo dispondo de apenas 30% da area, é responsavel por
76,9% da populacdo ocupada na atividade agricola. Dos 17,3 milhdes trabalhadores em areas
rurais, 13,8 milhdes estdo empregados na agricultura familiar. Sendo o maior percentual de

mao-de-obra familiar encontrada na regido Sul, onde a agricultura familiar ocupa 84%.
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Mesmo com essa grande contribuig¢do atribuida aos pequenos agricultores, sdo reduzidos os
incentivos e créditos financeiros destinados aos agricultores de baixa renda, que recebem
apenas 25,3% do financiamento destinado a agricultura (INCRA, 2006). O que demonstra a
maior eficiéncia por parte dos agricultores familiares no uso do crédito rural que os
agricultores patronais, pois produzem mais com menos recursos do crédito rural. Os poucos
recursos destinados a estes agricultores limita o acesso aos insumos e técnicas preconizados
pela agricultura moderna.

Além do destaque pela producdo de alimentos, a agricultura familiar
também esta relacionada a conservagdao de variedades crioulas, tradi¢do de cultivo destes
materiais € manejo de sua diversidade genética, que representa uma importante fonte de genes
para o melhoramento genético (Machado, 1998b). Por isso, deve haver a valorizagdo e
reconhecimentos dos agricultores familiares pela contribui¢do na conservagdo que garante a
continuidade da diversidade genética (Soares, 1998).

O resgate e cultivo das sementes crioulas ¢ um trabalho de afirmacao
cultural dos povos, construindo lacos de comunidade, de preservacdo da biodiversidade, de
aprofundamento das experiéncias agroecologicas e melhoramento econdmico familiar (Canci,

2002).

2.2 MILHO CRIOULO

No Brasil foi elaborada a Regulamentacdo do Sistema Nacional de
Sementes ¢ Mudas (Lei No. 10711, Art 2, 05/08/2003), onde as variedades crioulas foram
conceituadas como sendo desenvolvidas, adaptadas ou produzidas por agricultores familiares,
assentados da reforma agréria ou indigenas, com caracteristicas fenotipicas bem determinadas
e reconhecidas pelas respectivas comunidades e que ndo se caracterizem como
substancialmente semelhantes as cultivares comerciais.

As variedades crioulas também sdo conhecidas como variedades locais ou
landraces e se originaram, ao longo do tempo, pelo cruzamento entre as ragas indigenas
existentes no Brasil, ¢ com racgas introduzidas de outros locais da América Central ¢ América
do Norte e varios materiais comerciais, dando origem a muitas variedades com
particularidades adaptativas aos locais de cultivo e finalidades de utilizagao (Paterniani, 1998;

Paterniani et al., 2000a).
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Atualmente estas variedades em grande parte sdo cultivadas e conservadas
por agricultores familiares. Alguns pesquisadores e agricultores as denominam milho de
paiol, e por possuirem distintas caracteristicas passaram a identifica-las pelos agricultores por
varios nomes, tais como: Caiano, Armour, Comum, Dente de Cavalo e Itaici entre outros
(Paterniani, 1998).

Essas variedades sofreram processo de melhoramento de forma empirica,
através da selecdo de plantas mais adaptadas as regides na qual foram desenvolvidas, ao longo
das geracdes (Weid e Dantas, 1998; Barbieri, 2003). Atualmente, a selecdo em sua maioria,
continua sendo empirica, pela falta de assessoria e trabalhos de pesquisa a respeito das
variedades crioulas.

O declinio no cultivo destas variedades teve inicio a partir da chamada
“revolugdo verde” na década de 1970, pois a obtengcdo de financiamento agricola era
condicionada ao uso de sementes melhoradas, adubos, herbicidas, inseticidas e implementos
(Kageyama et al., 1998).

A preservacdo das variedades crioulas estd ameacgada pela sua substituicdo
por outros cultivares, ja que os materiais melhorados se mostraram produtivamente mais
atraentes. Porém mesmo com um percentual de produgdo mais elevado, os cultivares
melhorados possuem poucos ancestrais de elite para a sua obtengdo, fazendo com que haja
vulnerabilidade devido a estreita base genética (Faria e Montalvan, 1999). Isto foi
evidenciado através do trabalho de Goodman (1990), que cita que cerca de apenas seis
linhagens e descendentes proximos sdo responsaveis por, aproximadamente, 70% da genética
de todas as cultivares hibridas americanas naquela década.

O cultivo dessas variedades crioulas durante sucessivas geragdes
possibilitou, em grande parte, a conservacdo do germoplasma “on farm”, mantendo a ampla
variabilidade do milho crioulo. Estas variedades ainda sdo mantidas neste sistema de cultivo e
representam uma excelente alternativa para as condi¢des de produgdo, econdmica e social dos
agricultores familiares (Schuch, 2005).

A conservagdo das variedades crioulas serve como um reservatorio
genético, onde seus genes podem ser utilizados no melhoramento per se € em cruzamentos,
através da sua introducao em cultivares ja existentes. O elevado potencial de adaptagao destes
materiais os tornam importantes fontes de genes para condigdes ambientais especificas
(Paterniani et al., 2000a).

Muitas variedades crioulas apresentam elevado potencial produtivo nas

condigdes rusticas de cultivo com baixa ou nenhuma utilizagdo de insumos. Machado (1998b)
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afirma que muitas destes materiais competem com hibridos nestas condigdes. Martinelli et al.
(2003) observaram que, sob condi¢des rusticas de cultivo, cerca de 83% das populagdes
crioulas avaliadas ndo diferiram significativamente da melhor testemunha comercial
(AGN2012) para produtividade, as duas melhores populagdes (Caiano e Macaco)
apresentaram produtividade de 4,99 t ha' e 4,76 t ha™', respectivamente. Hidalgo (2004)
avaliou o potencial per se e em cruzamento de 79 variedades de milho crioulo, com o intuito
de identificar materiais promissores para melhoramento através de selecdo recorrente e para a
sintese de compostos, em condi¢des de agricultura familiar. Seus resultados demonstraram um
desempenho superior de varias variedades crioulas sobre as testemunhas hibridas (AG1051 e
C125), ampla variagio entre os materiais, com produtividade de até 5,93 t ha™ para variedades
per se ¢ de 7,68 t ha para estimativa de sintese compostos de tamanho igual a cinco. Aratjo e
Nass (2002) estudaram vinte e cinco variedades crioulas, que chegaram a produzir 86,9 % da
produtividade da testemunha hibrida (AG122), variando de 6,91 a 2,14 t ha. Resultados
semelhantes a estes, que relatam pelo menos algumas das variedades crioulas estudadas
possuem potencial igual ou superiores a hibridos, em condigdes de estresses abiodtico e
bidtico, também foram mostrados por varios autores Machado et al (1998a), Soares et al.
(1998), Machado (1999), Barros et al. (2005), Oliveira et al. (2005), Kaplum et al. (2005) e
Kostetzer et al. (2005).

Alguns autores tém apresentado as variedades crioulas como fontes para uso
em programas de melhoramento genético. De acordo com Camolesi (2002), atualmente estas
variedades sdo bem adaptadas as condigdes ambientais e ao sistema de cultivo adotado pelos
agricultores familiares da Regido Centro Sul do Parand, ja4 que a conservacao deste
germoplasma “on-farm”, através do continuo sistema de selecdo natural, manteve ativo o
processo adaptativo das populagdes. Em seu trabalho, avaliou progénies de meio-irmaos,
visando estimar a variabilidade genética e o potencial genético das variedades Palha Roxa e
Macaco, em dois locais. Os resultados revelaram o potencial dessas variedades, tanto para a
utilizagdo per se ou em programas de melhoramento. As estimativas das variancias genéticas
aditivas observadas para produtividade na variedade Palha Roxa foram de 770,16 e 249,25 (g
pl™)? para cada local, respectivamente, e para a variedade Macaco de 414,97 (g pI'")* e 591,21
(g pI)%. As médias de produtividade foram de 78,36 a 157,76 (g pI') e de 111,04 a 142,24 (g
pl™ ") para as variedades Palha Roxa e Macaco, respectivamente.

Kageyama et al. (1998) e Aratjo e Nass (2002) apresentam que as
variedades crioulas sdo fonte de variabilidade genética e possuem alelos que conferem

tolerancia e/ou resisténcia aos fatores bidticos e abidticos. Spaner et al., (1995) relataram



18

tolerancia a solos acidos e secos e Machado et al., (1998a) a Al. Alvarez e Miranda Filho
(2002), evidenciaram em seus estudos, resisténcia a insetos. Machado e Fernandes (2001),
relataram eficiéncia no uso de nitrogénio. Apesar de existirem varios estudos que demonstram
o potencial competitivo do milho crioulo em relagdo ao milho hibrido, quase nenhum dos
trabalhos realizados fornece informagdes genéticas em milho crioulo, qualitativas ou

quantitativas, determinando seu potencial genético para o melhoramento.

2.3 SELECAO RECORRENTE

Os primeiros programas de melhoramento genético surgiram no Brasil por
volta de 1930, com o intuito de desenvolver variedades, compostos melhorados e hibridos
através do uso de racas comerciais antigas e recentes e de inimeras introducdes de
germoplasma oriundos de diferentes partes do mundo (Paterniani, 1998).

Dentre os métodos de melhoramento de populagdes o mais utilizado ¢ a
selecdo recorrente. Este método foi proposto em 1945 por Hull, com o significado de se
proceder a resselecdo, geracdo apoOs geracdo, com recombinacdo do material selecionado
(Paterniani e Miranda Filho, 1978).

Através deste método melhora-se o desempenho das populagdes, com base
genética restrita ou ampla, de forma continua e progressiva através do aumento das
freqliéncias dos alelos favoraveis dos caracteres sob sele¢do e, com o decorrer dos ciclos de
selecdo recorrente, o desempenho médio das populacdes melhora, sendo possivel a retirada de
novas amostragens na mesma popula¢do que sera capaz de permitir a selecdo de genotipos
superiores aqueles ja extraido. Os esquemas de selegdo recorrente sdo classificados em
selecdo recorrente intrapopulacional e interpopulacional. Enquanto que na selecdo recorrente
intrapopulacional o objetivo ¢ melhorar as performances per se das populagdes, na
interpopulacional visa o melhoramento de duas populagdes simultaneamente visando obter
hibrido interpopulacional. Cada ciclo de selecdo recorrente ¢ constituido por quatro etapas:
obtencdo de progénies, o uso de progénies permite avaliar o valor genotipico das plantas
através da performance fenotipica média de seus descendentes; avaliacdo das progénies, que
ocorre em experimentos com repeticdes instalados nos locais que representam os ambientes
em que sera cultivado; sele¢ao das progénies, realizada com base nas médias dos caracteres; e

recombinacdo das progénies selecionadas ou de gendtipos relacionados a elas, que ¢ realizada
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através do intercruzamento das progénies selecionadas, evitando o cruzamento de plantas
aparentadas, com o objetivo gerar variabilidade genética para o proximo ciclo de selegdo
(Souza Jr., 2001).

A selecdo recorrente intrapopulacional pode ser esquematizada conforme o
tipo de progénie (meio-irmaos, irmaos germanos, endogadmicas) obtida por diferentes sistemas
de cruzamento e que ocasionam diferentes tamanhos efetivos populacionais (N¢). O niimero
de progénies avaliadas na sele¢do recorrente ¢ importante, devendo representar a variabilidade
genética da populagdo. Amostras pequenas podem acarretar a perda de alelos favoraveis ou a
fixagdo de alelos indesejaveis. Durante a recombinacdo, os tamanhos efetivos para os
diferentes tipos de progénies sdo, aproximadamente, iguais a 4N para meio-irmaos, 2N para
irmados germanos e N para linhagens endogamicas. Isto indica que pode ser realizada sele¢ao
com maior intensidade nas progénies de meio-irmaos. Comparando-se os esquemas de meio-
irmaos com irmaos germanos, verifica-se que a variancia entre progénie de meio-irmaos €
menor que a encontrada em irmaos germanos (Souza Jr., 2001).

Desses métodos de melhoramento intrapopulacional de milho, o que se
baseia em progénies de meio-irmados vem sendo o mais utilizado, pela facilidade de condugao
e eficiéncia em incrementar a freqii€ncia de genes favoraveis nas populagdes, permitindo a
obten¢do de progressos de forma rapida, em virtude de se realizarem até duas geragdes por
ano, com a recombinag¢do das progénies selecionadas fora da estacdo normal de cultivo
(Paterniani e Campos, 1999).

O melhoramento torna-se de grande importancia para o aprimoramento de
caracteres agrondmicos em variedades crioulas, permitindo aos agricultores produzirem a sua

propria semente com qualidade, produtividade a custo baixo.

2.3.1 Melhoramento Genético Participativo

O melhoramento genético participativo baseia-se nos conhecimentos da
genética vegetal convencional, da fitopatologia e economia, combinando-os com da
antropologia, sociologia, conhecimento dos produtores e com os principios da pesquisa de
mercado e desenvolvimento de produto. A organizagdo ¢ totalmente descentralizada, o

trabalho ¢ desenvolvido com grupos de produtores e/ou comunidades agricolas, podendo ou
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nao haver o lancamento formal de variedades e a difusdo das sementes ocorre em ambito
formal e/ou local (Weltzien et al, 2000).

Atualmente, o melhoramento participativo e o manejo da diversidade
genética que busca resgatar, avaliar, caracterizar, selecionar e conservar os recursos genéticos
de uma espécie possuem papel importante nas comunidades de agricultura familiar, onde sao
comuns os problemas de estresses ambientais, contribuindo para a constru¢ao de um sistema
agricola sustentavel, com o aumento da renda e a agregacdo de valores ambientais e sociais,
fornecendo aos agricultores, autonomia sobre a producdo de sementes (Machado, 1998a;
Machado 2000; Machado e Fernandes 2001).

De acordo com a Ac¢do Global para a conservacao e uso dos recursos
fitogenéticos na agricultura, adotada na IV Conferéncia realizada em Leipzig Alemanha, em
1996, a realizagdo do melhoramento genético de forma descentralizada, com a finalidade de
desenvolvimento de plantas adaptadas regionalmente e conducdo das pesquisas de forma
participativa com agricultores familiares, ¢ importante para garantir a manutengdo € o
desenvolvimento das variedades locais (Canci, 2004).

Em 1993, na regido Centro-Sul do Parana, a AS-PTA propds o inicio de um
programa voltado para a promocao da sustentabilidade da agricultura familiar. Por meio de
abordagens participativas voltadas para a dinamizacdo de processos sociais de inovagdo
técnica e socio-organizativa, se concretizou um amplo programa regional orientado para gerar
e disseminar referéncias agroecoldgicas para o manejo dos agroecossistemas da regido. O
programa mobilizou agricultoras e agricultores, adultos e jovens, inseridos em dindmicas
permanentes de experimentacdo e de formacao (Tardin et al., 2004b).

Em 1999, teve inicio o Programa de Melhoramento Genético Participativo
de Variedades Crioulas entre o Departamento de Biologia da UEL (Universidade Estadual de
Londrina), a AS-PTA (Assessoria ¢ Servicos a Projetos em Agricultores Alternativa) do
Parana, e agricultores familiares de 22 municipios da Regido Centro Sul do Parana, que busca
a conservacdo das variedades crioulas ex situ, no Banco de Germoplasma Crioulo Paulo
Rochinski, instalado no laboratério de Melhoramento Genético da UEL, e a conscientizagdo e
orientacdo aos agricultores familiares para que valorizem o seu sistema de uso da terra, a
conservagao on farm e o melhoramento genético (Tardin et al., 2004a).

Desta forma, todo o planejamento, desde a escolha do material, sistema de
cultivo, melhor método e procedimentos a serem tomados no programa de melhoramento,

foram escolhidos e desenvolvidos pelos agricultores familiares assessorados pela equipe de
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melhoramento da UEL em conjunto com a AS-PTA, sendo as variedades diretamente
melhoradas em suas propriedades para as condigdes e sistema de cultivo.

Atualmente, conforme relatam Almeida e Freire (2004), este melhoramento
direcionado para os locais de cultivo de pequenos produtores ndo ocorre por parte das
politicas governamentais, na realidade, o que estas oferecem s3o sementes de poucas
variedades desenvolvidas em centros de pesquisa, nem sempre adaptadas as condigdes

ambientais e ao sistema de cultivo dos agricultores familiares.

2.4 ESTIMATIVAS DE PARAMETROS GENETICOS

A estimagdo de parametros genéticos visa a obtengao de informacgdes sobre
o tipo de acdo dos genes que controla o carater e as condi¢des para a avaliagdo dos programas
de melhoramento genético de populagdes, auxiliando na escolha dos métodos de
melhoramento, dos locais de conducdo dos experimentos, do nimero de repetigdes a ser
utilizado e a predicdo de progresso genético com a selegdo (Robinson e Cockerham, 1965;
Vencovsky, 1969; Borém, 1998).

As populagdes selecionadas podem ser utilizadas diretamente em sistemas
de produgdo ou participarem de programas de melhoramento. O potencial destas pode ser
avaliado por observacao de sua performance ou através da andlise de suas propriedades
genéticas, o que depende de delineamentos especificos. Os principais pardmetros sdo a média,
o componente aditivo da varidncia genética, o coeficiente de herdabilidade e as correlagdes
genéticas entre as mais importantes caracteristicas (Hallauer e Miranda Filho, 1995).

Os progressos genéticos esperados para os componentes primarios do
rendimento dependem das correlagdes genéticas com a produtividade de graos e também da
sua herdabilidade, a qual normalmente ¢ baixa por se tratar de heranga quantitativa (Ramalho

etal., 1993).

2.4.1 Estimativas de Variancias

Os componentes de variabilidade fenotipica resultam da agdo conjunta dos

efeitos genéticos e ambientais. Os efeitos ambientais mascaram os genéticos, e desta forma, a
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variabilidade total em relacdo a maior variabilidade ocasionada pelos efeitos ambientais
dificulta a seleg¢do de genotipos 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 intera¢des intra-
alélicas e variancia genética epistatica, que ¢ devido aos efeitos das interagdes interalélicas
(Hallauer e Miranda Filho, 1995).

A eficiéncia de selecdo no melhoramento de populacdes baseia-se,
principalmente, na utilizagdo da variancia genética aditiva. Os métodos de melhoramento
neste sentido envolvem a recombinagdo 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 selecao, fornecem subsidios para o planejamento e
conducdo dos experimentos dentro dos programas de melhoramento (Hallauer e Miranda
Filho, 1995; Carvalho, et al., 1999).

A variancia aditiva ¢ o mais importante componente estimado, pois ¢ quem
principalmente determina as propriedades genéticas observadas de uma populagdo e de que
conseqiiéncias ocorrerdo apds passar por selecao (Falconer, 1964).

No Brasil predominam trabalhos que envolvem progénies de meioirmaos,
sendo possivel a estimativa da varidncia genética aditiva, da herdabilidade e,
conseqiientemente do progresso esperado com a selegao (Souza Jr., 1983).

Tozetti et al. (1995), avaliando 100 progénies de hibridos
interpopuplacionais, obtidos do cruzamento em top-cross entre as populagdes do Composto
Dentado e Composto Flint, relataram variancia genética aditiva de 19,95% para porcentagem
de plantas acamadas. Para as caracteristicas porcentagem de plantas acamadas e quebradas
estudadas por Pacheco et al. (1998), em duas populagdes de meio-irmaos de milho pipoca, as
estimativas de varidncia genética aditiva foram de unidade 0,005 e 0,429% para populagao
CMS-42 ¢ 0,101 e 0,243% para CMS-43. Para estas mesmas caracteristicas Granate et al.
(2002), ao avaliarem o composto de milhopipoca CMS 43, relataram varidncias genéticas
aditivas de 3,72 e 3,40% para plantas acamadas e quebradas, respectivamente.

Na Tabela 1 e 2 estdo apresentadas algumas estimativas de variancia aditiva
para prolificidade (n° espigas pl™")2, producdo (g pl™)* e altura de planta e espiga (cm)® em

populagdo de milho, respectivamente.
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Tabela 1 — Estimativas de varidncia genética aditiva (o) para prolificidade (10™) e para
produgdo (g pl™)* em popula¢des de milho.

Populagio prolificidade ~ Producdo  Referéncia

Dentado Composto 36,8 677.4 Lemos et al. (1992)
Composto GN 502.1a761.7 Nass ¢ Miranda Filho (1999)
ESALQ-PB1 (R)) 227.6a315.3 Aratjo (1992)
ESALQ-PB1 (R) 164,42 402,4 Araujo (1992)
ESALQ-PBI1 (PO) 202,5 a 558,8 Araujo (1992)
ESALQ-PBI (E) 162.62217.2 Aratjo (1992)
ESALQ-PBI (E") 238.2a301.5 Aratjo (1992)

NAP-PM 91.1 Costa et al. (2000)

IAC V3 623.3 Paterniani et al. (2000b)
Composto Flintisa 595.9 Anjos e Andrade (2000)
BR-106 4.7 Pinto et al. (2000)

BR-105 7.5 Pinto et al. (2000)

CMS 43 1.5 (10'2) Granate et al (2002)
Composto GN-04 2.0 (10'2) 128.0 Cunha (2004)

IG-1 x IG-2 (ciclo 0) 26.4 118.2 Santos et al. (2005)

IG-1 x IG-2 (ciclo 3) 15.0 70.7 Santos et al. (2005)

Pop. Brasileiras (58) 309.0 Vencovsky et al. (1988)
Pop. Americanas (99) 459 469.1 Hallauer ¢ Miranda Filho (1995)

Tabela 2 — Estimativas de varidncia genética aditiva (o) para altura de planta e espiga (cm)’
em populagdes de milho.

Populacdo Altura de pl.  Altura de esp. Referéncia

Dentado Composto 2894 237.6 Lemos et al. (1992)
ESALQ-PBI1 (R) 213,.3a260.7 139.6a189.9 Araujo (1992)
ESALQ-PBI (R) 174.,5a216,3 117.2a141,6 Aratjo (1992)
ESALQ-PBI1 (PO) 284.6a304.1 140.1a279.41 Araujo (1992)
ESALQ-PBI (E) 87.4a 148.8 61,5a65.8  Araujo (1992)
ESALQ-PB1 (E) 199.7a290.6 156.9a 1656 Araijo (1992)

Hb interpopulacionais 78,44 50,75 Tozett1 et al. (1995)
Composto Flint 128.9 62.4 Franchini et al. (1998)
BR-105 185.7 127.5 Arias e Souza Jr (1998)
BR-106 109.3 74,0 Arias e Souza Jr (1998)
CMS-42 -— 210.6 Pacheco et al. (1998)
CMS-43 -— 358.4 Pacheco et al. (1998)
BR-105 93.8 63.9 Pinto et al. (2000)
BR-106 96,1 46,0 Pinto et al. (2000)
Sintético 842.83 Saleh et al. (2002)
CMS 43 514 29,7 Granate et al. (2002)
Composto GN-4 256.6 136.8 Cunha (2004)

IG-1 x IG-2 (ciclo 0) 823 56,0 Santos et al. (2005)
IG-1 x IG-2 (ciclo 3) 49.0 41.2 Santos et al. (2005)

Pop. Americanas (99) 2129 152.7 Hallauer e Miranda Filho (1995)
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Para florescimento masculino ¢ feminino, as estimativas de varidncias
genéticas relatadas no estudo de 10 populagdes sintéticas de milho doce, realizado por Saleh
et al. (2002), foram de 22,82 e 14,82; respectivamente. Ja no trabalho realizado por Tozetti et
al. (1995) observaram variancia genética de 1,17 para dias de florescimento masculino.
Aratgjo (1992) observou varidncias genéticas aditivas significativas, para dias de
florescimento feminino, de 3,62 e 4,27 para ESALQ-PBI1 (R"); 4,57 e 6,64 para ESALQ-PB1
(R"); 5,47 e 6,11 para ESALQ-PB1 (PO); 1,87 e 4,97 para ESALQ-PBI1 (E’) e 2,67 e 3,80
para ESALQ-PB1 (R"), em Londrina e Vila Velha, respectivamente.

As estimativas de variancia genética, para o carater espigas danificadas,
estudadas por Franchini et al. (1998), em 100 progénies de meio-irmaos de uma subpopulagao
de milho (Zea mays L.) Composto "Flint", foram de 0,374 (nimero de espigas doentes por
parcela)® para, e de 0,0015 (niimero de espigas danificadas pelas lagartas por parcela)’ para
danos causados por lagarta-da-espiga (cm). Enquanto que este mesmo carater no trabalho de
Tozetti et al. (1995), apresentou variancia genética aditiva de espiga danificada igual a 53,96

%?2.

2.4.2 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 nao ¢ uma propriedade do carater unicamente, mas também da populacdo e das
circunstancias ambientais a que estao sujeitos os individuos que compdem a mesma.

As estimativas de herdabilidade podem ser consideradas apenas para a
populacdo e condi¢do ambiental da qual se originou, o que faz com que os experimentos
conduzidos com o intuito de obter a herdabilidade devam ser conduzidos em ambientes
semelhantes ao qual as estimativas serdo aplicadas, isso estd de acordo com os programas de
melhoramento genético participativo, pois os experimentos sdo conduzidos na propria regiao
em que as variedades serdo cultivadas (Borém, 1998).

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
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variancia fenotipica, ja a 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
condu¢do do programa de melhoramento, sendo muitas das decisdes praticas tomadas em
funcao 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
geracdo, ¢ desta forma, acaba demonstrando a porcentagem do caracter que pode ser herdada
aos descendentes (Fehr, 1987; Borém, 1998), permitindo prever o ganho com a selegio.

A caracteristica produtividade geralmente apresenta baixa herdabilidade, o
que pode ocorrer devido ao fato desse cardter ser controlado por um elevado niimero de
genes, que ocasiona uma maior influencia ambiental ¢ uma menor relagdo entre a variancia
genética e fenotipica. Esta baixa herdabilidade em milho é confirmada por diversos autores,
como Lemos et al. (1992), Gonzalez et al. (1994), Tozetti et al. (1995), Franchini et al (1998),
Silva et al. (2001), Vilarinho et al. (2002), que encontraram estimativas de herdabilidade
variando de 3,74 a 31,0%.

Para o cardter prolificidade alguns autores observaram coeficientes de
herdabilidade, que variaram de 2,26% a 15,81% (Lemos et al., 1992; Gonzélez et al., 1994;
Silva et al., 2001) e outros moderados, variando de 40,79% a 65,30% (Pinto et al., 2000;
Granate et al., 2002).

Viérios autores também estudaram os caracteres altura de planta e espiga,
que apresentaram estimativas de herdabilidade desde baixa a alta. As estimativas encontradas
foram de 40,65% e 56,15% (Lemos et al., 1992); 53,79% a 81,21% para diferentes sub-
populacdes da ESALQ-PBI1 (Aragjo, 1992); 9,30% e 7,38%, ciclo I, e de 40,65% e 56,15%,
ciclo II (Gonzélez et al., 1994); 31,02% e 31,57% (Tozetti et al., 1995); 31,9% e 36,5%
(Pacheco et al., 1998); 70,0% e 55% (Franchini et al., 1998); 58,74% e 61,83%, BR-105, ¢ de
55, 37% e 59,14%, BR-106 (Pinto et al., 2000); 31,56% e 65,56% (Silva et al., 2001); 17,90%
e 18,12% (Granate et al., 2002) para altura de planta e espiga, respectivamente.

Com relagdo as caracteristicas plantas acamadas e quebradas, foram
observadas herdabilidades moderadas. A literatura apresenta estimativas de herdabilidades de
25,55% (Tozetti et al.,1995); 2,8% e 38,7% (Pacheco et al., 1998); 11,40% (Granate et al.,
2002) para porcentagem de plantas acamadas e de 47,0% e 43,7% (Pacheco et al., 1998) e de
19,29% 11,40% (Granate et al., 2002) para porcentagem de plantas quebradas.
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Outras caracteristicas, como florescimento, tanto feminino como masculino,
e porcentagem de espigas danificadas, apresentaram valores de moderados a baixos. Araujo
(1992) estimou herdabilidades de 56,21% para ESALQ-PB1 (R"); 70,08% para ESALQ-PBI
(R"); 59,37% para ESALQ-PB1 (PO); 51,31% para ESALQPBI (E") e 41,58%. Tozetti et al.
(1995) obtiveram estimativas de herdabilidade de 33,16% para porcentagem de espigas
danificadas e de 41,15 para dias de florescimento masculino. Franchini et al. (1998) relataram
herdabilidades de 19% para espigas doentes por parcela e de 6% danos lagarta-da-espiga

(cm).

2.4.3 Estimativas de Correlagdes

Correlagdo ¢ a medida da intensidade de associacao entre duas variaveis ou
a medida do grau da variagdo conjunta dessas varidveis (Steel e Torrie, 1960). O
conhecimento da associagdo entre caracteres ¢ um importante estudo nos programas de
melhoramento, porque mudancas em um determinado carater podem ocasionar mudancas em
outro (Vencovsky e Barriga, 1992), o que auxilia nos trabalhos de melhoramento vegetal, pois
a selegdo de gendtipos superiores ¢ uma tarefa dificil no melhoramento, ja que os caracteres
de interesse agronomico geralmente sdo quantitativos, de baixa herdabilidade.

Desta forma, a estimagao de correlagdes € ttil para distinguir e quantificar o
grau das associagdes entre os caracteres, para o melhoramento simultaneo de um conjunto de
caracteres e para a selecdo de um carater que apresenta dificuldades de avaliacdo, e/ou baixa
herdabilidade, mas que ¢ correlacionado com outro de facil afericdo e de alta herdabilidade
(Santos e Vencovsky, 1986; Cruz e Regazzi, 1994).

O que se visualiza diretamente nos experimentos sdo as correlacdes de
natureza fenotipica, sendo necessdrio distinguir a causa genética e a ambiental, para os
estudos genéticos (Vencovsky e Barriga, 1992). A correlagdo genética mede a associagdo
genética entre dois caracteres, interferindo ou participando na selecdo. A correlacdo genética
pode ser causada por efeito pleiotropico, quando um gene afeta duas ou mais caracteristicas, e
caso ocorra a segregacdo do gene causard variacdo simultdnea nos dois caracteres, ou ser
causada por desequilibrio de ligagdo, que ¢é transitoria, expressando-se apenas na primeira

geracao, o que ocorre principalmente em populagdes oriundas de cruzamentos divergentes e
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induz aos erros de selegdo (Vencovsky,1978; Ramalho et al, 1993; Hallauer e Miranda Filho,
1995).

A correlagdo ambiental ocorre quando duas caracteristicas sdo influenciadas
pelas mesmas variacdes nas condigdes ambientais. Correlagdes negativas indicam que o
ambiente beneficia uma das caracteristicas em detrimento da outra, € quando positivas ambas
caracteristicas sao beneficiadas ou prejudicadas pelas variagdes ambientais (Cruz e Regazzi,
1994).

A diferenca no sinal entre as correlagdes genotipicas e ambiental ocorre
porque as fontes de variacdo genética e ambiental afetam os caracteres através de mecanismos
fisiologicos diferentes (Falconer, 1964).

Chaudaury et al. (1973) relataram que efeitos ambientais podem dificultar a
selecdo de genotipos superiores, uma vez que os caracteres de importancia agronomica, em
sua maioria quantitativos, apresentam base genética complexa, além de serem altamente
influenciados pelo ambiente, o que torna mais que necessario a obtencao de ferramentas
auxiliares, como a associacdo entre caracteres, para o sucesso dos programas de
melhoramento.

Devido a importidncia das correlagdes genéticas nos programas de
melhoramento genético, muitos trabalhos vém sendo desenvolvidos para identifica-las e
quantifica-las em variedades sintetizadas e compostos de milho. Lemos et al. (1992), ao
avaliarem o segundo ciclo de selecdo de 400 progénies de meio-irmaos de milho dentado
composto relataram correlagdes genéticas, fenotipicas e ambientais de 0,6147; 0,2504 e
0,1697 entre peso de graos e altura de planta; e valores de 0,8616; 0,4251 e 0,3620 entre peso
de graos e prolificidade, todas significativas a 1% de probabilidade.

Aratijo (1992) estimou correlagdes genéticas significativas entre 0,048 a
0,715 para produtividade e altura de planta; 0,219 a 0,660 entre produtividade e altura de
espiga; de —0,144 a 0,691 entre produtividade e florescimento feminino; de 0,614 a 0,929
entre altura de planta e altura de inser¢do da espiga; de —0,416 a 0,743 entre altura de planta e
florescimento feminino; e de —0,412 a 0,652 entre altura de espiga e florescimento feminino.

Gonzélez et al. (1994) utilizaram dois ciclos de sele¢do recorrente entre e
dentro de familias de meio-irmaos no milho Dentado Composto, em quatro ambientes. Estes
autores relataram correlagdes genéticas, fenotipicas e ambientais altamente significativas
entre peso de graos com altura de planta de —0,26 e 0,61; 0,85 e 0,25; 0,92 ¢ 0,17 para o
primeiro ¢ segundo ciclo, respectivamente. Entre peso de grdos e numero de espigas por

planta foram de 0,51 e 0,86; -0,81 e 0,43; -0,85 ¢ 0,36; na mesma ordem.
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Hallauer ¢ Miranda Filho (1995) apresentam médias de correlagdes
genéticas relativamente baixas entre produtividade e as caracteristicas altura de planta (0,26),
altura de espiga (0,31), prolificidade (0,43) e dias para florescimento (0,14). Para altura de
planta foram estimadas médias de correlagdes com altura de espiga (0,81), prolificidade (0,12)
e dias para florescimento (0,32); e, para altura de espigas, relagdes iguais a 0,14 para
prolificidade e 0,42 para dias de florescimento.

Cavalett et al. (2000), avaliaram um experimento com sementes de milho
(cv. G-159 S) da Ciba Sementes conduzido em campo, nas condigdes de plantio direto, no
municipio de Toledo, PR, em um Latossolo Vermelho Eutroférrico, de fertilidade média a
alta. Dentre as correlagdes genéticas estimadas relataram o valor ndo significativo de —0,16
entre produtividade e altura de planta.

Pinto et al. (2000) avaliou as populagdes BR-105 ¢ BR-106 com a finalidade
de determinar o nimero adequado de progénies para avaliacdo, para 200 progénies, para as
populagdes BR-105 e BR-106, encontrou correlacdes genéticas de 0,23 e 0,29,
respectivamente, entre os caracteres peso de espiga e altura de planta; de 0,14 e 0,30 entre
peso e altura de espiga; de 0,76 e 0,86 entre peso de espiga e prolificidade; de 0,89 e 0,95
entre altura de planta e espiga; de —0,24 ¢ 0,21 entre altura de planta e prolificidade e de -0,13
e 0,27 entre altura de espiga e prolificidade.

Silva et al. (2001) avaliaram 100 progénies de meio-irmaos selecionadas ao
acaso apds a segunda multiplicagdo do composto ESAM-1, as correlagdes genéticas foram
ndo significativas entre producdo e altura de planta (0,11), entre produgdo e altura de espiga
(0,08), altura de planta e prolificidade (-0,14) e entre altura de espiga e prolificidade (0,07).
Valores significativos a 1% foram encontrados nas correlagdes genéticas entre altura de planta
e altura de espiga (0,88) e significativos a 5% entre producdo e prolificidade (0,43).
Correlacdes fenotipicas significativas a 1% foram encontradas entre produgdo e altura de
planta (0,28), entre produgao e altura de espiga (0,22), entre altura de planta e altura de espiga
(0,84) e ndo significativas entre producdo e prolificidade (0,19), altura de planta e
prolificidade (0,05) e altura de espiga e prolificidade (0,11).

Farias Neto e Miranda Filho (2001) estudando quatro sub-populagdes
derivadas da populacdo ESALQ-PBI1, apds seis ciclos de selecdo, obtiveram médias de
estimativas de correlagdo genética e fenotipica entre altura de planta e altura de espigas de
0,8000 e 0,778; respectivamente. As correlacdes genéticas e fenotipicas entre altura de planta
e produtividade foram de 0,087 a 0,342 e 0,122 a 0,361; respectivamente. Entre altura de
espiga e produtividade vai de 0,176 a 0,503 e 0,033 a 0,388; respectivamente.
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Saleh et al. (2002), estudaram dez populacdes sintéticas de milho e
encontraram coeficientes de correlagdes fenotipicas ndo significativas entre prolificidade e
altura de planta (0,35), prolificidade e florescimento masculino (0,05), prolificidade e
florescimento feminino (-0,06). E valores significativos a 1% entre altura de planta e
florescimento masculino (0,67), altura de planta e florescimento feminino (0,53) e entre
florescimento masculino e feminino (0,94).

Granate et al. (2002), na avaliacdo de familias de meio-irmdos do
milhopipoca CMS 43, em Sete Lagoas estimaram correlagcdes genotipicas de 0,9662 entre
altura de planta e espiga; -0,8707 entre altura de planta e plantas quebradas; 0,7409 entre
altura de planta e prolificidade; -0,6169 entre altura de espiga e plantas quebradas;0,9836
entre altura de espiga e prolificidade; e 0,6222 entre plantas quebradas e prolificidade.

Daros et al. (2004), avaliaram dois ciclos de selecdo recorrente
intrapopulacional em milho-pipoca, no primeiro ciclo foram estudadas 75 familias de irmaos
completos e no segundo ciclo 222 familias endogamicas, em dois locais a cada ciclo. Para a
avaliacdo das familias endogdmicas na analise conjunta dos dois locais foram obtidas
estimativas de correlagdes fenotipicas significativas a 5% entre nlimero de espigas danificadas
e porcentagem de plantas quebradas (0,154) e entre numero de espigas danificadas e produgao
(-0,157); e nado significativas entre porcentagem de plantas quebradas e produgao (-0,121). As
correlacdes genéticas foram ndo significativas entre numero de espigas danificadas e
porcentagem de plantas quebradas (0,117), entre nimero de espigas danificadas e producao (-
0,112) e entre porcentagem de plantas quebradas e produgdo (-0,046). As correlagdes
ambientais foram significativas a 1% entre nimero de espigas danificadas e producao (-0,181)
e ndo significativas entre nimero de espigas danificadas e porcentagem de plantas quebradas
(0,123) e entre porcentagem de plantas quebradas e producao (-0,065).

Santos et al. (2005), ao estudarem o ciclo 0 e ciclo 3 dos descendentes entre
o cruzamento de duas populagdes de irmaos germanos, IG-1 e IG-2, relataram coeficientes de
correlacdo genética de 0,44 e 0,42 entre peso de graos e altura de planta; de 0,52 e 0,26 entre
peso de graos e altura de espiga; de 0,81 e 0,60 entre peso de graos e prolificidade; de 0,82 e
0,81 entre altura de planta e altura de espiga; de 0,56 ¢ 0,47 entre altura de planta e

prolificidade; e de 0,65 e 0,36 entre altura de espiga e prolificidade, respectivamente.



30

3 MATERIAL E METODOS

3.1 OBTENCAO DAS PROGENIES DE MEIO-IRMAOS (MI), CICLOS E LOCAIS DE SELECAO DAS

POPULACOES

Desde 1999, o Departamento de Biologia da UEL (Universidade Estadual
de Londrina) e a AS-PTA (Assessoria e Servigos a4 Projetos em Agricultores Alternativa) do
Parana, vem atuando em parceria com agricultores familiares de 22 municipios da Regido
Centro Sul do Parana, com o intuito da conservacao ¢ melhoramento de variedades de milho
crioulo. Deste Programa de Melhoramento Genético Participativo foram utilizadas seis
variedades crioulas, sendo quatro de endosperma amarelo (Caiano, Carioca, Macaco ¢ Palha
Roxa) e duas branco (Cinquentinha e Maizena). O melhoramento destas variedades foi
conduzido de forma independente, através de dois a trés ciclos de sele¢do recorrente com
progénies de meio-irmaos (MI) em ambos os sexos, segundo a metodologia apresentada por
Paterniani e Miranda Filho (1978) e Hallauer e Miranda Filho (1995). Os ciclos de selegao
envolveram a obtencdo de progénies pelos agricultores familiares em lotes isolados, dentro de
suas propriedades, obedecendo a restricdo de 500 metros em relacdo a outras plantacdes de
milho e/ou uma diferenga de 30 dias entre plantios, com o propdsito de evitar a polinizacao
entre diferentes materiais.

As progénies de MI do ciclo inicial de selecdo (CO) foram obtidas de
lavouras destas variedades j& plantadas nas propriedades de agricultores familiares, que
obedeciam as restrigdes de isolamento varietal. Para o ciclo 1 (C1) e 2 (C2) a recombinagdo e
multiplicagdo de sementes de cada variedade foram conduzidas em dois lotes isolados em
municipios separados pela Serra da Esperanga, nas mesmas comunidades de agricultores que
fizeram as avaliacdes dos ensaios de progénies. Os municipios de Fernandes Pinheiro, Irati,
Palmeira, Reboucas e Sdo Mateus do Sul, regido mais a leste desta serra, foram identificados
como Local 1 (L1) e como Local 2 (L2), do lado oposto, os municipios de Bituruna, Cruz
Machado e Irinedpolis. Todos estes municipios se encontram em elevadas altitudes, com

clima subtropical imido (Tabela 3).
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Tabela 3 — Localizacao ¢ caracterizacao climatica dos ambientes.

Municipio Altitude (m)  Latitude Longitude Clima

Bituruna 900 26°09'S 51°33'W subtropical imido
Cruz Machado 940 26°01'S 51°20W subtropical imido
Fernandes Pinheiro 824 25°24'S 50°32'W subtropical imido
[rat1 820 25°28'S 50°39'W subtropical imido
Irinedpolis 762 26°14'S 50°48'W subtropical imido
Palmeira 865 25°05'S 50°00'W subtropical imido
Rebougas 815 26°09'S 51°33'W subtropical imido
Séo Mateus do Sul 835 25°52'S 50°22'W subtropical imido

Nos lotes isolados, formados por cerca de 3500 plantas, foram identificadas
1000 plantas com os melhores padroes agrondmicos: plantas sadias, resistentes ao
acamamento e quebramento, porte médio, boa relacdo altura da planta e da espiga, espigas
grandes, bem empalhadas e ndo danificadas. Destas mil, ap6s a colheita, foram escolhidas 400
progénies, com numero suficiente de sementes para realizacdo dos ensaios e formar os lotes
de recombinacdo das progénies selecionadas, e encaminhadas ao laboratério de
Melhoramento Genético de Milho da Universidade Estadual de Londrina. Para o ciclo CO as
400 progénies vieram de um unico lote isolado, enquanto que para o Cl e C2 vieram 200
progénies de cada um dos dois lotes isolados. O esquema de um ciclo de sele¢do recorrente

estd apresentado na Figura 1.

Variedade Ciclo 1
(Melhorada)

Fim do ciclo 1° PASSO: Inicio do novo ciclo

Variedade Ciclo 0
\nicio do ciclo

7° PASSO: Cruzar e recombinar 20 PASSO: Selecionar as
as progénies selecionadas

progénies de meios irmios

6° PASSQO: Selecionar e amostrar 3° PASSO: Preparar
as melhores progénies

os experimentos

5 PASSO: Avaliar os 4° PASSO: Plantar os
experimentos experimentos

\/

Figura 1 — Passos de um ciclo de sele¢do recorrente realizado em parceria com agricultores
familiares.
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3.2 EXECUCAO EXPERIMENTAL

O delineamento experimental utilizado foi o de latice triplo. Optou-se por
este tipo de delineamento devido as propriedades de agricultores familiares estarem em
terrenos com maior heterogeneidade ambiental.

No ciclo de cada populagio CO foram instalados de trés a quatro
experimentos em latice triplo (10 x 10) por local, para avaliagdo de 100 progénies por
experimento. Ja nos ciclo C1 e C2, com o intuito facilitar a condugdo e avaliagdo dos ensaios,
foram instalados seis experimentos em latices triplos (7x7), com 49 progénies por
experimento (Tabela 4).

As parcelas dos ensaios foram constituidas por fileiras simples de 4,00
metros de comprimento, com espacamento de 1 metro entre as fileiras e de 0,20 metros entre
as plantas dentro da fileira, definido pelos agricultores familiares da regido, visando um
estande ideal de 20 plantas por parcela. No latice triplo 10x10 e 7x7 foram intercaladas duas
testemunhas a cada 20 e 21 parcelas de progénies, respectivamente. As testemunhas utilizadas
em cada safra, locais de avaliagdo, épocas de semeadura, tipo de adubagao de semeadura para
cada variedade sdo apresentadas na Tabela 4. As testemunhas C125 e AG1051 (hibridos
duplos da Monsanto), IPTT92 (hibrido triplo experimental do IAPAR), AS3477 (hibrido
triplo da Agroeste), BR106 (variedade da EMBRAPA) e [PR114 (variedade do IAPAR).

Em nenhum dos experimentos, as sementes foram tratadas ou foram
utilizadas aplicacdes de inseticidas ou herbicidas, sendo utilizado o sistema de producdo
organico, com aplicagdo de adubo no sulco de plantio durante a semeadura. Em dois locais foi
utilizado o adubo Bokashi (B), produzido pelos proprios agricultores, e nos outros uma forma
adaptada deste adubo, com utilizacdo de produtos disponiveis nas propriedades, que foi
chamado de Adubo da Independéncia (Al), pois intentava tornar os agricultores

independentes das industrias agroquimicas (Equipe da AS-PTA, 2001) (Tabela 4).

3.2.1 Caracteristicas Utilizadas para a Avaliagdo das Progénies

FLO= valor médio entre o nimero de dias para florescimento masculino

(obtido pelo niimero de dias entre a semeadura e a liberagdo de polen em 50% das plantas da
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parcela que apresentam pelo menos '/3 do penddo com anteras abertas) e feminino (obtido

pelo numero de dias a partir da semeadura até a data da liberagdo do estigma em 50% das

plantas da parcela, com pelo menos um centimetro de comprimento); AP= Altura da planta

(cm), obtida pela medida linear do nivel do solo até a inser¢ao da folha bandeira, em amostras

de trés plantas representativas e competitivas por parcela, através de uma régua de quatro

metros, graduada a cada cinco centimetros;

Tabela 4 — Municipios de instalacdo dos ensaios de progénies de cada variedade, locais e
ciclos de selegdo, safra agricola, tipos de latices triplo, nimero de experimentos,
testemunhas intercalares, datas de semeaduras e adubagdo organicas.

o

Ciclo Testemunhas
Var Local Municipio/Estado Safralatice N°Exp T1 T2  Semeadura Adubo

COL1 Palmeira/PR 00/0110x10 4 C125 AGI1051 21/11/2000 500KgB
o COL2 Bituruna/PR 00/0110x10 4 C125 AGIO051 11/11/2000 125 Kg Al
E CI1L1 Palmeira/PR 02/03 7x7 6 BR106 IPR114 22/10/2002 400 Kg Al
& C1L2 Cruz Machado/PR 02/03 7x7 6 BR106 IPR114 07/10/2002 400 Kg AI
C2L1 Palmeira/PR 04/05 7x7 6 BR106 IPR114 25/10/2004 400 Kg AI
C2L2 Cruz Machado/PR 04/05 7x7 6 BR106 IPR114 09/10/2004 400 Kg Al
COL1 Sao Mateus do Sul/PR 00/0110x10 4 C125  AGI051 29/10/2000 500 Kg AI
g COL2 Bituruna/PR 00/0110x10 3 C125 AGI1051 31/10/2000 500 Kg AI
.2 CIL1 Sao Mateus do Sul/PR 02/03 7x7 6 BR106 IPR114 13/10/2002 400 Kg AI
ﬁ C1L2 Bituruna/PR 02/03 7x7 6 BR106 IPR114 18/10/2002 400 Kg Al
C2L1 S3o Mateus do Sul/PR 04/05 7x7 6 BR106 IPR114 19/10/2004 400 Kg Al
C2L2 Bituruna/PR 04/05 7x7 6 BR106 IPR114 29/10/2004 400 Kg Al
& COL1 Palmeira/PR 00/0110x10 4 C125 AGI051 20/10/2000 125 Kg Al
~ COL2 Bituruna/PR 00/0110x10 4 C125 AGI051 26/10/2000 125 Kg Al
2 CIL1 Palmeira/PR 02/03 7x7 6 BR106 IPR114 15/10/2002 400 Kg AI
£ ClL2 Bituruna/PR 02/03 7x7 6 BR106 IPR114 05/10/2002 400 Kg AI
C2L1 Palmeira/PR 04/05 7x7 6 BR106 IPR114 06/10/2004 280KgB
COL1 Palmeira/PR 00/0110x10 4 C125 AGI1051 09/10/2000 125 Kg Al
§ COL2 Irineépolis/SC 00/0110x10 4 C125 AGI051 09/11/2000 500 Kg AI
& CI1L1 Palmeira/PR 02/03 7x7 6 BR106 IPR114 10/10/2002 400 Kg Al
= (2L1 Palmeira/PR 04/05 7x7 6 BR106 IPR114 21/10/2004 800 Kg Al
C212 Irinedpolis/SC 04/05 7x7 6 BR106 IPR114 07/10/2004 500 Kg Al
= COL1 Rebougas/PR 01/0210x10 3 IPTT92 AS3477 23/10/2001 125Kg Al
E& C0L2 Bituruna/PR 01/0210x10 3  IPTT92 AS3477 26/10/2001 125 KgAI
‘s CIL1 Irati/PR 03/04 7x7 6 BR106 IPR114 24/10/2003 400 Kg AI
2 (112 Bituruna/PR 03/04 7x7 6 BR106 TPR114 30/10/2003 125 Kg Al
. C1L1 Fernandes Pinheiro/PR 02/03 7x7 6 BR106 IPR114 (09/10/2002 400 Kg Al
g C1L2 Bituruna/PR 02/03 7x7 6 BR106 IPR114 19/10/2002 400 Kg Al
~ (C2L1 Femandes Pinheiro/PR 04/05 7x7 6 BR106 IPR114 15/10/2004 800 Kg Al
(212 Bituruna/PR 04/05 7x7 6 BR106 IPR114 04/11/2004 400 Kg Al
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Altura da espiga (cm), obtida pela medida linear do nivel do solo a inser¢ao da
espiga mais alta em relagdo a superficie, em amostras de trés plantas representativas
e competitivas por parcela, através de uma régua de quatro metros, graduada a cada
cinco centimetros;

porcentagem de plantas acamadas por parcela (%), obtida pela relacdo do numero de
plantas na parcela com angulo de inclinagdo superior a 350, em relagdo ao eixo
vertical; % QUE= porcentagem de plantas quebradas por parcela (%), obtida pela
relagdo do niimero de plantas com colmo quebrado na parcela, a baixo da inser¢ao da
primeira espiga;

porcentagem de espiga danificada, obtida pela relacio do numero de espigas
danificadas no total de espigas;

estande observado através da contagem do nimero de plantas por parcela;

Peso de espigas (gramas), obtido pela pesagem das espigas despalhadas da parcela;
Peso de graos (gramas), obtido pela pesagem dos graos das espigas debulhadas da
parcela;

Peso de grdos corrigidos (g planta™), para estande ideal de 20 plantas por parcela e
umidade de 13,5%;

Porcentagem de umidade do grdo observada (%), mensurada por aparelho digital
Multi-Grain da empresa Dikey-John Corporation, utilizando-se uma amostra de 200
g de graos retirada de cada parcela;

relagdo entre PG/PE;

relagdo de nimero de espigas por planta.

O peso de graos foi corrigido para umidade padronizada de 13,5% (PGu), a

partir da expressao:

PGu = PG x (100 — U%) / (100 — 13,5)

Corregdes do peso de graos para estande ideal (STi) foram realizadas

através da metodologia da covariancia, modificada por Miranda Filho, J. B. (Vencovsky e

Barriga,

1992). Através das analises de variancia e covariancia para estande e produtividade,

estimou-se o coeficiente de regressdo linear b, obtido por b= SPxy/SQx, onde x ¢ o estande
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observado (ST) e y ¢ a producao, SPxy a soma de produtos residual da analise de covariancia
e SQx ¢ a soma de quadrados residual da analise de variancia para estande.

As corregdes foram obtidas pela expressao:

PGC = PGu — b(ST — STi)

3.3 ANALISE ESTATISTICA

As andlises de variancias individuais e agrupadas foram realizadas pelo
procedimento GLM do programa estatistico SAS (SAS Institute Inc., 2005). Através destas
analises foram estimadas as varidncias e covaridncias: ambiental, genética de progénie e
aditiva, fenotipica entre progénies, coeficiente de herdabilidade no sentido restrito, em nivel

de média de familia e os ganhos esperados com a selecio.

3.3.1 Andlises de Variancias Individuais e Agrupadas

As andlises individuais de varidncias para os delineamentos em latice foram realizadas
segundo o modelo linear proposto por (Cochran e Cox, 1957). O modelo matematico para tal

analise foi:

Yik(j) =pu+tpitrnt (b/r)k(j) + Cik(), onde:

Yk = observagdo das progénies i (1 = 1,..., I), no bloco k (k = 1,..., K) dentro da repetigao ]
Gg=1,...,7);

p = a média geral, constante comum a todas as observagoes;

pi = o efeito aleatorio da progénie i; p; ~NID (0, °p?);

1; = o efeito aleatorio da repeticdo j;

(b/r)i) = o efeito aleatdrio de bloco k dentro da repetigao j;

eikg) = erro ou residuo associado & observagio Yij (erro intrabloco); ejx; ~NID (0, 6°).
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Na Tabela 5 ¢ apresentado o esquema da analise de variancia individual dos
ensaios de cada populacdo em cada local, e a esperanga do quadrado médio segundo Silva et

al., 2000.

Tabela 5 — Esquema da andlise de varidncia individual para delineamento em latices
triplos 10 x 10 e 7 x7 e esperangas dos quadrados médios E(QM).

Fontes de Variacio GL QM E(QM)
Repeticdes J-1 Q4
Bloco/Rep (ajustado) J(K-1) Qs
Progénies (ajustado) I-1 Q: c+HK/(K+1)] Gpl
Residuo (K-1)(JK-K-1) Qi o’

Para todos os caracteres foram determinados os coeficientes de variagao
ambiental em porcentagem (CV%) e a eficiéncia média do latice. As andlises individuais dos
experimentos foram agrupadas em cada local, levando em conta a variedade e ciclo de
selecdo. Foi mantida basicamente a estrutura das analises individuais da Tabela 5, segundo o

modelo:

Yikgym = M+ n + (1/0)jm) + (P/C)icn) + (B/1/C)ijy(n) + €ikjy(n> ONde:

Yixg)m= observagao dos tratamentos i (i = 1,..., I) no bloco k (k = 1,..., K) dentro da repetigdo
1(G=1,...,]), dentro do experimento n (n = 1,..., N);

p = média geral, constante comum a todas as observagoes;

cn = efeito aleatdrio do experimento n;

(r/c)jm) = efeito aleatorio da repeticdo j, dentro do experimento n;

(p/c)im) = efeito aleatorio da progénie i, dentro do experimento n; (p/c)i(n) ~NID (0, op 2)
(b/r/c)w)m) = efeito aleatodrio de bloco k, dentro da repeti¢do j, do experimento n;

€ik()m) = residuo associado & observagio Yiiym (erro intrabloco); eixym ~ NID (0, 6°).

Na Tabela 6 ¢ apresentado o esquema da andlise de variancia agrupada dos

ensaios de cada populagdo em cada local.
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Tabela 6 — Esquema da analise de variancia agrupada para delineamento em latices triplos 10 x
10 e 7 x7 e esperangas dos quadrados médios E(QM), em modelo aleatério.

Fontes de Variacdo GL QM E(QM)
Experimentos N-1 Qs ---
Repeticoes/Exp. N(J-1) Q4 -
Bloco/Rep/Exp (ajustado) NIJ(K-1) Qs -—-
Prog/Exp (ajustado) N(I-1) Q2 <32+(I<Lr‘(K+]))Jo'p2
Residuo (K-1)(JK-K-1) Q, 53

Antes de se realizarem a analise agrupada, foi testada a homogeneidade de
variancias residuais entre os experimentos, através do Teste de Pearson e Hartley (Gomes,
1990), sendo a razdo do maximo quadrado médio do erro dividido pelo minimo quadrado
médio do erro intrablocos dos experimentos individuais (QMEg maximo/QME minimo)-

A partir das andlises agrupadas (Tabela 6) foram obtidas as estimativas de

A . A A " A G
componentes de variancia residual (S?) e varidncia genética entre progénies ( ~P) para todos

os caracteres avaliados, onde:

-~ D
. v A . L. .. &
Destas foram estimados os componentes de varidncia genética aditiva ( ~ )

variancia fenotipica entre progénies (© ¥ ) e coeficiente de herdabilidade no sentido orestrito,

em nivel de média de familia (h%), sendo que:

[{KHTF% )}
{ -0)|_o;

2
o
7
| Fyl
Fy

o
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Na UEL foram selecionadas aproximadamente 50 progénies por populagao.
Esta intensidade de selecao foi realizada para permitir a manutencao de um tamanho efetivo
da ordem de Ne = 200, que segundo Souza Junior (1995), representa um numero
suficientemente grande para ndo restringir a variabilidade. Neste trabalho, o ganho de selecao
das progénies (GS) foi calculado adotando-se intensidades de selecdo de 12% para o ciclo CO
e 16,3% para os ciclos C1 e C2, sendo selecionadas 48 progénies por populagdo. A partir das
médias de progénies selecionadas (Ms) e da populacdo antes da sele¢do (Mo), foi obtido o
diferencial de selegdo (ds = Ms-Mo), utilizado para prever o ganho de sele¢io (GS=ds.h?) em
cada ciclo, que posteriormente foi utilizado para estimar o ganho de sele¢ao em percentagem
(GS%=100.GS/Mo) e a previsdo da média da populagdo melhorada (Mm=Mo + GS).

As estimativas dos componentes de varidncia e a dos coeficientes de
herdabilidade serviram como indicativos da expressdo da variabilidade e do potencial

genético para a selecdo recorrente, no sentido de aumentar a freqiiéncia de alelos favoraveis.

3.3.2 Analise de Covariancia

As andlises de covaridncia entre os caracteres dois a dois seguiram um
esquema semelhante aos das andlises de varidncia, sendo obtidas através das analises
agrupadas dos ensaios de cada populacdo em cada local (Tabela 7). Os procedimentos para

obtencdo dos produtos médios foram os mesmo apresentados por Vencovsky e Barriga

(1992).

Tabela 7— Esquema da andlise de covaridncia para delineamento em latices triplos e
esperancas dos produtos médios E(PM).

2 1 LY i

Fontes de Variagio GL PM E(PM)
Experimentos N-1 PM;
Repeticdes/Experimentos N(J-1) PM;
Bloco/Rep/Exp (ajustado) NJ(K-1) PM,
Progénies/Exp (ajustado) N(I-1) PM;  COVg+(k/(k+1))rCOVp

Erro médio (K-1)(JK-K-1) PM; COVg
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Através da analise da Tabela 7 foram obtidos os estimadores e as
estimativas de componentes de covaridncia residual (COVE), covaridncia genética entre
progénies (COVp), covaridncia genética aditiva (COV,), covariancia fenotipica entre

progénies (COVy), onde:

COVE = PM1 ,

-

(K + lj]}:_(PMz -PM)]

cov, :{ .
T

COV, =4COV;:

COV, = {(Kg ”}{%}.

Nas analises de variancias individuais e agrupadas, utilizadas na
determinagdo dos coeficientes de correlacdo, adotou-se o procedimento de descartar todo os
dados obtidos para a parcela, caso esta ndo contivesse observacdes para todos os caracteres
estudados, visando evitar viés na estimacdo de correlagdes, pois € necessario coincidir o

numero de observagdes entre os caracteres para adequada estimagdo de suas correlagoes.

3.3.3- Correlagoes

A correlagdo entre dois caracteres X e Y foi estimada pelos coeficientes de
correlagdes fenotipica (rg), genotipica (ra) e ambiental (rg), de acordo com Vencovsky e

Barriga (1992):

_COV(X.Y),; _ COV(X.Y), . COV(X.Y),
_ : L= =

Fd1— L Y Ll
e Omr T O 4 e a

I
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onde:

CC)V(X,Y)F = estimativa da covariancia fenotipica entre o cardter X e Y;
COV(X,Y)a = estimativa da covaridncia genética aditiva entre o carater X e Y;

COV(X,Y) = estimativa da covaridncia ambiental entre o carater X e Y;

& .-
(O F o . , ,

= estimativa do desvio fenotipico do carater X;

Gy

Ve

= estimativa do desvio genético aditivo do carater X;

Ty

~ = estimativa do desvio ambiental do carater X;

o L . L .
(YDF = estimativa do desvio fenotipico do carater Y;

S
§'s) o . i . ,
“ = estimativa do desvio genético aditivo do carater Y;

CJ—{'{} . . . . ,
E = estimativa do desvio ambiental do carater Y;

As significancias dos coeficientes de correlagdo fenotipica, genotipica
aditiva e ambiental foram avaliadas pelo teste t em niveis de 5% e 1% de probabilidade. Esse
teste verifica a hipotese de que o coeficiente de correlagcdo seja igual a zero (Ho: r = 0),
determinando a existéncia de correlagdo linear significativa entre as duas variaveis, utilizando

a distribuicao de Student com n-2 graus de liberdade (Steel e Torrie, 1960; Gomes, 1990).

7 _

/
[=——=+n-12
onde:
r = coeficiente de correlacao entre os caracteres X ¢ Y;

) . ~
r” = grau de ajuste da reta de regressdo aos dados;

n = graus de liberdade correspondente ao das progénies.
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4 ARTIGO

4.1 PARAMETROS GENETICOS EM MILHO CRIOULO PARA CICLOS DE SELECAO RECORRENTE EM

SITEMAS DE AGRICULTURA FAMILIAR

GENETICS PARAMETERS IN CORN LANDRACES FOR CYCLES OF RECURRENT SELECTION

INFAMILY FARMERS SYSTEMS

Artigo redigido, conforme as normas técnicas da Revista Scientia Agricola.
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PARAMETROS GENETICOS EM MILHO CRIOULO PARA CICLOS DE SELECAO
RECORRENTE EM SITEMAS DE AGRICULTURA FAMILIAR

GENETICS PARAMETERS IN CORN LANDRACES FOR CYCLES OF
RECURRENT SELECTION INFAMILY FARMERS SYSTEMS

Resumo

Trabalhos envolvendo ensaios de competicao revelam o potencial das variedades de milho
crioulo. Entretanto, sdo escassos estudos genéticos quantitativos em variedades crioulas,
sobretudo em sistemas de agricultura familiar. Os objetivos foram estimar pardmetros
genéticos para variedades crioulas em diferentes locais e ciclos de sele¢do recorrente, em
propriedades de agricultores familiares; comparar com a literatura a magnitude das
estimativas genéticas destas variedades crioulas e estimar os ganhos de sele¢do no Programa
de Melhoramento Genético Participativo. O niimero de progénies de meio-irmaos variaram de
400 a 294 e foram avaliadas em latice triplos 10x10 e 7x7, respectivamente, com parcelas
simples de 4 m de comprimento no espagamento 0,20 m x 1,00 m. Foram realizadas andlises
agrupadas de varidncia para estimar os parametros genéticos dos caracteres produtividade,
florescimento médio, alturas de planta e de espiga, porcentagem de plantas acamadas,
quebradas e porcentagem de espigas danificadas. As variedades foram competitivas em
relagdo as testemunhas, sendo que 46,7% das médias originais das variedades revelaram
diferengas de produtividade entre - 0,2 a 0,5 t ha!, em relagdo a melhor testemunha. As
melhores médias originais de produtividade das variedades foram 7,9 (Caiano); 6,5 (Carioca);
8,2 (Palha Roxa); 7,0 (Macaco); 5,0 (Maizena) e 4,2 t.ha” (Cinquentinha), nos ciclos e locais.
As variedades crioulas apresentam potencial e suficiente variabilidade genética para os
caracteres estudados, permitindo ganhos com a selecdo recorrente de meio-irmaos, em
propriedades de agricultura familiar, com o Programa de Melhoramento Genético
Participativo.

Palavras-chaves: Zea mays L. Estimativas genéticas. Variedades locais ¢ melhoramento
genético participativo.

Abstract

Studies involving competition essays demonstrated the potential of the corn landraces.
However, there are just a few number of quantitative genetics studies over the landraces,
especially in family farmers systems. The objectives were: to evaluate genetic parameters for
corn landraces on different locations and cycles of recurrent selection, within family farmers
systems; to compare, with the current published researches, the magnitude of the genetic
estimates for these landraces; and to evaluate the selection responses in Participative Genetics
Improvement Program. The number of half-sib progenies varied of 400 and 294 and were
evaluated in 10x10 and 7x7 triple lattices, respectively, with single row plots measuring 4
meters long, leaving 1 meter spaces between rows and 0,20 meter between plants. Grouped
variance analysis were made to evaluate the genetic parameters of the following
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characteristics: yield, average of days to maturity, plant and ear heights, percentage of lodging
plants, percentage of stiff stalk plants and percentage of damaged ears. The varieties were
competitive in relation with the testers, because 46,7% of the originating productivity
averages demonstrated differenced in production of -0,2 a 0,5 t ha™, comparing with the best
check. The best original averages of variety productivity were 7,9 (Caiano); 6,5 (Carioca); 8,2
(Palha Roxa); 7,0 (Macaco); 5,0 (Maizena) e 4,2 tha' (Cinquentinha), on cycles and
locations. The corn landraces show genetic potential and sufficient genetic variability for the
evaluated characteristics, allowing gains with recurrent selection of half-sibs, in family
farmers conditions, with the Participative Genetics Improvement Program.

Keywords: Zea mays L. Genetics estimates. Landraces and participative genetic
improvement.

Introducio

As variedades crioulas, também conhecidas como variedades locais ou
landraces, foram produzidas, mantidas, desenvolvidas ou adaptadas por agricultores
familiares ou indigenas, e sofreram processos de melhoramento de forma empirica, através da
selecdo de plantas mais adaptadas as regides que foram desenvolvidas (Paterniani, 1998).

Viérios trabalhos envolvendo ensaios de competicdo revelam o elevado
potencial das variedades de milho crioulo com ou sem utilizacdo de insumos externos
(Siqueira et al., 1993; Spaner, Brathwaite e Mather, 1995; Bernal et al., 1996; Bisognin et al,
1997; Machado, Pereira e Pereira, 1998; Machado, Machado e Furlani, 1998; Machado, 1998;
Machado et al., 1999; Calderén, Robledo e Naranjo, 1999; Coimbra, Carvalho e Ciprandi,
1999; Bonomo et al; 2000; Aratjo e Nass, 2002; Guadagnin, 2002). Estas popula¢des sdao
citadas como materiais importantes para o melhoramento, pelo potencial de adaptagao para
condi¢cdes ambientais especificas, sendo fontes para busca por genes de tolerdncia ou
resisténcia a fatores de estresse. Segundo Kageyama (1998), Paterniani et al. (2000) e Aratjo
e Nass (2002), as variedades crioulas sdo fontes de variabilidade genética possuindo alelos
que conferem adaptagdo, tolerancia e resisténcia aos fatores bidticos e abiodticos. Spaner et al.
(1995) e Machado et al. (1998a) relataram tolerdncia a solos acidos e secos. Alvarez e
Miranda Filho (2002) evidenciaram resisténcia a insetos ¢ Machado e Fernandes (2001)
relataram eficiéncia no uso de nitrogénio.

Apesar das sucessivas afirmacdes da importancia do milho crioulo como
fonte para o melhoramento, existem poucos estudos genéticos quantitativos nestas variedades,

como os realizados por Bonomo et al. (2000) e Camolesi (2002) com uma e duas variedades
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crioulas, respectivamente, e estimaram a variabilidade genética, herdabilidade e demais
parametros. A estimacdo de parametros genéticos permite obter informacgdes sobre o tipo de
acdo dos genes, que controla o carater e condigdes para a avaliacdo dos programas de
melhoramento genético, auxiliando na a escolha dos métodos de melhoramento, dos locais de
condugdo dos experimentos, do nimero de repeti¢des a ser utilizado e a predi¢do de progresso
genético com a selecdo (Robinson e Cockerham, 1965; Vencovsky, 1969; Borém, 1998).
Desta forma, os objetivos foram: a) estimar parametros genéticos de seis
variedades crioulas em diferentes ciclos de sele¢do recorrente com progénies de meioirmaos,
em propriedades de agricultores familiares, de acordo com as condic¢des e sistemas de cultivo
dessas propriedades; b) comparar a magnitude das estimativas genéticas destas variedades
crioulas em sistema de agricultura familiar, com os observados na literatura para outros tipos
de populacdes de milho em diferentes sistemas de produ¢do; c) Determinar as previsdes de

ganhos de sele¢do no Programa de Melhoramento Genético Participativo.

Material e Métodos

No ano de 1999 foi iniciado o Programa de Melhoramento Genético
Participativo de Variedades de Milho Crioulo, junto a agricultores familiares de 22
municipios da Regido Centro Sul do Parand, coordenado pelo Departamento de Biologia
Geral da UEL (Universidade Estadual de Londrina) e assessorado pela AS-PTA (Assessoria e
Servigos a Projetos em Agricultores Alternativa) do Parand, objetivando a conservagao e
melhoramento de variedades crioulas. Deste Programa foram utilizadas seis variedades, sendo
quatro de endosperma amarelo (Caiano, Carioca, Macaco e Palha Roxa) e duas branco
(Cinquentinha e Maizena).

O melhoramento destas variedades foi conduzido de forma independente,
através de dois a trés ciclos de selecdo recorrente com progénies de meio-irmaos (MI) para
ambos os sexos, segundo a metodologia apresentada por Paterniani e Miranda Filho (1987) e
Hallauer e Miranda Filho (1995). As progénies de MI do ciclo inicial de selecdo (C0O) foram
obtidas de lavouras destas variedades, em lotes isolados, nas propriedades dos agricultores.
Para o ciclo 1 (C1) e 2 (C2) a recombinacdo e multiplicagdo de sementes de cada variedade
foram conduzidas em dois lotes isolados nas mesmas comunidades de agricultores.

As progénies obtidas foram avaliadas pelos agricultores em ensaios
instalados em sete municipios do Estado do Parana (PR), com altitudes variando de 815

(Rebougas) a 940 m (Cruz Machado), e um no municipio de Irinedpolis (762 m de altitude)
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no Estado de Santa Catarina (SC), todos classificados como possuindo clima subtropical
umido. Os municipios de instalacdo dos ensaios de avaliagdo de progénies de cada variedade,
locais e ciclos de selecdo, safra agricola, tipos de latices triplo, nimero de experimentos,
testemunhas intercalares, datas de semeaduras e adubag¢do organicas utilizadas sdo
apresentadas na Tabela 1. Os adubos organicos foram o Bokashi (B) e Adubo da
Independéncia (Al), uma adaptacao do primeiro adubo, produzida pelos proprios agricultores,

com utilizagdo de produtos disponiveis nas propriedades (Equipe da AS-PTA, 2001).

Tabela 1 — Municipios de instalagdo dos ensaios de progénies de cada variedade, locais e
ciclos de selecdo, safra agricola, tipos de latices triplo, nuimero de experimentos
(Exp), testemunhas intercalares, datas de semeaduras e adubagdo organicas.

Ciclo Testemunhas
Var Local Municipio/Estado SafraLatice Exp TI T2  Semeadura  Adubo

COL1 Palmeira/PR 00/0110x10 4 C125 AGI051 21/11/2000 500KgB
o CO0L2 Bituruna/PR 00/0110x10 4  C125 AGI1051 11/11/2000 125 Kg Al
& CIL1 Palmeira/PR 02/03 7x7 6 BRI106 [IPRI114 22/10/2002 400 Kg Al
5 C1L2 Cruz Machado/PR 02/03 7x7 6 BRI106 IPRI114 07/10/2002 400 Kg Al
C2L1 Palmeira/PR 04/05 7x7 6 BR106 [IPR114 25/10/2004 400 Kg Al
C2L2 Cruz Machado/PR 04/05 7x7 6 BRI106 TIPRI114 (09/10/2004 400 Kg Al
COL1 Sao Mateus do Sul/PR 00/0110x10 4 C125 AGI051 29/10/2000 500 Kg AT
s COL2 Bituruna/PR 00/0110x10 3  C125 AG1051 31/10/2000 500 Kg Al
.2 CI1L1 Sao Mateus do Sul/PR 02/03 7x7 6 BRI106 IPR114 13/10/2002 400 Kg Al
&S C1L2 Bituruna/PR 02/03 7x7 6 BRI106 IPRI114 18/10/2002 400 Kg Al
C2L1 Sao Mateus do Sul/PR 04/05 7x7 6 BRI106 IPR114 19/10/2004 400 Kg Al
C2L2 Bituruna/PR 04/05 7x7 6 BRI106 IPRI114 29/10/2004 400 Kg Al
& COL1 Palmeira/PR 00/0110x10 4  C125 AGI051 20/10/2000 125 Kg Al
§ COL2 Bituruna/PR 00/0110x10 4 C125 AGI051 26/10/2000 125 Kg Al
2 CIL1 Palmeira/PR 02/03 7x7 6 BR106 [IPR114 15/10/2002 400 Kg Al
£ CIL2 Bituruna/PR 02/03 7x7 6 BRI106 IPR114 05/10/2002 400 Kg Al
C2L1 Palmeira/PR 04/05 7x7 6 BR106 IPRI114 (06/10/2004 280 KgB
o COL1 Palmeira/PR 00/0110x10 4 C125 AGI1051 09/10/2000 125 Kg AT
S COL2 Irinedpolis/SC 00/0110x10 4 C125 AGI051 09/11/2000 500 Kg AT
& CI1L1 Palmeira/PR 02/03 7x7 6 BRI106 IPRI114 10/10/2002 400 Kg Al
= (2L1 Palmeira/PR 04/05 7x7 6 BRI106 IPRI114 21/10/2004 800 Kg Al
C2L2 Irineodpolis/SC 04/05 7x7 6 BRI106 IPRI114 07/10/2004 500 Kg Al
= COL1 Rebougas/PR 01/0210x10 3 IPTT92 AS3477 23/10/2001 125 Kg Al
Ea COL2 Bituruna/PR 01/0210x10 3 IPTT92 AS3477 26/10/2001 125 Kg Al
‘s CIL1 Irati/PR 03/04 7x7 6 BRI106 IPRI114 24/10/2003 400 Kg Al
= C1L2 Bituruna/PR 03/04 7x7 6 BR106 [IPRI114 30/10/2003 125 Kg Al
. Cl1L1 Fernandes Pinheiro/PR 02/03 7x7 6 BRI106 IPRI114 (9/10/2002 400 Kg Al
g C1L2 Bituruna/PR 02/03 7x7 6 BR106 IPR114 19/10/2002 400 Kg Al
“ (C2L1 Fernandes Pinheiro/PR 04/05 7x7 6 BRI106 TIPR114 15/10/2004 800 Kg Al
C2L2 Bituruna/PR 04/05 7x7 6 BRI106 IPRI114 04/11/2004 400 Kg Al




46

Foram utilizados o delineamento de latice triplo 10x10 para o ciclo 0, com
trés e quatro experimentos de 100 progénies cada, e latice 7x7 para os ciclos 1 e 2, com seis
experimentos de 49 progénies cada. As parcelas dos ensaios foram constituidas por fileiras
simples de 4,00 metros de comprimento, no espagamento de 1 metro entre as fileiras e de 0,20
metros entre as plantas dentro da fileira, conforme definido pelos agricultores.

Duas testemunhas foram intercaladas a cada 20 e 21 parcelas de progénies
para o latice triplo 10x10 e 7x7, respectivamente. As testemunhas C125 e AG1051 (hibridos
duplos da Monsanto), IPTT92 (hibrido triplo experimental do IAPAR), AS3477 (hibrido
triplo da Agroeste), BR106 (variedade da EMBRAPA) e [PR114 (variedade do IAPAR).

Nao houve tratamento das sementes das progénies utilizadas e nem foram
realizadas aplicacdes de inseticidas ou herbicidas durante a condug¢do dos experimentos,
sendo utilizado o sistema de producao organico da regido.

Avaliaram-se as seguintes caracteristicas: peso dos graos corrigidos (PGC,
em g pl™), para umidade de 13,5% e para estande ideal de 20 plantas por parcela, realizada
através da metodologia da covariancia, modificada por Miranda Filho (Vencovsky e Barriga,
1992); florescimento médio (FLO, em dias), obtido pela média do niimero de dias para
florescimento masculino e feminino contado a partir da semeadura; altura da planta (AP, em
cm); altura da espiga (AE, em cm); porcentagem de plantas acamadas por parcela (%AC);
porcentagem de plantas quebradas por parcela (%QUE) e porcentagem de espiga danificada
(%ED).

Foram realizadas analises individuais de variancia para os delineamentos em
latice, segundo o proposto por Silva et al. (2000). As analises individuais dos experimentos
foram agrupadas em cada local, levando em conta a variedade e ciclo de sele¢do. Antes de
serem realizadas as andlises agrupadas foi testada a homogeneidade de variancias residuais
entre os experimentos, através do Teste de Pearson e Hartley (Gomes, 1990). A partir das
analises agrupadas foram estimados as variancias residual, genética entre progénies, genética
aditiva, fenotipica, coeficiente de herdabilidade no sentido restrito, em nivel de média de
familia e o ganho de selecdo das progénies.

A selegdo das progénies foi realizada através da escolha dos melhores
valores, para cada um dos caracteres individualizados. O ganho de sele¢ao das progénies (GS)
foi estimado adotando-se intensidade de selecdo de 12% para o ciclo CO e 16,3% para os
ciclos C1 e C2, sendo selecionadas 48 progénies por populacdo, pretendendo manter iguais os

tamanhos efetivos.
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As analises de variancia individual e agrupada foram determinadas pelo

procedimento GLM do programa estatistico SAS (SAS Institute Inc., 2005).

Resultados e Discussao

Na Tabela 2 observam-se diferencas significativas de progénies dentro de
experimentos (P<0,05 e P<0,01) para todas as variedades nos ciclos e locais para as
caracteristicas produtividade, florescimento, altura de planta e espigas. A variedade Caiano
apresentou diferencas significativas de progénies nos ciclos e locais, também para os
caracteres percentagem de espigas danificas e de quebramento. Estes resultados mostram a
existéncia de variabilidade dentro destas variedades, que possibilitam a selecdo e o

melhoramento desses materiais em sistemas de agricultura familiar.
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Tabela 2 — Quadrados médios de progénies agrupadas dentro de experimentos(QMp/ex) com nivel de significancia do teste F, quadrados médios
residuais (QMe) e coeficiente de variacio experimental em porcentagem (CV) para produtividade (PGC, em t ha™), porcentagem de
espigas danificadas (%ED), dias para florescimento (FLO), altura da planta (AP, cm) e espiga (AE, cm), porcentagem de plantas acamadas
(%AC) e quebradas (%QUE), por ciclo e local.

Ciclo (C) PGG. ED FLO AP AE TAC ToQUE

Var Local(L) OMplex QMe CV QMpex QMe CV OQOMplex QMe CV OMpex QMe CV QMpex QMe CV OMpex QMe OhIp/ex  OMe
COL1 358.56%% 169,6515.2 122,75 73,002 653 11.378* 3,1893 21 27134 13223 57 178.08* 091251 90 10402* 82027 66139 67.715
o COL2  G24.80%* 44707250 27849** 20095 46,1 2.9009** 26865 2.0 380.69** 18028 54 28124™ 124.17 7.7 7.9786™ 509456 24.028** 17.191
£ CIlL1 32945** 33871120 76,753* 58,213 823 13.037* 40075 23 33838%* 123.77 4.6 206040™ 95515 6.8 2840%ns 2.6771 31.627 25924
f ClL2 31949=* 20061 20,1 155,02** 11922 58.6 16.681*F 56782 24 31569 13782 69 162.83* 61.023 92 1408%9ns 14751 52.382* 43853
C2L1 678.04%* 521.63 147 16330 12068 725 02119* 27006 20 51893*F 27210 64 362.50% 18779 88 63434ns 53470 27047 22174
C2L2 182.66%* 13813221 468.82** 354,50 71,9 17.748* §3480 23 45025%* 17406 7.5 25413* 11098 123  —- - -— —-
COL1 701,00 52208175 17952* 153,83 569 87726 50470 2.6 584.28% 30390 58 42137* 22577 8.2 36.641%* 20697 131.77** 92016
= COLY 47197** 360.1621.6 158.55%* 12331 72,7 10.623% 33503 21 G687 57** 33583 74 42681* 182,16 07 37.063ns 33801 26.044ns 22 RBI16
& (C1L1 688.98** 35052153 179.97** 121.79 488 B0885** 31413 1.9 42059** 14736 48 26584* 10140 70 42317** 30253 T72146%* 42799
& CIL 4B2.67** 327.5421.7 55.576ns 56,706 107.8 15.011** 43895 23 370.20** 20984 6.6 227.17** 13246 9.1 36510ns 31147 42.752ns 36.064
= CIL1 537.54** 25008182 253.73** 182,00 420 88149** 24361 1.8 300.80** 143,52 43 303.06* 12642 6.7 — - 393.59%* 213.72
C2L2 183.02** 08662267 33793 27855 332 11341™ 30918 18 30871** 113.71 43 34823* 10046 7.0 —- - -—- —
= COL1 8B8025% 330,73 11.7 12543* 7501 721 58564* 24406 1.8 48090** 17400 47 41757% 161.83 7.3 22406%* 17.040 100.74** 71234
E COL2 56845% 37978220 19963 12265 543 8.7008™ 27071 18 31421** 11460 41 28734* 10624 6.8 T71.B03* 30750 32.769% 20724
= CIlL1 924853** 36848 11,7 78.605ns 74.966 828 5.2664* 14755 1,5 361.65%* 32154 6.0 354.85* 20826 7.8 7.1165ns 83831 43.457ns 36.960
= C1L? 697.04** 42322161 73.834ns 62,328 1103 56263** 27067 1.3 308.12** 16107 50 30546%* 12365 76 69400ns 69760 18.013ns 15395
= 211 51023** 28765136 46288ns 41,141 113,1 18331** 13571 12 576.17** 26013 64 40442* 20514 82 1.1034ns 11412 65274** 44962
COL1 788.87#* 5073316.0 120.72= 10896 752 3.3058* 15835 15 49587** 20144 54 33346™ 15151 8.0 71.610™ 49128 57.622%F 45835
g  COL2 7474543681173 95560%F 72,152 798 1.60493** 0.9583 1.2 463.41*F 19847 46 371.85* 16653 6.6 18036™ 11959 G67240ns 69.250
3 CIL1 38195** 25198121 136.88** 107.05 526 4.8308** 11601 13 25028** 73547 33 23380* 66364 52 36830* 17540 84343** 44644
= C211 51092*= 252783131 58.211ns 51.366 82.0 54470 13516 14 287.20%* 96,576 3.6 32438* 103.50 59 10.768* 82101 21.847* 17613
C2L2 23547%**F 17099 26.4 479.25ns 455,68 443 8.5100% 32309 18 44088** 183.07 58 308.82* 12754 88 0.1248ns 01276 82.408%* 40004
= COL1 56837 36788191 253.44** 178.60 45,1 7.9228** 32408 19 54039** 262,56 5,6 484.86** 221,51 8.1 81.657ns 09,880 18509 109,89
B COL2 696.78** 466,2024.8 283.23ns 244.79 412 19.690** 12,001 3.4 642.07** 333,93 6.9 490.70* 23925 94 74208ns 66.110 167.82ns 14513
= ClL1 4022018959208 42326% 332,17 40.3 17.008* 35662 20 60925%* 201.66 50 532.08* 14500 7.0 10058** 068800 39192 21148
= aLn: 384.39%* 270,13 243 289.87ns 254,18 36,5 12.753* 45171 2.1 486,00%* 21162 57 40720* 15736 70 163.78* 130,50 134.85ns 11736
ClL1 278.62**197.1216.7 113.81ns 99,915 67,2 64907+ 23742 18 351342*F 19774 6.8 272.85* 116,63 102 19745ns 24120 120.62** 75440
= CIL2 36294** 188.6418.7 50334ns 52,160122.4 10,708** 32808 18 33074* 12180 48 240.71** 84166 6.8 70480** 44068 53.002** 38808
i CIL1 34458** 26880288 093.507nms 01,532 64,1 02227+ 37077 2,1 20082*F 10851 635 25656 12438 89 05280ns 05713 108.62*F 76.508
CIL2 20338%* 115441690 16626 13407 354 5.0455% 16100 14 184 83*F 08444 40 26024* 103.05 6.6 40786ns 36402 31.017ns 27.778

*¥_ * e ns: sigmficativo a 1%. 5% e nio sigmficativo, respectivamente.
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Os experimentos ndo apresentaram perda significativa de parcelas, os graus
de liberdade residuais ideais para produgdo, nos latices triplos com trés, quatro e seis
experimentos foram de 513, 684 e 468, respectivamente, € com a maxima perda de parcelas,
os graus de liberdade foram de 449, 643 e 397, na mesma ordem (dados ndo apresentados).

Os coeficientes de variag@o do erro experimental em porcentagem (CV) para
os caracteres FLO, AP e AE foram baixos, ¢ para PGC, apresentaram-se médios a altos
quando comparados com o padrdo descrito por Scapim et al. (1995). Os maiores CV para
PCG estdo relacionados também a natureza genética das variedades crioulas, heterogeneidade
ambiental das propriedades dos agricultores, sendo os maiores valores de CVs observados no
municipio de Bituruna, local caracterizado por maior estresse e variagao ambiental (Tabela 2).

As estimativas de varidncia genética aditiva (g pl™)* para produtividade, nos
ciclos e locais ficaram entre 67,855 e 277,05 para Caiano; 128,53 e 515,75 para Carioca;
276,71 e 883,88 para Palha Roxa; 98,659 e 455,60 para Macaco; 174,10 ¢ 338,18 para
Maisena; 115,46 e 265,59 para Cinquentinha (Tabela 3). Com exce¢ao das variedades Caiano
e Cinquentinha, as variedades apresentaram estimativas passando pelo intervalo de 278,3 a
761,7 (g pl")* apresentados para outros tipos de variedades por Vencovsky et al. (1988),
Lemos et al. (1992), Aratjo (1992), Hallauer e Miranda Filho (1995), Nass ¢ Miranda Filho
(1999), Paterniani et al. (2000), Anjos e Andrade (2000), Silva et al. (2001). Entretanto, foram
superiores aos encontrados por Aratjo (1992), Costa et al. (2000), Cunha (2004) e Santos et
al. (2005). Os resultados de variancia genética aditiva demonstram que as variedades crioulas

apresentaram variabilidade genética para produtividade em sistemas de agricultura familiar.
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Tabela 3 — Estimativas de varidncias genéticas aditivas (c4%), coeficientes de herdabilidade restrito em porcentagem (h’%) e ganhos genéticos
esperados (GS%) para produtividade (PGC, em t ha™), porcentagem de espigas danificadas (%ED), dias para florescimento (FLO),

altura da planta (AP, cm) e espiga (AE, cm), porcentagem de plantas acamadas (%AC) e quebradas (%QUE), por ciclo e local.

Ciclo (C) PGC %ED FLO AP AE % AC %QUE

Var. Local () o.. 0% GS% o, h% GS% o, h% GS% o, 0% GS% o, D% GS% o, I% GS% o, h% GS5%
COL1 277.0552.7 114 72,969 40,5 -30,0 12,010 72,0 -2.6 20402513 40 12734 488 -58 30937 203 -17.5 — -— —

_ COL2 26079 28,5 8.8 113,73 27.8 -14.6 10.581729 29 28073503 -39 23036 558 -6.6 29816255 -255 11,34731,0 31,0
S CIL1 260.18 322 42 28250242 -18.7 13.75969.3 2.5 327.0263.4 45 25125 633 -65 02496 S8 -58 8.6904180-17.8
S CIL2 167.43 344 90 54.561 23.1 -148 16.766 66.0 -2.4 27102563 -5.5 15513 62.5 -85 -— -— -—— 12996163 -14.5
C2L1 23834231 38 51.22520.6-148 97848697 -2.3 37598475 4.5 26622 482 -63 15182 157 -153 7.425318,0-17.9
C2L2 67.855244 6.1 17421244 -183 17370642 -23 42085613 7.2 21812 563 99  — —— o . .
COL1 26255255 52 37.674143 -82 54642425 -13 41109480 -3.8 28688 464 -49 10,184 190 -18.9 58,304 30.2 -23.6

- COL2 16396237 56 51.673222-145 10654684 2.6 51589512 -51 35881 573 -7.7 47848 88 -84 47344124-114
2 CIL1 51575491 92 88660323 -16.3 8.910065.1 -2,0 43007657 -5.0 250.58 619 -6.5 18384 28.5 -27.8 44.71940,7 -34,1
= CIL2 23639321 81 — -— -—— 16185708 29 24434433 35 14432 417 45 8.1717 147 -143 10.,191156-13.6
T C2L1 42432518 121 107.8027.9 -123 9.7201 724 -2.1 23980523 -30 26918 583 -53 - - - 27408457-16.0
C2L2 12853 46.1 150 90496 17.6 -5.7 12,569 72,7 -2.0 297.1463.2 -39 37755 712 -79  — o e e 0 —

-~ COL1 81915628 11,5 73.95340.2 323 49966 58.2 -1.7 448.6563.6 49 37508 61.2 -7.3 6.5364 199 -19.8 55.01034.2 -29.3
Z coL2 27671332 97 112.90386 247 8.8040 68,9 2.0 29276635 13 26560 63.0 -6.9 47.144 447 40.1 17.66536.8 -32.8
= CIL1 88388612 99 56366 47 -3.5 57766720 -1.8 36587428 3.2 22337 413 -39 -— -— —— 959009150-144
= CIL2 41861394 7.5 17.533 156 -129 44490519 -1.0 36123595 46 277.04 595 -69 -— -— -—— 39904145 -145
T~ C2L1 35288446 80 78439111 -98 07254260 -03 46787533 46 30366 493 -51  -— -—— —— 30951311-31.1
COL1 41292357 69 30453 16.0-108 25260521 -12 43182594 -50 26685 546 -60 32973 314 -260 17,287205 -16.5

£ COL2 45560416 9.2 34331245-199 10134419 07 38858572 40 301.13 552 -53 89.131 337 -30.9 —— -— —
€ CIL1 198.05340 43 45459218 -11.3 5.6073 76.0 -1.8 28302716 4.1 25528 716 -64 29380 524 34,5 60.49547.1 -35.6
= C2L1 393.3650.5 84 10431118 -85 6.240775.2 -2.0 290.47 664 -3.6 336,57 68.1 -6.5 3.8983 234 -23.8 6.450919.4 -19.1
C2L2 98,659 274 7.7 35906 49 -2.1 80458620 -17 39285585 -52 27623 587 -73 -— —— —— 49529394 -353

= COL1 29405353 7.7 109.7629.5 -13.5 68669 59.1 -1.7 40748514 42 38624 543 -63 17.265 144 -11.8 110.2940.6 -25.1
S cCcoL2 33818331 9.6 56.38013.6 -5.5 11277391 -1,7 45194480 4.6 36878 51.2 -7.0 11.876 10.8 -10.9 33,28713.5 -89
S CIL1 32411529 152 13880215 -86 2057379.1 -3.5 62109669 -56 589.82 72.7 -9.5 48424 31.6 -31.6 274.9546.0 -33.9
= CIlL2 174.1029.7 7.9 54380123 -46 12549646 -2.1 41823565 4.7 380.83 614 -79 50720 203 -17.9 26.70613.0 -10.2
C1L1 12420293 52 21.170122 -7.5 62727634 -1.6 48104615 63 23804 573 -85 -— -— - 68,83937.5-293

g CIL2 26559480 112 — - —— 1144169.5 2.1 33209641 -50 23854 650 -7.2 -— — —— 23031280-240
C C2L1 11546220 68 30095 21 -12 82666588 -1.7 15437338 -2,5 20142 515 -62 -— - -— 4893029.6-14.8
C2L2 13401432 88 49055194 -73 5220067.9 -1.5 13163467 -24 23953 604 -59 6.5439 105 -88 49350104 -7.2
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As estimativas de varidncia genética para porcentagem de espigas
danificadas estiveram entre 3,0095 e 174,21 %2, estando os resultados de Franchini et al.
(1998) e Tozetti et al. (1995) dentro deste intervalo.

Para florescimento médio as estimativas de variancia genética aditiva foram
de 0,7254 a 20,573 dias”. No estudo de 10 populagdes sintéticas de milho doce, realizado por
Saleh et al. (2002), foram de 22,82 e 14,82 dias2, para florescimento masculino e feminino,
respectivamente. J4 no trabalho realizado por Tozetti et al. (1995), observaram variincia
genética de 1,17 dias2 para florescimento masculino. Aratjo (1992) observou variancias
genéticas aditivas, para dias de florescimento feminino, de 3,62 ¢ 4,27 para ESALQ-PB1 (R);
4,57 e 6,64 para ESALQ-PB1 (R"); 5,47 e 6,11 para ESALQ-PB1 (PO); 1,87 e 4,97 para
ESALQ-PBI (E) e 2,67 e 3,80 para ESALQ-PBI (R"), em Londrina e Vila Velha,
respectivamente.

O intervalo das estimativas de variancia aditiva para altura de planta foram
131,63 a 621,09 cm’ e espiga 127,34 a 589,82 cm’. Na literatura as estimativas estio entre
51,4 ¢ 842,83 cm” para altura de planta ¢ 29,7 ¢ 358,4 cm” para altura de espiga (Lemos et al.,
1992; Araugjo, 1992; Hallauer e Miranda Filho, 1995; Tozetti et al., 1995; Arias e Souza Jr.,
1998; Franchini et al., 1998; Pacheco et al., 1998; Pinto et al., 2000; Granate et al., 2002;
Saleh et al., 2002; Cunha, 2004; Santos et al., 2005).

Os intervalos das varidncias genéticas aditivas para porcentagem de
acamamento e quebramento foram de 0,2496 a 293,80%2 e 3,0951 a 274,08%2,
respectivamente. Estes valores foram superiores aos encontrados por Pacheco et al. (1998) e
Granate et al. (2002). Porém, a maioria dos valores encontrados no intervalo para
porcentagem de acamamento foi inferior a estimativa de 19,95%?; relatado por Tozetti et al.
(1995).

As estimativas de herdabilidade no sentido restrito (Tabela 3) estdo entre
22,0 e 62,8% para produtividade; 2,1 e 40,5% para porcentagem de espigas danificadas; 26,0
e 79,1% para florescimento médio; 33,8 e 71,6% para altura da planta; 41,3 e 72,7% para
altura da espiga; 5,8 e 52,4% para porcentagem de acamamento; 10,4 e 47,1% para
porcentagem de quebramento. Estes resultados mostram a possibilidade de selecdo efetiva
para diferentes caracteristicas destas variedades crioulas em sistemas de agricultura familiar,
dentro do Programa de Melhoramento Genético Participativo, e sdo correspondentes a
flutuacdo de valores observados na literatura (Lemos et al., 1992;Araujo, 1992; Gonzalez et
al., 1994; Hallauer & Miranda Filho, 1995; Tozetti et al., 1995; Arias € Souza Jr., 1998;
Franchini et al., 1998; Pacheco et al., 1998; Pinto et al., 2000; Silva et al., 2001; Granate et
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al., 2002; Saleh et al., 2002; Rosulj et al., 2002; Vilarinho et al., 2002; Cunha, 2004; Santos et
al., 2005).

As estimativas dos ganhos de selecdo das progénies em porcentagem
indicam a possibilidade melhoramento das variedades crioulas para todas as caracteristicas
avaliadas, nos ciclos ¢ locais (Tabela 3), em condi¢des de agricultura familiar, através da
selecdo recorrente com progénies de MI. A média de todas as estimativas de ganhos
percentuais, em ciclos e locais, foi de 8,5% para produtividade; -12,6% para porcentagem de
espigas danificadas; -1,9 % para florescimento médio; -4,2% para altura de planta; -6,7% para
altura de espiga, -20,5% e -21,6% para porcentagens de acamamento e quebramento,
respectivamente.

Na Tabela 4 estdo relacionadas as médias das populacdes originais,
melhoradas e das duas testemunhas, para todos os caracteres. Nos ciclos e locais, as
variedades foram competitivas em relagdo as testemunhas, sendo que 46,7% das variedades
revelaram diferencas de produtividade nas médias originais entre -0,2 a 0,5 t ha'l, em relacao
a melhor testemunha. Para as estimativas de médias destas variedades melhoradas, 66,7%
mostraram diferencgas de produtividade entre -0,2 a 1,0 t ha'! em relagdo a melhor testemunha.
Destacaram-se como melhores médias originais as produtividades de 7,9 e 7,7 t ha™ para a
variedade Caiano (C1L1 e C2L1); de 6,5 e 6,1 t ha-1 para a Carioca (COL1 e C1L1); 8,2 ¢ 7,8
t ha-1 para a Palha Roxa (COL1 e C1L1); de 7,0 e 6,6 t.ha-1 para a Macaco (COL1 e C1L1);
de 5,0 e 4,4 tha-1 para a Maizena (COL1 e COL2) e de 4,2 e 3,7 t.ha-1 para a variedade
Cinquentinha (C1L1 e C1L2). As menores médias de produtividade observadas para as
variedades com dois ciclos de selecao estao, principalmente, relacionada a seca historica da

safra 2004/2005, com conseqiiéncias severas para o Sul do Brasil.
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Tabela 4 — Estimativas das médias das populagdes originais (Mo), melhoradas (Mm) e testemunhas (T1 e T2) para produtividade (PGC, em t
ha™), dias para florescimento (FLO), altura da planta (AP, cm) e espiga (AE, cm) e porcentagem de espigas danificadas (%ED),
plantas acamadas (%AC) e quebradas (%QUE).

Ciclo (C) PGC %ED FLO AP AE 95 AC 9% QUE
Var Local (1) MoMm T1 T2 Mo Mm T1 T2 Mo Mm T1 T2 Mo Mm T1 T2 Mo Mm T1 T2 Mo Mm T1 T2 Mo Mm T1 12

COLla 43 48 6.1 52 131 92 88 55 866 843 857 819 203 195 193 194 107 100 106 102 91 75 6449 82 83 44 6.1
COLZa 42 46 56 51 307262312161 840 816 829 798 253 243 243 236 144 134 143 133 09 07 0204 22 15 1.2 13
ClLla 792 82 74 72 93 75 89 122 864 842 793 834 244 233 200 219 143 134 107 124 03 03 0102 29 24 15 1.4
ClLla 36 39 27 34 186159335217 1002 978 1032925 171 162 161 138 85 78 78 61 06 06 0304 50 42 31 23
C2L1a 7.7 80 74 78 157 134 16.1 174 837 818 784 783 258 247 214 207 156 146 119 117 45 38 1123 26 21 1.5 06
C2L2a 27 28 23 24 262214451 304 1105107.91029100.9 177 164 144 135 85 77 62 59 —— —0 o o o

LA [

Caiano

COLla 6.5 69 82 67 2187200146 146 B68 B56 856 838 300 288 279 263 182 173 171 157 36 29 1510 12193 49 87
COL2& 44 46 6.1 5,1 153131 98 56 854 831 849 B23 246 234 225 218 139 129 128 117 41 38 1506 39 34 1.2 1.7
ClLla 6.1 67 59 5,1 226 18.9 28.7 38.2 922 %04 864 903 253 240 188 210 143 134 93 111 36 26 0921 71 47 13 1.7
ClL2a 42 45 33 41 70 70 114 98 905 879 91.8 850 221 213 195 168 127 121 107 %S0 3.7 32 2108 64 56 33 29
C2L1las 44 50 44 43 322283 251 313 887 868 833 829 276 268 221 212 169 160 122 115 — — —— — — 53,745.139.942 8
C2L2a 1.9 21 22 22 503 474443459 96,1 941 865 865 246 236 195 183 144 132 98 90 —— — —— —— = .

Carioea

CO0Lla 7.8 8711083 120 81 54 50 864 849 B4.7 828 281 267 257 247 173 161 157 144 26 2,1 0102 10272 19 39
COL2& 43 47 49 43 204 154 31,0 173 939 920 94,7 914 258 262 237 226 151 141 137 125 76 45 0406 54 37 1.2 1.1
ClLls 82 90 80 77 105101323178 798 783 795 762 301 291 270 278 184 177 158 127 10 11 0402 39 34 22 12
ClL2a 64 69 67 60 72 62 174151 933 920 949 881 253 241 227 185 145 135 124 93 13 13 1308 17 15 1.0 2.1
ClLla 62 67 6062 57 51 59 67 965 962 89,1 891 255 243 1203 174 165 131 130 0.1 01 0000 08 0.5 0.0 0.1

Palha Roxa

21
COLla 7.0 75 72 74 139124 20,7 54 837 826 8506 82,6 263 249 229 218 154 145 125 117 71 53 0605 75 63 5.3 3.6
CO0L2a 60 66 72 58 107 85 97 62 815 810 823 805 309 297 273 268 197 186 168 161 103 7.1 04 33 87 87 46 34
ClLla 66 6.9 6.6 7.2 197 17.4 31.7 19.5 825 81.0 84,1 78.5 264 253 230 194 158 148 126 98 — — — — 8.5 55 09 0.7
2Lis 6.1 66 62 60 87 80 62 73 B853 236 B2S B2Z2 275 265 222 208 172 160 122 112 12 09 0001 31 25 0.1 04
C2L2a 25 27 28 28 48.2 47.2 456 50,5 101.4 99.6 98.1 97.2 231 220 138 149 128 119 61 70 — — ——- — — 62 45 2,7 3.0

Macaco

COLlv 50 54 56 70 29.7257 311232 939 923 B1.6 838 288 276 187 236 183 171 97 121 70 6,1 0519 18513942 59
COL2v 44 48 58 54 379358279212 1013 996 92,1 938 265 253 172 212 164 153 88 111 45 40 17 17 16615.1 6.1 10.7
CIlLl1a 33 38 28 40 452413 539351 964 931 92,6 849 282 266 227 191 172 155 128 96 45 3.0 03 0.0 216143 5.1 135
ClL2a 34 36 33 35 437417498425 1014 993 989 90,5 257 245 203 177 158 145 111 93 104 85 7086 108 9.7 3.1 84

Maizena

ClLla 42 44 44 48 149138356278 874 859 935 863 205 193 196 159 106 97 96 73 03 03 0003 11380 25 14
ClL2a 37 41 32 39 59 61 112113 102.6100.4110,5104.1 231 219 226 195 134 125 129 100 5.1 33 1014 63 48 04 09
C2L1a 28 30 27 28 149147 129 167 943 928 933 920 217 211 184 172 125 118 92 86 01 01 0003 167142102119
C2L2a 32 35 31 3.1 32,7303 404 46.2 894 881 88.2 8B.5 247 241 222 213 155 146 126 122 55 50 6.1 5.1 7.1 6,6 5.8 64

Cing,

& e w:T1=Cl125eT2=AG1051, TI=BR106 e T2=IPR114 e TI=IPTT92 e T2=AS3477, respectivamente
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Houve uma predominancia de menores médias para porcentagem de espigas
danificadas nas variedades locais, possivelmente em fun¢do do melhor empalhamento das
variedades crioulas.

Comparadas com as testemunhas, as variedades apresentaram valores
médios mais altos para altura de planta e espigas e porcentagem de acamamento e
quebramento, nos ciclos e locais, sendo as menores médias apresentadas pela variedade
Caiano. Isto demonstra que estas variedades tendem a ser mais altas, acamarem e quebrarem
mais que os materiais comerciais. Entretanto, observam-se médias preditas com a sele¢do, que
demonstram a possibilidade de reduzir sensivelmente este perfil. Em média, as variedades
Palha Roxa e Macaco apresentaram os maiores valores para produtividade e os menores para
as porcentagens de espigas danificadas, acamamentos e quebramentos, que as demais

variedades.
Conclusoes

As variedades crioulas apresentam potencial e suficiente variabilidade
genética para os caracteres estudados, permitindo ganhos com a selecdo recorrente de
meioirmaos, em propriedades de agricultura familiar, com o Programa de Melhoramento
Genético Participativo. As estimativas de pardmetros genéticos das variedades em sistemas de

agricultura familiar sdo compativeis com as citadas na literatura.
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CORRELACOES FENOTIPICAS, GENOTIPICAS E AMBIENTAIS EM SEIS
VARIEDADES DE MILHO CRIOULAS AVALIADAS EM SITEMAS DE
AGRICULTURA FAMILIAR

EVALUATION OF PHENOTYPIC, GENOTYPIC AND ENVIRONMENT
CORRELATIONS OF CORN LANDRACES IN FAMILY FARMERS SYSTEMS

Resumo

O conhecimento da natureza e magnitude das correlagcdes entre caracteres de interesse €
importante para obtencdo de progresso genético nas populagdes melhoradas. Varios estudos
de associacgdo entre caracteres foram realizados com diferentes tipos de milhos. Entretanto, a
literatura ndo apresenta estudos com variedades crioulas. Os objetivos foram determinar a
existéncia de correlagdes fenotipicas, genotipicas e ambientais para auxiliar o melhoramento
variedades crioulas em sistema de agricultura familiar e verificar sua concordancia com as
estimativas apresentadas na literatura. Foram avaliadas 400 e 294 progénies subdivididas em
latices triplos 10x10 e 7x7, respectivamente, em sistemas de agricultura familiar. As parcelas
foram constituidas por fileiras simples de 4,00 m de comprimento com espagamento de 0,20m
x 1,00m. As estimativas de coeficiente de correlacdo envolveram peso dos graos, razao de
peso de graos por espiga, prolificidade, florescimento médio, alturas de planta e de espiga,
porcentagens de plantas acamadas, quebradas e de espiga danificadas. As estimativas de
correlacdes foram obtidas através dos componentes variancias fenotipicas das andlises
agrupadas. Houve uma elevada freqiiéncia de correlacao genéticas aditivas (ra) significativas
entre produtividade e os demais caracteres, nas diferentes variedades, ciclos e locais. Com
produtividade as maiores médias das de estimativas de rn foram com prolificidade (0,667),
peso de graos por espiga (0,471) e porcentagem de espigas danificadas (-0,628). Ao contrario
da literatura, observaram-se correlagdes negativas entre produtividade e dias para
florescimento.

Palavras-chave: Zea mays L. Correlacdo. Variedades locais. Selecdo recorrente e
melhoramento genético participativo.

Abstract

The knowledge of the type and magnitude of the correlations between traits of interest are
important to obtain genetic progress in breeding populations. Several studies on trait
association were made with different types of corn. However, there are no studies, in the
current literature, about landraces varieties. The objectives were to determine the existence of
phenotypic, genotypic and environment correlations in order to assist the genetic
enhancement in landraces varieties on family agriculture environments; and to compare the
results with the current published researches. The 400 and 294 half-sib progenies of each
variety were evaluated in subdivisions of 10x10 and 7x7 triple lattices, respectively, in family
agriculture environments. The segments were divided in single row plots measuring 4 meters
long, leaving 1 meter spaces between rows and 0,20 meter between plants. The estimates of
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correlation coefficients involved the following characteristics: grain yield, grain yield/ear
yield ratio, ears per plant, average of days to flower, plant and ear heights, percentage of
lodging plants, percentage of stiff stalk, and percentage of damaged ears. The correlation
estimates were obtained through phenotypic variance components from the grouped analysis.
A high frequency of significant additive genetic correlation (ra) was obtained in grain yield,
and the another traits, in different varieties, cycles and locations. For grain yield, the best
averages of the ry estimative were with ears per plant (0,667), grain weight per ear weight
quotient (0,471) and percentage of damaged ears (-0,628). In contrast of the current published
researches, negative correlations between grain yield and average of days to flower were
observed.

Keywords: Zea mays L. Correlation. Landraces recurrent. Selection and participative
genetic improvement.

Introducio

Correlagdo ¢ a medida da intensidade de associacdo entre duas varidveis ou a
medida do grau da variagdo conjunta dessas (Steel e Torrie, 1960; Hallauer e Miranda Filho,
1995). O conhecimento da natureza e a magnitude das relagdes existentes entre caracteres sao
importantes, pois o melhoramento busca aprimorar o genotipo para um conjunto de
caracteres, simultaneamente (Vencovsky e Barriga, 1992). Os progressos genéticos esperados
para os componentes primarios do rendimento dependem de suas correlagdes genéticas com a
produtividade de graos e também da herdabilidade desta, que ¢ normalmente baixa (Ramalho
et al., 1993). Devido a importancia das correlagdes genéticas nos programas de melhoramento
genético, muitos trabalhos foram desenvolvidos para identifica-las e quantificd-las em
diferentes tipos de milho (Lemos et al., 1992; Gonzalez et al., 1994; Cavalett et al., 2000;
Pinto et al., 2000; Silva et al., 2001; Farias Neto ¢ Miranda Filho, 2001; Saleh et al., 2002;
Granate et al., 2002; Daros et al., 2004; Santos et al., 2005). Entretanto, a literatura nao
apresenta estudos de correlagcdes em variedades crioulas.

As variedades crioulas, conhecidas como variedades locais ou landraces, se
originaram de ragas indigenas, introducdes da América Central ¢ do Norte e varios materiais
comerciais, dando origem a muitas variedades com particularidades adaptativas aos locais de
cultivo e diferentes finalidades de utilizagdo, principalmente, por agricultores familiares
(Paterniani, 1998; Paterniani et al., 2000a). Essas variedades sofreram processo de
melhoramento de forma empirica, através da selegao de plantas mais adaptadas as regides que

foram desenvolvidas, ao longo das geracdes (Weid e Dantas, 1998; Barbieri, 2003).
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Estudos de correlagdes nestas variedades seriam de grande importancia para
direcionar o melhoramento genético de milho crioulo. Assim, os objetivos foram estimar
correlacdes genéticas que auxiliem na selecdo em variedades crioulas, para sistemas de
agricultura familiar, e verificar sua concorddncia com as estimativas apresentadas na

literatura.

Material E Métodos

Foram utilizadas seis variedades crioulas, quatro de endosperma amarelo
(Caiano, Carioca, Macaco e Palha Roxa) e duas de endosperma branco (Cinquentinha e
Maizena). O melhoramento destas variedades foi conduzido pelo Programa de Melhoramento
Genético Participativo de Variedades Crioulas (Tardin et al., 2004), individualmente, através
de dois a trés ciclos de sele¢do recorrente com progénies de meio-irmaos (MI) em ambos os
sexos, segundo a metodologia apresentada por Paterniani e Miranda Filho (1987) e Hallauer e
Miranda Filho (1995).

Foram obtidas 400 progénies de MI do ciclo inicial de selecdo (C0), em
lavouras ja plantadas nas propriedades de agricultores familiares. Para o ciclo 1 (C1) e 2 (C2)
a recombinagdo e multiplicacdo de sementes de cada variedade foram conduzidas em dois
lotes nas mesmas comunidades de agricultores que fizeram as avaliacdes dos ensaios de
progénies, onde foram obtidas 200 progénies de cada um dos lotes isolados. As progénies
foram avaliadas nas propriedades de agricultores familiares, em municipios da Regido Centro
Sul do Parand, que apresentam clima subtropical imido e altitudes variando de 762 a 940

metros (Tabela 1).
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Tabela 1 — Variedades, ciclos, locais, municipios de condugao dos ensaios, tipos de latices,
numeros de ensaios, datas de semeadura.

Var Ciclo (C)/Local (L) Municipios Safras  Latices N°. Ensaios Semeadura
COL1 Palmeira 00/01  10x10 4 21/11/2000

_ COL2 Bituruna 00/01  10x10 4 11/11/2000
= C1LI Palmeira 02/03 7x7 6 22/10/2002
5 Cl1L2 Cruz Machado 02/03 7x7 6 07/10/2002
C2L1 Palmeira 04/05 7x7 6 25/10/2004

C2L2 Cruz Machado 04/05 7x7 6 09/10/2004

COL1 Sdo Mateus do Sul 00/01  10x10 4 29/10/2000

- CoL2 Bituruna 00/01  10x10 3 31/10/2000
2 C1LI Sao Mateus do Sul 02/03 7x7 6 13/10/2002
E‘ CIL2 Bituruna 02/03 7x7 6 18/10/2002
C2L1 Sao Mateus do Sul 04/05 7x7 6 19/10/2004

C2L2 Bituruna 04/05 7x7 6 29/10/2004

> COL1 Palmeira 00/01  10x10 4 20/10/2000
é" COL2 Bituruna 00/01  10x10 4 26/10/2000
o CILI Palmeira 02/03 7x7 6 15/10/2002
= Cl1L2 Bituruna 02/03 7x7 6 05/10/2002
= C2L1 Palmeira 04/05 7x7 6 06/10/2004
COL1 Palmeira 00/01  10x10 4 09/10/2000

% COL2 [rinedpolis 00/01  10x10 4 09/11/2000
2 CILI Palmeira 02/03 7x7 6 10/10/2002
= C2L1 Palmeira 04/05 7x7 6 21/10/2004
C212 Irinedpolis 04/05 7x7 6 07/10/2004

ot COL1 Rebougas 01/02  10x10 3 23/10/2001
é CoL2 Bituruna 01/02  10x10 3 26/10/2001
= CILI Irati 03/04 7x7 6 24/10/2003
= ClL2 Bituruna 03/04 7x7 6 30/10/2003
CILI1 Fernandes Pinheiro 02/03 7x7 6 09/10/2002

=3 ClL2 Bituruna 02/03 7x7 6 19/10/2002
O C2L1 Fernandes Pinheiro 04/05 7x7 6 15/10/2004
C21.2 Bituruna 04/05 7x7 6 04/11/2004

O delineamento experimental utilizado foi o latice triplo (10 x 10), com trés a
quatro experimentos por variedade no ciclo 0 (C0), e o latice triplo (7 x 7), com seis
experimentos por variedade nos ciclos 1 (C1) e 2 (C2), para avaliagao de um total de 400 a
294 progénies, respectivamente (Tabela 1). As parcelas dos ensaios foram constituidas por
fileiras simples de 4,00 metros de comprimento, com espagamento de 1 metro entre as fileiras
e de 0,20 metros entre as plantas dentro da fileira, visando um estande ideal de 20 plantas por
parcela. Os ensaios foram conduzidos utilizando o sistema organico de producao.

Os caracteres avaliados foram: peso dos grdos corrigidos para estande ideal

de 20 plantas por parcela e uma umidade de 13,5% (PGC, em g pl™), conforme a metodologia
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da covariancia, sugerida por Miranda Filho (Vencovsky e Barriga, 1992); relagao entre peso
de graos e peso de espiga (RGE); nimero de espigas por planta (RE); florescimento médio
(FLO, em dias), obtido pela média do numero de dias para florescimento masculino e
feminino, contado a partir da semeadura; altura da planta (AP, em cm); altura da espiga (AE,
em cm); porcentagens de plantas acamadas (%AC) e quebradas (%QUE) por parcela e
porcentagem de espiga danificada por pragas ou doencas (%ED).

As andlises individuais de varidncia em latice triplo foram realizadas
segundo o proposto por Silva et al. (2000) e agrupadas por local, dentro de cada ciclo de
selecdo. A partir das analises agrupadas foram estimados os componentes de varidncia e
coeficientes de correlagdes fenotipica (rg), genotipica (ra) e ambiental (rg) entre dois
caracteres, de acordo com Vencovsky e Barriga (1992). A significancia dos coeficientes de
correlagdo fenotipica, genotipica aditiva e ambiental foi avaliada pelo teste t, em 5% e 1% de

significancia (Steel e Torrie, 1960; Gomes, 1990).

Resultados e Discussao

As analises agrupadas dos experimentos apresentaram efeitos significativos
de progénies dentro de ensaios em todas as variedades nos ciclos e locais para os caracteres
PGC, FLO, AP e AE, e para a maioria dos demais caracteres (tabela 2). Estes resultados

indicam a existéncia de variabilidade genética para os caracteres estudados.
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Médias gerais ajustadas das progénies agrupadas e nivel de significancia da
fonte de variacdo progénies dentro de experimentos para produtividade (PGC,
em t ha™), relagdo entre PG/PE (RGE), relagdo de numero de espigas por planta
(RE), porcentagem de espigas danificadas (%ED), valor médio entre o
florescimento masculino e feminino (FLO, em dias), altura da planta (AP, cm) e
espiga (AE, cm), porcentagem de plantas acamadas (%AC) e quebradas
(%QUE), por ciclo e local.

\-'arierlmi;l

PGC RGE RE %ED FLO AP AE %AC %QUE

Calano

COL1 4.29** 0.80** 1.04** 13,1** B6.,6** 203** 107** 91** B8l2ns
COL2 4.23** 0,75** 098** 30.7** 84.0%* 253** 144%* (9** 22**
CIlL1 792** Q82** (99** O3** go4* 24** 143" QO3ns 29*
CIL2 3.61** 0,80** 090** 18.6%* 100,2** 171** 8&5** 06ns 350*
C2L1 7,75** 080mns 1.10** 157* B83.7** 258** 156** 45ns 26*
C2L2 2.66** 0.67* 092** 262** 1105** 177** §85** -— ——

Carloca

COL1 6.55** 081** 101** 21.8* B68** 300** 182** 3.6 121**
COL2 440** 0.78* 0.99ns 153** E54%* 246%* 139** 41ns 39ns
CILI 6.11** G85* (92%= 20.5%% 92 0% J253%% J43%* Jg* 11
ClL24.17** 0.80* 088ns 7.0ns 90,5%* 221** 127** 37ns 6.4ns
C2L1 4:42%* 0,;72** 095%* 322** B8 /** 276** 169** 00ns 537
C212 1.86%* 062** 088** 503* 961%* 246%* 144*%* - ——

Palha Roxa

COLIZ.77%* 0Q83% 1.05%* 1207* Bo4** 281* 175 216%™ 102"
COL2 425** (.78ns 097ns 20.4** 939%* 258** 151** 7.6** 54**
CIlL1 8.18%* 086** 1.00%* 10.5ns 79.8%* 301** 184** 10ns 39ns
CIlL2 641** 085** 098ns 72ns 0933%* 253%* 145** 13ns 17ns
C2L1 6.24** 084** 097** 57ns 96,5** 255** 174** 0]lIns 08**

Macaco

COL] 7.03** 083* 099ns 139* 83.7** 263** 1M** T71* 75
COL2 6.03** 0.83* 093** 10,7** 81.5** 309** 197** 10.3** 8.7Uns
C1L1658% 084* 093%* 10.7%% §25%* 264** [58"* 243%*% 8.5%
C2L1 6.08** 084** 091** 87ns B53** 275%% 172%* ]O2* 3]1*
C212 2.48** 0.69* 062** 482** 101.4** 231** 128** 00ns 69**

Maisena

COL15,03** 0,77n0s 1.07ns 29,7%* 93.9%* 287%* 183** 7Ons 185**
COL2 436%* 0.72ns 1.03ns 379ns 101.3%* 265%* 164%* 45ns 16.6ns
CILL 331" 079%* (Q9B%* 4523% 0p4%* 28Iv* [72** 45** 21.6**
CIL2 338** 0.77ns 083* 43 7ns 101.4** 257** 158** 104* 10.8ns

CIL1 420** 0.83ns 0.94** 149ns 87.4** 205** 106** 03ns 11.3**

Cinguentinha C1L2 3.68** 0.83** 0.86** 39ns 102,6%* 231%* 134** 51** (3**

C2L12385** 0.79ns 0.34** 149ns 943%* 217** [25** (0lns 167**
C2L2 3,19** 0,69** 112* 327* B89 4** 247** 155** 55ns 7.lns
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As estimativas de médias originais maximas ¢ minimas das variedades, nos
ciclos e locais, variaram de 8,18 a 1,86 t ha! para produtividade; 0,85 a 0,62 para a relacao de
peso de grao por espiga; 1,12 a 0,62 para a relagdo do niimero de espigas por planta; 50,3% a
5,7% para porcentagem de espigas danificadas; 111 a 80 dias para o florescimento; 309 a 171
cm para altura de planta; 197 a 85 cm para altura de espiga; 24,3% a 0% para porcentagem de
acamamento e 53,7% e 0,8% para porcentagem de quebramento.

Na tabela 3 encontram-se os coeficientes de correlacdes genéticas aditivas
entre produtividade e os demais caracteres estudados. A maioria dos caracteres esta
correlacionada (P<0,01) com produtividade, sendo que as caracteristicas RGE, RE ¢ %ED
apresentaram, freqiientemente, valores significativos e elevadas magnitudes. Correlagdes altas
entre produtividade e niimero de espigas por planta, também sdo apresentadas por Lemos et
al. (1992), Gonzalez et al. (1994) e Silva et al. (2001). Para os caracteres FLO, AP, AE, %AC
e %QUE predominaram menores correlagdes com produtividade, mas em sua maioria
significativas. Os graus de liberdade incluidos no teste t devem ter contribuido para
observacdo de significancias dos valores baixos de correlacdo, de acordo com as observagdes
de Vasconcelos et al. (1998) e Kurek et al. (2002). A partir das correlagdes, observa-se que a
selecdo para aumento da relagdo peso de grao por espiga e prolificidade, com a reducdo da
porcentagem de espigas danificadas auxiliam no aumento de produtividade destas variedades

crioulas em sistemas de agricultura familiar.
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Tabela 3 — Estimativas dos coeficientes de correlagdes genéticas aditivas entre produtividade
(PGC, em t ha) e os demais caracteres, relagio entre PG/PE (RGE), relagdo de
numero de espigas por planta (RE), porcentagem de espigas danificadas (%ED),
valor médio entre o florescimento masculino e feminino (FLO, em dias), altura da
planta (AP, cm) e espiga (AE, cm), porcentagem de plantas acamadas (%AC) e
quebradas (%QUE), por ciclo e local.

Variedade

Calano

COL1
CoL2
CIL1
CI1L2
C2L1
C2L2

RGE RE %ED FLO AP AE %AC %QUE
0.644%% (,689%% 0,732%* -0, 245%* 0,155%* 0.181** 0.176%* ——

0.580%* 0.495%* 0,924** _0260** -0,090ns 0.031ns -0.105* 0244%=
0.425%* 0,510%* -0,261** -0.159** 0382** 0.334%* 0.831** 0,747**
0.364%* 0,640%* -0,703** 0,051ns 0.368** 0401%** 0,282*#*
0,232%% 0 541** -0,519%* 0,110ns 0.312** 0356%* -0300%* (541**
0.802%* 0.999** 0 281** -0.336** 0.577** 0.625** -—-—  ——

Carloca

COL1
CoL2
CIL1
CI1L2
C2L1
C2L2

0.539%* 0.376** -0,746%* -0,018ns 0.102% 0094 ns 0.392%* _0,056 ns
0.724%* 0.974** -0.446** 0,052 ns 0.028 ns -0.009 ns 0.017 ns 0.075 ns
0.314%* 0,713** -0.643** -0.476%* -0,037 ns-0.112ns 0.119* 0.035 ns
0.764%* --— -0,036 ns 0.435%* 0318%* 0.409%* (923**
0.284%% (,769%* -0, 891** -0.343** 009 ns 0.090ns -——— -0,066ns
0.384** 0.861** —— -0525**-0,053 ns-0.215** -—-— = ——

Palha Roxa

COL1
CoL2
CIL1
CI1L2
C2L1

0.410%* 0,399%% 0 387** 0.145%* 0408** 0382%* 0.104* 0,137**
0.908** -0.826%* -0.043ns 0,008 ns -0.034 ns -0.316%* -0, 129%=*
0.376%* 0,762*%* -0,954** 0.276%* 0.467** 0449** —— 0.019ns
0.343%* 0,666** -0,708** 0,065 ns 0.180** 0.131* -0,006ns -0,383**
0,284%* (722*%* 0264** 0,073 ns 0460*%* () 394** -0 121%*

Macaco

COL1
CoL2
CIlL1
C2L1
C2L2

0.406** 0.070ns -0.608** 0.131** 0.257** 0.178** -0,048ns 0.084ns
0.650%* 0,625%* -0,518*%* -0,100* 0,203** 0228** _0583** -

0.310%* 0,452%*% 0,553%* -0.203** -0,048ns -0,033 ns -0,088ns 0, 235%*
0.359%* 0 871** —— -0265** 0,095ns 0.041 ns -0.599%* ( 496**
0.474%* () 838** -0,383** -0, 512** (0,299** (346** —  0.390**

Maizena

COL1
CoL2
CIL1
C1L2

——  0.668%* -0.969%* _0.457%* 0 289%* (. 114* -0195%* 0 283**
—— - -0.924** _0,034ns 0.397%* 0302** 0.017ns -0.273**
0.563%* 0,651%* -0,447** -0, 513%* -0215%* -0,152** 0, 283** 0,136**
——  0,966%* -0,193%* -0 204** -0 044ns -0.071ns -0,087ns -0, 828**

Cinguentinha

CIL1
ClL2
C2L1
C2L2

0.118* 0,798** -0, 817** 0.433** 0,510%* 0.508** —-—— 0.210**
0.608%* 0.865%* —— -0,088ns 0.305%* 0366%* -0,128* 0114*

——  0.716%* -—— 0.084ns 0.020ns 0259** -——  -0.09%ns
0.372%* 0,379** -1,000** -0.416** 0,087ns 0.146* -0,025ns -0,116*




68

As correlagdes significativas entre produtividade e dias para o florescimento,
embora nao sendo de valores elevados, foram predominantemente negativas, sugerindo que a
escolha de plantas mais precoces resultaria em maior produtividade, o que também foi
observado por Aragjo (1992), diferente da média positiva de 13 correlagdes citada Hallauer e
Miranda Filho (1995). Por outro lado, resultados concordantes com a literatura, onde se
verificam correlagcdes positivas e significativas entre produtividade e alturas de planta e
espigas (Tabela 3). As correlagdes estimadas entre produtividade e porcentagens de
acamamento e¢ quebramento ndo apresentaram um comportamento consistente, oscilando
entre estimativas positivas e negativas, com elevada significancia.

As estimativas médias dos coeficientes de correlacdo ambiental (1g), genética
aditiva (rs) e fenotipica (rr), das seis variedades nos ciclos e locais, estdo relacionadas na
Tabela 4. Para a maioria dos caracteres pode se observar uma concordancia na dire¢do e na
magnitude dos coeficientes g, ra € rp. Os poucos casos em que houve discordancia, podem ser
atribuidos a efeitos modificadores do ambiente e a diferentes mecanismos fisioldgicos
controlando a expressdo dos caracteres (Falconer, 1964). Em quase todas as associacdes as
correlacdes genéticas aditivas apresentaram magnitudes superiores aos outros tipos de
correlagdes, com excecdo das correlagdes entre PGC x FLO, PGC x AP, PGC x AE, PGC x
%AC, RE x FLO e RE x %AC.

A média das correlagdes genéticas aditivas entre os caracteres PGC e RE foi
elevada e positiva (0,667), mostrando que a sele¢do de plantas prolificas devera resultar no
ganho de selecdo para produtividade. Resultados semelhantes a este foram relatados por
Lemos et al. (1992), Santos et al., (2005) e Gonzalez et al.(1994).

Entre PGC e %ED foi observada uma média de correlagdes genéticas
aditivas alta e negativa (-0,628), possibilitando a selecdo simultinea de plantas que
contenham menos espigas danificadas e com maiores produtividades. Daros et al. (2004)
relatam uma estima ra entre PGC e %ED igual a -0,112; em um trabalho com milho pipoca.

O numero de dias para o florescimento apresentou alta correlagdo genética
aditiva positiva com altura de planta (0,562) e espiga (0,595), este resultado indica que a
selecdo para a redugdo do intervalo de dias entre florescimento masculino e feminino
ocasionara uma diminui¢do na estatura da planta e na altura da inser¢do da espiga na planta.
Altas correlagdes genéticas para altura de planta com florescimento masculino (0,67) e
feminino (0,53) foram evidenciadas por Saleh et al. (2002), em estudo de dez populagdes
sintéticas de milho. Porém, no trabalho desenvolvido por Santos et al. (2002) as correlagdes

fenotipicas entre altura de planta e florescimentos feminino e florescimento masculino, altura
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de espiga e florescimentos feminino e florescimento masculino, separadamente,
apresentaram-se nao significativos e com baixa magnitude.

Como esperado, constatou-se alta correlacdo positiva genética aditiva entre
altura de planta e altura de espiga (0,902), mostrando elevada associagdo entres estes
caracteres. O que ¢ confirmado através dos resultados de estimativas de correlagdo genética
encontrada por varios autores 0,89 e 0,95 por Pinto et al. (2000); 0,84 por Silva et al.(2001);
0,778 e 0,800 por Farias Neto e Miranda Filho (2001); 0,966 por Granate et al. (2002); 0,81 e
0,82 por Santos et al. (2005).

Nao foram observadas expressivas médias de correlagdes ambientais, exceto
para a associagao entre altura de planta e altura de inser¢do da espiga na planta, com uma
média de coeficientes igual a 0,750. Os valores positivos de correlagdo ambiental demonstram
que ambos caracteres foram prejudicados ou beneficiados pelas mesmas variagdes do
ambiente e valores negativos, indicam que o ambiente favoreceu uma das caracteristicas em
detrimento da outra (Falconer, 1964). As maiores médias de correlacdes ambientais negativos
foram observadas entre produtividade e os caracteres dias para o florescimento (-0,312) e
porcentagem de espigas danificadas (-0,355), revelando que as condi¢des ambientais, que
conduzem ao aumento dos dias para florescimento e espigas danificadas, promovem uma
reducdo da produtividade. Esta tendéncia pode ser também verificada através nos resultados
apresentados na Tabela 2.

As correlagdes fenotipicas foram altas e positivas apenas para associacao
entre PGC x RE ¢ AP x AE, nestas associagdes também foram observadas magnitudes
similares para os coeficientes de correlacdo genética aditiva, o que possibilita inferir que a
selecdo indireta para uma destas caracteristicas acarretard em maiores alteragdes nas outra
caracteristica.

Na tabela 4 também sdo mostrados os desvios das médias de correlagdes
ambientais, genéticas aditivas e fenotipicas entre os caracteres. Os desvios médios das
correlacdes genéticas aditivas mostraram maior magnitude em relagdo aos outros desvios,
com exce¢ao do desvio para as médias de correlacdo entre altura de planta e espiga (0,044), o
menor destes desvios, que foi semelhante ao desvio ambiental (0,054). Foi observado, através
dos desvios, que as correlagdes entre alguns caracteres apresentaram sempre o mesmo sentido
(PGC x RGE, PGC x RE, PGC x %ED, RGE x %ED, RGE x FLO, %ED x FLO, FLO x AP,
FLO x AE e AP x AE).
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Tabela 4 — Média geral de correlagdes ambiental (rg), genética aditiva (ra) e fenotipica (rr) de
todas as variedades crioulas nos diferentes ciclos e locais (acima da diagonal) e
respectivos desvios destas médias (abaixo da diagonal) para produtividade (PGC, em
t ha™), relagio entre PG/PE (RGE), relagdo de nimero de espigas por planta (RE),
porcentagem de espigas danificadas (%ED), valor médio entre o florescimento
masculino e feminino (FLO, em dias), altura da planta (AP, cm) e espiga (AE, cm),
porcentagem de plantas acamadas (%AC) e quebradas (%QUE).

Carater PGC RGE RE %ED FLO AP AE  %AC %QUE
Ir 038 0482 -035 40312 0232 0210 -0083 -0,052
PGC Ty 0471 0667 -0628 -0131 0199 0,188 -0,033 0089
53 0403 0529 -0432 0218 0214 0,193 -0089 -0.010
0115 0.004 -0242 -0090 0063 0050 -0027 -0011
RGE ry 0,193 0,183 -0427 0268 -0108 -0063 -0202 0188
e 0102 0064 -0294 -0161 -0011 -0005 -0055 0029
g 0112 0,050 0019 -0.134 0083 0077 -0029 0023
RE . 0215 0221 0377 0114 0125 0121 0029 0033
rr 0,134 0,082 -0,087 -0.120 0,097 0089 -0052 0047
e 0104 0144 0,090 0.137 -0087 -0076 0020 -0005
% ED 4 0251 0368 0345 0391 0086 009 0105 -0,030
r 0,121 0,168 0,106 0203 -0030 -0014 0044 0024
0112 004 0089 0077 0120 -0,114 0070 0011
FLO r, 0248 0216 0271 0272 0562 0595 0232 0115
g 0142 0,109 0136 0093 0294 0316 0100 -0.03>
r 0115 0070 0072 009 0116 0.750 -0030 -0.004
AP r, 0208 0253 0222 0337 0162 0902 0294 0008
rr 0109 0095 0088 0088 0119 0.838 0052 0,009
z 0109 0054 0069 0082 0105 0,054 -0.030 0,012
AE r, 0210 0249 0217 0298 0167 0,044 0,298 0,099
rr 0122 0095 0081 0088 0120 0029 0,052 0,053
g 0078 0049 0093 0057 008 0074 0,063 -0,002
0 AC . 0324 0228 0462 0369 0266 0267 0,265 0.126
r 0089 0066 0,103 0057 0091 0082 0087 0,031
g 0079 0040 0107 0048 0049 0062 0063 0182
%QUE r, 0360 0295 0390 0384 019 0313 0284 0377
0066 0074 0131 0070 0073 0088 0091 0220
Conclusoes

A selecdo em milho crioulo para aumento de produtividade esta relacionada

a selecdo de plantas mais prolificas, menor porcentagem de espigas danificadas, maior relacao

peso de graos por espiga e maior precocidade. Existe uma associagdo positiva entre plantas

mais altas e mais tardias, mas com magnitude que possibilitam a sele¢do para plantas mais

produtivas

com menor altura de plantas e maior precocidade. Com exce¢do do caracter
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florescimento médio, as correlagdes observadas para milho crioulo, em sistemas de
agricultura familiar, sdo semelhantes a da literatura, tendo em alguns casos magnitude

diferenciadas.
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