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RESUMO

Os objetivos do trabalho foram avaliar o potencial de progénies de meios-irmdos de milho
superdoce e crioulo visando a producdo de milho para consumo in natura, estimar a
variabilidade genética e selecionar progénies com alto desempenho que reinam o maior nimero
de caracteristicas de interesse por meio de técnicas estatisticas multivariadas. No primeiro
experimento de milho superdoce foram avaliadas 85 progénies de meios-irmédos mais as
testemunhas comerciais Tropical Plus, Sakata HS, Sakata HT, Azteca e Cativerde. O
experimento de milho crioulo foi constituido por 98 progénies de meios-irmdos mais duas
testemunhas experimentais AG1051 e Cativerde, os experimentos foram instalados no
delineamento de blocos aleatorizados. Foram avaliadas nos dois experimentos 10 variaveis
fenotipicas relacionadas a adaptacdo agrondmica e ao potencial de rendimento de espigas.
Foram estimados os pardmetros genéticos, herdabilidade e ganho esperado com a sele¢do. A
divergéncia genética entre os gendtipos de milho foi obtida a partir da distancia quadrada
generalizada de Mahalanobis, sendo os genétipos de milho agrupados pela dissimilaridade
genética através dos métodos UPGMA e de Otimizacdo de Tocher. Adicionalmente, as
variaveis fenotipicas foram submetidas a analise de componentes principais para reducdo da
dimensao dos dados. Os resultados demonstraram tanto para as populacdes de milho superdoce
quanto de crioulo elevada variabilidade genética viabilizando possiveis ganhos genéticos com
a selecdo artificial, alto potencial para o rendimento de espigas e qualidade das espigas para
consumo in natura quando comparadas as testemunhas comerciais. O método de agrupamento
UPGMA foi mais sensivel em separar 0s gendtipos em sete e 10 grupos para milho superdoce
e crioulo, respectivamente. A analise de componentes principais (ACP) reduziu o conjunto de
varidveis onde os trés primeiros componentes explicaram 71,67% (superdoce) e 63,99%
(crioulo) da variancia fenotipica, sendo que nas duas populacdes a varidvel rendimento de
espigas foi o autovetor mais influente na formacdo do CP1 e CP2. Para o estudo da divergéncia
genética entre 0s genotipos de milho (superdoce e crioulo) as varidveis ligadas ao potencial
produtivo foram novamente as mais importantes. A partir da ACP foram verificados 0s
genotipos com melhor desempenho onde foi possivel a selecdo de 27 progénies de meios-
irmaos de milho superdoce e 30 progénies de meios-irmaos de milho crioulo e realizado a
estimativa do ganho esperado com a selecdo. Os resultados observados para as duas populagoes
de milho (superdoce e crioulo) evidenciaram a existéncia de variabilidade genética favoravel
entre as progénies de meios-irmaos de milho para a aptiddo para producdo de milho verde in
natura.

Palavras chave: Milho verde, analise multivariada, parametros genéticos, potencial produtivo,
adaptacdo agrondmica.



ABSTRACT

The objectives of the study were evaluate the potential of half-sib progenies of supersweet corn
and landrace corn aiming to in natura green corn production, estimate the genetic variability
and select progenies with high performance that gather the major number of interest traits by
the multivariate statistic techniques. The first experiment of supersweet corn was conducted
with 85 half-sib progenies plus commercial control Tropical Plus, Sakata HS, Sakata HT,
Azteca and Cativerde. The landrace corn experiment was constituted by 98 half-sib progenies
and as experimental control the hybrid AG1051 and the variety Cativerde, the trials were
evaluated in a randomized block design with three replications. Were analyzed in both
experiments 10 phenotypic variables related to agronomic adaptation and ear yield potential.
Were estimated the genetic parameters, inheritance and expected selection gain. The genetic
divergence between the corn genotypes was obtained from the General Square Distance of
Mahalanobis, being the genotypes grouping by genetic dissimilarity through the UPGMA and
Tocher Optimization methods. Additionally, the phenotypic variables were submitted to
principal component analysis for reduction the data dimension. The results showed both to the
supersweet corn and landrace corn populations, high genetic variability enabling possible
genetic gains with the artificial selection, high potential for ear yield and ear quality for in
natura consumption when compared to the commercial control. The UPGMA grouping was
more sensitive in separate the genotypes in seven and 10 groups for supersweet and landrace
corn, respectively. The principal component analysis (PCA) reduce the set of variable were the
three first components explained 71.67% (supersweet) and 63.99% (landrace) of the phenotypic
variance, being that in the two populations the ear yield variable was the most influential
eigenvectorin the formation of the PC1 and PC2. For the genetic divergence study between the
corn genotypes (supersweet and landrace) the variables linked to productive potential were
again the most important. From the principal component analysis was possible the selection of
27 half-sib progenies of supersweet corn and 30 half-sib progenies of landrace corn and
performed the estimate of genetic gains with artificial selection. The observed results for the
both corn populations (supersweet and landrace) highlighting the existence of genetic
variability favorable between the half-sib corn progenies for aptitude to green corn in natura
production.

Keywords: Green corn, multivariate analysis, genetic parameters, productive potential,
agronomic adaptation.
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1 INTRODUCAO

Historicamente o milho (Zea mays L.) ocupa um local de destaque na agricultura desde
0s tempos mais remotos. Este cereal estd difundido pelo mundo inteiro, principalmente devido
a sua ampla adaptacéo edafoclimatica, fruto do trabalho de melhoramento genético largamente
aplicado & cultura, sendo conhecido, cultivado e consumido em diversas regides.

O milho ocupa a terceira colocagdo como a cultura mais cultivada no mundo ficando
atras somente da cana-de-acUcar e da soja. Paises como os Estados Unidos, a China, o Brasil e
a Argentina, ocupam as primeiras posi¢cfes como maiores produtores do grdo. No Brasil, o
Estado do Parané aparece com a segunda maior producdo do grdo, com estimativas para safra
2017/2018 de 2,8 milhdes de hectares cultivados perdendo apenas para o Estado do Mato
Grosso (CONAB, 2017).

Este cereal faz parte da cultura popular e apresenta importancia cultural, social e
econémica tendo em vista que é tradicionalmente usado em diversos pratos doces e salgados
tipicos em diferentes regides do Brasil. Pode ser utilizado de diversas maneiras, variando desde
a alimentacdo animal na forma de silagem ou componente de ragdes, até o consumo humano in
natura ou como matéria prima para industria alimenticia (DUARTE, 2000; DUARTE;
GARCIA; MIRANDA, 2011). A maior demanda de consumo e comercializacdo de milho verde
in natura acontece nas épocas mais quentes, nos meses de dezembro a marco, principalmente
em regides litoraneas, justificando o aumento significativo da producéo, tornando-se uma forma
de diversificacdo da producdo para pequenos produtores rurais agregando valor ao produto.

Em funcéo da escassa disponibilidade de cultivares recomendadas a producéo de milho
verde, muitas vezes os agricultores utilizam genotipos especificos para producdo de grdos ou
silagem, o que gera desuniformidade do produto, os quais acabam por nédo atender as exigéncias
minimas do mercado consumidor. Neste sentido, apesar da utilizacdo do milho doce e
superdoce para colheita no ponto de milho verde ainda ndo ser uma ideia amplamente difundida
entre 0s agricultores, esta é uma alternativa interessante de producdo. Estes tipos de milho
apresentam caracteristicas diferentes do milho verde comum, como por exemplo, sabor mais
adocicado, maior palatabilidade e maciez dos graos (CAMILO et al., 2015).

Ainda existem desafios a serem enfrentados tanto no manejo quanto na obtencdo de
cultivares, pois além da baixa difusdo de conhecimento técnico para produtores e consumidores,
outro fator que dificulta o desenvolvimento do cultivo de milho doce/ superdoce ¢ a falta de
cultivares adaptadas as condi¢cbes ambientais de cultivo brasileiro (GAMA; PARENTONI;
REIFSCHNEIDER,1992).
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Devido a sua ampla distribuicdo e cultivo por praticamente todo o territorio nacional,
o plantio do milho acontece das mais diversas formas, tanto em locais de agricultura de
subsisténcia, sem acesso a tecnologia ou realizado de forma primaria, até em lavouras altamente
tecnificadas, as quais dispdem da agricultura de precisdo que contribui para a elevacdo da
produtividade. Nos cultivos de baixa tecnologia destacam-se as variedades de milho crioulo ou
landraces, que sdo cultivadas ha muitos anos por agricultores familiares ou comunidades
indigenas. Apesar destas variedades apresentarem menores rendimentos quando comparadas
aos hibridos comerciais, verifica-se, de maneira geral, que estas possuem adaptacédo especifica
a ambientes pouco tecnificados (ARAUJO; NASS, 2002).

A estabilidade produtiva e adaptacdo das variedades crioulas estdo correlacionadas ao
longo tempo de uso, manejo e conservacdo pelos agricultores, além da pressdo de selecdo do
ambiente de cultivo. Sendo assim, essas populagdes crioulas sdo importantes por constituirem
fonte de variabilidade genética que podem ser exploradas na busca de genes correlacionados a
caracteres de interesse agricola. Esta grande variabilidade genética presente em germoplasmas
crioulos e de milho superdoce, possibilitam, a partir da discriminacdo com base em
caracteristicas agronémicas, a selecao de excelentes fontes de alelos favoraveis a producéao de
milho verde para o consumo in natura, visando a recomendacao de novos cultivares para este

nicho de mercado.



2 OBJETIVOS
2.1 Geral

Avaliar progénies de meios-irmdos oriundas de germoplasma de milho crioulo e
superdoce visando a selecdo de gendtipos com aptiddo agronémica para a producdo de milho

verde.

2.2 Especificos

Avaliar a adaptacédo agronémica e o potencial de rendimento de espigas de progénies de
meios-irmaos de milho visando a aptidao para producdo de milho verde;

Quantificar a variabilidade genética disponivel entre as progénies de meios-irmaos de
milho para as caracteristicas relacionadas a adaptacdo agronémica e ao potencial de rendimento
de milho verde;

Estimar os parametros genéticos das progénies de meios-irmdos em relacdo aos
caracteres adaptativos e ao potencial de rendimento para milho verde;

Estudar a diversidade genética entre as progénies de meios-irmdos com base em
procedimentos estatisticos multivariados, buscando a identificacéo de grupos de progénies mais
dissimilares;

Selecionar progénies de meios-irmaos com desempenho superior para 0 maior numero
de caracteristicas de interesse para a producdo de milho verde, a partir de técnicas estatisticas

multivariadas.



3 REVISAO BIBLIOGRAFICA
3.1 Produgéo de milho

A Companhia Nacional de Abastecimento (CONAB) prevé para o Brasil na safra de
milho 2017/18 que serdo destinados em torno de 5,1 e 12,1 milhdes de hectares para a 12 safra
e 22 safra, respectivamente, sendo observada uma reducdo na area semeada variando de 6,1 a
10,1% em relacdo a safra anterior. Este fato estd relacionado principalmente a reducdo do
cultivo do milho de primeira safra e pelos baixos valores de cotacdo para a cultura. As
estimativas de producéo séo de 26,4 e 67,1 milhGes de toneladas de grdos (CONAB, 2017).

A cadeia produtiva do milho no Brasil envolve o plantio de duas safras, sendo a
primeira semeada nos meses de setembro a outubro e a segunda (safrinha) logo apos a colheita
da soja e/ou do feijdo entre os meses de janeiro a marco. O milho verde em 2014 alcancou 9,6
milhdes de toneladas produzidas com produtividade média de 8.690,6 kg ha™. O continente
Americano é o principal produtor, responsavel por 52,9% da producdo mundial, sendo 0s
Estados Unidos quase que majoritarios na producéo, seguidos pelo México, Nigéria, Hungria e
Indonésia (FAOSTAT, 2014). O volume comercializado de espigas de milho verde no Estado
do Parand chegou a 6.565,09 toneladas no ano de 2017 nos quatro principais centros
distribuidores do CEASA/PR (Curitiba, Maring4, Londrina e Foz do Iguacgu), somando mais de
9,4 milhdes de reais (CEASA, 2017).

Balbinot Jr. et al. (2005), comentam que o potencial produtivo do milho é determinado
pela densidade de plantas, prolificidade, populacéo final de plantas, comprimento de espigas,
namero de fileiras de graos por espiga, nimero de grdos por fileira, massa média do gréo e pelo
genotipo utilizado. A influéncia do componente de rendimento que mais contribui para a
produtividade é uma ferramenta importante que pode auxiliar na definicdo do periodo critico
do ciclo de desenvolvimento em que é definido o rendimento da cultura. Argenta; Silva e Sangoi
(2001) afirmam que o arranjo de plantas em milho, atraves de alteracfes na densidade de plantas
de espagamento entre linhas, de distribuicdo de plantas na linha e na variabilidade entre plantas
constitui uma importante pratica de manejo para maximizar o rendimento de graos, pois influi
diretamente no desenvolvimento da espiga, afetando a produtividade. Para produgdo de milho
doce e milho verde, recomenda-se densidade de plantas entre 4,5 a 5,0 plantas m™? em
populagdes de 50.000 plantas ha™.

No estudo da selecdo de seis gendtipos de milho, sendo um de milho comum e cinco
de milho doce Oliveira Jr. et al. (2006) obtiveram valores de produtividade de espigas com

palha acima de 12 t ha'* em cinco dos seis gendtipos, assim como valores superiores a 6 t ha™



16

de rendimento com o hibrido Uenf 506-8 ligeiramente superior aos demais em relacdo as
caracteristicas agronémicas. Porém, na avaliacdo sensorial obteve desempenho inferior, 0s
gendtipos HDC e H43IN seriam o0s mais recomendados para a comercializacdo, pois
alcancaram melhores resultados quanto a preferéncia tanto para sabor, dogura e maciez.

Silva (2014) ao avaliar 96 progénies de meios-irmaos para aptidao para milho verde,
encontrou que o CP1 foi mais relacionado ao potencial produtivo de espigas, sendo as variaveis
rendimento de espigas comerciais, numero de espigas comerciais, porcentagem de espigas
comerciais, rendimento, peso de espiga, porcentagem de espigas comerciais e peso de espiga
comercial foram as mais importantes para a defini¢do do potencial produtivo. Os resultados dos
escores possibilitou a selecdo de 30 progénies de meios-irmaos de milho com caracteristicas
altamente favoraveis a selecdo. A partir do teste de agrupamento de médias, 61 progénies foram
distribuidas no primeiro grupo estatistico com produtividade de espigas comerciais de 13,75 a
17,20 t hat, com potencial superior as testemunhas comerciais AG1051 e Cativerde.

O levantamento das cultivares disponiveis na safra agricola é realizado pela Embrapa
Milho e Sorgo onde as informacGes sdo obtidas diretamente das empresas detentoras dos
gendtipos disponiveis no mercado e registradas no Registro Nacional de Cultivares do
Ministério da Agricultura, Pecuaria e Abastecimento. Para a safra 2016/17 estavam disponiveis
315 cultivares de milho. Apenas os cultivares AG1051 (hibrido duplo), BM3061 (hibrido
triplo), GNZ2004 (hibrido simples) e BRS3046 (hibrido triplo) foram recomendados para o uso
como milho verde (PEREIRA FILHO; BORGHI, 2016). Ao longo das Gltimas safras vem
ocorrendo uma crescente diminuicdo nos cultivares de milho disponiveis para consumo in
natura, por exemplo na safra 2015/16 contava com 19 cultivares indicadas (CRUZ et al., 2015)
e na anterior estavam disponiveis 15 cultivares (CRUZ; PEREIRA FILHO; SIMAO, 2014).

Dentre estas cultivares recomendadas pela pesquisa nenhuma é de milho doce ou superdoce.

3.2 Producéo de milho para o consumo in natura

O milho verde é colhido antes da conversdo total do acticar em amido e consumido
ainda fresco, enquanto os graos estdo macios, no estadio de grdo leitoso (R3), com 70 a 80%
de umidade (COURTER et al., 1988). Essa forma de exploracgdo da cultura é considerada como
uma opcao de diversificacdo em propriedades familiares, sendo uma alternativa de grande valor
econdmico em razdo do bom preco do mercado e da demanda nacional. Tradicionalmente o
milho verde possui uma grande aceitagdo popular, uma vez que € utilizado como base para

diversos tipos de pratos doces e salgados.



17

O Brasil tem sido um importante produtor de milho, tanto para a utilizagéo industrial,
quanto para gréo, onde j& apresenta um mercado consolidado, porém, o consumo in natura ou
a destinacdo do milho verde para a industria alimenticia ainda é pequeno, quando comparado a
producdo de graos. Este fato se deve, principalmente, a pequena disponibilidade de cultivares
de milho com caracteristicas agronémicas desejaveis que atendam as exigéncias do mercado
consumidor de milho verde (GAMA; PARENTONI; LEMOS, 1992).

Em funcdo da escassa disponibilidade de cultivares destinadas a producdo de milho
verde in natura, muitas vezes os agricultores utilizam genotipos recomendados para a producéo
de gréos ou silagem, o que gera desuniformidade do produto, estando aquém das exigéncias
minimas do mercado consumidor. Apesar do crescimento gradual do segmento de cultivo para
consumo in natura nos Ultimos anos, sdo poucas as informacdes sobre a disponibilidade de
novos cultivares e hibridos desenvolvidos por empresas do segmento (CAMILO et al., 2015).
Neste sentido, o desenvolvimento de cultivares deve estar associado a critérios de selecdo que
visem principalmente a adaptacdo as regides de cultivo e ao manejo da cultura, além das
preferéncias do consumidor final, fatores importantes na obtencdo de novas cultivares
agregando melhor qualidade ao produto (GRIGULO et al., 2011).

O direcionamento da selecdo artificial dado nos programas de melhoramento genético
de empresas privadas para genotipos de milho doce ou comum para consumo in natura, além
de atender as exigéncias quanto a produtividade, resisténcia a doencas e requisitos estabelecidos
pelas inddstrias de processamento, também se preocupam com a aprovacdo dos consumidores
guanto as caracteristicas qualitativas (BARBIERI et al., 2006). Os principais caracteres
agrondmicos visados pelos melhoristas em cultivares para o consumo de milho verde sdo
endurecimento lento do gréo, espigas grandes, bem granadas e com bom empalhamento, sabugo
branco, grdos amarelo-creme do tipo dentado, profundo, com alinhamento retilineo
(FORNASIERI FILHO; CASTELLANE; DECARO, 1988; FORNASIERI FILHO, 1992) e
com boa sanidade das espigas (MACHADO, 1980). Adicionalmente, € desejavel que o
pericarpo seja fino e a textura dos graos uniforme (TOSELLO, 1987).

As caracteristicas botanicas e reprodutivas no milho doce e milho superdoce séo
idénticas as do milho comum. A principal diferenca entre eles estd no grdo, que apds a
maturacao fisiologica, com a diminuicdo da umidade, apresenta uma aparéncia vitrea e textura
enrugada nos tipos doces. A aparéncia vitrea é devido a cristalizacdo dos agucares e a textura
enrugada em fungdo da menor proporcéo de amido no endosperma (STORK; LOVATO, 1991).
O milho doce apresenta elevados teores de acUcares quando comparado ao milho normal e

também menor quantidade de amido presentes no endosperma (ARAGAO, 2002). A



18

composicdo quimica e o fator preponderante, interferindo diretamente no sabor e na textura dos
gréos, trazendo um sabor diferenciado e maior palatabilidade para o consumo (TRACY, 2001).

O carater doce se deve a presenca de genes mutantes recessivos, isoladamente ou em
conjunto, em dupla ou triplas combinacGes que acarretam uma mudanga no metabolismo
vegetal, causando o bloqueio da conversdo de aglcares em amido. A expressdo destes genes
ocorre no endosperma do grdo (LAUGHNAN, 1953; SPRINGER et al., 1986). Os principais
genes que tém sido usados no melhoramento de milho doce sdo: Sugary-1 (su-1), Sugary-2 (su-
2), Sugary-Enhancer (se), Sugary-Shrunken-2 (sush-2), Shrunken-1 (sh-1), Shrunken-2 (sh-2),
Shrunken-4 (sh-4), Britlle (bt), Britlle-2 (bt-2), Amilose-Extender (ae), Dull (du) e Waxy (wx)
(GLOVER; MERTZ, 1987; SCHIMIDT; TRACY, 1988). A presenca de alelos ae, du e wx
resultam em menor proporcdo de amido quando comparado ao milho normal, entretanto nao
apresentam caracteristicas de milho doce, exceto quando combinado com os outros alelos
(TRACY, 2001).

Camilo et al. (2015) verificaram a aceitacdo sensorial de oito hibridos de milho
utilizados para consumo in natura e constataram que os hibridos experimentais de milho doce
obtiveram desempenho superior (gostei muito e gostei moderadamente), enquanto os hibridos
de milho verde ficaram enquadrados em desgosto ligeiro a indiferenca conforme os parametros
utilizados na andlise sensorial.

A composicao quimica do grdo de milho comum apresenta em torno de 3% de agucar
e entre 60 a 70% de amido, enquanto o milho doce tem de 9 a 14% de acUcar e de 30 a 35% de
amido e o superdoce, em torno de 25% de acUcar e de 15 a 25% de amido (SILVA; KARAN,
1994).

Tabela 1. Composicdo quimica média dos gréos de genotipos de milho superdoce, doce e comum.

Composicédo (%) Milho superdoce Milho doce Milho comum
Proteinas 11,6 10,8 10,3
Lipideos 3,7 4,5 4,8
Amido 20,2 24,2 71,5
Acucares redutores 2,1 1,6 0,6
AcUcares totais 5,2 4,3 2,0

Fonte: Adaptado de Pereira (1987).

3.3 Selecdo de genotipos de milho com potencial agronémico

E compreendido entre os melhoristas de plantas que a escolha do germoplasma é parte

fundamental e decisiva para qualquer programa de melhoramento vegetal, quer seja para o
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desenvolvimento de novas variedades, para a obtencdo de hibridos ou para estudos bésicos,
podendo inclusive influenciar significativamente no sucesso ou no fracasso do programa de
melhoramento (ARAUJO; NASS, 2002). Neste sentido, as populacdes crioulas, também
conhecidas como racas locais ou landraces, séo gendtipos importantes para o0 melhoramento de
plantas por apresentarem elevado potencial de adaptagéo a condi¢fes ambientais especificas de
cultivo (PATERNIANI; NASS; SANTOS, 2000).

Existe uma grande quantidade de variedades crioulas de milho que foram cultivadas
h& muitos anos por agricultores familiares e comunidades indigenas. De maneira geral, estes
genotipos apresentam menor produtividade que os cultivares modernos, embora apresentem
uma complexa estrutura genética (ANDRADE; MIRANDA FILHO, 2008). Para a manutencéo
da variabilidade existente em variedades com pouco ou nenhum processo de selecdo artificial,
€ necessaria a conservacdo do germoplasma existente em populagdes crioulas de milho, a fim
de reduzir as possibilidades de contaminagdo por cruzamento com cultivares melhoradas e
comerciais, podendo assim, ser utilizado futuramente em programas de melhoramento genético
e pesquisas para a obtencdo de genotipos com caracteristicas de interesse (COIMBRA et al.,
2010). A obtencdo de variedades de polinizacdo aberta com padrao de producéo e adaptacdo ao
meio em que ela se insere, é umas das principais estratégias no processo de melhoramento das
variedades crioulas, uma vez que, estes programas visam atender a cadeia produtiva da
agricultura familiar que utiliza um baixo nivel tecnolégico, mantendo os rendimentos da cultura
em niveis satisfatérios (KIST, 2006).

Coimbra et al. (2010) verificaram grande variabilidade genética entre cinco
populagcdes de milho crioulo (landrace), sete populacdes de milho de paiol (populagdes
oriundas de milhos comerciais e conduzidas sob polinizacdo ao acaso durante véarias geraces
por pequenos agricultores) e quatro hibridos comerciais. Além disso, 0s autores caracterizaram
estes genotipos com base nas caracteristicas agronémicas e observaram que as populacdes
locais de milho sdo excelentes fontes de germoplasma para busca de alelos favoraveis e
adaptados localmente, em muitas variaveis analisadas os milhos de paiol como os crioulos ndo
diferiram estatisticamente dos hibridos comerciais (AG1051; AG405; CX 533 e Br205), como
por exemplo para o diametro de espigas, 0 numero de fileiras de grdos por espiga e para a
produtividade, com valor médio de 5.006,8 kg ha™ para o acesso genético Paiol 8.

Muitos programas de melhoramento evitam ou s&o relutantes em trabalhar com o
milho crioulo disponivel nos bancos de germoplasma ou de facil obtencdo junto aos pequenos
agricultores. Normalmente, a justificativa para se trabalhar com populagbes de baixa

produtividade € a busca de genes especificos, principalmente os relacionados a tolerancia a
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estresses bidticos e abidticos, tendo em vista que as técnicas utilizadas no melhoramento
genético sdo muitas vezes dificeis, morosas e de alto custo (ARAUJO; NASS, 2002).

A selecédo de gendtipos com caracteristicas de interesse € a principal metodologia para
aumentar a frequéncia dos alelos favoraveis nas populacdes. O melhoramento genético de
populacbes alogamas envolve esquemas de cruzamento entre individuos ou populagdes, a
selecdo de grupos de individuos superiores com alelos favoraveis e a introducdo de genes de
outras espécies por meio de técnicas biotecnoldgicas (BOREM; MIRANDA, 2009).

O uso da selecdo recorrente visa aumentar a frequéncia dos alelos favoraveis nas
populacbes, melhorando o desempenho médio na expressdo de uma carater, mantendo a
variabilidade genética por meio de repetidos ciclos de selecdo (SOUZA JUNIOR, 2001;
BOREM; MIRANDA, 2009). Este método envolve trés etapas principais: i) obtencdo das
progeénies; ii) avaliacdo das progénies; e iii) recombinacéo das progénies superiores para formar
as geracOes subsequentes (BOREM; MIRANDA, 2009). Para atingir esse objetivo, existem
inimeras opcbes de meétodos, envolvendo como unidade seletiva individuos ou familias
(PATERNIANI; CAMPQOS, 1999). O melhoramento da cultura do milho foi o principal gerador
da maior parte do conhecimento cientifico disponivel na literatura sobre a selecdo recorrente
(BOREM; MIRANDA, 2009).

A escolha da metodologia empregada no programa depende dos objetivos a serem
alcancados, como por exemplo, a acdo génica envolvida no carater em estudo, a finalidade das
progénies e também de quais recursos estdo disponiveis. A selecao interpopulacional visando
os melhores desempenhos em produtividade em funcdo do efeito da heterose, sdo 0os métodos
mais utilizados nos programas de melhoramento de empresas privadas para o desenvolvimento
de hibridos comerciais. Por outro lado, os métodos de selecdo intrapopulacional visam a
adaptacdo de germoplasma ou melhorar a produtividade de cultivares na presenca de acao
génica do tipo aditiva (BOREM; MIRANDA, 2009; ORDAS et al., 2012). A selecio recorrente
intrapopulacional é empregada objetivando-se o melhoramento de uma Unica populago. Esse
método, em geral, é de facil execucdo e aplicavel a maioria das caracteristicas agrondmicas,
sendo mais comumente utilizados do que os interpopulacionais que tém como objetivo a
melhoria de duas populac@es simultaneamente (BOREM; MIRANDA, 2009).

Varios fatores como a variabilidade genética da populacéo original, a magnitude dos
efeitos aditivos, o0 método de selecdo aplicado, o tipo de progénie utilizada como unidade de
selecdo/recombinacdo, o tamanho efetivo populacional, as técnicas experimentais utilizadas

durante as avaliagdes, a intensidade da selecéo, e os cuidados durante a etapa de recombinagéo
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contribuem para o alcance do sucesso da selecdo recorrente intrapopulacional (PATERNIANI,
1968; BONOMO et al., 2000).

3.4 Selecdo entre e dentro de familias de meios-irmaos

Dentre as metodologias de selecédo recorrente desenvolvidas a mais utilizada no Brasil
é a selecdo entre e dentro de familias de meios-irmédos. A magnitude alcancada por parametros
genéticos estimados, em especifico a variancia genética aditiva e 0os ganhos esperados com a
selecdo para produtividade de grdos comprovam a eficiéncia desta metodologia de selecéo
(PATERNIANI, 1968; CARVALHO et al., 2000). Os objetivos deste método sdo de alterar a
média populacional de um ou mais caracteres, buscando o aprimoramento ou adequacdo aos
interesses de estudo ou exploracdo agricola (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992). A selecédo
entre e dentro de familias de meios-irmaos pode ser realizada, em condicdes especificas de
cultivo, com um ciclo de selecdo por ano. Sendo que, 0s sucessivos ciclos de selecdo indicaréo
as chances de éxito na selecdo e em quais efeitos poderdo ocorrer na variabilidade genética
(CARVALHO et al., 2003; ARAUJO et al., 2005).

O proposito da selegdo recorrente € de recuperar a variabilidade genética da populacéo,
por meio de ciclos sucessivos de selecdo e recombinacgéo, deste modo, a frequéncia de alelos
desejados para a caracteristica a ser melhorada € elevada. Novos genotipos superiores sao
passiveis de serem extraidos durante os ciclos, retroalimentando repetidamente o sistema e
propiciando a sustentabilidade do programa de sele¢do a longo prazo (ALLARD, 1971;
PATERNIANI; MIRANDA FILHO, 1987; SOUZA JUNIOR, 2001).

A variabilidade genética existente na populacdo a ser melhorada e as estratégias a
serem adotadas para potencializar a eficiéncia da selecdo, buscando ganhos genéticos
significativos no decorrer dos anos sdo duas condicdes essenciais no sucesso de qualquer
programa de melhoramento populacional (PATERNIANI; MIRANDA FILHO, 1987).

De maneira geral a sele¢do recorrente por ser resumida como a sele¢do sistematica de
individuos promissores de uma populacdo seguida pelo intercruzamento dos genoétipos
selecionados, que recombinados formam uma nova populagdo com performance melhor que a
anterior. A nova populacao obtida ¢ utilizada como base para um novo ciclo de sele¢do e assim
por diante (MISTRO, 2013).

Ferreira, Moreira e Hidalgo (2009) testando a capacidade combinatoria e heterose de
30 populagdes crioulas, uma variedade (IAPAR) e dois hibridos comerciais de milho (AG1051

e C125) em dois locais no Estado do Parana, destacaram os acessos Palha Roxa (MC23) sendo
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este 0 mais frequente nos melhores desempenhos, seguido das popula¢ées Milho Sem Nome
(MC21) e Pintado (MC29). Estes Ultimos acessos apresentaram as melhores estimativas para
os caracteres produtividade de 5,43 e 7,41 t hat, acamamento de 4,4% e 11,1%, quebramento
de 18,8% e 4,1%, altura de planta de 244 e 270 cm e de 83 e 73 dias para o florescimento.

3.5 Estimativas de parédmetros genéticos

O melhoramento de milho teve grande parte de seus esforcos alocados nos caracteres
quantitativos, que sdo compostos tanto por componentes genéticos quanto por ambientais,
sendo que ambos interferem na variagdo resultante da populacdo. A maior complexidade
genética destas caracteristicas, aliado aos erros experimentais e aos efeitos do meio ambiente,
gue sempre estao presentes atuando contra os interesses do selecionador, obrigando-os a utilizar
técnicas estatisticas especificas, que visem identificar a contribuicdo de cada um destes
componentes (VENCOVSKY, 1978). Neste sentido, a avaliagdo dos componentes da variancia
tem grande importancia, pois a partir deles é possivel estimar a variabilidade genética de uma
populacéo sob selecdo dentro do programa de melhoramento (RAMALHO; SANTOS; PINTO,
2004).

Os parametros genéticos permitem identificar a agdo dos genes envolvidos no controle
dos caracteres quantitativos e avaliar se diferentes estratégias de melhoramento serdo eficientes
para a obtencdo de ganhos genéticos e na manutencdo adequada da base genética nas
populacgdes, por isso, demonstram grande importancia no melhoramento de plantas (FALUBA
et al., 2010). Os componentes da variacao fenotipica de uma variavel, sdo estimados a partir
dos quadrados médios obtidos na analise de varidncia dos dados experimentais amostrados nos
ensaios com duas ou mais repeticdes. Apos a obtencdo dos quadrados médios (QM) da analise
de variancia, deve se estabelecer a esperanca matematica destes QM, de acordo com o modelo
que rege o delineamento experimental e finalmente resolver as equacdes resultantes. A
resolucdo das equacdes fornece as estimativas dos componentes da variacdo para aquela
populacgéo estudada (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992).

As variancias obtidas representam as diferencas ambientais dentro das parcela;
diferencas genéticas dentro das parcelas; diferencas ambientais entre parcelas e diferencas
geneéticas entre os tratamentos. Sendo que a variancia genética total € composta pelas diferencas
entre tratamentos e plantas dentro de uma mesma parcela (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992).

Segundo Vencovsky (1978), a partir dos quadrados médios da analise de variancia de

dados obtidos em familias de meios-irmédos de milho, podem-se estimar os parametros
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genéticos populacionais como: a variancia genética (o%), a varidncia genética aditiva (%), a
variancia ambiental (%), a herdabilidade (h?), o ganho esperado com a selecédo (GS), o

coeficiente de variagdo genética (CVgy) e o coeficiente de variacdo ambiental (CVe). Os

. ~ . . , ~_ CV
componentes CVgq e CVe representam uma informagéo a mais, pois através da relagdo —* se
e

obtém o quociente b, sendo que quando o resultado desta relagdo atinge valores > 1,0 indica
uma condic¢do muito favoravel para a selecdo artificial naquela populagéo.

A proporcdo genética da variabilidade fenotipica total de uma populacéo é designada
como a herdabilidade no sentido amplo. A herdabilidade permite antever a possibilidade de
sucesso com a selecdo, uma vez que reflete a proporcdo da variacdo fenotipica que pode ser
herdada, ou seja, mede a confiabilidade do valor fenotipico como indicador do valor
reprodutivo (FERREIRA; MOREIRA; HIDALGO, 2009). No sentido amplo, a herdabilidade
é definida como a razdo entre variancia genética e fenotipica, no sentido restrito, a herdabilidade
estima a importancia relativa da proporcdo aditiva da variancia genética total que podera ser
transmitida as demais geragbes (BOREM; MIRANDA, 2009).

O ganho de selecdo consiste na alteracdo dos valores médios de uma ou mais
caracteristicas de uma populacdo sob selecdo. Essa alteracdo da média é possivel a partir da
alteracdo das frequéncias genéticas determinantes do carater de interesse (HALLAUER;
MIRANDA FILHO, 1988). Quanto maior a intensidade de selecdo adotada pelo melhorista,
maior o progresso estimado, tendo grande impacto na eficiéncia de um programa de
melhoramento. Porém a alta intensidade de selecdo em populagBes pequenas, podem conduzir
a endogamia, comprometendo o progresso nos ciclos de selecdo. Além disso, podem levar a
fixacdo génica e perda de alelos favoraveis por oscilacdo genética (BONOMO et al., 2000).

Carvalho e Souza (2007) avaliando o comportamento da variabilidade genética de uma
variedade de milho de polinizacdo aberta proveniente de uma populagéo Pool 21 e denominada
BR5001 Sertanejo, no decorrer de dezessete ciclos de selecdo entre e dentro de progénies de
meios-irmaos, e trés ciclos de selecdo massal no periodo de 1985 a 2005 em diferentes locais,
verificaram que o ganho acumulado de produtividade foi de 1922 kg ha entre os ciclos 4 a 17
equivalente a 35,8%, demonstrando um alto potencial produtivo, associado a uma ampla base

genética da variedade selecionada.
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3.6 Correlacao entre variaveis

Dentre as possiveis analises de dados de um grande nimero de caracteres avaliados, o
coeficiente de correlagdo tem grande importancia no melhoramento de plantas. Esta analise
quantifica o grau de associagdo genético e ndo-genético entre dois ou mais caracteres
(HALLAUER; MIRANDA FILHO, 1988), permitindo aos melhoristas visualizar a ocorréncia
de possibilidades de variacdo de um carater que esteja sendo influenciado por outro no processo
de selecdo (CHURATA; AYALA-OSUNA, 1996).

Para Cruz e Regazzi (2001) as correlagbes quantificam a possibilidade de ganhos
indiretos pela selecdo em varidveis correlacionadas. Em caracteres com baixa herdabilidade a
selecdo é mais eficiente quando realizada sobre caracteres que sdo correlacionados. Os
coeficientes de correlacdo podem ser estimados sob dois pontos de vista. No primeiro, a
associacao entre duas varidveis pode ser observada diretamente e é chamada de correlacao
fenotipica (FALCONER, 1987), ja o segundo denominado de correlacdo genotipica esta
relacionado com as propriedades genéticas das populacdes, sendo a natureza genotipica dos
valores influenciada na magnitude e no sinal das correlagbes (CRUZ; MIRANDA; COSTA,
1988).

A selecéo eficiente de um carater pode ser aumentada com a utilizacdo de caracteres
agrondmicos correlacionados (PATERNIANI; CAMPOS, 1999). Entretanto, Vencovsky e
Barriga (1992) comentam que os estudos de correlacdo ndo permitem tirar conclusdes sobre

causa e efeito, mas ela serve como uma medida de associacao entre 0s caracteres em analise.

3.7 Analise estatistica multivariada

A andlise estatistica multivariada ou simplesmente analise multivariada € o ramo da
estatistica direcionada ao estudo das amostras e distribuicdo multidimensionais, onde 0s
métodos estatisticos apropriados para estudos avaliam diversas varidveis simultaneamente
(SOUZA, 2002), sendo todas as varidveis consideradas de igual importancia inicialmente
(MANLY, 2008).

Hair et al. (2009) define analise multivariada como todas as técnicas estatisticas que
simultaneamente analisam multiplas medidas sobre individuos ou objetos sob investigagao.
Assim, qualquer analise simultanea de mais do que duas variaveis pode ser considerada, a

principio, como multivariada.
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O objetivo da andlise é medir, explicar, e prever o grau de relacdo entre variaveis
estatisticas (combinacfes ponderadas de varidveis). Assim o carater multivariado reside nas
maultiplas variaveis estatisticas (combinagdes multiplas de variaveis), e ndo somente no nimero
de variaveis ou observacdes (HAIR, et al., 2009).

Com o avanco da tecnologia foi possivel desenvolver e aplicar as técnicas de estatistica
multivariada mais facilmente aos dados em analise, devido ao desenvolvimento de hardwares
e softwares (HAIR et al., 2009). Essas analises permitiram a ampliacdo do conhecimento e
auxiliaram na tomada de decisGes, sendo de grande importancia nos processos de
melhoramento, uma vez que os melhoristas necessitam avaliar diferentes caracteres para definir
0s gendtipos que apresentam o melhor desempenho.

A utilizacdo de técnicas de andlise univariada sobre variaveis isoladas podem néo ser
suficientes para modelar o fenébmeno, pois ndo consideram as correlagdes existentes entre elas
(LEDO; FERREIRA; RAMALHO, 2003). Por outro lado, em virtude das varidveis serem
consideradas simultaneamente na analise multivariada, sdo obtidas interpretacbes mais precisas
gue muitas das vezes ndo sdo possiveis com o0 uso da estatistica univariada (JAMES;
McCULLOCH, 1990).

Desta forma, a analise multivariada permite combinar as multiplas informacdes que
compde a unidade experimental, facilitando a execucédo da selecdo com base na combinacgéo de
variaveis, possibilitando discriminar as populagdes mais promissoras, principalmente no
contexto genético (LEDO; FERREIRA; RAMALHO, 2003).

3.8 Andlise de componentes principais

A andlise de componentes principais (ACP) é uma técnica multivariada onde é
avaliada a interdependéncia entre as variaveis. Karl Pearson em 1901, foi o primeiro a descrever
a técnica em um artigo onde deu énfase a sua utilizagdo no ajustamento de um subespaco a uma
nuvem de pontos. Posteriormente, a metodologia foi consolidada por Hotelling em 1933 e 1936,
para analisar estruturas de correlagfes (MORRISON, 1976, MARDIA; KENT; BIBBY, 1979;
CRUZ, 1990). Entretanto, somente apds o desenvolvimento da tecnologia e o advento de
programas computacionais e softwares aplicados, a ACP foi difundida, podendo assim ser
utilizada nas mais diversas areas da ciéncia.

A literatura traz diversos autores que descrevem 0s principios basicos da ACP, tais
como Morrison (1976), Mardia, Kent e Bibby (1979), Kendal (1980), Johnson e Wichern
(1992), Cruz e Regazzi (2001) entre outros. A metodologia de ACP utiliza as combinagdes



26

lineares das variaveis originais estruturadas a partir de variancias e covariancias, buscando
reduzir os dados, adequéa-los para analise, evidenciar as tendéncias e facilitar sua interpretacdo
(SOUZA, 2002). A analise tem por finalidade a simplificacdo estrutural dos dados, influenciada
pelo numero de caracteres considerados no estudo que possam ser avaliados por um complexo
bi ou tridimensional de facil interpretacdo geométrica e com melhor apresentacdo visual
(LIBERATO,1995).

Cada componente principal € uma combinacéo linear das variaveis originais, que sdo
independentes entre si, mas buscam extrair o maximo da informacdo em termos de variacdo
total, contida nos dados originais. Assim, o primeiro componente principal tem a maior
variancia, o segundo tem a segunda maior e assim sucessivamente. O objetivo principal da
analise de componentes principais é de explicar a estrutura da covariancia e variancia de um
certo vetor aleatorio, composto por p-varidveis aleatorias, através de combinacdes lineares das
médias originais. Sendo que, essas combinagdes lineares ndo sdo correlacionadas entre si e
portanto sendo chamadas de componentes principais (SANDANIELO, 2008).

A metodologia de ACP ¢ utilizada em diferentes areas de conhecimento auxiliando na
tomada de decisdes e tem sido de grande utilidade no melhoramento genético, pois simplifica
conjuntos de variaveis em poucos componentes independentes entre si (CRUZ; CARNEIRO,
2003). DoVale, Fritsche-Neto e Silva (2011) utilizaram esta técnica para identificar a dupla
aptiddo de hibridos comerciais de milho com finalidade para producéo de milho verde e mini
milho em dois experimentos. Foram verificadas diferencas no efeito de hibridos para todos os
caracteres de minimilho e milho verde para as 15 variaveis avaliadas, sendo que 0s trés
primeiros componentes principais explicaram 82,5% da variancia. A diferenca de desempenho
entre os hibridos para produgdo de minimilho esti relacionada, principalmente, com a
prolificidade o que ndo é repetido para o milho verde. A analise de fatores buscou obter
variaveis relacionadas simultaneamente para as duas populacdes utilizando coeficientes de
ponderacao dos caracteres a partir dos escores obtidos em cada fator onde as variaveis nimero
e massa de espigas empalhadas de minimilho e de milho verde, altura de planta e massa de
penddo fresca, ligadas ao potencial produtivo, foram as variaveis encontradas. Os resultados
demonstraram que os hibridos triplos DKB 350, AG 8080 e AG 6690 e o duplo DKB 747
podem ser utilizadas com dupla aptiddo para a producao de minimilho e para milho verde.

Coimbra et al. (2012) realizaram a caracterizagdo de acessos introduzidos e
melhorados da Colecdo Ativa de Germoplasma da Embrapa Milho e Sorgo de Minas Gerais
utilizando a analise de componentes principais além de outros tipos de analise multivariada. A

dispersdo grafica dos acessos com base nos trés primeiros componentes principais, foi explicada
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por 81,7% da variacéo total nos trés primeiros componentes na cidade de Janaiba — MG e de
60,7% na cidade de Sete Lagoas — MG. As caracteristicas que mais contribuiram para a
discriminacdo dos acessos foram a altura de plantas, o peso médio de espiga por planta, o peso

de gréos por planta na parcela e o peso de mil sementes.

3.9 Medidas de dissimilaridade e anélise de agrupamentos

A utilizacdo de medidas de dissimilaridade € recomendada quando a diversidade
genética pode ser avaliada de forma conjunta em relagdo as varias caracteristicas (CRUZ;
CARNEIRO, 2003). Neste sentido, as medidas de dissimilaridade destacam-se, principalmente
em estudos de diversidade genética, a partir da qual é possivel identificar individuos
semelhantes ou grupo deles, onde estes podem ser utilizados como genitores em programas de
hibridacdo (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2011).

A quantificacdo das distancias entre dois genotipos é entendido como medida de
dissimilaridade, e quanto menor o valor desta medida, maior é a similaridade entre os individuos
comparados. Diferentes medidas de distancias vém sendo utilizadas nas analises, onde cada
uma delas possibilita um determinado tipo de agrupamento (MINGOT], 2005).

Na avaliacdo simultanea de diferentes caracteristicas de genotipos, aos pares, a
distancia generalizada de Mahalanobis (D?) pode ser utilizada para estimar a diversidade
genética entre acessos, podendo ser obtida através de diferencas fisioldgicas, morfolégicas e
agrondmicas, avaliadas a partir de um grupo de genoétipos (ELIAS et al., 2007).

A andlise de agrupamento € uma técnica analitica para desenvolver subgrupos
significativos de individuos e na grande maioria dos casos se baseia nas medidas de
dissimilaridade. Objetiva-se com esta analise a reducdo da informacdo sobre uma populacédo
inteira ou amostra, transformando dados livres em informacdes gerais de subgrupos especificos
e menores com reconhecidos padrdes de agrupamento (HAIR et al., 2009), classificando uma
populagdo em grupos menores e mutuamente excludentes, baseando-se na similaridade entre
eles.

A andlise de agrupamento ou analise de cluster tem por finalidade reunir os individuos
em grupos, de forma que exista a maxima heterogeneidade entre 0s grupos e a maxima
homogeneidade dentro dos grupos (JOHNSON; WICHERN, 1992; CRUZ; REGAZZI, 2001).
Esta andlise envolve trés passos basicos: estimar a similaridade entre os gendtipos, o
agrupamento dos gendtipos e defini¢do do perfil das variaveis para determinar a composicao

dos grupos.
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Diversos métodos tém sido propostos para analise de agrupamento, entretanto, 0s mais
utilizados no melhoramento de plantas sdo os hierarquicos método UPGMA (Unweighted Pair
Group Method using Arithmetic Averages) e o de otimizacdo de Tocher. No método UPGMA
os individuos ou unidades amostrais, sao agrupados em varios niveis até que seja constituido
um dendrograma (ELIAS et al., 2007).

Existe uma vasta quantidade de algoritmos e programas disponiveis para a analise de
agrupamento, os quais se diferenciam pelo resultado fornecido e também pela forma de
definicdo de proximidade entre os acessos. Por isso, a escolha do programa para analise deve
ser feita conhecendo suas propriedades e aliada aos objetivos da pesquisa (BUSSAB,;
MIAZAKI; ANDRADE, 1990).

Na identificacdo de 510 acessos da Colecdo Ativa de Germoplasma da Embrapa Milho
e Sorgo de Sete Lagoas — MG, Coimbra et al. (2012) realizaram a caracterizacao de 112 acessos
que tiveram informagdes suficientes para avaliacdo em duas cidades. De acordo com o método
de Tocher, os acessos mais divergentes foram o Zapalote Chico tipo dentado; Cateto Nortista
Precoce tipo duro; Guyana 001 tipo semi-dentado, Olotillo tipo dentado, Rep. dominicana 275
tipo dentado; Comiteco tipo semi-dentado, BS 29 tipo semi-dentado, Chandelle tipo dentado;
Veracruz 183 tipo semi-dentado e High Protein tipo semi-dentado. Os resultados do
agrupamento obtidos pelo método de Otimizacdo de Tocher tendo como medida de
dissimilaridade a distancia euclidiana invertida e o grafico de dispersdo genotipica elaborado
com base nos escores dos trés primeiros componentes principais se mostram compativeis.

Silva et al. (2016) realizaram a caracterizacdo de 96 progénies de meios-irmaos via
métodos hierarquicos e de otimizagdo, assim como o uso da anélise discriminante. Dentre 0s
11 grupos gerados pelo método UPGMA, quatro apresentaram destaque com o maior nimero
de caracteristicas de interesse para a producdo de milho verde. As testemunhas comerciais
AG1051 e Cativerde permaneceram isoladas entre 0s genotipos. O método de otimizacdo de
Tocher agrupou 81 progénies de meios-irm&os num Unico grupo dos cinco formados, sendo que
a testemunha comercial AG1051 ndo compds novamente nenhum grupo.



4 MATERIAL E METODOS

Os experimentos foram conduzidos no municipio de Ponta Grossa — PR, na Fazenda
Escola “Capao da Onga” da Universidade Estadual de Ponta Grossa (UEPG), localizada a 25°
5’35 12” de latitude Sul e 50° 3'50 16" de longitude Oeste, com altitude média de 1015 m, nas
safras 2015/2016 e 2016/2017. O clima da regido conforme a classificacdo de Képpen é do tipo
subtropical umido (Cfb) e o solo é classificado como LATOSSOLO VERMELHO Distréfico
tipico (EMBRAPA, 2006).

4.1 Base genética das progénies de milho superdoce

As progénies de meios-irméos pertencentes ao banco de germoplasma do Programa de
Melhoramento Genético da UEPG, foram obtidas através de uma populacdo inicial advinda do
intercruzamento da variedade Doce Cristal (BR-402), utilizada como genitor feminino, com as
variedades crioulas Carioca e Nutricional, a variedade Cativerde, e os hibridos comerciais BM
3063 e AG 1051 (genitores masculinos) na safra 2007/2008. As melhores espigas obtidas foram
selecionadas aleatoriamente para compor o campo de retrocruzamento.

Na safra 2009/2010, o retrocruzamento foi realizado em érea isolada, pelo Método
Irlandés modificado. Os gendtipos gerados nos cruzamentos anteriores foram semeados em
fileiras alternadas com a variedade Doce Cristal (BR-402), as quais foram despendoadas para
o cruzamento. Na maturacdo fisioldgica realizou-se a colheita das melhores espigas de cada
fileira, e em seguida foram separadas as sementes de textura lisa das de textura enrugada (milho
superdoce). O mesmo procedimento foi repetido na safra 2010/2011. Os objetivos dos ciclos
de retrocruzamentos foram aumentar a quantidade de sementes disponiveis para compor as
préximas geracoes.

As melhores espigas das progénies selecionadas ap6s o Ultimo ciclo de
retrocruzamento foram avaliadas em experimento de campo na safra 2013/2014, quanto ao
desempenho agronémico, 190 familias de meios-irmaos, juntamente com a testemunha tipo
superdoce BR400, que foi utilizada como controle experimental, constituiram os tratamentos.
Apos analises dos dados obtidos, foram selecionadas 30 melhores progénies de meios-irméaos
baseando-se no desempenho agrondmico a partir de experimento de competi¢cdo agrondmica
para a recombinacgdo na préxima safra.

O campo de recombinacdo em area isolada utilizando o Método Irlandés modificado

(safra 2014/2015) foi composto pelas 30 progénies que obtiveram o melhor desempenho no
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ensaio de competicdo. De cada familia foram selecionadas as quatro melhores espigas, as quais
constituiram 120 novas progénies de meios-irmdos que deram origem ao experimento de
competicdo agronémica. A colheita do campo de recombinacgdo foi realizada em 2015, ap6s

atingir a maturacéo fisiologica das sementes, encerrando o primeiro ciclo de selecao recorrente.

4.2 Base genética das progénies de milho crioulo

A populacdo inicial de milho foi composta por 126 espigas provenientes de
cruzamentos aleatorios, obtidas na safra 2006/2007 de um campo com 34 variedades crioulas
de milho, as quais foram avaliadas em relagdo as caracteristicas da espiga. Destas, 94 foram
selecionadas e utilizadas para compor o campo de recombinacgédo na safra 2007/2008.

A recombinacdo entre as 94 progénies foi realizada em area isolada, segundo o Método
Irlandés modificado selecionando as 20 melhores progénies. De cada familia selecionada foram
escolhidas as cinco melhores espigas, as quais constituiram as 100 novas progénies de meios-
irmdos que deram origem ao experimento de competicdo agrondmica instalado na safra
2008/2009. Para a selecdo dentro das progénies utilizou-se uma pressdo de selecdo de 30%. O
critério de selecdo foi baseado em seis caracteristicas principais, as quais apresentaram
diferencas significativas (p < 0,05) a partir da analise de variancia entre familias de meios-
irmdos dentre as quais: rendimento de grdos, massa da espiga, nimero de fileiras de graos por
espiga, diametro de espiga, ciclo masculino e estatura de planta.

As progénies de meios-irmdos selecionadas na safra 2008/2009 foram semeadas e
avaliadas nas safras: 2009/2010 e 2010/2011, sendo compostos por 102 tratamentos, 100
progénies de meios-irmdos e 2 testemunhas, a variedade crioula Nutricional e o hibrido
comercial 2A550 da empresa DowAgroScience Ltda.

Na safra 2010/2011, as 24 melhores progénies de meios-irmdos selecionadas no
experimento de competicdo agrondmica foram utilizadas para compor o novo campo de
recombinacéo na safra 2011/2012. A recombinacéao das progénies de meios-irmaos foi realizada
em éarea isolada, segundo o Método Irlandés modificado. A colheita do campo de recombinacao
foi realizada em 2012, ap0s atingir a maturacdo fisioldgica das sementes, encerrando o segundo
ciclo de selecéo recorrente. Foram selecionadas as quatro melhores espigas de cada progénie,
as quais constituiram as 96 progénies de meios-irmaos que foram avaliadas em dois
experimentos de competicdo agrondmica na safra 2012/2013, sendo selecionadas as 30
melhores progénies, que foram utilizadas para compor 0 novo campo de recombinacao na safra

2013/2014 realizada em éarea isolada, segundo o Método Irlandés modificado. A colheita do
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campo de recombinacdo foi realizada em 2014, apos atingir a maturacdo fisiologica das
sementes, encerrando o terceiro ciclo de selecdo recorrente, foram selecionadas as quatro

melhores espigas de cada progénie de meios-irmaos.

4.3 Avaliacao das progénies de meios-irmaos milho superdoce

O experimento foi instalado no delineamento de blocos aleatorizados com 3 repeti¢des
na safra 2015/2016. Foram avaliadas 85 progénies de meios-irmaos de milho superdoce, além
de trés hibridos de milho doce (Sakata HS, Sakata HT e Tropical Plus) e mais duas variedades
comerciais (Cativerde e Azteca) que foram utilizadas como controle experimental. Em funcéo
do nimero de tratamentos avaliados, os blocos foram instalados com intervalo de semeadura
de 15 dias, visando otimizar as avaliagdes agronémicas.

A semeadura foi realizada mecanicamente através de semeadora/adubadora de
parcelas da Semeato, modelo PS-8. A parcela experimental foi constituida por duas linhas de 4
m de comprimento e 0,9 m na entre linha. A populacdo de plantas foi ajustada para 55.000
plantas ha®. A adubagdo de base/cobertura e os tratos culturais (controle de plantas daninhas e

insetos) foram realizados de acordo com as recomendacdes técnicas para a cultura do milho.

4.4 Avaliacdo das progénies de meios-irméos de milho crioulo

O experimento foi instalado na safra 2016/2017 utilizando o delineamento de blocos
aleatorizados com trés repeticdes, onde cada bloco foi semeado com intervalo de 15 dias,
visando otimizar as avaliacdes agrondémicas por ocasido da colheita. Os tratamentos consistiram
de 96 progénies de meios-irmdos e 2 testemunhas comerciais (AG1051 e a variedade
Cativerde), utilizados como controle experimental.

O experimento foi instalado utilizando uma semeadora adubadora de parcelas, com
uma populacdo aproximada de 55.000 plantas ha. A parcela experimental foi constituida de
duas linhas de 5 m de comprimento e 0,9 m na entrelinha. A adubacéo de base/cobertura e 0s
tratos culturais (controle de plantas daninhas e insetos) foram realizados de acordo com as

recomendac0es técnicas para a cultura do milho.
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4.5 Variaveis avaliadas para producéo de milho verde.

As progénies de meios-irmdos de milho superdoce e crioulo foram avaliadas para as
seguintes caracteristicas agronémicas:

— Ciclo masculino (DEFM): namero de dias da emergéncia até que 70% das
plantas dos gendtipos tenham emitido o pendao;

— Ciclo feminino (DEFF): nimero de dias da emergéncia até que 70% das plantas
dos genotipos tenham emitido os estigmas da espiga principal;

— Altura de planta (AP): medida da superficie do solo até o inicio da ramificacao
do pendao em cm, a partir da avaliacdo de 4 plantas aleatérias por parcela;

— Altura de insercdo de espiga (AIE): medida da superficie do solo até a base de
insercdo da espiga em cm, a partir da avaliacdo de 4 plantas aleatdrias por
parcela.

Para a avaliacdo das caracteristicas relacionadas a aptiddo para a producdo de milho
verde, foram realizadas pelo menos trés coletas a cada dois dias a partir do 25° dia apds a data
de florescimento feminino, o que equivale ao estadio de gréao leitoso (R3). As espigas coletadas
foram avaliadas para:

— Comprimento médio de espigas comerciais em cm (CESPC);

— Diametro médio de espigas comerciais em cm (DESPC);

— Numero total de espigas comerciais (NTESPC);

— Numero total de espigas (NTESP);

— Porcentagem de espigas comerciais (ESPC);

— Produtividade de espigas comerciais por hectare em toneladas (REND).

Foram consideradas espigas comerciais aquelas com comprimento de espiga superior

a 15 centimetros e livre de danos de insetos.

4.6 Analises estatisticas

4.6.1 Estimativas dos parametros genéticos

Os dados dos experimentos foram submetidos a analise de variancia e os parametros
genéticos foram estimados através da esperanca matematica dos quadrados médios da anélise

de variancia para progénies de meios-irmdos de milho de acordo com Vencovsky e Barriga

(1992). A estimativa da variancia genética foi obtida por: a§= 1/r (QMp-QMe), sendo (r) o
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numero de repeticdes, (QMp) 0 quadrado médio das progénies de meios-irmaos e (QM,) o
quadrado médio do erro, obtidos atraves da analise de variancia. A variancia ambiental foi

calculada através: 8§=QM6. A herdabilidade no sentido amplo foi estimada através,

h’ = (QMP-QMG) /QMp. Além disto, foram estimados o coeficiente de variacdo genética:

CV,= %\/GE/HXIOO, o coeficiente de variacdo do erro experimental: e o quociente b=

CV,/CV..
4.6.2 Distancia quadrada generalizada de Mahalanobis (D?) e Métodos de Agrupamento

Para as andlises multivariadas, a medida de dissimilaridade utilizada foi a distancia
quadrada generalizada de Mahalanobis (D?), devido ao pressuposto que os caracteres estudados
apresentam certo grau de correlagdo, ndo sendo totalmente independentes. Esta medida
possibilita quantificar a contribuicdo relativa dos caracteres para a divergéncia genética por
meio das particdes dos componentes de D?, relativos a cada caracteristica, da dissimilaridade
total observada entre os gendtipos avaliados (SINGH, 1981).

Pode ser obtida pela expresséo:

2 _ -1
Dii= 06" ¥ o'

Em que:
2. P . . . e
Dj;: é a distdncia quadrada generalizada de Mahalanobis entre os tratamentos i e i.

d';: € 0 vetor com dimensdo de p varidveis, sendo d; = Yij — Yy;jpara 0s tratamentos i

Yij: € a média do i-ésimo tratamento em relagdo a j-ésima variavel (j =1, 2, ..., 10);

Yij: € a média do i’-ésimo tratamento em relagéo a j-ésima variavel (j =1, 2, ..., 10);

v!: 6 ainversa da matriz de variancia e covariancias residuais, cujos elementos da
diagonal principal sdo os quadrados médios do residuo (QMR) da anélise de variancia e 0s
elementos de fora os produtos cruzados medios do residuo (PMR) entre os pares de variaveis.

A distancia quadrada generalizada de Mahalanobis (D?) possibilita quantificar a
contribuicdo relativa dos caracteres para a divergéncia genética por meio das particbes dos
componentes de D?, relativos a cada caracteristica, da dissimilaridade total observada entre os
gendtipos avaliados (SINGH, 1981). Nesse caso considera-se que:
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DZ=8" V1§ = - dsds

it ii' i = (DJJ' 7Y
=1 j=1

Em que:

j;+ € 0 elemento da j-iésima linha e j’-iésima coluna da inversa da matriz de variancias
e covariancias residuais.

Os valores percentuais da contribuicdo relativa de cada caracteristica para a
divergéncia (S;) constituem a medida da importancia relativa das variaveis para o estudo da

diversidade genética, sendo expresso por:

S

Sj(%) = T

1 _x 100
18,

Além de levar em consideragdo as variancias e covariancias residuais das variaveis
pela distancia generalizada de Mahalanobis, os procedimentos de agrupamento foram
realizados considerando-se as escalas das variaveis, por meio da relagdo: Yij / sj, onde sj € 0
desvio padrdo da variavel Y;.

A partir da distancia generalizada de Mahalanobis foi realizado o agrupamento dos
gendtipos pelo método UPGMA (Unweighted Pair Group Method using Arithmetic averages),
esse método de ligacdo média, utiliza médias aritméticas (ndo ponderadas) das medidas de
dissimilaridade, evitando caracterizar a dissimilaridade por valores extremos entre 0s gendtipos
considerados. A construcdo do dendrograma foi estabelecida a partir dos tratamentos com
menor dissimilaridade, o ponto de corte foi definido pelo método de Mojena (1977) que baseia-
se no tamanho relativo dos niveis de fusdes ou distancias no dendrograma.

A distancia entre um tratamento k e um grupo, formado pelos tratamentos i e j, é dada
por:

dgijx = média {dik ;djk} = @
Em que:

djx: € a média do conjunto das distancias dos pares de individuos (i e k) e (j e k).
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A distancia entre dois grupos formados pelos individuos (i e j) e (k e I), é dada pela

média do conjunto, cujos elementos sdo as distancias entre os pares de individuos (i e k), (iel),

Gek)e(el:

dik+dil+djk+djl
4

deiey = média {dy; dy dyg; dys} =
O método de Otimizacdo de Tocher requer a obtencdo da matriz de dissimilaridade,
sobre a qual é identificado o par de individuos mais similares, formando o grupo inicial.
AvaliagOes sucessivas sdo realizadas afim de identificar a possibilidade de inclusdo de novos
individuos, adotando-se o critério de que a distancia média intragrupo deve ser menor que a
distancia média intergrupo (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2011).
Neste método, a entrada de um individuo no grupo sempre aumenta o valor médio da
distancia dentro do grupo. A inclusdo ou ndo do individuo k no grupo é baseada na seguinte
condicdo:

d (grupo)k
S

<0, inclui-se o individuo k no grupo;

d (grupo)k o e
Se —— >0, o individuo k ndo € incluido no grupo.
n

Em que:
n representa o numero de individuos que constitui o grupo original e 8 ¢ a maior dentre
as menores distancias envolvendo cada individuo (critério de agrupamento). A distancia entre

o individuo k e o grupo formado pelos individuos ij é dada por:
dijk = dik + djk
4.6.3 Analise de componentes principais

A analise de componentes principais foi realizada a partir da padronizacdo das médias

dos tratamentos em razdo das diferentes escalas métricas presentes nas variaveis:

X.
Xj=—
Oj
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Onde:
Xj: é o valor da variével padronizada;
Xij: é o valor observado da j-ésima variavel no i-ésimo individuo;

o;: desvio padrdo da j-ésima variavel.

Foi obtida a matriz de correlacdo residual realizada através da analise de variancia e a
estimativa dos autovetores associados as varidveis avaliadas nos experimentos. A técnica dos
componentes principais tem a vantagem adicional de avaliar a importancia de cada caractere
estudado sobre a variacdo total disponivel entre os acessos avaliados (DAHER et al., 1997).

A soma dos primeiros autovalores representa a magnitude da informacéo retida de p
para k dimensdes. Essa informagdo pode decidir quantos componentes serdo utilizados na

analise para diferenciar os tratamentos.

O somatdrio dos autovalores (A;) é tal que:

P
le =tr(R)=p
=1

Em que:
p corresponde ao nimero de variaveis analisadas na matriz de correlacdo residual, e
M, A2, A3, ..., Ap S80 as raizes da equagdo caracteristica a partir dessa matriz.

Para cada autovalor A; existe um autovetor a;:

Foram obtidos os autovetores a; normalizados como norma unitéria, isto €, a soma dos
quadrados dos coeficientes igual a 1, sendo ainda ortogonais entre si. Sendo a; 0 autovetor
correspondente ao autovalor Ai. O componente principal é influenciado diferentemente pelas
variaveis que o compdem. Neste sentido, a analise foi realizada verificando-se o grau de
influéncia que cada varidvel X; tem sobre o componente Y;. O grau de influéncia em
porcentagem entre cada X; e 0 componente Yi que esta sendo analisado é dado pelo autovetor

a;. Os escores sdo o0s valores dos componentes principais calculados para cada tratamento. Apds
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a reducdo de p para k dimensdes, 0os k componentes principais serdo as novas variaveis e toda
a andlise foi realizada utilizando-se os escores desses componentes, assim 0s tratamentos que
obtiveram os maiores escores, apresentam desempenho superior para as caracteristicas que mais
influenciaram na formacao do componente.

Cada componente principal é uma combinacdo linear das varidveis originais,
explicando a variabilidade total das varidveis originais e ndo correlacionadas, onde o primeiro
tem maior importancia, pois retém a maior parte da variagdo total contida nos dados originais.
A importancia do componente principal é determinada pela sua contribuicdo na proporcéao da
variancia total explicada pelo componente. A contribuicdo C; de cada componente principal Y
é expressa em porcentagem, sendo estimada pela divisao da variancia de Y; pela variancia total.
O resultado representa a proporg¢éo da variancia total explicada pelo componente principal Yi.

Ci=———x 100
| Zle Ai

4.6.4 Estimativa do Ganho esperado com a sele¢édo

Apos a selecdo dos genotipos com melhor desempenho de acordo com a andlise de

componentes principais foi possivel realizar as estimativas de ganho esperado com a selecéo.
O diferencial de selecdo (ds) foi calculado a partir da diferenca entre a média das
progénies de melhor desempenho fenotipico na variavel de maior importancia segundo a analise
de componentes principais (Ms), e a média original do conjunto de dados (Mo) sendo utilizado
uma intensidade de selecao de 30% sobre o numero total de progénies de cada experimento. A

estimativa do ganho genético ou progresso com a selecao artificial foi estimado pela formula:
GS=h2*ds

E o0 ganho esperado com a sele¢cdo em porcentagem:

GS
GS%= M. x100

0

Todas as analises foram realizadas utilizando o programa GENES (CRUZ, 2013).



5 RESULTADOS E DISCUSSAO
5.1 Milho superdoce
5.1.1 Estimativa dos parametros genéticos

O uso de estimativas de parametros genotipicos e fenotipicos em programas de
melhoramento sdo de extrema importancia para a tomada de decisdo pelos melhoristas. Os
valores obtidos na analise (Tabela 2) demonstram que para a maioria das variaveis analisadas,
a variancia genetica (6,) foi superior a variancia ambiental (82) com excecdo das variaveis
altura de insercéo de espiga (AIE), altura de plantas (AP) e porcentagem de espigas comerciais

(%ESPC), evidenciando a grande contribuicdo dos fatores genéticos na expressdo fenotipica.

Tabela 2. Estimativa da variancia fenotipica (%), variancia genética (af,), variancia ambiental (82), herdabilidade
no sentido amplo (h2), coeficiente de variacio genético (CV,), coeficiente de variagdo ambiental (CV.)
e quociente b para as variaveis avaliadas nas progénies de milho superdoce. Ponta Grossa, 2017.

Variaveis” & 52 5; h*  CVy CV. b
AIE (cm) 0,009 0,006 0,003 3559 634 14,74 0,43
AP (cm) 0,011 0,008 0,004 33,08 3,36 8,20 041

NTESP 73192747 22646307 50546440 69,06 17,69 20,57 0,86
NTESPC 41352321 15952573 25399748 61,42 17,39 23,82 0,73

CESPC (cm) 0,39 0,18 0,20 52,14 2,62 4,37 0,60
DESPC (cm) 0,031 0,015 0,016 51,68 2,72 453 0,60

%ESPC 0,005 0,004 0,001 17,41 411 1522 0,27
REND (t hat) 1,82 0,81 1,01 55,28 16,2 25,31 0,64
DEFM (dias) 2,60 1,16 1,44 55,35 1,62 2,53 0,64
DEFF (dias) 7,71 2,04 5,67 73,50 3,15 3,28 0,96

“(AIE) altura de insercdo de espiga, (AP) altura de plantas, (NTESP) nimero total de espigas, (NTESPC) nlimero
total de espigas comerciais, (CESPC) comprimento de espigas comerciais, (DESPC) didmetro de espigas
comerciais, (YESPC) porcentagem de espigas comerciais, (REND) rendimento de espigas ha, (DEFM) ciclo
masculino e (DEFF) ciclo feminino.

O coeficiente de herdabilidade indica diretamente a propor¢do herdavel da
variabilidade total, sendo que a estimativa deste parametro guia o melhorista na escolha de
métodos e na intensidade de selecéo a ser usada, assim como, permite prever as estimativas de
ganho genético a serem obtidos através da selecdo artificial (CARVALHO et al., 1981).

Os valores estimados de herdabilidade no sentido amplo (h2) variaram de 17,41 para
a porcentagem de espigas comerciais (%ESPC) a 73,50% para o ciclo feminino (DEFF), com
valores acima de 50% para as caracteristicas: nimero total de espigas (NTESP), nimero total

de espigas comerciais (NTESPC), comprimento de espigas comerciais (CESPC), diametro de
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espigas comerciais (DESPC), rendimento de espigas por hectare (REND) e ciclo masculino
(DEFM). Estas estimativas sdo semelhantes as observadas por Freitas et al. (1998) que
obtiveram valores de herdabilidade no sentido amplo de 74,40% para florescimento masculino
e 46,70% para tamanho de espigas (comprimento) ao avaliar 199 progénies de meios-irméos de
uma populacdo de milho doce cristal. Dagla et al. (2015) avaliando 45 hibridos de milho doce
estimaram coeficientes de herdabilidade para produtividade de 61,20 e de 57,30% para o
comprimento de espigas, para as variaveis fenotipicas altura de plantas, altura de insercéo de
espigas, numero de fileiras de grdos e variaveis ligadas a composicdo quimica tiveram
coeficientes de herdabilidade acima de 60%, indicando que grande proporc¢éo da variabilidade
para estas caracteristicas € devido aos efeitos genéticos. A variabilidade genética presente em
um conjunto de 50 hibridos de milho tipo doce foi avaliada por Suhaisini, Ravikesavan e
Yuvaraja (2016) através de 18 variaveis relacionadas a arquitetura de planta, produtividade,
eficiéncia fotossintética e composicdo quimica de grdos. Nove varidveis demonstraram
coeficientes de herdabilidade superior a 75%, sendo que as variaveis eficiéncia fotossintética,
acucares totais, agucares ndo redutores, altura de plantas, peso seco e fresco de espigas e altura
de insercdo de espigas obtiveram as maiores estimativas, chegando a 97,40%.

A estimativa do quociente b, que é dado pela razdo entre o coeficiente de variacio
genético e ambiental, também pode auxiliar o melhorista quanto a condugdo do programa de
melhoramento. Segundo Cruz, Regazzi e Carneiro (2004) quando a estimativa for > 1 ¢ um
indicativo de precisdo experimental na coleta dos dados bem como de situacdo bastante
favoravel para a selecdo artificial de fontes com aptiddo para a producdo de milho verde doce.
Para todas as variaveis analisadas o quociente b apresentou valores inferiores a 1, porém para
o ciclo feminino (DEFF) e o numero total de espigas (NTESP) as estimativas foram de 0,86 e
0,96, respectivamente. Progénies de meios-irmaos com maior destaque nestas variaveis podem
ser selecionados, sendo provavelmente vantajosos no processo de selecdo do programa de

melhoramento genético.

5.1.2 Estimativas de correlagdo

As estimativas dos coeficientes de correlacdo genética e fenotipica demonstraram o
grau de associagdo entre as caracteristicas avaliadas, indicando que a selecdo direcionada de
um determinado caréater simultaneamente tera resposta correlacionada a outros caracteres nas
proximas geracOes. Segundo Rodrigues et al. (2011) essas associa¢Bes quantificam a

possibilidade de ganhos indiretos por selecdo baseada em caracteres correlacionados.
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As estimativas de correlacfes fenotipicas entre as variaveis foram, na maioria dos
casos, mais elevadas que as estimativas de correlacdo genética (Tabela 3), padrdo inverso ao
encontrado por Dagla et al. (2015), os quais observaram que as correlagdes genotipicas foram
superiores. Valores de coeficiente de correlacdo genotipica comparativamente maiores do que
fenotipica, indicam que, embora exista um alto grau de associacao entre duas variaveis a nivel
genotipico, a associagdo fenotipica € diminuida devido a influéncia do meio ambiente. As
associacOes das varidveis altura de insercao de espiga (AIE) com altura de plantas (AP), nimero
total de espigas (NTESP) com numero total de espigas comerciais (NTESPC) e com rendimento
de espigas por hectare (REND), foram as que obtiveram as maiores correlacdes fenotipicas,
com coeficientes de 0,82, 0,90 e 0,94, respectivamente. Além das mesmas variaveis destacadas
para a correlacdo fenotipica, para as correlagdes genotipicas também foram observadas
correlacdes de 0,68 e 0,66 entre 0 comprimento de espigas comerciais (CESPC) e o ciclo
masculino (DEFM) e feminino (DEFF) e de 0,74 entre o ciclo masculino (DEFM) e o ciclo
feminino (DEFF) (Tabela 3).

Ao estimar a correlacdo genética entre as variaveis estudadas em 44 hibridos de milho
doce para o gene shrunken (sh2), Solomon, Martin e Zeppa (2012) estimaram correlacdo de
0,70 entre altura de plantas e altura de insercdo de espigas. Entre dias até a emissdo da espiga
até a maturidade de 0,89, porém os autores relataram que o grau de associa¢do na maioria dos
casos ndo era forte o suficiente para ter aplicacfes praticas nos programas de melhoramento
genético, pois a maioria dos valores foi de baixa magnitude. Semelhantemente, Dagla et al.
(2015) encontraram valores de correlacdo genotipica de 0,67 entre altura de plantas e insercéo
de espiga e de 0,90 para correlacdo entre ciclo masculino e feminino. Suhaisini, Ravikesavan e
Yuvaraja (2016) estimaram correlacdo de alta magnitude entre ciclo masculino e feminino
(0,95), entre comprimento e diametro de espigas (0,93) e entre didmetro de espigas e massa

verde de espigas (0,91).

5.1.3 Dissimilaridade genética e agrupamento pelo método UPGMA

A dissimilaridade genética entre as progénies de milho superdoce e das testemunhas
foi obtida utilizando-se a distancia quadrada generalizada de Mahalanobis (D?). Os resultados
evidenciaram que as maiores distancias ocorreram entre as progénies 36 e 87 com D?= 83,82,
sendo a maior similaridade observada entre as progénies 27 e 49 com D?= 0,63. Para os hibridos
comerciais Sakata HS foi constatada a maior distancia com a progénie 10 com D?= 51,50,

enquanto que para Sakata HT com a progénie 87, com D?= 53,40 e Tropical Plus com a progénie
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36 com D?= 45,48, Ja para as variedades comerciais, a maior distancia encontrada para Azteca
foi com a progénie 81 com D?= 46,32 e para Cativerde (milho comum) com a progénie 80 com
D2= 63,10 (dados ndo apresentados).

Tabela 3. Coeficientes de correlagéo fenotipica e genotipicas entre as varidveis avaliadas do conjunto de progénies
de milho superdoce. Ponta Grossa, 2017.
Correlagdes Fenotipicas
Variaveis” AIE AP NTESP NTESPC CESPC DESPC %ESPC REND DEFM DEFF

AIE (cm) 1,00 0,82 0,35 0,42 0,00 -0,01 0,15 0,42 0,23 0,08
AP (cm) 1,00 0,28 0,35 0,10 0,08 0,17 0,38 0,19 0,02
NTESP 1,00 0,90 -0,36 -0,35 -0,26 0,80 -0,09 -0,20
NTESPC 1,00 -0,25 -0,25 0,14 0,94 -0,08 -0,15
CESPC (cm) 1,00 0,32 0,26 -0,09 0,38 0,38
DESPC (cm) 1,00 0,16 0,00 0,02 0,10
%ESPC 1,00 0,25 0,07 0,16
REND (t ha) 1,00 -0,09 -0,14
DEFM (dias) 1,00 0,70
DEFF (dias) 1,00

Correlagdes Genotipicas
Variaveis” AIE AP NTESP NTESPC CESPC DESPC %ESPC REND DEFM DEFF
AIE (cm) 1,00

AP (cm) 082 1,00
NTESP 032 014 1,00
NTESPC 041 018 098 1,00

CESPC(cm) 0,13 0,38 -0,49 -0,27 1,00

DESPC (cm) -0,03 0,20 -0,54 -0,34 0,41 1,00

%ESPC 0,22 0,03 -061 -0,47 1,11 0,68 1,00

REND (tha') 041 0,24 0,84 0,95 -0,10 0,00 -0,15 1,00

DEFM (dias) 0,55 041 -0,16 -0,11 0,68 0,00 0,36 -0,15 1,00

DEFF (dias) 0,00 -0,00 -0,30 -0,22 0,66 0,21 054 -0,21 0,74 1,00
“(AIE) altura de insercdo de espiga, (AP) altura de plantas, (NTESP) nimero total de espigas, (NTESPC) niimero
total de espigas comerciais, (CESPC) comprimento de espigas comerciais, (DESPC) didmetro de espigas

comerciais, (%ESPC) porcentagem de espigas comerciais, (REND) rendimento de espigas ha, (DEFM) ciclo
masculino e (DEFF) ciclo feminino.

Paixdo et al. (2008), ao testar seis populacdes de milho no Estado de Alagoas,
verificaram valores maximos de dissimilaridade D?= 67,27 entre as populages Alagoano e Asa
Branca (BR 5033) e D?= 61,63 entre S3o Luis e Asa Branca (BR 5033). E sabido que a
utilizacdo de populagdes com grandes distancias genéticas oportuniza o ganho heterdtico e a
manifestacdo de genotipos superiores em geracOes segregantes. Nestes sentido, Oliboni et al.
(2012) ao avaliar 12 hibridos comerciais, seus intercruzamentos (66 hibridos resultantes), e trés
testemunhas (P30R50, AS1560 e DKB214) observaram distancias de até D?= 406,70 entre 0s

hibridos DKB234 e 2B688 indicando uma elevada divergéncia genética entre 0s acessos,
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refletindo em elevados coeficientes de herdabilidade representando o maior ganho em
rendimento entre os gendtipos avaliados.

A contribuicdo relativa de cada variavel para a formacao da divergéncia genética teve
como variavel mais influente o nimero total de espigas comerciais (NTESPC) com 28,51%
como mostrado na Tabela 4. Por outro lado, as variaveis numero total de espigas e rendimento
de espigas tiveram somadas apenas 3,58% de contribui¢do, podendo ser excluidas, j& que
apresentaram alta correlacéo residual com a variavel de maior contribuicéo, que esta ligada ao

potencial produtivo da planta.

Tabela 4. Contribuicdo relativa (S.j) de cada variavel para a formacéo da divergéncia genética pelo método de
Singh (1981) associados ao conjunto de progénies de milho superdoce. Ponta Grossa, 2017.

Variavel” S, Valor (%)
AIE (cm) 5674,29 9,28
AP (cm) 5052,80 8,26
NTESP 1515,01 2,48
NTESPC 17436,96 28,51
CESPC (cm) 5598,23 9,15
DESPC (cm) 4820,42 7,88
%ESPC 4518,44 7,39
REND (t ha) 671,30 1,10
DEFM (dias) 4497,41 7,35
DEFF (dias) 11375,84 18,60

“(AIE) altura de insercéo de espiga, (AP) altura de plantas, (NTESP) nimero total de espigas, (NTESPC) nimero
total de espigas comerciais, (CESPC) comprimento de espigas comerciais, (DESPC) diametro de espigas
comerciais, (%ESPC) porcentagem de espigas comerciais, (REND) rendimento de espigas ha, (DEFM) ciclo
masculino e (DEFF) ciclo feminino.

Estes resultados concordam com os encontrados por Rotili et al. (2012). Os autores
avaliaram oito caracteristicas em 81 geno6tipos de milho e observaram que a variavel que mais
contribuiu para a formacao da divergéncia genética foi o rendimento de espigas com 21,80%,
seguida das variaveis diametro de espigas (13,7%) e altura de espigas (13,30%). Por outro lado,
os estudos de Paixao et al. (2008) demonstraram que a variavel altura de plantas foi a que mais
contribuiu para a formacdo da divergéncia com 49,56%, sendo que a variavel produtividade foi
responsavel por somente 7,85% da formacao.

A partir das distancias obtidas entre os genotipos foi possivel, através da anélise de
agrupamento de ligacdo média entre grupos (UPGMA), a formacdo de um dendrograma para a
visualizagdo da formacgdo de grupos heterdticos (Figura 1). No dendrograma observa-se a

formacao de sete grupos, dentre os quais foram distribuidas 78 progénies de meios-irméos mais
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trés testemunhas comerciais. O ponto de corte foi estabelecido pelo método de Mojena (1977),
a partir de uma constante k = 0,48, sendo determinado em 22,70% de dissimilaridade genética.

O primeiro grupo reuniu a testemunha comercial Tropical Plus e a progénie 83. No
grupo Il além da testemunha comercial Sakata HS foram alocadas as progénies 34 e 32. Os
grupos Il e 1V agruparam duas progénies cada, seguidos dos grupos V e VI que agruparam 5
e 14 progénies, respectivamente. O maior grupo foi o VIl com 53 geno6tipos, sendo 52 progénies
de meios-irmaos e o hibrido comercial Sakata HT. As progénies 68, 81, 11, 82, 10 e 8 e as
testemunhas comerciais Azteca e Cativerde ficaram isoladas no dendrograma ndo sendo
alocadas em nenhum grupo (Tabela 5). Genotipos que ndo constituem nenhum grupo apontam

na direcdo de que tais individuos apresentam uma alta divergéncia em relacdo aos demais.

Tabela 5. Composicdo dos grupos de progénies de milho superdoce obtidos a partir da anélise de agrupamento
pelo método UPGMA com base na distdncia quadrada generalizada de Mahalanobis. Ponta Grossa,
2017.

Grupos N” Genotipos
I 2 Tropical 83

] 3 SakataHS 34 32

11} 2 52 7

v 2 80 30

Vv 5 22 78 18 60 15

VI 14 69 5 12 77 17 74 73 25 14 4
13 2 84 76
67 19 39 29 35 SakataHT 51 3 71 24
65 50 61 16 1 54 33 36 58 38

VI 53 43 59 45 79 63 40 47 48 23 56
42 31 53 6 20 9 72 70 64 75
46 66 44 37 62 26 57 21 55 41
28 49 27

NA™ 9 87 68 Cativerde 81 11 Azteca 82 10 8

“N nimero de geno6tipos que compde o grupo. ™ N&o agrupados.



SAKATA HT

52
10
32
34
SAKATA HS
83
TROPICAL
82
AZTECA
"
8

Vi

N m—i

I——'— HE

44

68
87

Figura 1. Agrupamento das progénies de meios-irmdos de milho superdoce e testemunhas através do método

UPGMA a partir da distncia quadrada generalizada de Mahalanobis (D?). Ponta Grossa, 2017.
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5.1.4 Agrupamento pelo método de Otimizacdo de Tocher

No agrupamento obtido pelo método de Otimizacdo de Tocher a partir da distancia
quadrada generalizada de Mahalanobis, os 90 gendtipos avaliados para a producao de milho
verde superdoce foram alocados em cinco grupos. O maior agrupamento contendo 66 progénies
além do hibrido comercial Sakata HT foi estabelecido no grupo I. JaA no grupo Il foram alocadas
seis progénies. Em seguida, o grupo Ill alocou as progénies 32, 34 e 83 e as testemunhas
comerciais Sakata HS e Tropical Plus. O grupo IV e V foram formados cada um por dois
gendtipos, sendo que no grupo V agruparam-se a progénie 82 e a testemunha comercial Azteca
(Tabela 6). As progénies 11, 8, 68, 80, 10, 81 e 87 e a testemunha Cativerde permaneceram
isoladas, ndo sendo agrupadas pelo método de Tocher. Segundo Rotili et al. (2012) individuos
isolados de grupos sdo 0s que apresentam maior divergéncia dentro do conjunto avaliado. Neste
sentido, podem ser identificados os genotipos mais divergentes visando futuros esquemas de

recombinacéo, facilitando a projecédo dos trabalhos de melhoramento.

Tabela 6. Composicdo dos grupos de progénies de milho superdoce obtidos a partir da analise de agrupamento
pelo Método de Otimizacdo de Tocher baseado na distancia quadrada generalizada de Mahalanobis.
Ponta Grossa, 2017.

Grupo N° Genotipos
27 49 28 21 26 57 41 62 44 55 64 46
72 6 9 53 37 17 73 77 79 47 63 3
58 45 70 75 66 38 25 19 56 51 50 23
! Sakata HT 35 1 24 16 61 54 5 60 84 29 30
33 12 18 36 78 22 31 40 20 43 42 48
39 67 59 15 65 74 71
1| 6 4 14 2 13 76 69
I 5 32 34  SakataHS Tropical 83
v 2 7 52
V 2 82 Azteca
NA™ 8 11 8 68 Cativerde 80 10 81 87

“N (niimero de gendtipos que compde o grupo). * N&o agrupados.

Dotto et al. (2010) avaliaram 24 geno6tipos comerciais de milho superdoce quanto a
adaptacao a diferentes condigdes climaticas e verificaram a formacao de oito grupos heteroticos
pelo método de Otimizagdo de Tocher. Segundo os autores a grande divergéncia genética

encontrada entre as cultivares € principalmente devida a sua origem e a composi¢do genética
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diferenciada entre elas (cultivares de polinizacdo aberta, hibridos simples, duplos e triplos).
Segundo os autores as informagdes obtidas com relagdo a divergéncia genética sdo importantes
para direcionar os programas de melhoramento quanto ao nivel de variabilidade que seréo
observados dentro dos cruzamentos realizados entre as cultivares.

Quando comparados os métodos de agrupamento, verifica-se que o padrédo apresentado
pelo método UPGMA demonstra um padrdo semelhante quando comparado a Otimizagdo de
Tocher. Algumas progénies foram realocadas em um dnico grupo como no caso do grupo il
(Tocher) que reuniu progénies que anteriormente formavam dois grupos distintos pelo método
UPGMA (Tabelas 5 e 6).

A andlise das médias fenotipicas das variaveis nos respectivos grupos gerados pelo
método de Otimizacédo de Tocher estdo apresentados na Tabela 7. O grupo I, com maior nimero
de gendtipos (67), apresentou em média 0 maior nimero de espigas comerciais, 0 que
influenciou diretamente no rendimento médio do grupo. O grupo Il demonstrou, de maneira
geral, desempenho mediano quando comparado aos demais. O grupo 111 destacou-se pelo maior
aproveitamento percentual de espigas comerciais, apesar do baixo desempenho no rendimento
de espigas. O grupo IV formado por duas progénies, apresentou maior precocidade tanto para
o ciclo masculino quanto para o feminino. J& para o grupo V, formado pela progénie 82 e a
testemunha comercial Azteca foi possivel observar a menor estatura de planta (AP) e insercdo
de espiga principal (AIE) (Tabela 7).

Tabela 7. Desempenho médio dos grupos de progénies de milho superdoce obtidos pelo Método de Otimizacao de
Tocher para as variaveis avaliadas. Ponta Grossa, 2017.

Variaveis Grupo | Grupo Il Grupo I Grupo IV Grupo V
AIE (cm) 0,89 0,86 0,90 0,87 0,69
AP (cm) 1,83 1,80 1,88 1,78 1,71

NTESP 41.563,02 37.577,15 25.092,59 42.129,64 24.537,04

NTESPC 29.795,47 28.086,42 20.185,18 27.314,82 18.518,50
CESPC (cm) 17,04 17,09 17,97 15,83 17,81
DESPC (cm) 4,65 4,59 4,80 4,23 4,78
%ESPC 72,56 75,81 82,74 64,97 69,00
REND (t hat) 6,37 5,85 4,84 5,53 4,33
DEFM (dias) 73,81 74,11 76,40 72,17 77,33
DEFF (dias) 74,70 80,00 79,47 73,50 78,50

‘N 67 6 5 2 2

(AIE) altura de insercdo de espiga, (AP) altura de plantas, (NTESP) nimero total de espigas, (NTESPC) nimero
total de espigas comerciais, (CESPC) comprimento de espigas comerciais, (DESPC) didmetro de espigas
comerciais, (YESPC) porcentagem de espigas comerciais, (REND) rendimento de espigas ha, (DEFM) ciclo
masculino e (DEFF) ciclo feminino. "N (nimero de genétipos que compde o grupo).
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A exploracdo da divergéncia genética em populacdes ou grupos de individuos €é de
grande importancia para a manutencgéo dos programas de melhoramento. Entretanto, a presenca
de elevada quantidade de gendtipos similares, reduz a possibilidade de obtencdo de hibridos
interpopulacionais ou intergrupos. Assim, a escolha de grupos com maiores divergéncias,
podem explorar, de forma mais eficiente, a heterose através de cruzamentos entre individuos
contrastantes (ROTILI et al., 2012). O cruzamento entre individuos de um mesmo grupo, pode
resultar em baixa heterose, por isso, recomenda-se que 0s cruzamentos sejam realizados entre
gendtipos de grupos distintos, a fim de se obter maior ganho (PAIXAO et al., 2008).

A escolha de genotipos do grupo I, IV e V para recombinacdo poderia ampliar a
frequéncia dos alelos favoraveis para producdo de milho superdoce, ja que o0s dois grupos
contam com genotipos que demonstraram superioridade em plantas de menor porte e insercao
de espigas e elevado rendimento produtivo associado a precocidade. Os estudos de Oliboni et
al. (2012) confirmaram que ao cruzar hibridos altamente divergentes (2B688 x DKB234), foi
possivel observar um aumento de 1,90 t ha™* sobre a média dos parentais hibridos, representando
uma heterose de 16,60%. Por outro lado, Solomon, Martin e Zeppa (2012) afirmam que a
diversidade genética encontrada entre acessos, pode ndo garantir o desenvolvimento de hibridos
melhorados. Para tanto o progresso depende da sensibilidade do melhorista em identificar
combinagOes parentais especificas que contribuam para o aumento da heterose (ROTILI et al.,
2012).

5.1.5 Anaélise de componentes principais

A partir da analise de componentes principais foi possivel a redu¢do da dimensao das
dez variaveis fenotipicas iniciais, mensuradas nos 90 genotipos de milho superdoce (progénies
de meios-irmé&os e testemunhas), em trés componentes principais (CP’s), 0s quais explicaram
71,67% da variancia fenotipica total das variaveis estudadas (Tabela 8). Esta porcentagem &
considerada adequada levando em consideracdo o nimero de variaveis analisadas, bem como
0 nimero de progénies em avaliacdo. Souza (2015) ao avaliar a diversidade de 29 variedades
crioulas de milho doce e adocicado no Oeste de Santa Catarina, verificou que o0s dois primeiros
componentes principais explicaram juntos 44% da variagdo ocorrida entre as variedades.
DoVale, Fritsche-Neto e Silva (2011) obtiveram 82,50% de variancia acumulada pelos trés

primeiros componentes principais na avaliacdo de milho verde e minimilho.
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Tabela 8. Estimativas dos autovalores 2; associados aos componentes principais, importancia relativa ; (%) e a
variancia fenotipica total acumulada (%). Ponta Grossa, 2017.

% Variancia

Componentes A A (%) Acumulada
CP1 3,38 33,78 33,78
CP2 2,52 25,22 59,00
CP3 1,27 12,67 71,67
CP 4 1,06 10,61 82,28
CP5 0,77 7,67 89,95
CP6 0,57 5,69 95,64
CP7 0,26 2,63 98,27
CP8 0,13 1,34 99,61
CP9 0,03 0,28 99,89
CP 10 0,01 0,11 100,00

As variaveis mais importantes para formacdo dos componentes principais sao
identificados através dos coeficientes dos autovetores obtidos pela analise. O sinal dos
autovetores (+ ou -), indica que 0s genotipos com maiores escores positivos (+) obterdo
desempenho superior para as caracteristicas com autovetores (+) e menor expressividade para
as variaveis com autovetores (-), e vice-versa.

O maior coeficiente dos autovetores no CP1 demonstrou que a variavel REND (0,69)
foi a de maior influéncia na formacdo deste componente, estando negativamente relacionada
com as variaveis NTESPC (-0,45) e AP (-0,39) (Tabela 9). As progénies com maiores escores
para o CP1 apresentaram os maiores rendimentos associado ao menor numero de espigas
comerciais e menor estatura de plantas.

No CP2 os maiores coeficientes dos autovetores foram obtidos para as caracteristicas
REND (0,70), NTESPC (0,45) e AP (0,41) (Tabela 9). Os sinais dos autovetores evidenciaram
associacdo positiva entre as variaveis que melhor explicam este componente. Para o terceiro
componente principal o maior coeficiente de autovetor foi obtido para DEFM (0,61), seguido
de AIE e DEFF (0,50) ambos associados positivamente ao CP3. Verificou-se que os gendtipos
gue obtiveram o menor escore para este GUltimo componente obtiveram ciclo reduzido e baixa
altura de insercéo de espiga, caracteres desejados a aptidao para milho verde. Ciclos mais curtos
reduzem o tempo para a colheita e a insercao de espigas mais baixa, além de auxiliar na colheita,

reduz o risco de quebra do colmo, devido ao peso das espigas.
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Tabela 9. Autovetores associados aos trés primeiros componentes principais e importancia relativa de cada variavel
para a formacgdo do componente principal. Ponta Grossa, 2017.

Varidvei CP1 CP2 CP3

arlavets Autovetor % Autovetor % Autovetor %
AIE (cm) -0,29 8,39 0,24 5,83 0,50 25,11
AP (cm) -0,39 14,97 0,41 16,79 -0,09 0,75
NTESP -0,17 2,94 0,27 7,11 -0,25 6,34
NTESPC -0,45 19,95 0,45 20,58 -0,03 0,10
CESPC (cm) 0,14 1,84 -0,09 0,78 0,21 4,58
DESPC (cm) 0,07 0,51 0,01 0,00 0,07 0,45
%ESPC -0,19 3,43 -0,02 0,05 0,02 0,05
REND (t hat) 0,69 47,94 0,70 48,79 0,06 0,30
DEFM (dias) -0,01 0,01 -0,02 0,05 0,61 36,88
DEFF (dias) -0,02 0,03 -0,02 0,04 0,50 25,44

(AIE) altura de insercdo de espiga, (AP) altura de plantas, (NTESP) nimero total de espigas, (NTESPC) nimero
total de espigas comerciais, (CESPC) comprimento de espigas comerciais, (DESPC) diametro de espigas
comerciais, (%ESPC) porcentagem de espigas comerciais, (REND) rendimento de espigas ha*, (DEFM) ciclo
masculino e (DEFF) ciclo feminino.

A projecdo grafica dos escores dos componentes principais demonstrou uma dispersao
mais a direita no primeiro componente principal para o grupo | (67 genotipos agrupados pelo
método de Otimizacdo de Tocher), refletindo em melhor desempenho para o rendimento de
espigas, menor prolificidade associada a menor estatura (Figura 2). Alguns genotipos foram
plotados mais afastados do conjunto, como, por exemplo, as testemunhas Cativerde (90),
Azteca (89) e Tropical Plus (88). Isso ocorre devido a diferenca entre a base genética das
progénies de meios-irm&os e as testemunhas, principalmente em relacéo a variedade Cativerde,
a unica recomendada para producdo de milho verde, a qual ndo apresenta o gene de carater
superdoce. A selecdo de progénies deve basear-se principalmente em caracteres relacionados a
produtividade, porém é de extrema importancia considerar a analise conjunta dos dados devido
as complexas interagdes genéticas existentes, pois associadas aos elevados valores de
rendimento podem estar ligadas variaveis que comprometem o bom desenvolvimento da cultura
e prejudicam o potencial produtivo como a alta estatura, o ciclo tardio e caracteristicas
indesejaveis para a qualidade as espigas.

A analise de componentes principais foi utilizada como parametro para decidir quais
as progénies tiveram melhor desempenho médio, uma vez que 0s autovetores que mais
contribuiram para formac&o do primeiro componente principal foram REND, NTESPC e AP.
Assim, foram escolhidas as 27 progénies que obtiveram maior destaque positivo para estas

variaveis, simbolizando uma intensidade de selecdo de 30% sobre o conjunto inicial. Na Tabela
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10 sdo apresentados os resultados dos coeficientes de herdabilidade e dos ganhos esperados

com a selecdo artificial.
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Figura 2. Dispersdo gréfica dos escores do conjunto de progénies de meios-irmdos de milho superdoce e
testemunhas para os trés primeiros componentes principais. Ponta Grossa, 2017.

Em relacdo ao ganho percentual com a selecdo artificial, as varidveis NTESP
(10,60%), NTESPC (12,62%) e REND (11,96%) foram as que obtiveram os maiores valores
percentuais a partir da andlise. Estas trés variaveis, que estdo correlacionadas ao potencial
produtivo, somam juntas 35,18% de possiveis ganhos com a selecdo realizada. De modo
semelhante, Dagla et al. (2015) observaram que as varidveis numero de espigas por planta,
didmetro de espigas e peso de 100 graos para hibridos de milho doce foram as que apresentaram
as maiores estimativas de ganho com a selegéo, com 49,30; 13,20 e 12,70%, respectivamente
ao utilizar intensidade de selecdo de apenas 5%. Suhaisini, Ravikesavan e Yuvaraja (2016)
obtiveram estimativas de ganhos esperados com a selecdo em 45,10% na variavel massa de

espigas verdes, 41,60% em produtividade, além do valor de 49,10% estimado para agucares
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totais e 83,20% para acgucares redutores, embora neste trabalho ndo foi informada qual a

intensidade de selecéo utilizada pelos autores.

Tabela 10. Estimativas de parametros genéticos associados ao conjunto de progénies de milho superdoce
selecionadas a partir dos escores do CP1. Ponta Grossa, 2017.

Variaveis Ys Yo h? ds GS GS%
AIE (cm) 0,93 0,89 0,36 0,04 0,02 1,70
AP (cm) 1,87 1,83 0,33 0,04 0,01 0,71

NTESP 46.358,03  40.190,63 0,69 6.167,40  4.259,20 10,60
NTESPC 34.938,27 28.981,48 0,61 5.956,79  3.658,66 12,62

CESPC (cm) 17,05 17,08 0,52 -0,03 -0,02 -0,10
DESPC (cm) 4,61 4,63 0,52 -0,03 -0,01 -0,28

%ESPC 0,76 0,73 0,17 0,03 0,01 0,65
REND (thal) 7,53 6,19 0,55 1,34 0,74 11,96
DEFM (dias) 74,00 74,01 0,55 -0,01 -0,01 -0,01
DEFF (dias) 75,26 75,49 0,74 -0,24 -0,18 -0,23

(Yo) média original, (Ys) média das progénies selecionadas, (h?) herdabilidade no sentido amplo, (ds) diferencial
de selecdo, (GS) ganho esperado com a selegdo e (GS%) ganho esperado com a selegdo em porcentagem, (AIE)
altura de insercdo de espiga, (AP) altura de plantas, (NTESP) nimero total de espigas, (NTESPC) nimero total de
espigas comerciais, (CESPC) comprimento de espigas comerciais, (DESPC) diametro de espigas comerciais,
(%ESPC) porcentagem de espigas comerciais, (REND) rendimento de espigas ha, (DEFM) ciclo masculino e
(DEFF) ciclo feminino.

As estimativas de herdabilidade juntamente com o ganho estimado com a selecdo sao
mais Uteis para prever o ganho com selecdo do que as estimativas de herdabilidade sozinhas.
No entanto, nem sempre uma caracteristica que apresenta alta herdabilidade sempre obtera uma
reposta positiva no determinado atributo (JOHNSON; ROBINSON; COMSTOCK 1955).
Segundo Resende (2002) o ganho genético mede o aprimoramento da geracdo que esta sendo
selecionada em relacdo a anterior. Estimar o ganho genético ou progresso com a selecdo, ajuda
a estimar a eficiéncia dos métodos de selecdo empregados no desenvolvimento de novas
cultivares. O uso destes parametros € um dos mais importantes da genética quantitativa aplicada
no fitomelhoramento, pois auxilia a prever o possivel sucesso alcan¢ado com a selecdo artificial
(VENCOVSKY; BARRIGA, 1992; RANGEL et. al., 2000).

A combinacéo de maltiplas informacdes dentro da unidade experimental e selecéo de
gendtipos superiores com base em um complexo de varidveis, amplia a possibilidade de uma
selecdo mais promissora. Assim, a selecdo de gendtipos mais promissores ao mercado
consumidor baseando-se em varias caracteristicas a0 mesmo tempo oferece uma maior chance
de sucesso para o programa de melhoramento (RODRIGUES et al., 2011). Frente a isso, as

progénies 36, 15, 8, 38 e 60 foram as que se apresentaram mais promissoras para a aptidao para
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producdo de milho superdoce in natura, pois, além de se destacar para a maioria dos caracteres
avaliados, estas cinco progénies de meios-irmdos de milho superdoce demonstraram
rendimento de espigas superior a 8,50 t ha. Ugur e Maden (2015) ao avaliarem a produtividade
de milho doce em diferentes datas de plantio encontraram valores maximo préximos a 3,5t ha’
! de gréos, por outro lado Luz et al. (2014) ao verificar a produtividade de gen6tipos de milho
doce e milho verde encontraram nos acesos SWCO04; 06 e 08 (milho doce) como os mais
produtivos com valores entre 10,14 a 11,70 t ha™ de grdos. Ja para Oliveira Jr. et al. (2006) ao
avaliar genotipos de milho doce para producao de milho verde alcancou valor maximo de 7,80
t hal de espigas com o acesso H43IN. Tais resultados corroboram com os encontrados e

destacam o elevado potencial produtivo obtido pelas progénies selecionadas.

5.2 Milho verde crioulo

5.2.1 Estimativa dos parametros genéticos

Nas avaliag0es de progénies de meios-irméos, em grande parte, sdo realizados
estimativas da variancia genética aditiva, a herdabilidade e o ganho por selecdo (CARVALHO
et al.,, 2003). Assim, estimativas de médias, variancia genética ambiental e fenotipica,
herdabilidade e correlacdo entre as varidveis dos componentes priméarios e secundarios de
producdo auxiliam na selecdo dos genotipos para 0 uso nos programas de melhoramento
vegetal. As estimativas dos parametros genéticos para as variaveis analisadas evidenciaram que
a variancia genéetica (62) foi de maior magnitude que a variancia ambiental (82) em cinco das
dez variaveis analisadas: altura de insercdo da espiga principal, altura de planta, nimero total
de espigas comerciais, rendimento de espigas e dias da emergéncia ao florescimento masculino
(Tabela 11).

As estimativas de herdabilidade no sentido amplo (h?) tiveram amplitude de 22,58
para o ciclo feminino (DEFF) até 61,63% para a altura de planta (AP) (Tabela 11). Somente
duas variaveis obtiveram valores de herdabilidade acima de 55%, sendo a altura de insercdo de
espigas (AIE) com 56,01% e a altura de plantas (AP) com 61,63%. Estes resultados sdo
superiores aos observados por Souza et al. (2009) que avaliaram a performance agrondmica de
100 progénies de meios-irmdos de uma populacédo crioula de milho branco em trés locais
distintos. Os autores obtiveram estimativa de herdabilidade de 47% para as variaveis altura de
plantas e produtividade de gréos as quais apresentaram grande efeito da interagdo genoétipo x

ambiente, devido as diferentes condicOes climaticas dos locais de avaliagdo. Por outro lado,
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Rodrigues et al. (2011) ao analisarem oito linhagens e 28 hibridos de milho verde, para as
variaveis altura, produtividade, didmetro, comprimento de espigas e coloragdo de gréos,
estimaram coeficientes de herdabilidade superiores a 70%.

Tabela 11. Estimativa da variancia fenotipica (62), variancia genética (c”sf,), variancia ambiental (62), herdabilidade
no sentido amplo (h?), coeficiente de variacdo genético (CV,), coeficiente de variagdo ambiental (CV,)
e quociente b para as variaveis avaliadas nas progénies de milho crioulo. Ponta Grossa, 2017.

Variaveis” & 52 5, e CV, CV, b
AIE (cm) 0,01 0,01 0,01 56,01 5,81 8,94 0,65
AP (cm) 0,02 0,01 0,01 61,63 4,35 596 0,73

NTESP 39929817 20270976 19658841 49,23 8,43 14,79 0,557
NTESPC 38758828 19284211 19474617 50,25 10,53 18,16 0,58

CESPC (cm) 0,79 0,51 0,27 3494 3,53 8,40 0,42
DESPC (cm) 0,03 0,02 0,02 47,87 2,59 4,71 0,55

%ESPC 38,69 27,66 11,04 28,53 416 11,24 0,37
REND (t ha't) 1,58 0,76 0,82 51,98 11,58 19,30 0,60
DEFM (dias) 0,71 0,34 0,37 52,00 0,99 1,65 0,60
DEFF (dias) 0,70 0,54 0,16 22,58 0,60 194 031

“(AIE) altura de insercdo de espiga, (AP) altura de plantas, (NTESP) nimero total de espigas, (NTESPC) nlimero
total de espigas comerciais, (CESPC) comprimento de espigas comerciais, (DESPC) didmetro de espigas
comerciais, (YESPC) porcentagem de espigas comerciais, (REND) rendimento de espigas ha, (DEFM) ciclo
masculino e (DEFF) ciclo feminino.

Estimativas de herdabilidade proximas a 70% para altura de planta e altura de insercéo
de espigas também foram relatados por Andrade e Miranda Filho (2008) ao avaliarem progénies
de meios-irméos provenientes do acesso ESALQ-PB1. Entretanto, em medidas realizadas em
apenas um ambiente e/ou um ano de avaliacdo, podem se mostrar superestimadas sobre um ou
grupo de geno6tipos quando comparados a amostragens realizadas em varios locais/anos de
avaliacdo (ANDRADE; MIRANDA FILHO, 2008).

As variaveis ciclo feminino (DEFF), porcentagem de espigas comerciais (%ESPC) e
comprimento de espigas comerciais (CESPC) foram as que obtiveram os coeficientes mais
baixos para a herdabilidade com 22,58, 28,53 e 34,94%, respectivamente (Tabela 11),
demonstrando que o efeito ambiental teve grande influéncia na expressdo fenotipica destas
variaveis. Silva (2014) avaliou 96 progénies de meios-irméos oriundas de germoplasma de
milho crioulo quanto a aptiddo para a produgdo de milho verde e estimou coeficientes de
herdabilidade superiores a 55% para as variaveis ciclo masculino, feminino e nimero de fileiras

de gréos por espiga.
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Para todas as variaveis avaliadas o quociente b teve valores inferiores a 1, tendo 0s
valores mais elevados nas variaveis altura de insercao de espigas (AIE) e altura de plantas (AP)
com quociente b de 0,65 e 0,73, respectivamente. Estes resultados podem estar relacionados
com a influéncia do ambiente na expressdo fenotipica das caracteristicas avaliadas tendo em
vista que os valores dos coeficientes de variagdo genética se mostraram bastante reduzidos em
relacdo ao ambiental. Para as variaveis comprimento de espigas comerciais (CESPC),
porcentagem de espigas comerciais (%ESPC) e ciclo feminino (DEFF), o efeito ambiental foi
mais pronunciado, obtendo-se valores do quociente b de 0,42, 0,37 e 0,31, respectivamente
(Tabela 11).

A maioria das variaveis ligadas a produtividade sdo controlados por uma grande
quantidade de genes e sofrem influéncia das condi¢Ges ambientais, a avaliacdo dos coeficientes
de variagdo genotipica e fenotipica indicam a variabilidade contida na populacéo e pode ser
utilizada para prever os ganhos alcangados com a selecdo (BELLO et al., 2012). Valores acima
de 7% para CVy ja indicam uma alta probabilidade de sucesso com a selegdo artificial e,

consequentemente, influencia direta na estimativa do quociente b.

5.2.2 Estimativas de correlacdo

As estimativas de correlagdo genética e fenotipica revelam a influéncia ou ndo dos
mesmos genes em duas caracteristicas. A presenca de genes em comum pode aumentar o valor
fenotipico de duas caracteristicas, apresentando uma correlacdo positiva, € em outros genes
aumentam uma variavel fenotipica e reduzem a outra, evidenciando uma correlacéo negativa.
A andlise de correlagcdo mede a relacdo mutua entre varias caracteristicas da planta e determina
quais variaveis a selecdo artificial pode se basear para melhoria genética (HOSSAIN;
JOARDER, 1987). Esta informacéo pode facilitar a selecdo e reduzir o trabalho do melhorista
na selecdo de gendtipos promissores que possam atender as exigéncias do mercado consumidor
reduzindo o numero de caracteristicas a serem avaliadas, sem a necessidade de medicdes
adicionais (RODRIGUES et al., 2011). Portanto, a correlagdo entre variaveis pode determinar
quais variaveis podem ser apropriadas na selecdo na melhoria de uma caracteristica de heranca
complexa como por exemplo o rendimento de espigas (GHOSH et al., 2014).

As correlacOes fenotipicas entre as variaveis altura de insercéo de espiga (AIE) e altura
de plantas (AP), numero total de espigas (NTESP) e numero total de espigas comerciais

(NTESPC), numero total de espigas comerciais (NTESPC) e rendimento de espigas por hectare
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(REND), foram elevadas com valores variando de 0,82 a 0,90 (Tabela 12). Ja para as
correlagbes genotipicas, além dos caracteres correlacionados fenotipicamente, também
houveram correlagBes genotipicas elevadas entre o comprimento de espigas comerciais
(CESPC) e a porcentagem de espigas comerciais (YESPC) com correlacdo genotipica de 0,96
e de 0,83 para o comprimento de espigas comerciais (CESPC) e para o ciclo masculino
(DEFM), a varidvel (REND) também obteve alta correlagcdo com a variavel (%ESPC) na ordem
de 0,79 (Tabela 12). Os resultados alcangados neste trabalho concordam com os relatados por
Rodrigues et al. (2011), os quais observaram correlacdo genética de alta magnitude entre a
produtividade de espigas comerciais e empalhadas (0,88), porcentagem de espigas comerciais
e diametro de espigas (0,81) e porcentagem de espigas comerciais e comprimento de espigas
(0,80).

Tabela 12. Coeficientes de correlagdo fenotipica e genotipicas entre as variaveis avaliadas do conjunto de
progénies de milho crioulo. Ponta Grossa, 2017.
Correlacdes Fenotipicas
Variaveis” AIE AP NTESP NTESPC CESPC DESPC %ESPC REND DEFM DEFF

AIE (cm) 1,00 0,82 0,32 0,32 0,15 -0,04 0,12 0,29 0,27 0,14
AP (cm) 1,00 0,25 0,33 0,24 0,06 0,23 0,33 0,25 0,11
NTESP 1,00 0,86 0,04 -0,09 0,11 0,74 0,02 -0,04
NTESPC 1,00 0,14 -0,08 0,60 0,90 0,09 -0,09
CESPC (cm) 1,00 0,01 0,21 0,30 0,32 0,06
DESPC (cm) 1,00 -0,06 0,15 0,01 -0,03
%ESPC 1,00 0,59 0,13 -0,13
REND (t ha) 1,00 0,06 -0,08
DEFM (dias) 1,00 -0,13
DEFF (dias) 1,00

Correlagdes Genotipicas
Variaveis” AIE AP NTESP NTESPC CESPC DESPC %ESPC REND DEFM DEFF

AIE (cm) 1,00

AP (cm) 0,87 1,00

NTESP 054 035 1,00

NTESPC 044 045 094 1,00

CESPC (cm) 0,51 0,64 0,10 0,47 1,00

DESPC (cm) 0,05 0,18 -0,07 0,05 045 1,00

%ESPC 0,04 041 0,39 0,68 096 0,12 1,00

REND (thal) 046 053 0,85 0,97 051 0,26 079 1,00

DEFM (dias) 0,55 0,47 0,08 0,21 083 0,05 035 025 1,00

DEFF (dias) 0,50 0,46 -0,20 -0,16 026 003  -004 -007 -009 1,00

*(AIE) altura de insercéo de espiga, (AP) altura de plantas, (NTESP) niimero total de espigas, (NTESPC) nlimero
total de espigas comerciais, (CESPC) comprimento de espigas comerciais, (DESPC) diametro de espigas
comerciais, (YESPC) porcentagem de espigas comerciais, (REND) rendimento de espigas ha, (DEFM) ciclo
masculino e (DEFF) ciclo feminino.
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No trabalho realizado por Faluba et al. (2010) ao testar uma populacdo de milho em
trés locais distintos de Minas Gerias foi verificada alta correlagdo fenotipica entre as varidveis
altura de planta e altura de espigas (0,83), além destas varidveis, ocorreu também correlagédo
entre as variaveis rendimento e estatura de plantas, porém somente verificada em dois dos trés
ambientes de avaliacdo. Kinfe e Tsehaye (2015) também encontraram elevada correlagédo
fenotipica e genotipica entre as variaveis produtividade, estatura de planta e inser¢do da espiga
principal. Hefny (2011) ao avaliar 13 linhagens de milho em diferentes periodos de semeadura
(recomendada e tardia) encontrou correlacdes fenotipicas e genotipicas com valores proximos.
As varidveis diametro de espiga, massa de espigas por planta, fileiras de gréos por espiga e
grdos por fileira foram positivamente correlacionados a produtividade quando realizado na
época recomendada de semeadura, ndo sendo confirmado estes coeficientes quando a época de
semeadura foi mais tardia. Portanto, a interacdo e expressao de alelos pode ser influenciada pelo
ambiente, onde, a correlacdo entre dois caracteres pode ser alta em determinada regido ou
experimento, e em outra, com condi¢es ambientais diferentes, pode ndo haver correlagéo para

as mesmas varidveis em um mesmo germoplasma (FALUBA et al., 2010).

5.2.3 Dissimilaridade genética e agrupamento pelo método UPGMA

Através da distancia quadrada generalizada de Mahalanobis (D?) foi possivel verificar
a dissimilaridade genética entre as 98 progénies de meios-irmdos de milho crioulo e as
testemunhas comerciais. Os resultados evidenciaram maior similaridade entre as progénies 25
e 74 com dissimilaridade de apenas D?= 1,07, sendo a maior diferenca observada entre as
progénies 67 e 80 com D?= 53,56. Para a testemunha comercial AG1051 foi verificada a maior
distancia de D?= 33,40 com a progénie 80 enquanto que para a testemunha Cativerde a maior
distancia foi de D?= 37,38 com a progénie 67 (dados n&o apresentados).

Os valores de dissimilaridade encontrados por Simon, Kamada e Moitero (2012) ao
avaliar a divergéncia genética entre hibridos comerciais de milho avaliados no estado de Goiés
nas épocas de safra e safrinha, os autores estimaram valores variando de D?= 4,40 até D=
120,50 na safra e de D?= 170,90 na safrinha da cultura. Nardino et al. (2017) ao avaliarem 25
hibridos comerciais para producéo de milho em cinco locais distintos de avaliacéo verificaram
as menores distancias entre KSP1 e KSP14 na ordem de D?= 2,30 e a maior distancia ocorreu
entre os hibridos KSP6 e KSP22 com D?= 77,20. Elevados valores de dissimilaridade indicam
ampla variabilidade genética na populacdo avaliada, viabilizando assim a escolha dos acessos

mais contrastantes, visando a recombinacdo e obtencdo de genotipos mais heterdticos. Os
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resultados encontrados neste trabalho foram semelhantes aos de Silva et al. (2016) utilizando
progénies de meios-irmaos desta mesma base genética, onde a distancia quadrada generalizada
de Mahalanobis (D?) evidenciou maior similaridade entre as progénies 6 e 86 com D? de apenas
1,51. A maior dissimilaridade genética foi obtida entre o hibrido AG 1051 e a progénie 67 com
D?=109,66. De maneira geral, as testemunhas comerciais sempre apresentaram alta divergéncia
genética combinada a alguma progénie de meio-irmao estudada.

A contribuicdo relativa de cada variavel para a formacao da divergéncia genética esta
demonstrada na Tabela 13, sendo o numero total de espigas (15,18%) a variavel mais influente
na formacdo da divergéncia, seguida da altura de planta (14,02%) e do ciclo masculino
(13,04%). J& a variavel nimero total de espigas comerciais contribuiu com apenas 0,19% para
formacdo da divergéncia e pode ser excluida, tendo em vista que também tem alta correlacéo
residual com as variaveis nimero total de espigas e rendimento de espigas ha*. Resultados
semelhantes foram demonstrados a partir da avaliagdo de 58 acessos de milho do tipo
endosperma duro da cole¢do ndcleo da Embrapa Milho e Sorgo realizados por Netto et al.
(2004), onde as variaveis peso de mil graos (31,0%), altura da espiga (21,7%) e peso de espiga

(16,4%) foram as mais relevantes para a formacéao da divergéncia genética.

Tabela 13. Contribuicdo relativa (S.j) de cada varidvel para a formacao da divergéncia genética pelo método de
Singh (1981) associados ao conjunto de progénies de milho crioulo. Ponta Grossa, 2017.

Variavel* S Valor (%)
AIE (cm) 6666,83 11,01
AP (cm) 8494,71 14,02
NTESP 9194,87 15,18
NTESPC 114,71 0,19
CESPC (cm) 6155,18 10,16
DESPC (cm) 6326,69 10,44
%ESPC 5783,74 9,55
REND (t ha) 5711,42 9,43
DEFM (dias) 7898,81 13,04
DEFF (dias) 4227,31 6,98

“(AIE) altura de insercéo de espiga, (AP) altura de plantas, (NTESP) nimero total de espigas, (NTESPC) niimero
total de espigas comerciais, (CESPC) comprimento de espigas comerciais, (DESPC) didmetro de espigas
comerciais, (YESPC) porcentagem de espigas comerciais, (REND) rendimento de espigas ha, (DEFM) ciclo
masculino e (DEFF) ciclo feminino.

Para Simon, Kamada e Moitero (2012) as variaveis massa de mil graos, produtividade
e numero de grédos por fileira foram as variaveis mais importantes para a divergéncia genética
guando o experimento foi avaliado na safrinha. Coimbra et al. (2012) citaram as caracteristicas

altura de planta e o peso de mil grdos como as mais relevantes para a estimativa da divergéncia.
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A grande maioria dos trabalhos publicados concordam que varidveis ligadas ao rendimento e
altura de planta e espiga, sdo as que mais contribuem para a formacéao da divergéncia genética
e discriminacéo entre os diferentes acessos de milho. Entretanto, para os resultados obtidos por
Nardino et al. (2017), as varidveis profundidade de grdo (33,33%), didametro de sabugo
(18,22%), peso do sabugo (9,62%) e diametro da espiga (9,01%) foram as mais relevantes,
enquanto as variaveis prolificidade, nimero de grdos por fileira, altura de plantas e peso de
espigas somaram juntas apenas 4,37%. Neste sentido, Nagalakshmi, Kumari e Boranayaka
(2010) evidenciaram que a contribui¢do depende na maioria dos casos dos genotipos utilizados
no estudo e na influéncia que o ambiente exerce sobre a expressao fenotipicas dos caracteres.

A andlise de agrupamento através da metodologia de ligacdo média entre grupos
(UPGMA) possibilitou a formacdo de grupos de gendétipos de acordo com o indice de
dissimilaridade ilustrado no dendrograma da Figura 3.

O ponto de corte no dendrograma foi estabelecido pelo método de Mojena (1977), a
partir de uma constante k = 0,45, sendo determinado em uma dissimilaridade genética de
29,77% (Figura 3). As progénies 3, 29, 42, 45, 50, 57, 60, 62, 67, 72, 80 ndo foram agrupadas
e permaneceram isoladas (Figura 3).

No grupo | foram agrupadas sete progénies de meios-irmaos (30, 95, 49, 18, 89, 15 ¢
13) e no grupo Il ficaram alocadas quatro progénies sendo as progénies de meios-irmaos 19 e
5 juntamente com as testemunhas comerciais AG1051 e Cativerde. Os grupos IlI, IV e V
alocaram 5, 3 e 2 progénies, respectivamente. O grupo VI foi composto pelas progénies 88, 66,
64, 82, 21, 63, 76, 31, 61 e 36, seguido pelos grupos VIl e VIII com 9 e 5 progénies de meios-
irmaos, respectivamente (Figura 3). Os grupos no dendrograma formados pelo maior nimero
de gendtipos foram o 1X e X, com 16 e 28 progénies de meios-irmaos, respectivamente (Tabela
14).
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Figura 3. Agrupamento das progénies de meios-irmdos de milho crioulo e testemunhas através do método UPGMA
a partir da distancia quadrada generalizada de Mahalanobis (D?). Ponta Grossa, 2017.
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Tabela 14. Composicao dos grupos de progénies de milho crioulo obtidos a partir da analise de agrupamento pelo
método UPGMA com base na distancia quadrada generalizada de Mahalanobis. Ponta Grossa, 2017.

Grupos N* Genotipos

| 7 30 95 49 18 89 15 13

] 4 19 5 AG1051 Cativerde

i 5 94 12 9 92 16

V4 3 90 71 8

Vv 2 55 54

VI 10 88 66 64 82 21 63 76 31 61 36

VIl 9 81 59 56 73 34 7 4 77 15

VIl 5 1 47 28 40 27

IX 16 10 26 44 70 35 38 46 39 85 51
41 97 84 58 87 32
83 52 24 78 23 17 68 79 91 20

X 28 14 96 43 48 93 98 22 2 86 65
37 33 11 6 53 69 74 25

NA** 67 80 57 45 42 3 50 60 72 62

11 29

"N nimero de genétipos que compde o grupo. ™ N&o agrupados.

5.2.4 Agrupamento pelo método de Otimizacdo de Tocher

O agrupamento pelo método de Otimizagdo de Tocher possibilitou a organizacao das
progénies em seis grupos distintos, demonstrando uma reducéo consideravel em comparacao
ao numero de grupos formado pelo método UPGMA no dendrograma. O agrupamento pelo
método de Tocher utiliza as distancias genéticas entre os pares de genotipos, mantendo a
homogeneidade dentro e a heterogeneidade entre os grupos (Tabela 15). Vasconcelos et al.
(2007) ressaltam que esse método apresenta a tendéncia em reunir um grande ndmero de
gendtipos nos primeiros grupos e manter individuos agrupados isoladamente nos ultimos
grupos.

O primeiro grupo representa 0 maior agrupamento formado onde foram alocadas 73
progénies, enquanto apenas trés progénies foram alocadas no grupo 11 (21, 82 e 60). O grupo
I11 foi formado por nove progénies 5, 19, 95, 71, 94, 16, 12 além das testemunhas comerciais
AG1051 e CATIVERDE. Os demais grupos IV, V e VI foram formados por 4, 2 e 2 progénies,
respectivamente. As progénies 90, 54, 45 57, 9, 80 e 67 permaneceram isoladas ndo formando
nenhum grupo pelo método de Otimizagdo de Tocher, sendo que a maioria delas ja ndo tinha

sido agrupada pelo método UPGMA. Segundo Cruz, Regazzi e Carneiro (2004) individuos que



61

permanecem isolados e ndo comp&em nenhum grupo, apontam como 0s mais divergentes em

relagcdo aos demais.

Tabela 15. Composicdo dos grupos de progénies obtidos a partir da analise de agrupamento pelo Método de
Otimizacdo de Tocher baseado na distancia quadrada generalizada de Mahalanobis. Ponta Grossa,

2017.

Grupo N” Genotipos
25 74 69 11 37 65 6 33 2 39 91 24
76 53 31 17 22 46 23 79 48 52 38 51
85 56 78 40 35 32 59 70 73 34 20 43

| 73 14 96 18 28 89 7 13 47 92 68 75 97
98 55 84 83 44 1 41 86 93 66 87 8
58 36 61 10 88 63 4 64 81 15 27 26
29

] 3 21 82 60

i 9 Cativerde AG1051 5 19 95 71 94 16 12

AV 4 50 77 30 49

V 2 62 72

Vi 2 3 42

NA™ 7 90 54 45 57 9 80 67

“N (nGmero de progénies que compde o grupo). ““N&o agrupadas

Apesar da reducdo no numero de grupos, os métodos de agrupamento UPGMA e de
Otimizacdo de Tocher, ambos alocaram de forma semelhante as progénies de meios-irmaos
baseados na dissimilaridade genética (Tabelas 14 e 15). Coimbra et al. (2010) demonstraram o
mesmo padrdo de agrupamento entre os métodos de varidveis candnicas e otimizacdo de
Tocher, reforcando o argumento de similaridade genética entre os individuos. Outros autores
como Elias et al. (2007), Zuin et al. (2009), Silva et al. (2016), Simon, Kamada e Moitero (2012)
revelaram este mesmo padrdo e afirmaram que quando a dissimilaridade entre acessos é
estimada por dois métodos (UPGMA e Otimizacdo de Tocher) confere uma maior segurancga
em discriminar gen6tipos quanto a divergéncia genética. Para Buttow et al. (2010), as pequenas
diferencas entre os métodos ocorre em funcdo da forma distinta em realizar o calculo da
variabilidade genética, porém a similaridade entre 0s genotipos os aproximam. Para Silva et al.
(2016) as testemunhas comerciais de milho AG1051 e Cativerde foram constituintes de um
grupo pelo método de UPGMA e pelo Método de Tocher somente AG1051 permaneceu isolado
principalmente em funcdo das caracteristicas fenoldgicas e morfoldgicas desse hibrido

comercial.
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As meédias fenotipicas das varidveis para cada grupo gerado pelo método de
Otimizacdo de Tocher séo apresentadas na Tabela 16. O grupo | apresentou desempenho
mediano em relacdo aos demais, ndo havendo destaque para nenhuma das variaveis fenotipicas
avaliadas. As trés progénies alocadas no grupo I, destacaram-se por apresentar baixa estatura
de planta e insercédo de espiga, variaveis que influenciam na estabilidade da planta e resisténcia
ao acamamento. Porém, este grupo demonstrou baixo desempenho em varidveis associadas ao
rendimento de espigas. O grupo Il composto por sete progénies mais as duas testemunhas
comerciais apresentaram numero total de espigas acima de 50.000 espigas ha’ com
aproveitamento comercial acima de 85%. O grupo IV obteve destaque na porcentagem de
espigas comerciais, seguido pelo grupo V que apresentou precocidade para o ciclo feminino e
maior diametro de espigas comerciais. O grupo VI formado pelas progénies 3 e 42 foi o que
teve melhor desempenho entre os demais grupos, onde cinco das dez variaveis foram
superiores, tendo destaque naquelas variaveis associadas ao rendimento de espigas (numero
total de espigas comerciais, rendimento e comprimento de espigas) e para a precocidade do
ciclo masculino (Tabela 16).

Tabela 16. Desempenho médio dos grupos de progénies obtidos pelo Método de Otimizagéo de Tocher para as
variaveis avaliadas. Ponta Grossa, 2017.

Variaveis Grupo | Grupo Il Grupo lll ~ GrupolV ~ GrupoV  Grupo VI
AIE (cm) 1,39 1,19 1,49 1,49 1,35 1,36
AP (cm) 2,40 2,12 2,48 2,59 2,47 2,32
NTESP 53.056,82 44.907,41 51.466,05 47.453,70 49.768,52 54.166,67
NTESPC 42.189,88 32.561,73 43.441,36 40.162,04 37.962,96 45.601,85

CESPC (cm) 14,71 13,81 15,72 15,65 15,13 17,18

DESPC (cm) 4,69 4,76 4,59 4,75 5,07 4,55

%ESPC 79,78 72,79 85,31 85,07 74,81 82,69

REND (t hat) 7,89 5,64 7,89 8,03 7,79 8,69

DEFM (dias) 61,06 61,22 63,07 61,08 62,00 60,67

DEFF (dias) 66,58 65,89 66,59 67,92 65,17 67,17
‘N 73 3 9 4 2 2

(AIE) altura de insercdo de espiga, (AP) altura de plantas, (NTESP) nimero total de espigas, (NTESPC) nimero
total de espigas comerciais, (CESPC) comprimento de espigas comerciais, (DESPC) didmetro de espigas
comerciais, (YESPC) porcentagem de espigas comerciais, (REND) rendimento de espigas ha, (DEFM) ciclo
masculino e (DEFF) ciclo feminino. "N (ntimero de genétipos que compde o grupo).

Hallauer e Miranda Filho (1988) enfatizam que cruzamentos entre gendtipos que
obtém médias elevadas e divergentes devem ser realizadas, pois ampliam as chances de sucesso
na busca de genotipos com caracteristicas de interesse nas etapas de recombinacao e selecéo.

Neste sentido, a escolha de gendétipos do grupo Il e VI para recombinacdo poderia ser uma
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Otima opcao para ampliar a frequéncia dos alelos favoraveis para producédo de milho verde, ja
que os dois grupos dispdem de gendtipos com superioridade em plantas de menor estatura e
insercdo de espigas e elevado rendimento de espigas associado a precocidade.

5.2.5 Analise de componentes principais

A andlise de componentes principais (ACP) possibilitou, a partir das dez varidveis
analisadas para as 98 progénies de meios-irmédos e duas testemunhas comerciais, reduzir a
dimensao para trés componentes principais, 0s quais explicaram 63,99% da variacao fenotipica
total das varidveis estudadas, sendo que para o primeiro, segundo e terceiro componente
principal (CP) foram obtidos percentuais de 34,29; 16,73 e 12,97%, respectivamente (Tabela
17). Estes percentuais estdo de acordo com a literatura como por exemplo o trabalho de Netto
et al. (2004) gue obtiveram o primeiro componente concentrando 33,65% da variancia total, o
segundo 27,57% e o terceiro 9,35%, explicando 70,57% da variancia total observada. Santos et
al. (2011) ao testar 15 hibridos comerciais de milho em sete locais distintos do Parana

verificaram que os trés primeiros componentes principais acumularam 80,1% da variancia total.

Tabela 17. Estimativas dos autovalores ); associados aos componentes principais, importancia relativa A; (%) e a
variéncia fenotipica total acumulada (%). Ponta Grossa, 2017.

5 —
Componentes A A (%) % Variancia

Acumulada
CpP1 3,43 34,29 34,29
Cp2 1,67 16,73 51,02
CP3 1,30 12,98 63,99
CP4 1,05 10,49 74,48
CP5 0,96 9,58 84,06
CP6 0,77 7,71 91,77
CP7 0,58 5,80 97,56
CP8 0,16 1,64 99,20
CP9 0,08 0,75 99,95
CP 10 0,01 0,05 100,00

A literatura especializada demonstra que 75 a 85% da variancia total deve ser
explicada pelos dois ou trés primeiros componentes principais. Alguns referenciais citam
valores acima de 80%, porém deve-se levar em conta o tamanho da populagdo utilizada e o
namero de variaveis analisadas nos experimentos. Silva (2014) utilizando esta mesma base
geneética obteve variancia acumulada de 69,91% nos trés primeiros componentes. O autor

comenta que o valor é considerado adequado, levando-se em consideracéo o elevado numero
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de caracteristicas avaliadas, bem como o grande nimero de progénies de meios-irmdos em
avaliagéo.

A partir dos coeficientes dos autovetores fornecidos pela anélise é possivel identificar
quais variaveis foram mais importantes para a formacdo de cada componente principal. Os
coeficientes dos autovetores no CP1 demonstram que o REND (0,70) foi a caracteristica que
mais contribuiu com este componente sendo associada positivamente ao NTESP (0,33) e
negativamente ao AIE (-0,33) e AP (-0,45), sendo essas quatro caracteristicas as que mais
influenciaram na formacao do CP1. Neste sentido, gendtipos de milho crioulo que obtiveram
escores positivos no CP1, serdo aqueles com maior rendimento de espigas e menor estatura de
plantas que traz estabilidade e resisténcia ao acamamento. No CP2 os maiores coeficientes de
autovetores foram obtidos para 0 REND (-0,69) com associacdo negativa a0 componente
principal. No CP3 o maior coeficiente do autovetor foi obtido na variavel DEFF (-0,59),

associado negativamente ao componente principal (Tabela 18).

Tabela 18. Autovetores associados aos trés primeiros componentes principais e importancia relativa de cada
varidvel para a formacdo do componente principal. Ponta Grossa, 2017.

Variavei CP1 CP2 CP3
artavets Autovetor % Autovetor % Autovetor %
AIE (cm) -0,33 10,59 -0,34 11,53 -0,40 15,71
AP (cm) -0,45 19,94 -0,45 20,04 0,33 10,97
NTESP 0,33 11,06 0,25 6,18 0,29 8,29
NTESPC 0,03 0,07 -0,09 0,73 0,02 0,03
CESPC (cm) 0,26 6,52 0,18 3,32 0,11 1,15
DESPC (cm) 0,12 1,49 0,23 5,04 -0,43 18,73
%ESPC 0,08 0,71 0,24 5,79 -0,09 0,87
REND (t ha) 0,70 49,55 -0,69 47,28 -0,07 0,50
DEFM (dias) 0,03 0,07 -0,03 0,09 0,30 8,84
DEFF (dias) 0,00 0,00 -0,01 0,01 -0,59 34,90

(AIE) altura de insercdo de espiga, (AP) altura de plantas, (NTESP) nimero total de espigas, (NTESPC) nimero
total de espigas comerciais, (CESPC) comprimento de espigas comerciais, (DESPC) diametro de espigas
comerciais, (YESPC) porcentagem de espigas comerciais, (REND) rendimento de espigas ha, (DEFM) ciclo
masculino e (DEFF) ciclo feminino.

A partir da projecdo grafica dos componentes principais foi possivel identificar os
grupos de gendtipos mais similares fenotipicamente agrupados pelo teste de Otimizacdo de
Tocher que demonstrou uma dispersdo do grupo | (maior grupo com 73 progénies) em relacdo
aos eixos dos CP1, CP2 e CP3 (Figura 4). Progénies de meios-irmdos deslocadas a direita do
eixo central obtiveram desempenho superior em rendimento de espigas, baixa estatura e menor

prolificidade de acordo com os autovetores associados ao CP1, caracteristicas altamente
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desejaveis a producao e desenvolvimento da cultura. As testemunhas comerciais Cativerde (99)
e AG1051 (100) se encontram na regido média do CP1 com rendimento médio em relacdo as
progénies, mas deslocadas mais acima em relacdo aos CP2 e CP3. Além disso, é possivel
verificar o isolamento das progénies 21 e 82 para 0 eixo do CP1, as quais permaneceram
deslocadas mais a esquerda, devido ao baixo desempenho em relacdo ao rendimento de espigas.
Em contrapartida as progénies 1 e 44 permaneceram deslocadas mais & direita do CP1
apresentando o melhor desempenho para o rendimento de espigas (Figura 4).
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Figura 4. Dispersao grafica dos escores do conjunto de progénies de meios-irmaos de milho crioulo e testemunhas
para os trés primeiros componentes principais. Ponta Grossa, 2017.

A selecdo das melhores progénies de meios-irmdos foi baseada na anélise de
componentes principais que indicou que as caracteristicas ligadas ao rendimento de espigas e
estatura de plantas foram as varidveis com autovetores mais influentes para a formagéo do
primeiro componente principal. Desta maneira, foram escolhidas as 30 progénies que obtiveram

maior destaque nestas variaveis, simbolizando uma intensidade de selecdo de 30% sobre o



66

conjunto inicial. Na Tabela 19 séo apresentadas as estimativas dos parametros genéticos de

herdabilidade e ganhos esperados com a selecéo artificial.

Tabela 19. Estimativas de parametros genéticos associados ao conjunto de progénies de milho crioulo selecionadas
a partir dos escores do CP1. Ponta Grossa, 2017.

Variaveis Ys Yo h? ds GS GS%
AIE (cm) 1,43 1,40 0,56 0,02 0,01 0,95
AP (cm) 2,44 2,41 0,62 0,04 0,02 0,90

NTESP 58.425,93 52.598,26 0,49 5.827,66  2.868,96 5,45
NTESPC 48.209,88 41.928,86 0,50 6.281,02  3.156,21 7,53

CESPC (cm) 14,95 14,84 0,35 0,11 0,04 0,25
DESPC (cm) 4,73 4,69 0,48 0,03 0,02 0,35

%ESPC 82,76 79,92 0,29 2,84 0,81 1,01
REND (t hat) 9,21 7,84 0,52 1,37 0,71 9,09
DEFM (dias) 61,18 61,28 0,52 -0,10 -0,05 -0,09
DEFF (dias) 66,48 66,60 0,23 -0,12 -0,03 -0,04

(Yo) média original, (Ys) média das progénies selecionadas, (h?) herdabilidade no sentido amplo, (ds) diferencial
de selecéo, (GS) ganho esperado com a selegéo e (GS%) ganho esperado com a selegdo em porcentagem, (AIE)
altura de insercéo de espiga, (AP) altura de plantas, (NTESP) nimero total de espigas, (NTESPC) nimero total de
espigas comerciais, (CESPC) comprimento de espigas comerciais, (DESPC) diametro de espigas comerciais,
(%ESPC) porcentagem de espigas comerciais, (REND) rendimento de espigas ha*, (DEFM) ciclo masculino e
(DEFF) ciclo feminino.

Os resultados mais expressivos para ganho percentual com a selecdo artificial foram
verificados para as variaveis REND (9,09%), NTESPC (7,53%) e NTESP (5,46%), somando
juntas 22,08% de ganhos possiveis com a selecdo a ser realizada para caracteristicas ligas ao
potencial produtivo, %), as varidveis AIE (0,95) e AP (0,90) ligadas a estatura de planta e
DEFM (-0,09) e DEFF (-0,04) inerentes ao ciclo foram as que apresentaram 0s menos valores
de GS%. Os percentuais obtidos se assemelham aos relatados por Silva (2014) que verificou
valores expressivos de ganho com a selecdo em caracteristicas ligadas ao potencial produtivo
de progénies como rendimento de espigas comerciais (7,18%) e nimero de espigas comerciais
(6,56%), as varidveis relacionadas a estatura e ciclo também se assemelham pela baixa
magnitude alcancada. Oliveira et al. (2015) ao testar os cruzamentos de 51 acessos provenientes
do CIMMYT com os genétipos P3041, CMS 14C e ESALQ PB23 verificaram valores de GS%
semelhantes, relativos a produtividade de grédos com valor médio de 10,81%. Kinfe e Tsehaye
(2015) avaliando 48 hibridos estimaram valores variando desde 1,75% para o ciclo feminino
até 21,54% para o peso de 100 grdos. Singh, Kumar e Jasmine (2017) ao avaliar 21 gendtipos
de milho encontraram ganhos de para altura de plantas e altura de inser¢éo de espigas de 54,65%
e 31,13% respectivamente e 46,50% ligados a produtividade de graos por planta.
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Silva (2014) comenta que em caracteristicas controladas por um grande ndmero de
genes como as variveis associadas ao rendimento, normalmente ha uma maior complexidade
génica no controle destas caracteristicas onde os ganhos com sele¢cdo podem ser mais
complexos. No trabalho realizado pelo autor as varidveis numero de espigas empalhadas
(41,16%), porcentagem de espigas empalhadas (39,95%), rendimento de espigas empalhadas
(52,00%), namero de espigas comerciais (53,68%), porcentagem de espigas comerciais
(36,69%), rendimento de espigas comerciais (48,97%), diametro (35,29%) e o comprimento de
espiga comerciais (37,27%) apresentaram baixos valores ligadas a herdabilidade se mostrando
inferiores a 55%.

A literatura especializada apresenta resultados distintos referentes a herdabilidade e ao
ganho esperado, sendo que o tipo de material utilizado (variedades de polinizagéo aberta, tipos
de hibridos e linhagens), quantidade de ciclos de selecdo aplicados aos genotipos e as condi¢des
ambientais de avaliacdo, exercem grande influéncia sobre esses parametros. Assim, as
progénies de meios-irmdos de milho crioulo que concentraram as caracteristicas mais
favoraveis para a aptiddo milho verde foram a 1, 4, 27, 29, 41 e 67, uma vez que demonstraram
rendimento de espigas superior a 10 t ha. Luz et al. (2014) relataram que os hibridos SWCO01
e SWCO02 (milho verde) apresentaram rendimento maximo de 8,87 e 9,45 t ha de gréos,
respectivamente. Silva (2014) obteve bom desempenho para o rendimento de espigas de
progénies de meios-irmdos com produtividade maxima de 17,2 t hal, muito acima das
testemunhas comerciais (AG1051 e Cativerde). Os resultados obtidos concordam com o0s

encontrados na literatura, sendo satisfatorios pois representam um elevado potencial produtivo.



6 CONCLUSOES

As progénies de meios-irmdos de milho superdoce e crioulo apresentaram potencial
para a producdo de milho verde, pela adequada aptiddo agronémica bem como pelo elevado
potencial genético para o rendimento de espigas em relacdo as testemunhas comerciais
utilizadas nos experimentos;

As estimativas de parametros genéticos demonstraram elevada variabilidade genética
entre as progénies dos dois germoplasmas de milho (superdoce e crioulo) para todas as
caracteristicas avaliadas. Indicando a possibilidade de ganho genético esperado com a sele¢édo
artificial baseada em varidveis correlacionadas ao rendimento de espigas.

Os métodos de agrupamento UPGMA e de Otimizacdo de Tocher foram eficazes em
agrupar os genoétipos mais similares geneticamente baseando-se nas caracteristicas fenotipicas.
O método UPGMA se mostrou mais sensivel, uma vez que separou 0s gendtipos em um maior
ndmero de grupos;

A analise de componentes principais (CP) possibilitou a reducdo do conjunto de 10
variaveis estudadas em trés componentes principais explicando 71,69% da variancia fenotipica
total para o germoplasma de milho superdoce e de 63,99% para o germoplasma de milho
crioulo.

A magnitude dos autovetores do CP1 indicaram as variaveis rendimento de espigas,
namero total de espigas, altura de planta e altura de insercdo da espiga principal como as mais
importantes para a defini¢do das progénies com maior aptidao para a producao de milho verde.
Desta forma, foi possivel selecionar 27 progénies de meios-irméos de milho superdoce e de 30
progénies de meios-irméos de milho crioulo, a partir da aplicacdo de uma intensidade de selecéo
de 30%;

As progénies 36, 15, 8, 38 e 60 destacaram-se como as mais promissoras para a
producdo de milho verde superdoce, enquanto que as progénies 27, 1, 67, 41, 29 e 4 foram

consideradas as mais promissoras para a producdo de milho verde crioulo.
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