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RESUMO

Na cultura do milho, as populagdes de polinizagcao aberta (VPA) séo particularmente
importantes quando as condi¢gdes socioculturais ndo permitem o uso de sementes
de hibridos devido ao seu custo elevado. As VPAs sdo também uma fonte
importante de variabilidade genética em um programa de melhoramento para
extragao de linhagens. Assim, objetivou-se com este trabalho estimar os parametros
genéticos de trés populagdes de milho, BRS Sol da Manha, BR 105 e
UFVM100(HS)C2; e predizer ganhos genéticos nas trés populagdes de milho com
emprego de diferentes estratégias de sele¢do. Para isso, 90, 100 e 110 progénies
das populagdes BRS Sol da Manha, BR 105 e UFVM100(HS)C2, respectivamente,
foram avaliadas em dois locais na safra 2019/2020. Nos dois locais foi utilizado o
delineamento de blocos incompletos com duas repeticdes. A parcela foi constituida
de uma linha de 5 m de comprimento, espacadas em 0,8 m. Os caracteres avaliados
foram dias até o florescimento masculino (FM, dias) e feminino (FF, dias), altura de
planta (AP, cm) e de espiga (AE, cm) e produtividade de grdos (PG, kg ha™). As
andlises estatisticas foram feitas através do uso de modelos mistos, via
REML/BLUP. A variabilidade genética foi significativa para FM, AP, AE e PG na
populacdo BR 105, para FM e FF na populagcdo BRS Sol da Manha e para FF, AP e
AE na populacdo UFVM100(HS)C2. Destaca-se que a variabilidade foi nula para AP
e AE na populagcdo BRS Sol da Manha com consequente herdabilidade e ganhos
genéticos nulos. Conclui-se que ha variabilidade genética na populagdo BR 105 para
FM, FF, AP, AE e PG, na populacdo BR Sol da Manha S1 para FM e FF, e na
UFVM100(HS)C2 para FM, AP e AE. Na populagdo BR 105 preferiu a selegdo com
base no indice Zyrae pelos ganhos genéticos desejaveis para FM (-1,18%), FF (-
1,83%), AP(-1,69%), AE (-5,02%) e PG (10,75%). Na populagdo BRS Sol da
Manha preferiu utilizar a selegdo truncada (ST) para FF, com ganhos desejaveis
para FM (-1,35%), FF (-1,48%) e PG (0,20%). Na UFVM100(HS)C2 foi preferida a
ST para AE com ganhos em FM (-0,50%), FF (-0,32%), AP (-2,67%), AE (-3,55) e
PG (-0,88%).

PALAVRAS-CHAVE: estratégias de selegcdo de progénies; variedade de polinizagao
aberta; Zea mays L.
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ESTIMATES OF GENETIC PARAMETERS AND PREDICTION OF GENETIC GAIN
IN MAIZE POPULATIONS

ABSTRACT

In maize, open pollinated varieties (OPV) are particularly important when socio-
cultural conditions do not allow the use of hybrids due to their high cost. OPVs are
also an important source of genetic variability in a breeding program for extracting
strains. Thus, the objective of this work was to estimate the genetic parameters of
three maize populations, BRS Sol da Manha, BR 105 and UFVM100(HS)C2; and to
predict genetic gains in the three maize populations using different selection
strategies. For this, 90, 100 and 110 progenies from the BRS Sol da Manha, BR 105
and UFVM100 (HS) C2 populations, respectively, were evaluated in two locations in
the 2019/2020 harvest. In the two locations, an incomplete block design with two
replications was used. The plot was found on a 5 m long line, spaced 0.8 m apart.
The evaluated characters were days to pollen (DP, days), days to silk (DS), plant
height (PH, cm), ear height (EH, cm) and grain yield (GY, kg ha™). Statistical
analyzes were performed using mixed models, via REML/BLUP. The genetic
variability was significant for DP, PH, EH and GY in the BR 105 population, for DP
and DS in the BRS Sol da Manha population and for DP, PH and EH in the
UFVM100(HS)C2 population. It is noteworthy that the variability was null for PH and
EH in the BRS Sol da Manha population, with consequent heritability and null genetic
gains. It is concluded that there is genetic variability in the population BR 105 for DP,
DS, PH, EH and GY, in the population BR Sol da Manha S1 for DP and DS, and in
UFVM100 (HS) C2 for DP, PH and EH. In the BR105 population, they preferred a
selection based on the Zyren index for the desirable genetic gains for DP (-1.18%),
DS (-1.83%), PH (-1.69%), EH (-5, 02%)) and GY (10.75%). In the population BRS
Sol da Manha preferred to use a truncated selection (TS) for DS, with desirable gains
for FM (-1.35%), FF (-1.48%) and PG (0.20%). In UFVM100(HS)C2, TS was preferred
for EH with gains in DP (-0.50%), DS (-0.32%), PH (-2.67%), EH (-3.55) and GY (-
0.88%).

KEYWORDS: open pollinated varieties; progeny selection strategies; Zea mays L..

INTRODUGAO

A variedade de polinizagdo aberta (VPA) € uma alternativa ao custo mais
elevado de uma semente de hibrido, pois o custo da semente de uma VPA pode ser
apenas simbdlico, por ser possivel plantar as sementes colhidas na safra anterior. A
VPA é um conjunto de plantas de diferentes gendtipos que cruzam ao acaso
(GALVAO et al., 2017). Nesse regime de cruzamento, as frequéncias alélicas s&o
mantidas constantes ao longo de geragdes, conforme prevé o modelo de Hardy-
Weinberg (BUKAN et al., 2024).

A comercializagao das sementes das VPAs nao representa um atrativo para as
empresas, sendo o numero de cultivares disponiveis bem inferior. Fato é que o
melhoramento deste tipo de cultivar esta concentrado em instituicbes publicas — e.g.,
Empresa Brasileira de Agropecuaria (Embrapa), Universidade Federal de Vigosa
(UFV) e Instituto Agronémico do Parana (lapar). Esses cultivares sao
particularmente importantes em regides onde as condi¢gdes socioculturais e
tecnologicas n&do permitem o uso de sementes de hibridos (VAN DER WIEL;
BINTANJA, 2021). Os principais consumidores sdo aqueles envolvidos com a
agricultura familiar e a chamada agricultura organica (ABERA et al., 2021).

Um dos métodos de melhoramento mais utilizado em VPAs é a selecéo
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recorrente (VALADARES et al., 2021). Ela tem como objetivo aumentar a frequéncia
de alelos favoraveis, mas sem esgotar a variabilidade genética populacional. O
método consiste na obtencdo, avaliagdo, selecdo e recombinagdo de progénies.
Pode ser feita, entre outros, por meio de progénies endogamicas ou de meios-irmaos.
A progénie endogamica € aquela obtida a partir da autofecundacdo e a de meio-
irmao € quando se conhece apenas o genitor feminino. Usar progénies endogamicas
€ uma via mais longa, mais demorada e requer mais mao de obra, mas que
proporciona um ganho genético maior. Apds a obtencao da primeira geragéo filial, as
progénies sao avaliadas, selecionadas e recombinadas, formando assim a
populagdo que dara inicio a um novo ciclo. A avaliagdo com base na progénie exige a
conducdo de ensaios com repeticdes, em diferentes condicdes ambientais,
permitindo assim reduzir a varidncia ambiental e elevar o ganho genético esperado.
Outra oportunidade oferecida pela selecdo recorrente € o melhoramento de
populagdes-base para extragdo de novas linhagens em um programa de
melhoramento (BOREM; MIRANDA, 2013).

Na fase de avaliagdo das progénies, € necessario obter os parédmetros
genéticos da populagdo. A partir dos parametros genéticos € possivel planejar
estratégias de selegéo, avaliar a variabilidade e fazer a manutengdo da base
genética (HALLAUER et al., 2010). Outro aspecto importante € que os valores a
serem utilizados na selegdo devem ser os valores genéticos. Para isso € utilizado o
meétodo de Best Linear Unbiased Prediction (BLUP, Melhor Predicdo Linear Nao
Viciada), por meio do qual se pode estimar os valores genotipicos das progénies.
Para ser eficaz, o método BLUP necessita conhecer os valores da variancia e
covariancia dos efeitos aleatérios (BEZERRA et al., 2022). Ocorre que esses valores
nao sao previamente conhecidos. Para contornar o problema, faz-se uso do método
Restricted Maximum Likelihood (REML, Maxima Verossimilhanga Restrita), por meio
do qual se pode estimar os valores da variancia (FERREIRA et al., 2020). O uso do
método de modelos mistos (REML/BLUP) é uma técnica consolidada no
melhoramento de plantas, pois permite a obtencdo de predi¢cdes precisas, pode ser
aplicado em experimentos desbalanceados e maximiza o ganho genético
(FERREIRA et al., 2020).

A selecdo das progénies deve levar em conta as varias caracteristicas de
interesse agrondmico. Para isso, o indice de selegdo € util para que seja feita uma
combinacgao linear 6tima dos caracteres avaliados. Entre as opcgdes, pelo indice de
selecdo Z é possivel obter um valor que expressa o agregado de todos os
caracteres. Mas ha vantagens adicionais, como tornar desnecessarias as
estimativas da covariancia e a possibilidade de se obter valores individuais para
cada progénie (ANJOS et al., 2018; SMIDERLE et al., 2019). Para a cultura do milho
foram propostas modificagdes que procuram elevar o ganho genético nos diferentes
caracteres.

O objetivo com este trabalho foi (1) estimar os parametros genéticos em trés
populagdes de milho: BR105, BRS Sol da Manha e UFVM100(HS)C2; e (2) predizer
0s ganhos genéticos nas trés populagbes de milho com emprego de diferentes
estratégias de selegao.

MATERIAL E METODOS
Material Genético
Para realizagdo desse trabalho foram utilizadas 90 e 100 progénies S1
derivadas das populacdes BRS Sol da Manha e BR 105, respectivamente e 110
progénies de meios-irmaos maternos derivadas da populagdo UFVM100(HS)CA1.
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A populagdo BRS Sol da Manha foi desenvolvida pela Embrapa, em 1998,
contando com a participagdo de agricultores familiares da comunidade Sol da
Manha, no municipio de Seropédica (RJ). Essa populagao se caracteriza por tolerar
solos de baixa fertilidade, plantas com altura média em torno de 220 cm, ciclo
precoce e graos do tipo duro (EMBRAPA, 1990). A populacdo BR 105 foi
desenvolvida pela Embrapa, na década de 1980, a partir da populagcdo Suwan1
introduzida da Tailandia. A altura média dessa populacao esta em torno de 200 cm,
o ciclo é precoce e os grdos sdo alaranjados e duros (SOUZA JUNIOR et al., 1993).
A populacdo UFVM100(HS)C2 foi essencialmente derivada por selegao recorrente,
com base em progénies de meios-irmaos da populagdo UFVM100(HS)C1. Também
por progénies de meios-irméaos, a UFVM100(HS)C1 foi obtida a partir da UFVM100.
O HS (half-sibs, meios-irméaos) no nome da populagdo faz referéncia ao tipo de
progénie. A UFVM100 foi desenvolvida pelo Programa Milho-UFV, em 2002, visando
atender produtores da regido de Vigosa (MG). A altura média das plantas esta em
torno de 240 cm, o ciclo € médio-precoce e os graos sao dentados e de cor amarelo-
alaranjada (MIRANDA et al., 2003).

Execucéo Experimental

As progénies foram avaliadas em dois locais, na Unidade de Ensino,
Pesquisa e Extensdo (UEPE) de Coimbra MG (20°49°'46,5” S, 42°45’51,1” O; altitude
de 715 m) e na UEPE Horta Nova (20°45’14” S e 42°52’'55” O; altitude de 648 m.
Ambas as UEPEs pertencem ao Departamento de Agronomia da Universidade
Federal de Vigosa. Em cada local, as progénies das trés populagdes foram avaliadas
separadamente com duas repeticdes em todos os experimentos. Foi utilizado o
delineamento em blocos incompletos latice 10x10 no experimento da populacdo BR
105, delineamento em blocos incompletos alfa-latice 10x9 na BRS Sol da Manha e
delineamento em blocos incompletos alfa-latice 11x10 na UFVM100(HS)C2. Cada
parcela foi constituida por uma linha de 5 m e espacada de 0,8 m. No plantio, foram
aplicados 400 kg ha™' de 08-28-16 (NPK) e em cobertura, 550 kg ha™ de sulfato de
amoénio no estadio V4 (quatro folhas completamente desenvolvidas). No estadio V4,
foi realizado um desbaste e obteve-se uma populacdo de plantas de
aproximadamente 55.000 plantas ha'. Os demais tratos culturais foram realizados
de acordo com as recomendagdes técnicas para o cultivo do milho na regido
(GALVAO et al., 2017).

Os caracteres avaliados foram: dias até o florescimento masculino (FM, dias)
e florescimento feminino (FF, dias), com a observacéo visual em 50% das plantas da
parcela da liberagdo de estilo-estigmas e liberagdo do grdo de polen no pendao,
respectivamente; altura de planta (AP, cm) e espiga (AE, cm), como a distancia do
nivel do solo até a inser¢cao da folha bandeira e do nivel do solo até a inser¢ao da
espiga superior, respectivamente; a produtividade de graos (PG, kg ha'1), com a
colheita de todas as espigas da parcela, debulhadas em um debulhador elétrico,
pesadas e medida a umidade. A umidade obtida foi corrigida para 14,5% no
momento de calculo da PG.

Anélises Genético-Estatisticas
Estimativas de componentes de variancia, herdabilidades e coeficientes de
variagao

Todos os caracteres foram analisados com emprego da metodologia de
modelos mistos via REML/BLUP (Restricted Maximum Likelihood/Best Linear
Unbiased Predict). Sendo o BLUP um método para estimar os valores genotipicos
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das progénies (BEZERRA et al.,, 2022) e o REML um método de estimagé&o dos
componentes da varidncia (BEZERRA et al., 2022). Todos os dados foram
analisados na média dos dois locais. O modelo estatistico € o apresentado na
Equacao 1:
v =—Xat+ Zr+ Wg+ Th + Qi + e,
em que:

v € o vetor das observacgdes;

a é o efeito do ambiente;

r € o efeito da repeticao;

g é o efeito genotipico;

b é o efeito de bloco;

i € ainteragado gendtipos x ambientes;

e é o efeito do erro.

Os efeitos a, r, g, b e i tem como matriz de incidéncia X, Z, W, T e Q,
respectivamente. O efeito do ambiente foi considerado fixo e os efeitos de bloco,
coluna, gendtipo e repeticdo foram considerados como aleatérios.

Foram estimadas as varidncias genotipicas (&z), ambiental (G°) e da
interagdo gendtipos x ambientes (8z,). A varidncia aditiva (G3) foi estimada
apenas no caso de UFVM100(HS)C2, por ser esta a unica populagao obtida pelo
cruzamento de meios-irmaos. Em progénies de meios-irméaos, a variancia aditiva é
igual quatro vezes a varidncia genotipica. Assim, &3 = 46z. A estimativa da
herdabilidade (hz) foi calculada pela Equagao 2:

5 s
hg = =
~2 , 9ca , 07
52 4+ 26a , O
¢ T a + ra
em que:

r € o numero de repeticoes;

a € o numero de ambientes.
Os coeficientes de variagdo genotipica (CV,,.) € experimental (CV,, ) foram obtidos pelas
Equacdes 3 ¢ 4, respectivamente:

==
— _ y GC.

CV s - 100,

T

]

— VO
CVE% - ? ' 1':"1

em que:
m € a média geral;
&2 & a variancia genotipica;
@ & variancia ambiental.

Estratégias de Selegao

Foram utilizadas dez estratégias diferentes para fazer a selecdo das vinte
melhores progénies e estimar o ganho genético. Essas dez estratégias podem ser
diferenciadas em dois grandes grupos: sele¢do com base em unico caractere e
selegdo com base em indice. Um indice de selegdo considera varios caracteres
simultaneamente. O indice de selegdo que foi utilizado é o indice Z (ANJOS et al.,
2018; SMIDERLE et al., 2019) com modificagdes propostas. O valor Z trata-se de
uma padronizacdo na estatistica Z e que consiste em expressar a diferenca entre
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valores individuais e a média populacional em unidades de desvio padrdo. Os
valores BLUP para cada progénie foram padronizados pela Equagéo 5:
iy
Z=—"
e )
em que:
y; € o valor predito para a i-€sima progénie;
¥ é o valor médio de todas as progénies;
o € o0 desvio padrao da variavel avaliada.
No que segue, Zry, Zrr, Zap, Zae € Zpg representam os valores Z padronizados
para florescimento feminino e masculino, altura da planta e da espiga e
produtividade de gréos, respectivamente (ANJOS et al., 2018; SMIDERLE et al.,
2019). A combinacao linear de valores Z compde o indice Z e suas modificagdes.

Uma vez que € de interesse selecionar plantas com florescimento mais
precoce e com menor porte, os valores Zgy, Zrr, Zap € Zae foram multiplicados por (-
1) e somados com Zpg originando o indice Zsc. A multiplicagao por (-1) faz com que
as progénies selecionadas com base em Zsc tenham ganhos negativos em FM, FF,
AP e AE e ganho positivo em PG. Devido a elevada correlagéo entre FM x FF e entre
AP x AE (FARIA et al., 2022), foi proposto um indice Z3c que se baseia na soma (Zgm
ou Zgr) + (Zap OU Zag) + Zpg. Sendo que os dois primeiros valores (Zgy OU Zgf) €
(Zap ou Zag) foram multiplicados por (-1) e o valor selecionado de cada par foi
aquele que apresentou diferenga significativa (P < 0,05). Quando os dois valores
dentro de cada par foram significativos, entao foram utilizados Zrr € Zag.

Na tentativa de alcangar os maiores ganhos genéticos estimados, foram

empregadas as seguintes estratégias para selecionar as 20 melhores progénies:

l. Selegdo truncada para aumento de PG (STpg). Nessa estratégia
foram selecionadas as progénies com base apenas o valor de PG de
cada populacao.

Il. Selecdo truncada para reducdo de AP (STpp). Essa estratégia foi
aplicada apenas nas populagbes BR105 e UFVM100(HS)C2,
populag¢des que tiveram variancia genética significativa para AP.

[l Selecdo truncada para redugdo de AE (STae). Essa estratégia foi
aplicada nas mesmas populagdes e pela mesma justificativa do item
anterior.

V. Selegao truncada para redugéo de FF (STge) na populagédo BRS Sol
da Manha. Utilizou o caractere FF, pois nem AP e AE tiveram variancia
genética significativa nessa populagao.

V. Selecdo das progénies com os maiores valores de Zsc.

VI. Selecao das progénies com os maiores valores de Zsc.

VII. Selegdo das progénies com os maiores valores de Zzc apds a
exclusdo das progénies com Zpg < 0 (Z1r). Essa restricdo impede a
selecéo de progénies com valores de PG abaixo da média.

VIII. Selecdo das progénies com os maiores valores de Zszc apés a
exclusao das progénies com Zpg < 0 e Zag < 0 (Zorae)- Essas restrigdes
propiciam a selecdo de apenas as progénies com AE abaixo e PG
acima da média.

IX. Selegdo das progénies com os maiores valores de Zszc apds a
exclusao das progénies com Zpg < 0 e Zrr < 0 (Z2rrr). Quando o FF foi
nao significativo, entdo preferiu utilizar a restricdo Zem < 0 (Z2rrm).
Assim, sera selecionada apenas progénies com FF (ou FM) abaixo e
PG acimada média.
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X. Selegdo das progénies com os maiores valores de Zszc apés a
exclusao das progénies com Zag < 0, Zpg < 0 e Zrr < 0 (Z3rrr). Quando
o FF foi ndo significativo, entdo utilizou Zgy < 0 (Z3rem). Com essas
restricbes, excluimos as progénies que apresentam AE e FF (ou FM)
acima e com PG abaixo da média.

Predi¢cao do Ganho Genético

Para calcular o ganho genético foi utilizado para a Equacgéo 6:
GS = DS-hs,
onde:

GS é aestimativa do ganho genético;

DS é a estimativa do diferencial de selec3o;

hi € a estimativa da herdabilidade.

Mas como o BLUP ja representa o valor genético das progénies, entdo a
equagdo pode ser resumida em GS = DS. Para calcular a estimativa do ganho
genético em porcentagem utilizou a Equacéo 7:

GS,, = — - 100
% }-{D !
em que:

X, € a média original para o caractere avaliado.

As médias esperadas para a nova populagdo (X,), formada pelas
progénies selecionadas, foram calculadas por X_ =X, + GS. Todas as andlises
genético estatisticas e graficos foram realizadas com auxilio dos pacotes agricolae
(MENDIBURU, 2023), fBasics (WUERTZ et al., 2023), ggplot2 (WICKHAM, 2016),
Ime4 (BATES et al., 2015) e ImerTest (KUZNETSOVA et al., 2017) do software R (R
CORE TEAM, 2023).

RESULTADOS E DISCUSSAO

O coeficiente de variagdo experimental (CV,,,) mede a precisdo experimental
GOMES; GARCIA, 2002). O CVg, considerando os dois experimentos de cada
populagdo ou CV, da andlise conjunta das trés populagdes variou de 1,29% a
23,64% (Tabela 1). Mas, para melhor interpretagéo dos valores do CV,,, destaca-se
duas estimativas que excederam 15,67% e sao classificadas como elevada. Essas
duas estimativas foram em PG da popula¢do BR 105 e BRS Sol da Manha, mas sao
valores aceitaveis de CVg, para PG. Assim, pela estimativa do coeficiente de
variacao experimental, pode ser interpretado como uma boa precisdo para o0s
caracteres avaliados (HALLAUER et al., 2010).

A BR 105 foi a populagdo mais tardia em FM e FF (Tabela 1) e teve a
segunda maior média para AP e AE, resultados indesejaveis na selegcao de
progénies. A BR 105 teve a segunda maior média de PG. A BRS Sol da Manha
apresentou as plantas mais precoces tanto em FF quanto para FM e os menores
valores para AP e AE entre todas as populagdes (Tabela 1). A BRS Sol da Manha
teve a terceira maior média de PG. A UFVM100(HS)C2 apresentou os maiores
valores em AP e AE, resultado que representa plantas mais tardias e que é
indesejavel (Tabela 1). A UFVM100(HS)C2 apresentou o maior valor de PG.

Houve variabilidade genética em todas as populagbes avaliadas. A populagao
BR 105 apresentou variancia genotipica significativa para todos caracteres, exceto
FF (Tabela 1). A variancia G x A para FM foi significativa, justificando uma selegao
especifica para ambiente em FM. Destaca-se os valores de herdabilidade que
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variaram entre 0,70 a 0,88 e a razdo CV./CV; maior do que 1,00 para todos
caracteres, exceto em PG. Os valores de herdabilidade podem ser classificados
como de magnitude elevada (HALLAUER et al., 2010) e a razdo CV./CV; obtida
revela que as condigbes s&o favoraveis a selegéao de progénies (HANYU et al., 2020).
A populagdo BRS Sol da Manha apresentou variancia genotipica significativa em FM
e FF (Tabela 1) e em PG foi ndo significativa. A variancia genotipica foi nula para AP
e AE e consequente herdabilidade nula para esses caracteres. Os caracteres FM e
FF tiveram bons valores de herdabilidade e razdo CV./CV; maior do que um. Porém,
para AP, AE e PG obteve-se valores para menor do que 1,00. Assim, é
desfavoravel a selecao com base nesses caracteres (HANYU et al., 2020). Por sua
vez, a populacdo UFVM100(HS)C2 teve variancia genotipica significativa e variancia
aditiva significativa em FF, AP e AE (Tabela 1). Nenhum caractere dessa populagéo
teve variancia G x A significativa. Nao ocorreu nenhum valor maior do que 1,00 na
razdo CV,/CV;, apresentando um cenario desfavoravel para a selegdo com base em
qualquer caractere (HANYU et al., 2020).

TABELA 1. Estimativas de parametros genéticos na média do dois locais para os
caracteres dias até o florescimento masculino (FM, dias) e feminino (FF, dias), altura
de planta (AP, cm) e espiga (AE, cm), e produtividade de graos (PG, kg ha™).

Parametros FM FF AP AE PG
BR105
G2 1,45% 2,70 326,79* 233,96* 589.296,62*
&2 0,40** 0,32 8,73 10,57 122.282,40
G- 1,42 2,55 151,45 108,88 727.695,83
th 0,72 0,77 0,88 0,88 0,70
CVeu: 1,96 2,62 8,04 11,92 18,79
CVg: 1,93 2,55 5,47 8,13 20,88
CVeo, /CVas; 1,01 1,03 1,47 1,46 0,90
Maximo 72,00 75,00 301,67 191,67 7.039,50
Média 61,58 62,58 224,79 128,30 4.085,10
Minimo 58,00 60,00 161,67 85,00 560,37
BRS Sol da Manha
82 0,89 0,84** 0,00 0,00 34.669,96
G2, 0,14 0,32** 79,60* 63,28* 454.634 17"
&= 0,74 0,61 268,28 182,98 924.577,63
h 0,78 0,73 0,00 0,00 0,07
CVeas 1,55 1,52 0,00 0,00 4,58
Vo, 1,42 1,29 7,99 12,75 23,64
CVios/CV, 1,09 1,18 0,00 0,00 0,19
Maximo 67,00 69,00 276,66 150,00 8.385,18
Média 60,66 60,48 205,03 106,11 4.066,59
Minimo 57,00 57,00 158,33 61,67 992,33
UFVM100(HS)C2
Gz 0,63 1,45 57,23* 61,79 68.000,03
Foy 2,53 5,81** 228,91 247 17 272.000,14
57 0,08 0,00 0,00 39,17 0,00
h} 1,11 1,65 101,99 316,90 1.722.596,54
CVey, 0,66 0,78 0,69 0,38 0,14
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Ve, 1,28 1,93 2,69 4,97 3,13

Voo TV, 1,69 2,06 3,59 11,26 15,77
Maximo 0,75 0,94 0,75 0,44 0,20
Média 71,00 73,00 327,50 213,75 12.110,10
Minimo 62,27 62,29 281,64 158,06 8.324,97

** e * significativo a 1% e 5% respectivamente, pelo teste do qui-quadrado.

A selecdo truncada para aumento de PG proporcionou ganhos genéticos
desejaveis em FM, FF e PG na populagédo BR 105 (Tabela 2, Figura 1). Destaca-se o
ganho de PG em mais de 20,00% (Figura 1) ou de 846 kg ha™ (Tabela 2). Com essa
mesma estratégia, os ganhos genéticos foram indesejaveis em AP e AE na
populacdo BR 105 (Tabela 2, Figura 1). Na selegao truncada para reducéo de AP e
AE houve ganho genético desejavel em FM, FF, AP e AE e indesejavel em PG
(Tabela 2, Figura 1). A seleg¢ao truncada para reducao de AP e AE néo foi utilizada
na populacdo BRS Sol da Manh& por essa populacido ter apresentado variancia
genética nao significativa para esses caracteres. Assim, na populagcdo BRS Sol da
Manha foi implementada a sele¢do truncada para redugcdao de FF. Com essa
estratégia houve ganhos desejaveis para FM e FM, nulo para AP e AE, e desejavel
para PG nessa populagao (Tabela 2, Figura 1).

As estratégias de selegcdo com base no indice Z sdo conhecidas em feijao
(ANJOS et al., 2018) e arroz (SMIDERLE et al., 2019) sendo eficiente na selegao
de progénies das respectivas culturas. Uma modificagao proposta neste trabalho é a
multiplicagdo por (-1) dos valores de Zry, Zrr, Zap € Zae. Esse procedimento é feito
na cultura do milho pelo interesse em selecionar plantas com florescimento mais
precoce e com menor porte.

A estratégia com base no indice Zsc proporcionou ganhos desejaveis em
todos os caracteres, porém o ganho em PG foi de pequena magnitude em todas as
populagdes (<5,00%; Tabela 2 e Figura 1). Um problema conhecido desse indice é
que a soma esta desbalanceada, uma vez que os caracteres FM x FF e AP x AE
possuem correlagdo elevada (FERREIRA et al., 2020). Portanto, o indice Zsc € 0
resultado da soma de dois caracteres relacionados ao florescimento, dois de altura e
apenas um de produtividade. Assim, para melhor equilibrio da soma foi utilizado o
indice Z3c, que é resultado do somatorio de Zgy ou Zrg, Zap OU Zag, € Zpg. Destaca-
se que o caractere escolhido dentro de cada par foi 0 que teve variancia genética
significativa dentro de cada populagdo. Essa corregdo proporcionou ganhos de
selecdo desejaveis em todos os caracteres em todas populagdes e aumento em
magnitude do ganho para PG na BR 105 (>5,00%, Tabela 2, Figura 1). Houve
aumento do ganho em PG nas populagbes BRS Sol da Manha e UFVM100(HS)C2
quando utilizada a estratégia com base no indice Zzc, porém um aumento pouco
expressivo (<5,00%, Tabela 2, Figura 1).

TABELA 2. Médias dos caracteres florescimento feminino (FF, dias) e masculino
(FM, dias), altura de planta (AP, cm) e de espiga (AE, cm) e produtividade de gréos
(PG, kg ha™') para as progénies selecionadas pelas diferentes estratégias de selegao.
A média geral por caractere antes da selegao foi representada por Xo.

BR 105
Estratégia FM FF AP AE PG
Xo 61,58 62,58 224,79 128,29 4.085,10
STrc 61,61 62,36 232,10 135,08 4.946,46
STap 61,14 62,34 202,30 112,43 3.455,39
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STae 61,52 62,95 206,17 109,02 3.351,92

Z5C 60,27 60,91 215,74 119,69 4.262,03
Z3C 60,31 61,07 219,93 121,53 4.463,72
Z1R 60,61 61,38 223,04 123,34 4.612,85
Z2RAE 60,85 61,43 220,98 121,86 4.524,34
Z2RFM 60,48 61,41 223,54 124,18 4.505,61
Z3R 60,49 61,36 223,29 123,78 4.432,61
BRS Sol da Manha

Estratégia FM FF AP AE PG

Xo 60,66 60,48 205,03 106,11 4.066,59
STrr 59,85 59,59 205,03 106,11 4.074,71
Z5C 59,74 59,74 205,03 106,11 4.096,62
Z3C 59,81 59,92 205,03 106,11 4.101,38
Z1R 59,87 60,04 205,03 106,11 4.083,18
Z2RAE 59,94 60,22 205,03 106,11 4.075,75
Z2RFF 59,83 59,94 205,03 106,11 4.089,06
Z3R 59,85 60,07 205,03 106,11 4.085,96

UFVM100(HS)C2

Estratégia FM FF AP AE PG

Xo 62,27 62,29 281,64 158,06 8.250,94
STap 62,65 62,77 290,26 161,85 8.257,34
STae 62,58 62,68 288,70 164,65 8.300,19
Z5C 61,72 61,57 275,19 154,57 8.326,19
Z3C 62,10 61,93 279,94 156,80 8.442,31
Z1R 62,10 61,93 279,94 156,81 8.442,31
Z2RAE 62,04 61,90 278,96 155,45 8.378,59
Z2RFM 61,89 61,75 280,60 156,65 8.395,89
Z3R 61,78 61,62 278,58 155,60 8.373,42

Dentre as estratégias com base em indice, pode-se utilizar restricbes para
uma selecdo em etapas. Assim, o indice Zir € resultado da selecdo com base em
Z3c apos a exclusao das progénies com PG menor que a média. Com essa restrigao
foi obtido ganho genético desejavel para PG mais pronunciado (>10,00%, Tabela 2,
Figura 1) apenas na populagdo BR 105. Os outros caracteres da BR 105 tiveram
ganhos genéticos desejaveis um pouco mais expressivo (>1,00%, Tabela 2, Figura
1) comparado ao ganho proporcionado em Zsc. Todos os caracteres das populacdes
BRS Sol da Manha e UFVM100(HS)C2 tiveram ganhos genéticos bem parecidos
quando comparado as estratégias com base em Z;c e Z4r (<1,00%, Tabela 2, Figura

1).

Ao aplicar mais uma restricdo, obteve-se o0 indice Z,rae que € resultado
do Zr acrescido da exclusdo de progénies com AE acima da média. Assim, s&o
excluidas as progénies de estatura elevada e produtividade abaixo da média. Restou
18, 17 e 24 progénies das populagbes BR105 S1, BRS Sol da Manha e
UFVM100(HS)C2, respectivamente, apds a aplicagado das duas restrigdes. Em uma
comparagao com o indice Zr, 0 Zyrae proporcionou ganho desejavel maior para AP
e AE (<-1,00%, Tabela 2, Figura 1) com leve redugdo no ganho em PG na
populacdo BR 105. Na mesma comparacao entre Zir e Zyrae, as diferencas de
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ganho genético nao ultrapassou 1% em qualquer caractere avaliado nas populag¢des
BRS Sol da Manha e UFVM100(HS)C2 (Tabela 2, Figura 1). Outro indice com duas
restricdes € o Zorer OU Zorewm, €le € resultado do Z1r acrescido de uma restricao para
florescimento. Essa restricdo foi a exclusdo de progénies com FF ou FM acima da
média. Sendo que foi utilizado FF na populacdo BRS Sol da Manha e FM para as
demais populagdes. Restaram 25, 29, e 28 progénies apos a aplicacdo das
restricoes nas populagbes BR105 S1, BRS Sol da Manha e UFVM100(HS)CA1,
respectivamente. Essa estratégia comparada a Zigr proporcionou pequeno aumento
nos ganhos desejaveis para FM e FF (<-0,20%, Tabela 2, Figura 1) nas trés
populag¢des. Nos caracteres AP, AE e PG houve pouca variagdo do ganho genético
quando comparado a estratégia com base em Z1r (<2,00%, Tabela 2, Figura 1).

A ultima estratégia utilizada implementa trés restricdes: uma em florescimento,
uma em altura e outra em produtividade. Assim, ela combina a exclusdo de
progénies com valores de FM ou FF acima da média, AE acima da média e PG
abaixo da média (Tabela 2, Figura 1). O total de progénies que satisfizeram todas
essas restricdes foi 14, 13 e 17 nas populagdes BR 105, BRS Sol da Manha e
UFVM100(HS)C2, respectivamente. Com esse indice foi obtido ganhos desejaveis
para AP, AE, FM e FF proximos dos ganhos obtidos com Zg na populagédo BR 105
(Tabela 2, Figura 1). Nessa mesma comparagao entre estratégias, houve redugao do
ganho desejavel em PG na populagdo BR 105 (>4,00%, Tabela 2, Figura 1). Os
ganhos desejaveis nesse indice para FM, FF, AP, AE e PG foram proximos dos
obtidos quando comparado com os ganhos proporcionados em Zsgr na populagéo
BRS Sol da Manha e UFVM1100(HS)C2 (<0,50%, Tabela 2, Figura 1).

A estratégia de selecdo com base no indice Zrag para a populagdo BR 105
proporcionou ganhos equilibrados e desejaveis para FM (-1,18%), FF (-1,83%), AP (-
1,69%), AE (-5,02%) e PG (10,75%). Na populacdo BRS Sol da Manh& optou pela
selegdo truncada para florescimento feminino que proporcionou ganhos desejaveis
de boa magnitude para FM (-1,35%) e FF (-1,48%) nessa populacao e visto de que
os outros caracteres nao tiveram varidncia significativa. Na populagéo
UFVM100(HS)C2 utilizou a selegao truncada para altura de espiga. Apesar dos
ganhos expressivos de PG em outras estratégias, preferiu o uso dessa pela elevada
altura de planta e de espiga. Os ganhos estimados na UFVM100(HS)C2 com base na
ST para AE foram desejaveis para FM (-0,50%), FF (-0,32%), AP (-2,67%), AE (-
3,55) e PG (-0,88%).

Os ganhos de selegdo apresentados nesse trabalho foram similares ou
superiores aos ganhos observados por Almeida et al. (2024) em populagdes de
derivadas da autofecundagdo de hibridos comerciais de milho. As estratégias de
selecdo truncada utilizadas por Almeida et al. (2024) promoveram bons ganhos em
PG, mas leve aumento indesejavel em FM, FF, AP e AE. Os ganhos apresentados
neste trabalho e em Almeida et al. (2024) s&do também similares aos apresentados
por Sajjad et al. (2020) em progénies de selegao recorrente no Paquistdo em uma
populacdo de milho. Ja Smiderle et al. (2019) observou bons e equilibrados ganhos
de selecdo com o uso do indice Z em arroz, levando em conta simultaneamente as
caracteristicas de numero de dias até o florescimento, altura de planta, resisténcia a
brusone e produtividade de graos.
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FIGURA 1. Representagdo grafica dos ganhos de selegdo pelas diferentes
estratégias de selegdo truncada e com base na selegdo envolvendo variaveis
padronizadas. Os ganhos para os caracteres FM, FF, AP e AE foram
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CONCLUSOES

Conclui-se que, existe variabilidade genética na populagdo BR 105 para
florescimento masculino, altura de planta, altura de espiga e produtividade de graos.
Existe variabilidade genética na populacdo BRS Sol da Manha para florescimento
masculino e feminino. Na populagdo UFVM100(HS)C2 existe variabilidade genética
para florescimento masculino, altura de planta e altura de espiga. O uso do indice Z
modificado e suas variacdes foram eficientes na estimacado de bons e equilibrados
ganhos genéticos desejaveis para os caracteres florescimento feminino e masculino,
altura de planta e de espiga e produtividade de graos considerando essas
caracteristicas simultaneamente.
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