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RESUMO

O presente trabalho tem como objetivo, selecionar progénies promissoras de milho,
através da estimagdo dos componentes de variancia genética utilizando abordagens via
modelos mistos. O experimento foi conduzido na estacdo experimental da Universidade
Federal de Lavras (UFLA). Foram avaliadas 500 progénies, extraidas de dez populagdes
de milho do programa de melhoramento genético de milho da UFLA, sendo 50 progénies
de cada populagdo, e para efeito de comparagdo das médias foram utilizadas quatro
testemunhas, linhagens parcialmente endogamicas. O delineamento experimental foi de
Alfa latice (12x42), constituido por duas repeticdes com parcelas de duas linhas, com 2
metros de comprimento, com espagamento de 0,6 metros entre linhas e 0,25 metros entre
plantas. Foi avaliado o carater produtividade de espigas (PROD). As andlises estatisticas,
foram realizadas por meio do software R, para estimacao dos parametros genéticos. Foi
adotado procedimento BLUP para a predicdo dos valores genéticos, com uso das
estimativas de variancias obtidas via REML. Para selecdo das progénies mais promissoras
foi utilizado método de selegdo direta. Analise de deviance pelo teste da da razdo de
verossimilhanga (LRT) a 1% de significancia, tendo demonstrado que o carater
produtividade de espigas (PROD) diferiu significativamente entre as progénies avaliadas.
Foram estimados os seguintes pardmetros acuricia seletiva, varidncia genéticas,
herdabilidade e ganho esperado com a sele¢do. Foi observada acurdcia de magnitude
moderada para o carater, sendo que as estimativas dos componentes de variancia
comprovam a existéncia de variabilidade entre as progénies possibilitando a selecdo de
progénies superiores. A selegdo direta, tendo-se selecionado 100 progénies das 500
progénies avaliadas. Foi observada nas progénies selecionadas uma média de 4994.2
kg/ha, representando um ganho de sele¢do de 474.5 kg/ha, correspondente a 10,50 %. As
progénies selecionadas sdo promissoras para dar continuidade ao programa de
melhoramento genético de milho.

Palavras-chave: Zea mays L. Selecdo. Melhoramento de Plantas.



ABSTRACT

The aim of this work was to select promising maize progenies by estimating the
components of genetic variance using mixed models. The experiment was conducted at
the experimental station of the Federal University of Lavras (UFLA). A total of 500
progenies from ten maize populations from UFLA's maize breeding program were
evaluated, with 50 progenies from each population and four witnesses, partially inbred
lines, for comparison of means. The experimental design was Alpha Mesh (12x42),
consisting of two replications with two-row plots, 2 meters long, with spacing of 0.6
meters between rows and 0.25 meters between plants. The cob yield character (PROD)
was assessed. Statistical analyses were carried out using R software to estimate the
genetic parameters. A BLUP procedure was used to predict the genetic values, using the
variance estimates obtained via REML. To select the most promising progenies, the direct
selection method was used. The analysis of variance using the likelihood ratio test (LRT)
at a 1% significance level showed that the cob yield character (PROD) differed
significantly between the progenies evaluated. The following parameters were estimated:
selective accuracy, genetic variance, heritability and expected gain from selection.
Moderate accuracy was observed for the character, and the estimates of the variance
components prove the existence of variability between the progenies, making it possible
to select superior progenies. Direct selection, 100 progenies were selected from the 500
progenies evaluated. An average yield of 4994.2 kg/ha was observed in the selected
progenies, representing a selection gain of 474.5 kg/ha, corresponding to 10.50%. The
selected progenies are promising for the continuation of the maize breeding program.

Keywords: Zea mays L. Selection. Plant breeding.
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1. INTRODUCAO



O milho (Zea mays L.) ¢ um dos cereais de maior importancia mundial e no Brasil
ocupa lugar de destaque juntamente com a soja (Glycine max L. Merrill) (COSTA, 2020),
sendo o milho cultivada em muitas partes do mundo (BARROS & CALADO, 2024). O
milho principal ingrediente energético destinado a nutricdo animal, especialmente a de
ndo ruminantes, assim como de aves e suinos, pois apresenta alta digestibilidade de seus
nutrientes, seguido por auséncia de fatores antinutricionais intrinsecos e de elevada
produtividade de graos. Por essa razdo, cerca de 70 a 80% da produgdo deste cereal tem
sido diretamente convertida em ragdes para producao de proteina de origem animal como
carne, leite, ovos (ALVES, 2015).

Brasil apresenta-se como um dos principais paises para produ¢do de alimentos,
pois tem se mantido entre os principais produtores e exportadores de graos no ranking
mundial, possuindo areas que podem ainda serem exploradas e grandes possibilidades de
aumento da produtividade (COSTA, 2020). A producdo de milho no Brasil no ano agricola
2021/2022 foi de 115,6 milhdes de toneladas, maior em relagdo a produgdo do ano
agricola anterior de 2020/2021, com um aumento percentual de 24,8% na producdo
(CONAB, 2023). Segundo dados da CONAB (2023), indicam que a area e a producao
total de milho tem vindo aumentar nos ultimos dois anos, saindo de 21,5 para 22,2
milhdes de hectares e de 113,1 para 131,8 milhdes de toneladas nas safras 2021/22 e
2022/23, respectivamente. O estado de Minas Gerais cultiva atualmente cerca de 1,3
milhdes de hectares de milho, com uma producdo média de 6,1 t/ha.

Atualmente, com os avangos progressivos na area da genética, os programas de
melhoramento dispdem de diversas ferramentas que podem servir de suporte ao
melhoramento convencional (DE FREITAS, 2001), que tem culminado na obten¢do do
aumento da producgdo de populagdes milho. O melhoramento genético de populagdes de
milho, além das demais implicagdes de ordem teorica e pratica, pode ser considerado
como um método que conduz progressivamente a obtencao de melhores linhagens para a
producao de hibridos superiores (MIRANDA et al., 1978).

O sucesso de um programa de melhoramento genético de milho visando a
obten¢do de hibridos est4 ligado a identificagdo da populacdo mais promissora para a
extragdo de linhagens. Entre os procedimentos que auxiliam os melhoristas nessa escolha,
destaca-se a estimativa de m+a, que corresponde a média de todas as linhagens na geragao
Soo (LIMA et al, 2000). Recorrendo-se a estimativa de m+a, foram selecionadas dez
populagdes, nomeadamente P1-2B810, P2-BM3066, P3-DKB310, P4-DK363, P5-
K9555, P6-MG580, P7-MG652, P8-RB9077, P9-Sviptera, P10-SX7341BM, com
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maiores estimativas de m+a, indicando maior frequéncia de alelos favoraveis para os
carateres avaliados.
Diante do exposto, objetivou-se avaliar 500 progénies So.1 de milho, a fim de

selecionar as melhores progénies com base nas estimativas dos parametros genéticos.
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2. REFERENCIAL TEORICO

2.1. MELHORAMENTO GENETICO DE MILHO

O melhoramento genético de plantas e animais em geral, ¢ o de populagdes de
milho em especial, passou a contar com um numero adicional de informagdes, com as
contribuicdes na area da genética quantitativa dadas por Comstock e Robinson
(POMMER et al., 1977). De acordo com Dudley & Moll (1969); Shull, (1908), os
trabalhos relacionados a heterose e da endogamia, foram os primeiros a surgirem, o que
possibilitando a utilizacdo em maior escala e comercial, do método do milho hibrido
(MIRANDA et al., 1977).

O melhoramento genético milho, em relagdo a produgdo teve e tem vindo a se
observar um incremento tdo grande que até hoje esse método ¢ bastante empregado nas
regides onde o milho é importante, fazendo com que até no ano de 1945 ndo se cogitasse
do melhoramento genético de populagdes. Com o decorrer do tempo observou-se que se
tornava cada vez mais dificil a obtencdo de linhagens superiores, que possibilitam a
sintese de hibridos superiores (MIRANDA et al., 1977). Esta dificuldade foi chegando a
tal ponto que a partir do ano de 1930, mesmo sendo empregados esfor¢os ainda maiores
na obtencdo de linhagens melhores, os resultados ndo eram satisfatorios. Tendo-se
chegado inclusive a pensar que a variabilidade genética do milho, estava esgotada e se
havia chegado ao limite de produtividade. O problema era que, realmente, o material
disponivel para obtencdo das linhagens tinha sido tdo explorado que era praticamente
impossivel conseguir obter outras melhores (MIRANDA et al., 1977).

De acordo com Santos et al., (1988), no ano de 1972, iniciou-se um programa de
melhoramento genético de milho em nivel regional, com o objetivo de obter populagdes
mais produtivas e adaptadas as diversas regides ecologicas do Nordeste, com boas
caracteristicas agrondmicas € que apresentassem graos do tipo dentado e do tipo duro.
Ap0s dois e trés ciclos de selecdo massal para o Dentado Composto e Flint Composto,
respectivamente, optou-se pela escolha do esquema de selecdo entre e dentro de familias
de meios-irmaos, uma vez que, além das facilidades de conducao, resultados promissores
foram mostrados por PATERNIANI (1967), WEBEL & LONNQUIST (1967),
LONNQUIST (1964), PATERNIANI (1968) & ZINSLY (1969).

A partir deste momento, houve a necessidade de se obter novas fontes de linhagens

para dar continuacdo aos programas de melhoramento genético, do milho hibrido.
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Portanto, isso s seria possivel com a utilizacdo de populagdes melhoradas, onde a
frequéncia de genes favoraveis ou desejaveis fosse mais elevada. Com o auxilio de novas
técnicas experimentais € com o avango no conhecimento da genética quantitativa, tornou-
se possivel o emprego de métodos simples de melhoramento que até entdo eram tidos
como nao eficientes para aumentar a produtividade, como por exemplo: o uso de selegao
massal e a selecdo espiga-por-fileira. Estes dois métodos, com algumas modificagdes,
passaram a surtir efeitos desejados no aumento da produtividade de milho (MIRANDA
etal., 1977).

Foi neste sentido em que, Gardner & Lonnquist uplod Miranda et al., (1977),
relatam um ganho médio de 4% por ciclo, obtendo o total de 20% em cinco anos na
variedade Hays Golden, utilizando o método da selecdo massal estratificada. Lonnquist
uplod Miranda et al., (1977), sugeriu algumas alteracdes no método espiga-por-fileira, em
que modificado com melhor delincamento experimental € com controle parcial das
genealogias. Portanto, Paterniani uplod Miranda et al., (1977), argumentando que a
selecdo ¢ feita com base em progenies ou familias de meios irmaos, em que cria que uma
denominacao mais precisa do esquema ¢ "selecdo entre e dentro de familias de meios
irmdos". Tendo sido obtidos dois excelentes hibridos duplos no programa de milho
hibrido do Instituto Agronémico, o IAC Hmd 6999 B ¢ o IAC Hmd 7974, onde a Sec¢do
de Milho e Cereais Diversos iniciado o programa de melhoramento genético de
populagdes.

A partir do final da década de 2000, os programas de melhoramento genético de
milho, utilizavam autofecundacdes sucessivas para o desenvolvimento de linhagens
endogamicas (BOREM, 2001). Em um programa de melhoramento genético visando a
obten¢do de progénies, as etapas envolvidas sdo: escolha de populagdes, obtencao de
linhagens, avaliagdo da capacidade de combinacdo das mesmas, teste intensivo dos
hibridos obtidos além de produ¢do de sementes genéticas e comerciais (PATERNIANI &
CAMPOS, 2005).

Atualmente, as fontes preferenciais para extracdo de novas linhagens tém sido
formadas a partir de materiais-elite, como populagdes biparentais ou sintéticos de
linhagens elite, dentro de cada grupo heterdtico. As linhagens elite do programa de
melhoramento genético sdo cruzadas entre si, em ciclos subsequentes, respeitando-se os
grupos heterdticos (DE LIMA et.al., 2018 uplod HORTA, 2020). Neste processo sdo
obtidas novas linhagens com caracteres superiores aos seus parentais, devido entdo o

aumento da frequéncia de alelos favoraveis, a correcao de defeitos em linhagens-elite e
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ao maior nivel de heterose quando cruzadas com linhagens do grupo heterético
complementar. Portanto, ¢ necessario a inclusdo de fontes de variabilidade genética
externa ao nucleo de gendtipos utilizado no processo de reciclagem, pois, a longo prazo,
as linhagens recicladas tendem a se tornar geneticamente relacionadas, podendo entdo
limitar o desenvolvimento de hibridos superiores (DE LIMA. et.al., 2018 uplod HORTA,
2020).

2.2. AVALIACAO DE PROGENIES NO MELHORAMENTO GENETICO DE
MILHO

Desde o inicio dos trabalhos de pesquisa com o melhoramento genético de
populacdes de milho, utilizando teste de progénies, sabe-se que a fase de avaliagdo de
progénies ¢ a de maior importancia. E nesta fase que os individuos geneticamente
superiores sdo selecionados, para dar origem a nova populagdo ou o proximo ciclo de
selecdo (GODOI, 1991). Muitas modificagdes foram realizadas na metodologia de
avali¢ao de progénies, principalmente no que diz respeito a precisdo experimental. Estas
modificacdes visdo proporcionar ao melhorista maior seguranga na discriminagdo e
selecdo correta dos genotipos superiores, pois muitos fatores interferem nesta avalicao
(GODOI, 1991).

A importancia da avaliagdo da descendéncia no melhoramento genético foi
descoberta provavelmente por VILMORIM, por volta de 1840. De acordo com FALUBA,
(2008), em 1964, LONNQUIST propds o emprego da sele¢do espiga por fileira como uso
de técnicas de estatistica experimental, em que denominou o esquemade selecdo espiga
por fileira modificado. Trata-se da avaliacao e sele¢ao de progénies de meios-irmaos e
depois, da selecdo das melhores plantas dentro das progénies selecionadas. PATERNIANI
(1967) sugeriu a denominacao de sele¢do entre e dentro de progénies de meios-irmaos
(FALUBA, 2008). Para a selecao entre progénies, tem sido utilizada uma intensidade de
selecdao de 10 a 5%, enquanto que para a selecdo dentro de progénies, cerca de 5 a 10%
das plantas superiores tém sido selecionadas (PATERNIANI & CAMPOS, 2005),
atualmente vem sendo utilizada uma selecao de 10 a 20%.

A avaliagdo entre progénies tem o objetivo de selecionar a caracteristica mais
complexa e mais influenciada pelo ambiente. A selecao dentro de progénies assemelha-
se a uma selecdo massal estratificada em que se selecionam neste sentido as
caracteristicas de maior herdabilidade (DESTRO & MONTALVAN, 1999). O método de

selecdo entre e dentro de progénies de meios-irmaos ¢ um dos métodos de selegdao
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intrapopulacional mais utilizados no Brasil para o melhoramento de populagdes de milho,
em virtude da facilidade de conducdo e eficiéncia em elevar a freqiiéncia dos alelos
favoraveis, e possibilidade da estimagdo da variancia genética aditiva (PATERNIANI &
CAMPOS, 2005).

Entretanto, a avaliagdao de progénies e a confiabilidade dos dados experimentais
num programa de melhoramento genético de plantas, tem sido um dos grandes desafios,
principalmente para caracteristicas de heranca complexa ou controlados por muitos
genes, como a produtividade de graos (RUMIN & VENCOVSKY, 2001). Entretanto
obtengdo de genodtipos superiores, baseia-se no carater producgdo, fator esse que ¢ o
produto da influéncia mutua de fatores genéticos, fisiologicos e ambientais (TAVARES et
al., 1999). Portanto, a eficiéncia da selecdo se torna muito importante na obtencao de
linhagens. Nesse caso, selecdo direta para um cardter poderd levar a mudancas
indesejaveis no outro. A sele¢do simultdnea de caracteres, através de indice de selecao,
tem se constituido numa boa alternativa para contornar esse problema. Os indices de
selecdo t€m sido eficientes na identificacdo de familias e ou progénies superiores em
qualidade e produgdo, simultaneamente, constituindo-se numa ferramenta util para se

obter ganhos simultaneos em duas ou mais caracteristicas. (VILARINHO et al, 2003).

2.3. CARACTERISTICAS AGRONOMICAS DE INTERESSE

Durante a conducdo de um programa de melhoramento genético, € rotineiro
avaliar caracteres importantes para cultura, como objeto do programa. Em cada fase do
programa de melhoramento genético de plantas, os caracteres sao utilizados com o intuito
de avaliar e ou selecionar gendtipos promissores, que possuam genes de interesse ou que
possuam um atributo favoravel. O objetivo € reunir varios caracteres favoraveis em um
s0 genotipo, que podera torna-se uma nova cultivar (MARCHIORI, 2017).

Na cultura do milho, portanto, além dos caracteres agrondmicos de interesse
econdmico como a produtividade, devem ser considerados caracteres relacionados a
qualidade do produto final. Alguns dos principais caracteres morfologicos, associadas a
producao e qualidade avaliadas na cultura do estdo apresentados a seguir. A mensuragao
da altura média das plantas da parcela experimental determina o porte da planta e auxilia
a selecdo de plantas com menor suscetibilidade ao acamamento, pois plantas
exageradamente altas tendem a ser mais suscetiveis ao acamamento ou mesmo

quebramento do colmo por acdo de fatores climéticos como o vento (MARCHIORI,



15

2017). A altura da inser¢ao média da espiga superior ¢ um cardter importante para a
cultura, pois a colheita mecanizada podera ser facilitada com espigas uniformes
localizadas em posi¢cdes mais elevadas da planta. Entretanto, espigas muito altas podem
provocar a quebra da planta devido ao peso exercido sobre o colmo (MARCHIORI,
2017).

Outra caracteristica de grande importancia ¢ presenca de espiga decumbente, que
acontece quando as espigas se curvam para baixo depois da maturacao fisioldgica. Esta
caracteristica atrapalha a entrada de agua de chuva dentro da espiga entre a maturagao
fisiologica e maturagdo de colheita, mantendo a qualidade do grao por mais tempo e
possibilitando a permanéncia do produto por um periodo maior no campo (FONSECA,
2005).

Empalhamento da espiga ¢ uma caracteristica de grande importancia, que ocorre
quando as bracteas que a revestem cobrem completamente a extremidade da
inflorescéncia feminina, impedindo que os graos da ponta da espiga fiquem expostos a
condi¢des ambientais desfavoraveis, principalmente acimulo de umidade. (GOMES et
al., 2010)

Avaliar o nimero de plantas acamadas e quebradas em relagao ao estande final é
importante, pois mensura a suscetibilidade das mesmas em relacdo a fatores ambientais
como pluviosidade, for¢a e direcdo de ventos. Plantas que estdo apenas acamadas tem
chance de se recuperarem durante o ciclo. Porém, plantas que tiveram o colmo quebrado
ndo se recuperam, contribuindo para reduzir a produtividade de um gendtipo
(MARCHIORI, 2017).

A produtividade pode ser definida como a quantidade de produgdo de graos por
unidade de area sendo o principal carater de uma cultura tanto para o melhorista quanto
para o produtor. Ja a massa de mil graos deve ser mensurada, pois sementes mais pesadas
tendem a proporcionar maior rentabilidade ao produtor, caracterizando maior

produtividade e lucro (MARCHIORI, 2017).
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3. OBJETIVOS

3.1. GERAL

Avaliar 500 progénies So:1 de milho, a fim de selecionar as melhores progénies com

base nas estimativas dos parametros genéticos.

4. MATERIAIS E METODOS

4.1. LOCALIZACAO DA AREA EXPERIMENTAL

O experimento ocorreu no Centro de Desenvolvimento Cientifico e Tecnoldgico
em Agropecuaria da Universidade Federal de Lavras (UFLA), situado no municipio de
Lavras, Minas Gerais, a uma altitude de 918 metros, nas coordenadas 21°14'30" de
latitude Sul e 45°00'10" de longitude Oeste, durante a safra de verdo 2022/2023.

Neste periodo, foram avaliadas 500 progénies SO:1 provenientes de dez
populagdes de hibridos comerciais (P1=K9555, P2=MG652, P3=SX7341BM,
P4=RB9077, P5=2B810, P6=Sviptera, P7=BM3066, P8=DK363, P9=MGS580,
P10=DKB310). A geracdo SO de cada hibrido comercial foi autofecundada para gerar as
progénies S0:1, das quais foram selecionadas 50 progénies de cada populagdo. Foram
utilizadas quatro linhagens parcialmente endogdmicas como testemunha, provenientes do
programa de melhoramento de milho da Universidade Federal de Lavras, foram utilizadas
como testemunhas.

O experimento seguiu um delineamento de Alfa latice (12x42) com duas
repeti¢des. As parcelas consistiram de duas fileiras de 2 metros de comprimento, com um
espacamento de 0,6 metros entre as fileiras e 0,25 metros entre as plantas, totalizando 16

plantas por parcela.

4.2. O CARATER QUE FOI SUBMETIDO A AVALIACAO FOI:

Produtividade de espigas (PROD), que correspondeu ao peso total de espiga com

palha da parcela, em Kg/ha.Corrigido conforme a equacao:

PROD = [PG original X ]X [ﬁ] (3.1)

Em que:
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PROD: Peso de espigas corrigido para Kg/ha.

PG original: Peso de espigas colhidas na parcela experimental (em Kg);
AREA UTIL=CLx E e Lx NL;

CL: Comprimento da linha (metros);

E e L: Espagamento entre linhas (metro);

NL: Numero de linhas que correspondem a parcela util.

Na fase de semeadura, foram aplicados 350 kg por hectare do fertilizante
comercial NPK com a formulagao 8-28-16. A adubacao de cobertura foi efetuada 25 dias
apos a semeadura, utilizando 200 kg de ureia (contendo 45% de nitrogénio). Todos os
outros procedimentos relacionados ao manejo foram executados conforme as diretrizes

recomendadas para a cultura.

4.3. ANALISES ESTATISTICAS

As andlises estatisticas foram conduzidas utilizando o software R (R CORE
TEAM, 2019) e o pacote Ime4 (BATES et al. 2014) para estimar os parametros ¢ realizar
previsoes dos valores genéticos. O procedimento empregado no programa para prever os
valores genéticos baseou-se no método BLUP, utilizando as estimativas de variancia
obtidas por meio da abordagem REML. O modelo genético-estatistico adotado para
estimar os componentes de varidncia e fazer previsoes dos valores genotipicos foi o
seguinte:

Yijk = p + ai + yj + (y7) jK + &ijk, (3.2)

Em que:

Yijk - Valor observado de ith progenie no kth bloco da jth repeticao (i=1, 2, ...
p;=1,2, ., 1; k=1, 2); respectivamente;

ai - Efeito aleatorio das progénies,

vj - Efeito fixo do jth repeticao completa;

(y1)jk - Efeito aleatorio do kth bloco incompleto dentro da j repeticdo, e

eijk - Efeito aleatério do erro associado a yijk.

Foi conduzida uma analise de deviance (ANADEYV) com o propdsito de avaliar a
significancia dos componentes de variancia. No contexto da aplicagdo de REML/BLUP,

a obtencdo de estimativas precisas dos componentes de variancia ¢ de extrema
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importancia, conforme destacado por Borges e Ferreira, et al. em 2010. Os componentes
de variancia obtidos foram submetidos ao teste da razdo de verossimilhanca (LRT), no
qual a significancia do modelo foi avaliada através de um teste Qui-Quadrado com um
grau de liberdade a uma probabilidade de 1%, conforme proposto por RESENDE &
DUARTE em 2007.

4.4. ESTIMATIVA DOS PARAMETROS GENETICOS E FENOTIPICOS

Foram estimados os componentes da varidncia pelo método da méxima
verossimilhanga residual (REML). Para a avaliagdo da precisdo experimental, foi
estimado a acuracia seletiva (#gg), que foi determinada pelo estimador proposto por

Henderson em 1984:

759 = J1- (%) (3.3)

%9
Em que:
7gg - Acuracia seletiva;
PEV - Variancia do erro de predi¢ao dos BL UP’s;

0'g2 - Variancia genotipica entre os tratamentos.

Também foi estimada a herdabilidade no sentido amplo:

PPEV

2 (3.4)

h?=1-
20

Em que:

PEV - Variancia do erro de predigao dos BLUP's;

0'g2 - Variancia genotipica entre os tratamentos.

O ganho genético com a sele¢do (GS) foi estimado para o carater produtividade
por meio da sele¢do direta que permite que seja escolhida a caracteristica potencial para
a selecdo (CRUZ, 2001). As estimativas do ganho esperado com a selecio em

porcentagem da média (GS%) foram obtidas pelo seguinte estimador:
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h? % ds
0 (3.5)

G5% =

h?- Herdabilidade do carater;
M- Média original;

ds - Diferencial de selecao (Média dos genotipos selecionados - M)

5. RESULTADOS E DISCUSSAO

Na analise de deviance, por meio das estimativas dos componentes de variancia
associados as progénies, constatou-se diferencas significativas entre os tratamentos a 1%
de probabilidade pelo teste de razdo de méxima verossimilhanga (LRT), para a producao

de espigas (PROD), (Tabela 1).

Tabela 1. Andlise de Deviance (ANADEV) com base no teste da razdo de méxima
verossimilhanca (LRT)dos caracteres avaliados a 1% de significancia.

VAR model npar logLik AIC LRT Df Pr(>Chisq)
PROD Progenies 4 -7850.00 15700.00 11.80 1.00 0.00
PROD Rep:Bloco 4 -7850.00 15700.00 6.33 1.00 0.01

Fonte: Do autor (2023).

5.1. PARAMETROS GENETICOS

A acurdcia seletiva ¢ uma medida de avalia¢do da qualidade dos experimentos, em
que se baseia na magnitude da variagdo residual, nimero de repeticdes e da propor¢ao
entre as variagcdes de natureza genética e residual associadas aos caracteres avaliados
(RESENDE & DUARTE, 2007). Onde valores acima de 0,90 sdo considerados muito
altos, entre 0,70 e 0,90 sdo considerados altos, 0,50 € 0,70 sdo considerados de moderados
€ 0,00 e 0,50 sao considerados baixos. O valor obtido no experimento ¢ classificado como
moderado, o carater (PROD) obteve agz significativa e a estimativa foi de 0,52% o que
mostra moderada precisdo experimental (Tabela 2). Esses resultados concordam com
trabalho de Oliveira, (2016), onde obteve acuracia de magnitude moderada para o carater

(PROD).

Tabela 2. Parametros genéticos da produtividade das progénies de milho.
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Parametros genéticos PROD
Varidncia genética (g;7) 367000.00
Variancia fenotipica (of) 2160000.00
Herdabilidade 0.17
Acuracia 0.52

Fonte: Do autor (2023).

A aj foi significativa a 1% para o carater PROD, indicando que as progénies
apresentaram variabilidade genética e possiveis contribuigdes genéticas para o
melhoramento, o que possibilita selecdo e ganhos genéticos. Resultados semelhantes
foram encontrados por Simdes, (2021), onde obteve significativa a 1% para o carater
(PROD), evidenciando a existéncia de variabilidade genética entre as progénies.

Em relagdo a herdabilidade para o carater avaliado, foi de 0,17 para a
herdabilidade no sentido amplo e restrito, respectivamente, indicando representatividade
do valor genético (COSTA, 2020). STANSFIELD (1974) uplod SILVEIRA et al., (2006)
considera que os valores maiores que 0,5 representam alto coeficiente de herdabilidade,
valores compreendidos entre 0,2 ¢ 0,5 ¢ menores que 0,2, representam coeficientes de
herdabilidade médios e baixos, respectivamente. Neste sentido os valores observados
neste estudo foram de magnitude baixa, isso pode ser explicado por ser um caracter
quantitativo, que ¢ muito influenciado pelo ambiente e, em geral, apresenta valores mais
baixos de herdabilidade. De acordo com ALLARD, (1971), estes valores sao devido ao
controle genético da produtividade de graos que ¢ resultante da atuagdo de varios genes

de efeito pequeno sobre o fendtipo € com uma prontncia efeito ambiental.

5.1.1. SELECAO DIRETA E GANHO COM A SELECAO

A selegdo direta foi realizada para o caractere (PROD), de acordo com Cruz,
(2001), quando se pretende selecionar apenas um carater, € recomendavel o uso da selecao
direta. Das 500 progénies avaliadas, foram selecionadas 100 progénies com médias

elevadas para o carater (PROD) (Figura 1).
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Figura 1. Média de produtividade de peso de espigas das 100 progénies selecionadas.
Os ganhos com a sele¢do foram calculados levando em consideracao a selegao
para o aumento da produ¢do (PROD), o que permitiu a selecdo de 100 progénies. A
selecdo direta proporcionou ganhos na produtividade de aproximadamente 10.50, (Tabela
3). Resultados similares, foram encontrados por Silva (2020), em que por meio da sele¢ao

direta para a PROD, em possibilito um ganho de 11,65%.
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Tabela 3. Estimativas dos ganhos esperados com a selecdo direta nas populagdes
selecionadas com baseada nos valores Blups de selecio.

Parametros Valores
MS 4994 .2
MG 4519.7
DS 474.5
GS 474.5

GS (%) 10.50

MS - média dos selecionados, MG - média geral, DS - diferencial de selecdo, GS -ganho de
selecdo e GS (%) - Ganho de selegdo percentual.
Fonte: Do autor (2023)
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6. CONCLUSAO

As estimativas dos parametros genéticos demonstraram a existéncia de
variabilidade genética entre as progénies avaliadas, o que permitiu a selecdo de progénies
superiores.

A selecao direta com base no carater produtividade de peso de espigas permitiu
ganhos expressivos.

Foram selecionadas 100 progénies das 500 avaliadas, sendo assim as que
revelaram ser promissoras para dar continuidade ao programa de melhoramento genético

de milho.
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Figura 1: Ranqueamento a produtividade de espigas com palha de progénies de milho. A linha
tracejada vermelha representa a média geral, as progénies com pontos de cor azul estdo abaixo
da média geral e as progénies com pontos de cor ciano estdo acima da média geral.



