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RESUMO

O milho é uma cultura destinada tanto para o consumo humano como animal, e nos ultimos
anos houve uma mudanca no cenario de escolha de variedades para cultivo do milho, onde
as tradicionais variedades perderam lugar para os hibridos. Porém, as variedades de milho
sdo materiais mais rasticos, e apresentam uma maior diversidade genética acumulada ao
longo do processo de domesticacao e pela selecdo efetuada pelos agricultores. Por esse
motivo, varios agricultores ainda utilizam tais materiais, sendo uma forma importante de
conservacao da variabilidade genética on farm. Neste sentido, o presente trabalho teve como
objetivo realizar a caracterizagdo molecular e morfoagrondmica de variedades de milho
disponiveis para cultivo em diferentes comunidades rurais do Espirito Santo, a fim de
identificar materiais mais adequados e que possam se adaptar ao local de cultivo. Para a
caracterizacdo molecular, a similaridade genética entre todos as variedades foi calculada pelo
indice Ponderado, e com base na matriz de dissimilaridade, foi realizado o agrupamento pelo
método UPGMA. A dissimilaridade genética entre as variedades variou de 0,51 a 0,98, e
analise de agrupamento foi eficiente no agrupamento das variedades, sugerindo um total de
guatro grupos. A maioria das variedades foi agrupado de acordo com a sua origem, exceto
pela variedade S&o José, que apresentou grande divergéncia geneética com relacdo aos
outros, devido a segregacao que esse material sofreu frente a selecao realizada pelo agricultor
responsavel por essa variedade. A analise de variancia molecular demonstrou concordancia
com os dados da dissimilaridade genética, mostrando que a maioria da diversidade genética
encontrada esta dentro das variedades, e ndo entre eles. Para a caracterizacao
morfoagrondmica, foram realizados trés experimentos em campo, sendo dois em safra verao
e um em safra inverno, com dezesseis variedades de milho. A partir desses experimentos, foi
possivel perceber que a variedade Fortaleza se destacou em algumas caracteristicas
analisadas, assim como as variedades Sol da Manha e Eldorado. Concluiu-se também que, a
variedade Fortaleza - NV e a variedade Eldorado apresentaram-se divergentes, e também
apresentaram bons resultados nas caracteristicas morfoagrondmicas analisadas, o que indica
que podem ser utilizados para futuros cruzamentos, a fim de visar ganhos com relagédo a

produtividade.
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ABSTRACT

Corn is a crop intended for both human and animal consumption, and in recent years there has
been a change in the scenario of choice of varieties for growing corn, where traditional varieties
have lost place to hybrids. However, these varieties have great genetic diversity due to their
cultivation and selection over the years. In this sense, the present work aimed to perform the
molecular and morpho-agronomic characterization of corn varieties available for cultivation in
different rural communities in Espirito Santo, in order to identify more suitable materials that
can adapt to the cultivation site and also evaluate the genetic variability between local varieties,
improved in a participatory way, and commercial ones, improved in a conventional way. For
molecular characterization, the genetic similarity between all varieties was calculated using the
Weighted Index, and based on the dissimilarity matrix, grouping was performed using the
UPGMA method. The genetic dissimilarity between the varieties ranged from 0.51 to 0.98, and
cluster analysis was efficient in grouping the varieties, suggesting a total of four groups. Most
varieties were grouped according to their origin, except for the Sdo José variety, which showed
great genetic divergence in relation to the others, due to the segregation that this material
suffered from the selection made by the farmer responsible for this variety. The analysis of
molecular variance demonstrated agreement with the data of genetic dissimilarity, showing that
most of the genetic diversity found is within the varieties, and not between them. For the
morpho-agronomic characterization, three experiments were carried out in the field, two in
summer and one in winter, with sixteen varieties of corn. From these experiments, it was
possible to notice that the Fortaleza variety stood out in some characteristics analyzed, as well
as the Sol da Manha and Eldorado varieties. It was also concluded that the variety Fortaleza -
NV and the variety Eldorado were divergent, and also showed good results in the morpho-
agronomic characteristics analyzed, which indicates that they can be used for future crossings,

in order to aim at gains in relation to productivity.
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1. Introducéo geral

Nas ultimas décadas, o milho alcancou o patamar de maior cultura agricola do mundo,
sendo a Unica a ter ultrapassado a marca de 1 bilhdo de toneladas colhidas, deixando para
tr4s outras culturas como o arroz e o trigo. Além disso, a cultura se notabiliza pelos diversos
usos, como alimentacdo humana e animal, e também para produgcdo de biocombustiveis e
bebidas (CONTINI et al., 2019).

O milho é cultivado em todas as regifes do Brasil, e sua producéo ocorre em diferentes
épocas e em diferentes condic¢des climaticas. O cultivo de primeira safra é realizado no periodo
primavera/verdo, e predomina na maioria das regides produtoras, e o cultivo realizado com
semeio concentrado no verdo/outono é denominado como segunda safra (COSTA et al.,
2010).

Atualmente, no Brasil, o germoplasma de milho € constituido por racas locais,
populacfes adaptadas e materiais exoticos introduzidos, sendo caracterizado por uma ampla
variabilidade genética (ARAUJO e NASS, 2002; PERFEITO et al.,2017). Fatores como
condicdes climaticas, manejo da adubacéo e estado fisioldgico dos graos pds-colheita podem
refletir em alterac6es na qualidade do milho colhido, assim como o hibrido/variedade que esta
sendo cultivado (MOTA et al., 2020).

Outro fato relevante ao cultivo de milho é a interagdo variedade X ambiente, devido as
varias condi¢es edafoclimaticas existentes nos sistemas de produc¢éo, assim, essa interagdo
pode ser minimizada com a selecdo de variedades especificos para cada regido de cultivo
(FALUBA et al., 2010). Para agricultores que vivem em regides com condi¢des climaticas e
ambientais diversas, o0 manejo dos recursos vegetais através do melhoramento participativo
vem desempenhando um papel relevante, pois contribuem para a construgdo de ambientes
agricolas sustentaveis, agregando valores ambientais e sociais e criando base para a
soberania alimentar das comunidades que passam a ter autonomia da producdo de suas
sementes, quando optam pelo cultivo de variedades de polinizacdo aberta, sejam elas
melhoradas de forma convencional ou de forma participativa (MACHADO et al., 2014).

Assim, o presente trabalho procurou caracterizar variedades de polinizagcdo aberta de
milho, disponiveis para cultivo em diferentes regides do estado do Espirito Santo, e que podem
promover um aumento na producao dessa cultura em comunidades rurais, devido ao fato de
serem adaptadas as diferentes condi¢cBes edafoclimaticas existentes. Para isso, foram

realizadas caracterizagcdes em nivel molecular e agronémico, lancando méo de diferentes
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ferramentas para que o objetivo fosse alcangado, a fim de indicar variedades promissores para

cultivo nestas diferentes comunidades rurais.

2. Reviséao Bibliografica
2.1 Origem e aspectos botanicos

O milho (Zea mays L.) € uma cultura pertencente a familia Poacea. E uma cultura anual,
alégama, monocotiledénea, diploide, com habitos herbaceos e metabolismo C4 (GLEASON E
CRONQUIST, 1991; FILGUEIRAS, 2020), e foi domesticado a partir do seu ancestral teosinto
(Zea mays ssp) no oeste do México, ha cerca de 9000 anos.

Desde entédo, passou a ser a principal fonte de alimentacdo das civilizagbes, sendo
considerado uma “commodity” da agricultura no mundo, inclusive no Brasil. (BEADLE, 1939;
GALINAT, 1983; FRISKE et al., 2018; SILVA et al., 2019). No Brasil, pode ser encontrado nos
mais diversos ambientes e condicfes de cultivos, ocupando uma area total de plantio de
aproximadamente 63 milhdes de hectares, alcangando cerca de 251,8 milhGes de toneladas
no ano de 2020 (CONAB, 2020).

Evidéncias arqueoldgicas de seu uso indicam que com o descobrimento das Américas,
foi introduzido na Europa, Asia e Africa, tendo seu centro de origem principal no México e
centro de origem secundéario na América do Sul, na regido do Peru. A expressdo maxima da
domesticacao do milho e sua posterior difusdo foi sua diversificagdo em inUmeras variedades,
chamadas de Landraces ou variedades locais/crioulas (MATSUOKA et al., 2002; BEDOYA et
al., 2017). Tais variedades sao tolerantes a varias condigbes ambientais e a varios climas e
altitudes diferentes, assim como diferentes estacdes de crescimento. Consequentemente,
também demonstra que a espécie possui grande diversidade genética, por poder ser cultivado
em uma gama de ambientes tao distintos (MIRANDA, 2018).

Outro fato relevante foi que, no seu processo de domesticacdo, o milho sofreu
introgressao com seus parentes selvagensZea mays mexicana e Zea mays parviglumis), o
que também contribui para aumentar sua diversidade genética (BEDOYA et al., 2017).Toda
essa diversidade se explica, em parte, pela importancia que esta planta vem tendo desde
entdo, como base alimentar da maioria das populacdes das Américas, onde é utilizado desde
o preparo de comidas, alimentacdo animal e também uso ornamental, que variavam de acordo
com as tradi¢des culturais de cada populacdo (BOHM et al., 2017).

Na sua chegada na América do Sul, o milho passou a ser incorporado na agricultura de

subsisténcia e integrar a cultura das populagbes, sendo trazido através de migracdes
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humanas, onde foi iniciado o processo de trocas de sementes, e o desenvolvimento de novas
racas e variedades (BOHM et al., 2017).

2.2 Milho Hibrido e Milho Variedade

Em geral, os produtores tém acesso a dois tipos de cultivares: o milho hibrido e o milho
variedade. O milho hibrido € obtido através de polinizacdo cruzada entre linhagens de
populacdes diferentes, logo, € um processo caro e complexo, levando a um preco mais alto
das sementes desses cultivares. Porém, ainda ha uma preferéncia pelo cultivo dessas
sementes, devido a expresséo de alto vigor e produtividade desse material (CONTINI et al.,
2019).

No milho variedade, as sementes sao obtidas a partir da polinizacao natural de algum
gendtipo selecionado, com caracteristicas desejaveis. Nesse método, h& grande
heterogeneidade entre as plantas, e as sementes expressam as mesmas caracteristicas
hereditarias dos progenitores, permitindo entdo que o produtor possa manter um banco de
sementes entre os plantios (CONAB, 2020).

A criacdo de hibridos modernos na segunda metade do século 20 contribuiu para a
rapida substituicdo das tradicionais variedades (ANDJELKOVIC et al., 2018). Porém, essas
cultivares, apesar de serem mapeadas para varios alelos ligados a caracteristicas de
interesse, possuem pouca diversidade genética, devido ao seu modo de cruzamento.

Entram entdo, nesse cenério, as variedades, que possuem combinacbdes alélicas
importantes, conferindo a estas uma rusticidade e adaptagcdo as condi¢cbes adversas de solo
e clima (ARAUJO et al., 2013). Essas variedades s&o populaces dinamicas, com origem
histdrica, identidade distinta, geneticamente diversificadas e localmente adaptadas, vindo de
uma associacdo de praticas de selecdo de sementes e gestdo do campo, bem como
conhecimento tradicional dos produtores (ARTEAGA et al., 2016).

A substituicdo das variedades por cultivares modernos vem gerando um processo de
erosao genética, e também ameaca o conhecimento tradicional de cultivos (BOEF, 2007).
Quando uma variedade melhorada retorna para o agricultor e passa a ser cultivada por varios
ciclos sucessivos em suas propriedades, elas adquirem caracteristicas adaptativas ao
agroecossistema no qual estdo inseridos, e tornam-se novamente uma variedade local e
crioula (MACHADO, 2018).

Estudos recentes forneceram caracterizacdo em pequena escala de variedades locais

do México e da Europa, mas a maioria das variedades locais permanecem sem caracterizacao



18

molecular. Visando a prevencado da perda de diversidade genética do milho, sédo necessarios
trabalhos voltados para a conservagéo, como a caracterizagcao adequada, para evitar que elas
desaparecam por completo, assim como para estimular a volta dessas variedades para a
agricultura (ANDJELKOVIC et al., 2018).

2.3 Variedades locais e crioulas

A agricultura brasileira tem passado por dificuldades econdémicas, onde, por vezes, 0
valor do produto comercializado ndo custeia o investimento realizado, o que acontece por
varios fatores, e um deles é a dependéncia dos agricultores com as multinacionais, elevando
os custos de producdo (ESPERANCINI et al., 2004; ASSMANN et al., 2003; SILVA et al.,
2018).

Questdes relacionadas ao ambiente e aos valores sociais também entraram em voga,
diante da degradacdo da natureza causada pelos avancos da agricultura, da industria e do
consumo crescente de recursos naturais ndo renovaveis (SANDRI e TOFANELLI, 2008;
BIANCHINI e MEDAETS, 2013). Os efeitos colaterais causados por este modelo de agricultura
comecaram a ser revistos, e as questdes sociais e ambientais passaram a ser mais
valorizadas, reduzindo um pouco a importancia dada a questdo econémica (ALMEIDA, 1997;
SILVA et al., 2018).

A agricultura de base ecologica, focada no uso minimo de agroquimicos e com praticas
agricolas alternativas, comecou a ganhar cada vez mais destaque devido a essas questdes.
Sédo praticas desenvolvidas por agricultores experimentadores, como exemplos ja bem-
sucedidos, que deram base para reconfiguragdo do modelo. H4 uma preferéncia na utilizagdo
de recursos locais disponiveis, buscando ndo aumentar os custos de producéo (ALTIERI et
al., 2011; KHATOUNIAN, 2001). As variedades locais entram como alternativa a esse modelo
de cultivo, por serem de baixo custo, rusticas, e que toleram baixo nivel de investimento em
insumos. Nessas condi¢cdes, possuem grande capacidade de competir com variedades
comerciais (MACHADO et al., 1998; ZAGO, 2010).

Silva et al. (2019) comentam que os sistemas de producéo sustentaveis favorecem a
permanéncia do homem no campo, além de promover a melhoria da qualidade de vida das
familias agricultoras, pois € um sistema que valoriza os sistemas tradicionais de cultivo, os
conhecimentos acumulados ao longo das geracdes e a interdependéncia dos recursos

naturais. Estratégias como adubacdo verde, uso de caldas e biofertilizantes e adubacéo
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organica tem sido incorporadas ao processo produtivo, fazendo com que os sistemas de base
agroecologica sejam complementados (HANISCH et al., 2012; MIRANDA, 2018).

Dentro desses sistemas, € importante o uso de variedades adaptadas ao agroecosistema
existente (SILVA, 2008), podendo assegurar produtividade e ganhos econdmicos,
preservando a diversidade genética e contribuindo no aspecto social das comunidades
envolvidas. As variedades locais de milho, geralmente conservadas pelas comunidades rurais
e tradicionais, sdo fontes potenciais de genes na busca por resisténcia, tolerancia e ou
eficiéncia em relac&o aos atuais e futuros estresses bidticos e abidticos (ARAUJO et al., 2013).

Variedade crioula pode ser entendida como aquela que é produzida, desenvolvida e
conservada pelos agricultores em comunidades tradicionais. Este termo também pode ser
adotado para aquelas variedades introduzidas em comunidades por menos de um periodo de
20 anos (MACHADO, 2018). Sao simbolos de identidade com a terra, representam a
agrobiodiversidade, a resisténcia da cultura camponesa as determinacdes do mercado
biogenético e asseguram autonomia de cultivo, assim como a seguranca alimentar das
comunidades (LIMA et al., 2018).

2.4 Caracterizagcdo molecular

As variedades de milho, ou cultivares de polinizacdo aberta, como também séo
chamadas, sao obtidas pela livre polinizacdo de um grupo de individuos. Sdo amplamente
cultivadas em todo o Brasil e ao redor do mundo, e sdo de acentuada importancia
socioecondémica para os sistemas de agricultura familiar (CARVALHO et al., 2004). Sao
materiais altamente heterozigéticos e heterogéneos, exibindo variacdo na produtividade,
ampla variabilidade genética. Porém, a variabilidade genética desses materiais ainda nao foi
explorada eficientemente, e estudos relacionados a diversidade genética das variedades
podem colaborar para a conservacdo e melhor utilizacdo do seu pool genético (DAR et al.,
2018).

O estudo da diversidade genética é o processo pelo qual a variagdo entre individuos,
grupos de individuos ou populacbes € analisada, podendo ser de forma quantitativa ou
preditiva. A analise de natureza quantitativa envolve avaliagdo de cruzamento de genitores
em estudos dialélicos, enquanto a analise preditiva é baseada em diferencas morfoldgicas,
fisiologicas ou moleculares (CRUZ et al., 2012; SILVA et al., 2015). Os dados provenientes
desses estudos geralmente envolvem medi¢cdes numéricas e combinacdes de diferentes tipos

de variaveis (MOHAMMADI e PRASSANA, 2003).
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Atualmente, a diversidade genética esta sendo avaliada mais eficientemente apés a
introducdo de métodos que revelam o polimorfismo diretamente ao nivel de DNA que séo
considerados independentes de influéncias ambientais e fazem uma maior cobertura do
genoma (VIVODIK et al., 2017).

Nos ultimos anos, varios marcadores moleculares tém sido empregados para avaliacao
da diversidade genética em variedades locais de milho. Os marcadores RFLP (Restriction
Fragment Length Polymorphism) foram os primeiros utilizados no melhoramento da cultura
(LEE et al.,, 1989; BERNARDO, 2008). Logo apés, houve a introducdo de marcadores
baseados na técnica de PCR (Polymerase Chain Reaction), como RAPD (Random Amplified
Polymorphic DNA) (CARVALHO, 2004); ISSR (Inter Simple Sequence Repeat) (SANTOS et
al., 2017); SSR (Simple Sequence Repeat) (ANDJELKOVIC et al., 2018) e SNPs (Single
Nucleotide Polimorphism) (ARTEAGA et al., 2016), e séo utilizados para compreender os
padrbes de diversidade desses cultivares, ajudando no rastreamento de suas rotas de
migracdo dos centros de origem e na compreensdo da base dessa variabilidade genética
(WARBURTON et al., 2011).

2.5 Caracterizacdo morfoagronémica

O milho € uma cultura que apresenta grande diversidade genética, que exibe grande
variabilidade tanto para caracteres relacionados a adaptacao ambiental, como para aqueles
relacionados as caracteristicas de interesse agronémico (TEIXEIRA et al., 2002; SILVA et al.,
2019).

Muitas variedades de milho s&o cultivadas ha décadas, conhecidas como variedades
locais; outras sao melhoradas geneticamente por polinizacdo aberta, sendo estas do dominio
dos pequenos agricultores. Essas variedades possuem uma complexa estrutura genética,
sendo entdo importantes fontes de variabilidade na busca por genes responsaveis pela
tolerancia ou resisténcia aos fatores biéticos e abidticos (ARAUJO e NASS, 2002; ANDRADE
e FILHO, 2008).

Com o avanco do melhoramento genético voltado para a producdo de hibridos, a
diversidade de tais variedades pode estar ameacgada, em detrimento da utiliza¢do de cultivares
modernos (BITOCCHI et al., 2009), e a falta de estudos relacionados ao comportamento
agrondmico de tais materiais pode levar a escolha de variedades inadequados para o cultivo
(SILVEIRA, 2015).
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A caracterizacao agronémica das variedades de milho disponiveis é importante para
nortear a escolha de materiais que possam se adaptar a determinado local de cultivo, assim
como alta producéo e resisténcia a pragas e doencas. Segundo Paixdo (2008), além da
genética, a producao é influenciada pela qualidade das sementes, época de semeadura,
espacamento entre plantas, preparo, correcéo e adubacéo do solo, e controle de doencgas e
pragas e irrigacdo. Logo, a caracterizagdo do germoplasma pode estimular a utilizagcdo do
mesmo, e contribuir para identificacdo de populacdes divergentes, para posterior utilizagao
em cruzamentos que otimizem a heterose (MIRANDA et al., 2003).

Além disso, estudos relacionados a tolerancias dos cultivares aos mais diversos
ambientes sdo importantes para a manutencdo da produgcao do milho, devido as previsbes
ambientais que sinalizam mudancas climéticas, o que poderé levar a variagfes de temperatura
e aumento nos periodos de estiagem, gerando instabilidade no cultivo (NEPOMUCENO et al.,
2001; PATERNIANI et al., 2019).

Outro fator que limita a utilizacdo das variedades locais é que as grandes empresas
desenvolvem e indicam a utilizacdo de diferentes cultivares para amplas regides, nao havendo
materiais desenvolvidos especificamente para as regibes marginais ou de interesse
secundario para o agronegocio. Isto gera uma defasagem de variedades que possam ser
cultivados por agricultores familiares em sistemas produtivos, com baixa quantidade de
insumos. Estas variedades de interesse para 0s pequenos agricultores consistem no objeto
de estudo no presente trabalho (SILVEIRA, 2015).

2.6 Melhoramento Genético Participativo

O melhoramento de plantas visa a obtencdo de variedades/variedades/cultivares que
atendam ao interesse agronémico e a adaptacdo em diferentes condicbes edafoclimaticas.
Por isso, buscam-se plantas que apresentem alta produtividade, resisténcia a pragas e
doencas, entre outras caracteristicas (ALMEKINDERS e ELINGS, 2001; CREVELARI et al.,
2019).

O melhoramento genético acontece desde os primérdios da humanidade, com a
domesticacao de varias culturas, inclusive o milho. Estes trabalhos permitiam a selecdo de
plantas com caracteristicas desejaveis com base na diversidade genética das culturas (SILVA,
2019).

Hoje conhecido como melhoramento genético convencional, as cultivares modernas com

alta adaptabilidade e uniformes séo priorizadas. Porém, essa modalidade de melhoramento
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acontece em centros de pesquisas, longe da realidade dos pequenos produtores. Como
complemento a essa modalidade, foi adotado o melhoramento genético participativo. Nessa
categoria, a interacdo entre os pesquisadores e agricultores é facilitada, através do contato
direto entre eles (BECKER e CARVALHAL, 2010).

O melhoramento genético participativo comecou a ser trabalhado no final dos anos 70,
devido aos desafios encontrados pelos melhoristas na selecéo de cultivares para cada regido
em gue se cultivava o milho no Brasil. Para abrandar esse problema, uma alternativa colocada
em pratica foi o envolvimento dos agricultores nas etapas de avaliagdo nos programas de
melhoramento de diferentes instituicdes (PETERSEN, 1994, MACHADO, 2014).

Nessa modalidade, os objetivos basicos séo a inclusao sistematica dos conhecimentos,
habilidades, experiéncias e saberes dos agricultores, para determinar e desenvolver
tecnologias para solucbes dos problemas enfrentados pelos mesmos, assim como
complementar a pesquisa agricola classica (PETERSEN, 1994; MACHADO et al., 2014). A
maior participagéo dos agricultores no processo, contribui para diminuir a rejei¢cao de cultivares
recomendados, pois aspectos importantes considerados pelos produtores foram incorporados
aos programas de melhoramento, aspectos esses que por vezes nao eram analisados pelos
melhoristas (JOSHI e WITCOMBE, 2002; MULATU e ZELLEKE, 2002; VIRK et al., 2003).

No presente trabalho objetivou-se entdo caracterizar a diversidade genética de tais
materiais e de outras variedades cultivadas em comunidades rurais do Espirito Santo, a fim
de acrescentar informacfes sobre as mesmas, e selecionar variedades mais indicados para a

regiao.
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4. Capitulo | — Caracterizacdo molecular de variedades de milho (Zea mays L.) cultivadas em

comunidades rurais

Resumo

O milho é uma cultura destinada tanto para o consumo humano como animal, e pode ainda
ser utilizado para a producdo de biocombustivel e de bebidas. Nos ultimos anos houve uma
mudanca no cenario de escolha de variedades para cultivo do milho, porem as variedades
apresentam grande diversidade genética devido ao seu modo de cultivo e sele¢cdo, uma vez
gue as sementes sao repassadas entre os pequenos produtores ao longo de anos. Estas
variedades sao importantes para a manutencdo de variabilidade genética da espécie.
Objetivou-se com o presente estudo avaliar a variabilidade genética de variedades locais de
milho, melhorados de forma participativa, e os comerciais, melhorados de forma convencional,
e estimar o nivel de informacéo dos locos SSR nas presentes variedades em estudo, assim
como identificar duplicatas, através de caracteres moleculares. A similaridade genética entre
todos as variedades foi calculada pelo Indice Ponderado, e com base na matriz de
dissimilaridade, foi realizado o agrupamento pelo método UPGMA. Com a utilizacdo de 23
locos SSR, foram obtidos 112 alelos, com uma média de 5,13 alelos por loco. O conteudo de
informagéo polimorfica (PIC) foi de 0,65. A heterozigosidade observada foi, em geral, menor
gue a heterozigosidade esperada, exceto para os locos umcl771, phi084 e bnlgl25. A
dissimilaridade genética entre as variedades variou de 0,51 a 0,98, e a analise de
agrupamento foi eficiente no agrupamento das variedades, sugerindo um total de quatro
grupos. A maioria das variedades foi agrupada de acordo com a sua origem, exceto a
variedade Sao José, que apresentou grande divergéncia genética com relagdo aos outros. A
andlise de variancia molecular demonstrou concordancia com os dados da dissimilaridade
genética, mostrando que a maioria da diversidade genética encontrada esta dentro das
variedades, e nao entre eles. A partir dessas analises foi possivel concluir que existe alta

variabilidade genética entre as variedades estudadas.
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4.1 Introducgéao

O milho (Zea mays L.) € uma cultura que pertence a familia Poaceae. E destinada ao
consumo in natura tanto para alimentagao animal como humano, mas possui ainda um gama
de utilizag&o na industria (SILVEIRA et al., 2015).

O Brasil é o terceiro maior produtor mundial de milho, ficando atrds somente dos
Estados Unidos e da China. Segundo a Companhia Nacional de Abastecimento (CONAB), na
safra 2019/2020 o Brasil plantou 18,5 milh6es de hectares, com producgéo total de 102,3
milhGes de toneladas, e o Espirito Santo (ES) teve uma participacédo de 202,2 mil toneladas
na producao do cereal.

O milho é uma das culturas com maior investimento em tecnologia, e 0s gendtipos sao
selecionados para responder a adubacéao, resisténcia a pragas e doencas e alta produtividade
de graos (EICHOLZ et al., 2016). Nos ultimos anos, as tradicionais variedades, ou landraces,
foram substituidas por cultivares hibridas, com maior potencial produtivo, porém exigentes em
tecnologia para expressao de tal potencial (BIANCHETTO et al., 2017).

No entanto, as variedades tradicionais possuem potencial para resisténcia a diferentes
pragas e doencas, pois se adaptam ao seu local de desenvolvimento. As sementes desses
materiais passam de geracdo em geracao pela méo dos agricultores e, por esse motivo,
possuem menor custo para desenvolver-se. Tais variedades se destacam nesse aspecto, pois
também podem ser trocadas entre os agricultores, e estes realizam seus experimentos em
campo, melhorando as caracteristicas dos materiais ao longo dos tempos (BEDOYA et al.,
2017).

As variedades de milho sdo, entdo, materiais mais rasticos, e apresentam uma maior
diversidade genética acumulada ao longo do processo de domesticacdo e pela sele¢céo
efetuada pelos agricultores. Por esse motivo, varios agricultores ainda utilizam tais materiais,
sendo uma forma importante de conservacado da variabilidade genética. Vale ressaltar que
estes materiais estdo em permanente processo evolutivo de adaptacdo as condicdes
ambientais e sistemas de cultivo (CUNHA, 2013; QUEIROZ et al., 2019).

A disponibilidade de informacdes acerca da diversidade genética das variedades de
milho possibilita o conhecimento sobre materiais promissores que vém sendo cultivados pelos
agricultores, assim como a manutencdo de um banco de germoplasma que funcione como
fonte de novas caracteristicas de interesse agronémico em programas de melhoramento

(ANDJELKOVIC et al.,, 2018). Deste modo, € de suma importancia a caracterizacdo de
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variedades existentes, visando descrever variedades com potencial para cruzamentos e
selecéo nos programas de melhoramento.

A caracterizacdo da diversidade genética pode ser realizada através de estudos de
variaveis morfologicas, fisiolégicas, bioquimicas e moleculares. Através desses estudos &
possivel a escolha de materiais para introgressdo de novos materiais para ampliar a base
genética da cultura em estudo (PINTO et al., 2016).

O uso de marcadores moleculares em estudos de diversidade genética ganhou
importancia devido a rapidez e qualidade das informacfes geradas. Diversas técnicas estao
disponiveis para a deteccdo da variabilidade em nivel de DNA, e o0s marcadores
microssatélites (Simple Sequence Repeat - SSR) estdo entre os principais marcadores
utilizados, pois apresentam elevados niveis de polimorfismo, sdo multialélicos, com cobertura
adequada do genoma e altamente reproduziveis (LITT e LUTY 1989; PADILHA et al., 2002;
RIBEIRO et al., 2017).

No Brasil, o uso de marcadores moleculares est4d crescendo em importancia e
utilizacdo, como apoio para programas de melhoramento genético do milho, principalmente
para quantificar a diversidade genética das variedades cultivados e analise da estrutura de
variedades promissores (PINTO et al., 2016; RIBEIRO et al., 2017). O presente trabalho teve
como objetivo realizar a caracterizagdo molecular de dezesseis variedades de milho cultivados

em comunidades rurais.

4.2 Material e Métodos

4.2.1 Material vegetal e Analise molecular

Foram utilizados dezesseis variedades de milho para realizagdo da caracterizacao

molecular (Tabela 1).
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Tabela 1 - Variedades de milho cultivados em comunidades rurais, selecionadas para caracterizacdo molecular

N Variedade Sigla Método Produtor Local de cultivo Caracterizacao
Melhoramento
1 Fortaleza NV F-NV Participativo José Luiz Pilon Travessia - Nova Venécia - ES
2 Fortaleza AC F-AC Participativo Clésio Branddo  Afonso Claudio — ES
3 Fortaleza MS-1 F-MS-1  Participativo Jodo Machado Palmeira - Mimoso do Sul - ES Variedade com 10 ciclos de selegdo massal proveniente da
4 Fortaleza M-1 F-M-1  Participativo Franknely Fortaleza - Muqui-ES variedade BR 106, através de melhoramento participativo
Bettero na Comunidade Fortaleza, Muqui-ES; apresenta
5 Fortaleza M-2 F-M-2  Participativo Renato Bettero  Fortaleza - Muqui-ES endosperma dentado e cor amarela (NUNES, 2006).
6 Fortaleza M-3 F- M-3 Participativo Marcio Tuao Fortaleza - Muqui-ES
7 Fortaleza M-4 F- M-4 Participativo Antdnio M. Verly  Fortaleza - Muqui-ES
8 Fortaleza M-5 F-M-5 Participativo Angelo Bettero Fortaleza - Muqui-ES
9 Séo José S-José Participativo Renildo Moreira  S&o José do Sassui -lrupi-ES ~ Variedade de graos dentados, amarelos, de porte normal,
ciclo semiprecoce selecionados para a regido do Caparad
Capixaba pela Comunidade Sdo José do Sassui, Irupi-ES
(NUNES, J.A. comunicacao pessoal)
10 Alianga 01 AL-01 Participativo Valter Viana Populacdo de grdos duros, semiduros e semidentados,
Alianca - Muqui — ES alaranjados e amarelos; variedade com 10 ciclos de sele¢éo
11 Alianca 02 AL-02 Participativo Henrigue Rosino massal simples da variedade EMCAPA 201 (NUNES, 2006).
12 BR106 BR106 Convencional EMBRAPA Milho Sete Lagoas — MG Langada em 1985, originada do cruzamento de trés

e Sorgo

variedades brasileiras (Maya, Centralmex e Dentado
Composto) e uma introducéo exdtica (Tuxpefio). Apresenta

endosperma dentado e de cor amarelo (NUNES, 2006).
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Continuacao Tabela 1 — Variedades de milho cultivados em comunidades rurais, selecionada para caracterizacdo molecular

N Variedade Sigla Método de Produtor Local de cultivo Caracterizacao
melhoramento
13 Sol da Manh& SM Participativo Comunidade Sol Comunidade Sol da Manhd,  Apresenta gréos duros e semiduros, de cor alaranjados e
da Manha, Seropédica- RJ. predominio dos germoplasmas Cateto, Eto e Duros do
Seropédica- RJ. Caribe (MACHADO et al., 1992; NUNES, 2006).
14 Eldorado ELD Participativo Comunidade Sol Comunidade Sol da Manhd,  Selecionada para sistema orgénico, com seis ciclos de
da Manhd, Seropédica-RJ, e Sitio selecdo massal. Populacdo de graos dentados e
Seropédica-RJ, e Alegria-DF semidentados, amarelos com segregacdo para branco
Sitio Alegria-DF (NUNES, 2006).
15 Imperador- EM-201 Convencional INCAPER Domingos Martins — ES Melhoramento genético iniciando em 1984, apos trés ciclos
ES204 de selegéo foi langada como ‘Emcapa-201’, como a primeira
variedade melhorada de milho para o Espirito Santo. Logo
apo6s, foi introduzida no sistema de cultivo organico, na
URA/INCAPER, e submetida a 28 anos de selecdo. Obteve-
se entdo a variedade ‘ES-204 Imperador (INCAPER, 2018).
16 Capixaba IN-203 Convencional INCAPER Fazenda Experimental de Comecou a ser desenvolvida em 1985 e passou por quatro
INCAPER 203 Sooretama/INCAPER ciclos de selecdo massal. Apresenta grdos duros e de

colocacgdo avermelhada (INCAPER, 2007).
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Sementes de cada variedade foram semeadas em placas de Petri para germinagao
(Figura 1), e posteriormente cultivados em vasos em casa de vegetacdo (CCAE/UFES)
(Figura 2) para coleta de material vegetal e extracdo de DNA.

As andlises moleculares foram realizadas no Laboratério de Bioquimica e Biologia
Molecular no Centro de Ciéncias Agrarias e Engenharias da Universidade Federal do Espirito
Santo (LBQMOL/CCAE/UFES) em Alegre, ES.

Figura 1 - Sementes de milho em processo de germinagdo em placa de Petri: A: sementes de uma variedade em
processo de germinacéo; B: sementes de quatro diferentes variedades em processo de germinagao.

Figura 2 - Sementes dos dezesseis variedades de milho cultivadas em casa de vegetagao.

4.2.2 Extragcdo de DNA

Amostras de tecidos foliares jovens (2-3 semanas apds a germinacdo) de dez
individuos foram coletadas de cada variedade, maceradas em MagNA Lyser® e

mergulhadas em Nitrogénio liquido, para que ndo houvesse degradacdo do DNA. O DNA
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gendmico foi isolado usando-se hexa-decyltrimethyl-ammonium bromide (CTAB) como
descrito por Doyle & Doyle (1990) modificado por Lanes (2009).

Concluido o processo de extracdo, a quantificacao e o nivel de pureza do DNA foram
determinados pelo valor da absorbancia de (260 nm) e a razdo de (260/280 nm),

respectivamente, medidas em espectofotdmetro digital NanoDrop® 2000c.

4.2.3 Selegao de primers SSR

Os primers SSR utilizados neste estudo foram obtidos e escolhidos para fornecer uma
cobertura uniforme de todo o genoma do milho, como demonstrado no namero do Bin
(localizacdo do marcador no cromossomo) (Tabela 2). As sequéncias (Forward e Reverse)
dos 23 marcadores microssatélites foram obtidas por meio do Banco de Dados de Genética
e GenOmica do Milho - Maize Genetics and Genomics Data Base (MaizeGDB -
http://www.maizegdb.org/ssr.php).

Os microssatélites foram sintetizados em escala inicial de 25 nmol pela empresa norte-
americana especializada em oligonucleotideos Integrated DNA Technologies, distribuidos
pela Sintese Biotecnologia S.A. Todos os primers SSR foram diluidos primeiramente para
uma concentragao final de 100 uM (concentracdo estoque) e a partir destes diluidos para

uma concentracao final de 2 uM (concentragao de trabalho).

4.2.4 Amplificac@o de fragmentos microssatélites e gel de eletroforese

Para as amplificacbes em PCR (Polymerase Chain Reaction) utilizou-se microtubos de
1,5 mL para o preparo do “mix” da reagao, constituido por 50 ng de DNA; tampéao 2x (0,25
mM Tris/KCI pH 8,3); 4 umol/L de MgClz; 1 umol/L de dNTP; 0,32 mg/mL de BSA; 2,5 pmol/L
de cada primer (Foward e Reverse) e 1,25 unidades de Tag-polimerase.

Os ciclos do programa de PCR foram ajustados conforme indicado pelo site MaizeGDB
(http://www.maizegdb.org/ssr.php), com modificagcbes na temperatura de anelamento,
visando aumentar a extringéncia das reacdes (para eliminacdo de bandas inespecificas), e
consequentemente, qualidade dos resultados.

As amplificacbes de PCR para analises de microssatélites foram realizadas em
termociclador Applied Biosystems Veriti® TM, seguindo o método “touchdown” de
otimizacdo, composto por uma desnaturacao a 94° C por 5 minutos, seguido de 9 ciclos de:
94°C por 40 segundos (desnaturagao), 68° C por 40 segundos (anelamento) com reducao

de 1°C por ciclo e 72 ° C por 40 segundos (extensao), seguido de 25 ciclos de: 94°C por 40
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segundos (desnaturagao), 60° C por 40 segundos (anelamento) e 72 ° C por 90 segundos
(extenséo) e ao final dos 34 ciclos, uma extenséo final a 72° C por 7 minutos, e resfriamento
ad4°cC.

Os produtos da amplificacdo foram separados por meio de eletroforese em gel de
acrilamida a uma concentracdo de 6%, a 100 Volts por 4 horas. Apds a separacdo dos
fragmentos, o gel foi corado com brometo de etidio na concentragdo de 0,25 pyg/mL e em
seguida exposto a luz ultravioleta e fotografado em fotodocumentador Biorad® Gel Doc XR

System.

4.2.5 Analise dos dados

Dos 50 primers utilizados, 23 foram selecionados para o estudo (Tabela 2). Os dados
obtidos a partir da amplificagdo dos SSR foram convertidos em cédigo numérico (1, 2, 3, ...,
n) de acordo com o numero de alelos para cada loco. Assim, os homozigotos foram
representados por 11, 22, 33, ... nn, e 0s heterozigotos por 12, 13, 23, ... n, sendo o valor -9
destinado a falta de informacéo (dado perdido) sobre o individuo.

O aplicativo Genes (Cruz, 2016) foi utiizado para obtencdo da matriz de
dissimilaridade genética através do indice Ponderado para serem empregadas na anélise de
agrupamento pela ligacdo média entre grupos (UPGMA), bem como para analisar a
variabilidade genética entre e dentro dos grupos através da Analise de Variancia Molecular
(AMOVA).

A heterozigosidade observada em um determinado loco seguiu os procedimentos de
Brown e Weir (1983):

Ho=1- ZPii

Sendo Pii = frequéncia observada de genoétipos homozigotos do alelo i, e a
heterozigosidade média observada foi obtida pela soma dos valores de cada loco dividindo-
se pelo numero total de locos estudados.

A heterozigosidade esperada teve como base Nei (1978):

He =1— XPi2

Sendo Pi a frequéncia estimada do iésimo alelo, onde o valor médio esperado foi
obtido pela média aritmética de todos os locos estudados.

O Conteudo de Informacédo Polimoérfica (PIC) foi calculado de acordo com Bolstein et
al., (1980):

PIC = (Zxi2) — E2xi2x;2
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Os 23 locos SSR que foram selecionados para estudo foram mapeados em regiées que

estavam dispersas por todo o genoma do milho, o que garante uma ampla cobertura do

genoma (Tabela 2). A partir destes SSR, foi possivel obter a amplificagdo de 112 alelos nas

dezesseis variedades de milho. O numero de alelos amplificados variou de 3 (umcl777,
bnlg1006 e bnig 1208) a 9 (bnlg161), tendo como média 5,13 alelos por loco.

Tabela 2 - 23 locos SSR amplificados, suas respectivas sequencias, nimero do Bin e contetdo de informacao
polimérfica (PIC)

Locos Sequéncia Forward Reverse N° do PIC
SSR Bin*

dupssrl4 AGCAGGTACCACAATGGAG GTGTACATCAAGGTCCAGATTT 8.09 0,62
umcl771 CATCAGGAAGGAAGACGACTAGGA GTGAAATGTTGTTTCCAATGCAAG 9.04 0,30
phi084 AGAAGGAATCCGATCCATCCAAGC CACCCGTACTTGAGGAAAACCC 10.04 0,32
bnlg2241 GTGCACACTCTCTTGCATCG TAGTCAGCATCTGCCGTGTC 3.06 0,55
bnlg1724 CTGACCCAGAGCATTGTGAA GATGAAGAGCTTGCAGTCCC 9.01 0,61
bnlg1055 GACCGCCCGGGACTGTAAGT AGGAAAGAAGGTGACGCGCTTTTC 1.11 0,66
bnlg125 GGGACAAAAGAAGAAGCAGAG GAAATGGGACAGAGACAGACAAT 2.02 0,71
bnlg161 GGGACAAAAGAAGAAGCAGAG GAAATGGGACAGAGACAGACAAT 6.00 0,77
bnlg182 AGACCATATTCCAGGCTTTACAG ACAACTAGCAGCAGCACAAGG 1.03 0,77
bnlg589 GGGTCGTTTAGGGAGGCACCTTTGGT GCGACAGACAGACAGACAAGCGCATTGT 4.10 0,68
bnlg1006 GACCAGCGTGTTGATCCC GGAGACCCCGACTCTCTCTC 5.00 0,58
bnlg1208 GCTGTGATGGTGAGACGAGA GCAGGCACTACTAAAACCGC 5.04 0,55
bnig1338 GTGCAGAATGCAGGCAATAG GCAAATGTTTTCACACACACG 2.01 0,74
bnlg1811 ACACAAGCCGACCAAAAAAC GTAGTAGGAACGGGCGATGA 1.04 0,72
dupssr24 ACTGCACTGCACCTCTCTC ACACAACGGCTTCTAACCTT 2.08 0,72
phi028 TCTCGCTGTCCTTCGATTAGTACGG AATGCAGGCGATGGTTCTCCGGCCT 9.01 0,61
phi053 CTGCCTCTCAGATTCAGAGATTGAC AACCCAACGTACTCCGGCAG 3.05 0,67
umc1016 GATGATGGGTGATCATCGGTTC CCAGCCATGTCTTCTCGTTCTT 7.06 0,68
umc1033 CTTCTTCGTAAAGGCATTTTGTGC GTGCGGGATTCCTTAGTTTGC 9.02 0,86
umcl1035 CTGGCATGATCACGCTATGTATG TAACATCAGCAGGTTTGCTCATTC 1.06 0,73
umcl1l084 GATAAAAAGGCAAGTGCAACAAGG ATATCAACCAGAGGCTGGAACTTG 10.07 0,77
umcl653 GAGACATGGCAGACTCACTGACA GCCGCCCACGTACATCTATC 6.07 0,74
bnlg1863 GGCGTTCGTTTTGCACTAAT CGACACAGTTGACATCAGGG 8.03 0,67

*Bin — Posi¢éo do marcador ao longo dos cromossomos
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Este resultado foi semelhante ao encontrado em outros estudos com variedades de
milho. Yao et al.., (2007), ao estudarem 54 variedades locais de milho encontraram uma
média de 6,1 alelos, enquanto Comertpay et al.; (2012) encontraram uma média de 6,21
alelos em 90 variedades de milho. Laborda et al., (2003) ainda encontrou uma meédia de 5,2
alelos trabalhando com linhagens de milho tropical pertencentes ao banco de germoplasma
do Instituto Agronémico de Campinas (IAC). Tais valores podem ser vistos como um alto
nivel de diversidade genética nas variedades de milho estudados aqui, visto que um dos
parametros para estudar diversidade genética através dos marcadores SSR sdo o numero
médio de alelos por loco (RAPOSO et al., 2007).

Os valores médios de PIC (Conteudo de Informacdo polimorfica), que fornece uma
estimativa do poder discriminatério do marcador foi 0,65, variando de 0,3 para os locos
umcl771 e phi084 a 0,86 para o loco umc1033 (Tabela 2). O PIC é o grau de polimorfismo
detectado a partir de um primer, considerando n&o s6 o numero de alelos, mas também as
suas frequéncias, e estid diretamente relacionado com a variabilidade das variedades
avaliados (CRUZ et al., 2011). Matsuoka et al (2002), avaliando a diversidade genética de
milho doce encontraram um valor semelhante (0,62), e descrevem ainda que valores de PIC
maiores que 0,25 demonstram que os marcadores sédo altamente informativos. Portanto, os
valores de PIC, encontrados neste estudo, mostram que estes marcadores sao altamente
informativos.

Considerando que o valor de PIC depende do numero de alelos encontrados e de
suas frequéncias, é possivel identificar valores de PIC em outros estudos semelhantes para
um mesmo loco microssatélite. Alguns dos locos avaliadas neste estudo reportaram valores
similares de PIC em trabalhos realizados com variedades de milho comum. Como exemplo,
temos o loco bnlg589, que apresentou um valor de PIC 0,68, mostrando que este possui um
elevado poder discriminativo. Padilha et al. (2002), avaliando 35 linhagens elites de milho,
encontraram exatamente o mesmo valor para o loco citado.

Na tabela 3 estdo apresentados os indices de diversidade para cada loco estudado.
A heterozigosidade de um marcador representa a probabilidade de um individuo ser

heterozigoto no loco marcador e faz uma relacdo entre o numero de alelos e sua frequéncia.
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Tabela 3 - indice de diversidade genética estimados para os vinte e trés locos microssatélites com base nos dados
das dezesseis variedades de milho em estudo.

Locos SSR Ao He f
dupssrl4 0,29 0,67 0,569
umcl771 0,33 0,32 -0,07

phi084 0,40 0,34 -0,154
bnig2241 0,48 0,60 0,206
bnig1724 0,41 0,68 0,393
bnlg1055 0,30 0,71 0,578

bnig125 0,80 0,75 -0,07
bnig161 0,69 0,80 0,141
bnig182 0,30 0,80 0,621
bnlg589 0,30 0,73 0,581
bnlg1006 0,36 0,65 0,449
bnig1208 0,52 0,62 0,163
bnig1338 0,36 0,77 0,524
bnlg1811 0,66 0,76 0,131
dupssr24 0,60 0,76 0,205

phi028 0,29 0,68 0,561

phi053 0,46 0,72 0,365
umcl016 0,42 0,73 0,427
umcl1033 0,72 0,86 0,158
umcl1035 0,75 0,76 0,017
umcl1l084 0,69 0,80 0,131
umc1653 0,57 0,77 0,254
bnlg1863 0,20 0,72 0,720

Média 0,47 0,70 0,317

Médias estimadas com base nos vinte e trés locos microssatélites de milho. Heterozigosidade média observada
(Ho), Heterozigosidade média esperada (He), Indice de fixagdo ou Coeficiente de endogamia (f).

A heterozigosidade média observada da maioria dos locos apresentaram um valor
inferior (Ho = 0,47) em relacéo a heterozigosidade média esperada (He = 0,70), sugerindo
um excesso de homozigose. De acordo com Sanchéz (2008), pode-se entender que, com a
variacao de loco para loco, em certos locos os alelos estdo sujeitos a pressao de sele¢ao,
resultando em variac@es alélicas ou genotipicas. Frequentemente, He difere de Ho porque
ela é uma previsdo baseada na frequéncia alélica conhecida, e o desvio entre as duas pode
ser um importante indicador da dinamica entre as variedades. Uma menor frequéncia de
heterozigotos pode demonstrar cruzamentos entre individuos aparentados e um maior efeito
da endogamia, que atua provocando um aumento da quantidade de homozigotos e aumento
da homozigose (BARCACCIA et al., 2003).
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Entretanto, trés locos registraram valores de heterozigosidade observada superiores
aos valores de heterozigosidade esperada (umcl1771, phi084 e bnlg125) indicando maior
namero de heterozigotos da previsdo esperada. Estes resultados sugerem que tais locos
apresentam uma maior frequéncia de individuos heterozigotos, resultantes de cruzamentos
ao acaso, indicando uma maior variabilidade genética entre as variedades.

Tais resultados sobre a heterozigosidade esperada e observada podem ser explicados
também pelo fato de que os agricultores estdo acostumados a renovar as lavouras de milho
de um ano para 0 outro com sementes retiradas de espigas selecionadas.
Consequentemente, essa selecdo massal poderia levar ao déficit de individuos
heterozigotos.

Varios autores tém sugerido que a retencdo de heterose em geragbes tem sido
proporcional a retencdo da heterozigose para a maioria das caracteristicas de importancia
econdmica. Portanto, conhecendo a heterozigosidade, tem-se uma estimativa da heterose
(CRUZ, 2011).

Com base nos estudos de diversidade genética, é possivel entender que havera
heterose quando houver diferenca na frequéncia génica entre os individuos envolvidos nos
cruzamentos. Se alguma dessas variedades, durante a sua formac&do, permaneceram
geneticamente isoladas e sdo submetidas a pressdes de selecéo, tanto artificial quanto
natural, esse processo consequentemente ira resultar em alguma endogamia, que,
juntamente com a flutuacdo na frequéncia génica, contribui para a fixacdo de alguns
homozigotos. Porém, tais homozigotos tanto podem ser de genes com efeitos indesejaveis,
guanto de genes cujas combinac¢des heterozig6ticas produzem resultados favoraveis (CRUZ,
2011).

Os vinte e trés locos revelaram uma fixacdo média de 0,31, sendo que 0os menores
indices foram estimados para os locos umc1771/bnlg125 (f=-0,07) e phi084 (f=-0,154) como
reflexo dos seus maiores valores de heterozigosidade observada. Aqui tratamos de
dezesseis variedades de milho melhorados, e essas diferentes variedades provavelmente
tém diferentes alelos fixados, devido as suas origens distantes e sua separagdo espacial.
Logo, ao se cruzarem variedades diferentes, as progénies terdo os efeitos deletérios dos
genes recessivos encobertos pelos genes dominantes, e consequentemente, maior taxa de
heterozigose, o que era esperado ao se realizar cruzamentos entre as variedades estudados

aqui.



40

Resultados similares foram encontrados por Pereira et al., (2019), ao avaliarem
progénies de milho desenvolvidos pela Universidade Estadual do Norte Fluminense,
observaram que, apesar da grande pressdo de selecdo exercida no processo de
melhoramento, as variedades continuam se comportando como se 0S cruzamentos
estivessem ocorrendo ao acaso. Este tipo de comportamento também ocorreu com as
variedades de milho aqui estudados, o que pode ser comprovado com os resultados obtidos
de indices de fixagéo.

Em estudos de melhoramento genético, quantificar o grau de dissimilaridade entre
linhagens, gendtipos ou variedades tem sido importante para detec¢éo de parentesco ou de
acessos promissores, descartar duplicatas, assim como para avaliacdo do fluxo génico. As
medidas de dissimilaridade tém sido propostas para verificar o grau de similaridade e a
variacdo genética entre populacdes ou variedades, comparando pares de individuos e
gerando uma matriz capaz de proporcionar uma classificacdo das populacdes estudadas
(CRUZ, 2011).

Para avaliar as informacdes multiplas do conjunto de informagdes sobre cada individuo
em estudo, foram calculadas medidas de similaridade, as quais indicam os pares de
individuos com menor ou maior divergéncia genética (KAMADA, 2006). Pela analise
estatistica realizada nos valores de distancias genéticas geradas pelo complemento
aritmético do indice de Similaridade, verificou-se um coeficiente de variacdo de 8,63%,
indicando assim, boa precisdo das estimativas. As medidas de dissimilaridade obtidas entre
as 16 variedades de milho variaram entre 0,13 a 0,97, indicando uma ampla variagdo no
coeficiente e alta diversidade entre as variedades de milho avaliados.

A dispersao das variedades de milho foi avaliada com base no dendograma gerado
pelo método hierarquico Unweighed Pair Group Method Arithmetic Mean (UPGMA) usando
as distancias genéticas geradas pelo Complemento aritmético do indice de Similaridade
entre os pares de individuos (Figura 3). O ponto de corte foi definido por meio do coeficiente
de Mojema (1977).

A partir dessa analise foi possivel verificar que as variedades Fortaleza cultivados em
Nova Venécia (F-NV) e Afonso Claudio (F-AC) e um cultivado em Muqui (F-M-1) formaram
um primeiro agrupamento. Tais fatos devem-se pelo fato de serem todos da mesma
variedade, porém cultivados em locais diferentes. Apesar da distancia geogréfica, essas
variedades ndo passaram por um processo de diferenciacdo a ponto de se distanciarem

geneticamente.
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O segundo agrupamento foi formado pelas variedades Al-01 e EM-201. A variedade
Alianca (Al-01 e Al-02) foi melhorada em um assentamento 17 de abril na Comunidade
Alianca, em Muqui-Es, e o seu melhoramento foi realizado através de cruzamentos entre as
variedades Sol da Manha (SM) e Emcapa 201 (EM-201). Devido a esses fatos, podemos
perceber que a variedade Al-01 ainda possui proximidade com uma das variedades que deu
origem a ele, a EM-201.

O terceiro agrupamento foi formado pelas variedades SM, IN-203, F-M2, F-MS-1,
BR106, F-M4, F-M3, Eld e Al-02. Neste agrupamento podemos perceber que algumas
variedades Fortaleza ainda apresentam proximidade genética com a variedade a qual teve
origem, a BR106.

O quarto e ultimo agrupamento foi formado pela variedade SJ (Sao José). A variedade
Séao José também foi melhorada a partir da variedade BR106, através de ciclo de selecéo
pela Comunidade Séao José de Sassui, em Irupi. Através de analises visuais, foi percebido
pelos agricultores que essa variedade, depois de um tempo, segregou 0S gréos para
coloracao branca, o que deve ser uma manifestacdo de uma das variedades que foi utilizada
nos cruzamentos para obtencédo da variedade BR106. Logo, podemos entender que além de
mudancas fenotipicas percebidas pelos agricultores, também percebemos mudancas
genéticas, pelo distanciamento genético dessa variedade das outras variedades estudadas,
como demonstrado pelo dendograma.
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Figura 3 - Dendograma resultante da analise de dezesseis variedades de milho obtido pelo método de agrupamento UPGMA, com base na matriz de

dissimilaridade.
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De acordo com o Indice Ponderado, que fornece informacdes sobre a
proximidade dos grupos na matriz de dissimilaridade, os individuos da variedade
Fortaleza AC foram os mais proximos (Similaridade =0.5128), seguidos das
variedades Fortaleza AC X Fortaleza M1, e os individuos das variedades Fortaleza-
NV X Séo José foram os mais divergentes (Dissimilaridade =0.9866), como visto na
tabela 4, corroborando com os dados mostrados no dendograma.

A identificacdo dos pares mais distantes ou divergentes é um aspecto visado
pelos melhoristas, uma vez que pode orientar combinacéo de genitores para o ganho
de heterose (ALLARD, 1971). No presente estudo, as maiores distancias foram
encontradas entre individuos de diferentes variedades, e as menores entre individuos
da mesma variedade. Os individuos mais préximos foram encontrados nas variedades
Fortaleza vindo de diferentes locais de cultivo. Tais resultados eram esperados, pois
as variedades Fortaleza foram melhorados a partir de uma variedade de polinizacao
aberta, a BR106.

As variedades de polinizagdo aberta sdo variedades melhoradas e que
apresentam, em geral, maior potencial de producéo e resisténcia a praga, doencas e
acamamento ou quebramento. Quando o agricultor adquire as sementes, ele pode
manté-las em sua propriedade para plantios subsequentes, e apds anos de cultivo e
de métodos de melhoramento, como a selecdo, o agricultor pode passar a ter uma
variedade local adaptada para o cultivo em sua localidade.

O melhoramento da variedade Fortaleza foi iniciado no ano de 1993, através de
selecdo massal simples, e em 2012 foi realizado o langamento dessa variedade, que
foi registrada no Ministério do Desenvolvimento Agrario, como variedade local
(Informacgao pessoal). A partir de entdo, ela comecou a ser disponibilizada para outros
agricultores, que foram continuando o plantio e o processo de melhoramento genético,
através da selecdo durante os anos. No presente estudo, comparamos variedades
Fortaleza cultivados no municipio de Muqui, Afonso Claudio, Nova Venécia e Mimoso
do Sul, e apesar do distanciamento espacial, por meio dos valores de similaridade
podemos entender que os individuos das diferentes variedades dessa mesma

variedade ainda apresentam grande similaridade.
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Tabela 4 - Matriz de dissimilaridade genética entre dezesseis variedades de milho, calculadas com base no complemento do coeficiente de similaridade do indice
Ponderado, utilizando vinte e trés marcadores SSR

Variedade F- NV F-AC F-MS-1  F-M-1 F- M-2 F-M-3 F- M-4 F- M-5 SJ AL-01 AL-02 BR106 SM ELD EM-201 IN-203
F- NV 0

F- AC 0.5128 0

F- MS-1 0.5851 0.5851 0

F- M-1 0.5734  0.5734 0.5851 0

F- M-2 0.5851 0.5851 0.5584  0.5851 0

F- M-3 0.5851 0.5851 0.5492 0.5851 0.5584 0

F- M-4 0.5851 0.5851 0.5251 0.5851 0.5584 0.5492 0

F M-5 0.5851 0.5851 0.5584  0.5851 0.5479 0.5584  0.5584 0

SJ 0.5947 0.5947 0.5947 0.5947 0.5947 0.5947  0.5947  0.5947 0

AL-01 0.5851 0.5851 0.5584  0.5851 0.5479 0.5584  0.5584  0.5428 0.5947 0

AL-02 0.5851 0.5851 0.5584  0.5851 0.5405 0.5584  0.5584  0.5479 0.5947 0.5479 0

BR106 0.5851 0.5851 0.5688 0.5851 0.5688 0.5688 0.5688 0.5688 0.5947 0.5688 0.5688 0

SM 0.5851 0.5851 0.5799 0.5851 0.5799 0.5799 05799 0.5799 0.5947 0.5799 0.5799 0.5799 0

ELD 0.5851 0.5851 0.5724  0.5851 0.5724 0.5724 0.5724 05724 0.5947 0.5724 0.5724 0.5724 0.5799 0

EM- 201 0.5851 0.5851 0.5799 0.5851 0.5799 0.5799 05799 0.5799 0.5947 0.5799 0.5799 0.5799 0.5546 0.5799 0 9
IN 203 0.5851 0.5851 0.5584  0.5851 0.5405 0.5584 0.5584 0.5479 0.5947 0.5479 0.5186 0.5688 0.5799 0.5724 0.5799 0

Siglas das variedades de acordo com Tabela 1.
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A informacdo sobre a similaridade dos individuos pode ser utilizada como possivel
critério de escolha para o melhoramento das variedades de milho. Analisando os resultados
obtidos, percebemos que individuos da variedade Fortaleza cultivados em Nova Venécia e
os individuos da variedade S&o José, cultivados na comunidade S&o José de Sassui, no
municipio de Irupi, ES, sdo os mais divergentes.

O inicio do uso de linhagens em programas de melhoramento estava associado a busca
do vigor de hibrido, ou heterose, fenbmeno que proporciona grande produtividade em plantas
F1 provenientes do cruzamento de genitores que exibem alta divergéncia entre si. Portanto,
cruzamentos entre individuos dessas duas variedades, Fortaleza-NV e Sao José, parecem
ser interessantes, pois caracterizam variedades divergentes que, quando acasalados podem
visar a producao de um hibrido intervarietal.

Calculou-se também o Coeficiente de Correlacdo Cofenética, que fornece uma
correlagao entre a matriz de dissimilaridade e o dendograma gerado. Este evidenciou uma
associacdo de 68,81% (CCC=0,6881) entre as distancias obtidas na matriz de
dissimilaridade (indice ponderado) e a matriz cofenética. O valor encontrado foi satisfatorio,
visto que valores superiores a 0,56 refletem uma boa concordancia entre as matrizes (Vaz
Patto et al., 2004).

A comparagao entre variedades que vinham sendo cultivados em sistema de
melhoramento participativo indicou que a maioria das variedades estavam agrupados e
apresentavam coeficiente de similaridade maior que 0.45, logo, 0 comportamento dessas
variedades foi refletido na formacdo de grupos préximos. Resultados semelhantes foram
encontrados por Yao et al., (2007), estudando variedades de milho provenientes de uma
mesma regido geografica, e, como no presente estudo, formaram grupos entre elas,

refletindo a similaridade genética.
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A analise de variancia molecular (AMOVA) (Tabela 5) € uma metodologia
utilizada para estudar a diversidade entre populacdes/variedades a partir de
dados moleculares e também testar hipéteses a respeito da diferenciacdo que
pode estar ocorrendo. A particdo da variagdo genética entre e dentro das
variedades foi entdo verificada através da AMOVA.

A estatistica obtida pela AMOVA reflete a correlacédo da diversidade em
diferentes niveis hierarquicos. No presente estudo, foram considerados dois
niveis hierarquicos (populagfes/variedades e individuos avaliados). O valor da
diferenciagcdo genética entre as variedades (Estatistica ¢ST) foi de 0.1217,
indicando baixa diferenciacdo genética entre as variedades. Logo, 87,83% da
variacao foi atribuida a diversidade dentro das variedades, e o restante, 12,17%,
a diversidade entre as variedades, revelando uma concordancia com as demais

estatisticas estudadas.

Tabela 5 - Analise de variancia molecular entre as dezesseis variedades de milho

FV Estimativa %
ENTRE 0.0475 12.1673
DENTRO 0.3432 87.8327
TOTAL 0.3908 100
ESTATISTICA ¢ST 0.1217 12,17

Uma consideravel diversidade genética foi revelada dentro das
variedades, o que é consistente com o modo de cruzamento da cultura do milho,
gue apresenta cruzamentos aldgamos. Na (AMOVA) grande parte da
variabilidade genética esta concentrada dentro das variedades (87,25%), com
menor porcentagem entre eles (12,75%), demonstrando o efeito da deriva
genética em razdo da reducdo da heterozigosidade (Excoffier et al., 1992),

corroborando com os resultados encontrados no presente estudo.
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4.4 Conclusodes

Existe variabilidade genética entre as variedades estudadas, e a formacéo
de grupos através das analises de agrupamento aplicadas sugere que as
variedades melhoradas de forma convencional e participativa ndo formaram
agrupamentos separados. Estes resultados sugerem que as variedades
melhoradas de forma participativa possuem similaridade com variedades
melhorados de forma convencional, ja langcados no mercado e que vém sendo
utilizados ha tempos por agricultores, sugerindo que algumas caracteristicas
importantes para o cultivo do milho possam estar presentes nas variedades
tradicionais. Indica ainda a possibilidade de planejamentos de cruzamentos
visando a heterose.

As analises de SSR foram efetivas na identificacdo da diversidade genética
entre as variedades, e os marcadores se mostraram informativos em relacao aos
primers utilizados.

Permitiu-se diferenciar as variedades entre si, mostrando que ndo existem

duplicatas genéticas.
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5. Capitulo Il — Caracterizagcdo morfoagronémica de variedades de milho (Zea

mays L.) cultivadas em Comunidades Rurais do Espirito Santo

Resumo

O milho é uma cultura que apresenta grande importancia para a subsisténcia,
sendo utilizado diretamente para consumo humano ou para atividades de
alimentacdo animal. E uma cultura que tem sido muito estudada nas Ultimas
décadas, com enfoque principal em produtividade, e para isso, a selecdo é
considerada uma importante estratégia para producdo de variedades
melhoradas. Neste sentido, objetivou-se realizar a caracterizacédo agronémica de
variedades de milho disponiveis para cultivo, a fim de identificar materiais mais
adequados e que possam se adaptar ao local de cultivo. Foram realizados trés
experimentos em campo, sendo dois em safra verao e um em safra inverno, com
dezesseis variedades de milho. A partir desses experimentos, os dados foram
coletados de doze caracteristicas agrondmicas. A partir dos dados obtidos
seguiu-se as seguintes andlises: analises de variancia e teste de Tukey para
comparacdo de meédias, analises de agrupamento, analise da correlagdo
genotipica e fenotipica, analise de componentes principais, calculo do
coeficiente de herdabilidade, aplicacdo do indice de selecdo e entre as
caracteristicas. Através da analise de variancia conjunta, foi possivel perceber
gue as variedades Fortaleza se destacaram nas caracteristicas peso de gréos,
peso de espigas, numero de espigas, altura de plantas e espigas e apresentaram
menores meédias com relacdo ao numero de espigas doentes. A caracteristica
peso de graos apresentou correlacao significativa com peso de espigas, numero
de plantas total, nimero de espigas total, altura de plantas e altura de espigas,
demonstrado que quando for realizada a selecdo indireta para essas
caracteristicas, pode acarretar em maiores producdes de graos,
consequentemente. Através da analise de agrupamento foi possivel concluir que
cruzamentos entre variedades Fortaleza e a variedade Sol da Manha podem ser

realizados, visando a heterose.
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5.1 Introducédo

O milho (Zea mays. L) € uma graminea pertencente a familia Poaceae, e
seu desenvolvimento € datado de 8 a 10 mil anos atras, a partir do seu ancestral
teosinto (MAGALHAES e SOUZA, 2011). O Brasil é o terceiro maior produtor de
milho do mundo, somente atras da China e dos Estados Unidos (MIRANDA,
2018).

E uma cultura que apresenta grande importancia para a subsisténcia,
sendo utilizado diretamente para o consumo humano ou para atividades de
alimentacdo animal (SILVEIRA et al.,, 2015). Geralmente, as cultivares
selecionadas para plantio sdo escolhidas para responder a adubacao solavel,
resisténcia a pragas e alta produtividade (EICHOLZ et al., 2016).

Nos ultimos anos, houve uma mudanca no modo de cultivo de milho, pois
as tradicionais variedades locais, de polinizacdo aberta, foram sendo
substituidas por cultivares hibridos, que apresentam maior potencial produtivo,
porém com maior exigéncia em tecnologia de producdo, relacionada a
adubacdao, irrigacdo e uso de defensivos (EMYGDIO et al., 2008). Para
agricultores que dispde de menos tecnologias, os cultivares hibridos podem
apresentar desempenho proximo ou inferior as variedades locais
(CARPENTIERI et al., 2010).

Além disso, essas variedades carregam uma grande diversidade genética,
e estdo em constante processo evolutivo e de adaptacdo as condicdes
ambientais e sistemas de cultivo (CUNHA, 2013).

Nos programas de melhoramento de plantas, o estudo de relagdes lineares
entre os caracteres pode fornecer resultados importantes, especialmente na
identificacao de caracteres que possam ser utilizados na sele¢cao indireta. Dessa
forma, a selecdo efetuada em apenas um carater pode ocasionar mudangas
concomitantes em outros caracteres (FALCONER e MACKAY, 1996; NARDINO
et al., 2016).

Neste sentido, a sele¢cdo é considerada uma importante estratégia para
geracdo de variedades melhoradas. Porém, a falta de informacdes regionais
referentes as variedades locais, em relacdo ao comportamento agronémico das
mesmas, faz com que a escolha das variedades possa ser um obstaculo para os

agricultores no planejamento do cultivo (SILVEIRA, 2015).
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Logo, a caracterizacdo agronémica de variedades disponiveis para cultivo,
€ de fundamental importancia para identificacdo de materiais mais adequados e
gue possam se adaptar ao local de cultivo e apresentarem maior potencial
produtivo.

Assim, o presente trabalho teve como objetivo realizar a caracterizacao
agrondmica de dezesseis variedades de milho cultivadas por agricultores em

comunidades rurais.

5.2 Material e Métodos

5.2.1 Material genético

Foram utilizadas dezesseis variedades de milho, como mostrado na Tabela
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Tabela 1 — Variedades de milho cultivados em comunidades rurais, selecionadas para caracterizacdo morfoagronémica

N Variedade Sigla Método Produtor Local de cultivo Caracterizagao
Melhoramento
1 Fortaleza NV F-NV Participativo José Luiz Pilon Travessia - Nova Venécia - ES
2 Fortaleza AC F-AC Participativo Clésio Branddo  Afonso Claudio — ES
3 Fortaleza MS-1 F-MS-1  Participativo Jodo Machado Palmeira - Mimoso do Sul - ES Variedade com 10 ciclos de selegdo massal proveniente da
4 Fortaleza M-1 F-M-1 Franknely Fortaleza - Muqui-ES variedade BR 106, através de melhoramento participativo
Bettero Comunidade Fortaleza, Muqui-ES; apresenta endosperma
5 Fortaleza M-2 F-M-2  Participativo Renato Bettero  Fortaleza - Muqui-ES dentado e cor amarela (NUNES, 2006).
6 Fortaleza M-3 F- M-3 Participativo Marcio Tuao Fortaleza - Muqui-ES
7 Fortaleza M-4 F- M-4 Participativo Antdnio M. Verly  Fortaleza - Muqui-ES
8 Fortaleza M-5 F-M-5 Participativo Angelo Bettero Fortaleza - Muqui-ES
9 Séo José S-José Participativo Renildo Moreira  S&o José do Sassui -lrupi-ES ~ Variedade de graos dentados, amarelos, de porte normal,
ciclo semiprecoce selecionados para a regido do Caparad
Capixaba pela Comunidade Sdo José do Sassui, Irupi-ES
(NUNES, J.A. comunicacao pessoal)
10 Alianga 01 AL-01 Participativo Valter Viana Populacdo de grdos duros, semiduros e semidentados,
Alianca - Muqui — ES alaranjados e amarelos; variedade com 10 ciclos de sele¢éo
11 Alianca 02 AL-02 Participativo Henrigue Rosino massal simples da variedade EM-201. (NUNES, 2006).
12 BR106 BR106 Convencional EMBRAPA Milho Sete Lagoas — MG Langada em 1985, originada do cruzamento de trés

e Sorgo

variedades brasileiras (Maya, Centralmex e Dentado
Composto) e uma introducéo exdtica (Tuxpefio). Apresenta

endosperma dentado e de cor amarelo (NUNES, 2006).




55

Continuagao Tabela 1 — Variedades de milho cultivados em comunidades rurais, selecionada para caracterizagdo morfoagrondmica

N Variedade Sigla Método de Produtor Local de cultivo Caracterizagéo
melhoramento
13 Sol da Manha SM Participativo Comunidade Sol Comunidade Sol da Manhd,  Apresenta gréos duros e semiduros, de cor alaranjados e
da Manha, Seropedica- RJ. predominio dos germoplasmas Cateto, Eto e Duros do
Seropédica- RJ. Caribe (MACHADO et al., 1992; NUNES, 2006).
14 Eldorado ELD Participativo Comunidade Sol Comunidade Sol da Manhd,  Selecionada para sistema orgénico, com seis ciclos de
da Manh4, Seropédica-RJ, e Sitio selecdo massal. Populagdo de gréos dentados e
Alegria-DF
Seropédica-RJ, e semidentados, amarelos com segregacdo para branco
Sitio Alegria-DF (NUNES, 2006).
15 Imperador- EM-201 Convencional INCAPER Domingos Martins — ES Melhoramento genético iniciando em 1984, apos trés ciclos
ES204 de selegéo foi langada como ‘Emcapa-201’, como a primeira
variedade melhorada de milho para o Espirito Santo. Logo
apos, foi introduzida no sistema de cultivo organico, na
URA/INCAPER, e submetida a 28 anos de selecdo. Obteve-
se entdo a variedade ‘ES-204 Imperador (INCAPER, 2018).
16 Capixaba IN-203 Convencional INCAPER Fazenda Experimental de Comecou a ser desenvolvida em 1985 e passou por quatro
INCAPER 203 Sooretama/INCAPER ciclos de selecdo massal. Apresenta grdos duros e de

colocacgdo avermelhada (INCAPER, 2007).
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Os trés experimentos foram realizados em condi¢c8es de campo (Tabela 6),
na propriedade dos agricultores Jodo Mariano Martins e Zinma Mariano Martins,
no municipio de luna-ES, (Latitude:20.3683798, Longitude:41.52794853,
Elevac&o:652m).

Tabela 6 — Experimentos realizados em campo para caracterizacdo morfoagronémica das
dezesseis variedades de milho
Experimentos Epocade Delineamento

plantio/colheita

Novembro — abril

1 2017-2018 DBC (Blocos Casualizados)
Maio — setembro Trés blocos
2 2018 16 parcelas por bloco

Novembro — abril
3 2018-2019

O municipio de luna est& localizado no sul do estado do Espirito Santo.
Compde a microrregidao do Caparad. O municipio € constituido de familias de
agricultores que sobrevivem da cafeicultura, do cultivo de milho e pecuaria
leiteira (PREFEITURA MUNICIPAL DE IUNA, 2020).

A area onde o experimento foi instalado (Figura 4) vem sendo cultivada em
sistema organico pela prépria familia. Apds a colheita do milho a area é deixada
em pousio até o plantio do préximo ensaio (comunicagao pessoal).

A adubacdo organica em todos os experimentos foi realizada na
proporcéo de 16 ton/ha com esterco bovino produzido na mesma propriedade.
O delineamento experimental utilizado em todos os experimentos foi o de blocos
ao acaso, com 3 repeticbes. Na area util do experimento, cada parcela foi
constituida de 2 fileiras com 5 metros cada e espacadas entre siem 1 metro. Um
stand final de 50 plantas por parcela foi mantido apés o desbaste realizado
guando as plantas possuiam em média, 25 cm de altura. A bordadura dos
ensaios foi feita com uma das variedades utilizadas (variedade Alianca). Os
experimentos foram avaliados durante trés anos agricolas consecutivos
(primavera/verdo 2017- 2018 e 2018-2019, e outono/inverno 2018.
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Figura 4 - Experimento em campo mostrando a plantacao de milho referente ao ano agricola
2017 — 2018.

A guantidade de dias de chuva e a temperatura média nos anos realizados

0s experimentos sdo mostrados nas figuras 5 e 6:
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Figura 6 -Temperatura minima media nos anos 2018 — 2019, na microrregido do Caparad, segundo o

INCAPER.
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5.2.2 Avaliacéo dos caracteres agronémicos

Foram realizadas avaliacOes de doze caracteres agrondmicos quantitativos
pertencentes a relagcdo de descritores da cultura do milho (IPIGRI, 2000). A
avaliacdo dos caracteres foi dividida em trés momentos: experimento em campo,
pré-colheita e pés-colheita.

Cerca de 60 dias ap0s o plantio, os experimentos em campo passaram a
ser visitados todos os dias no mesmo horario (9:00h), para avaliagdo do
florescimento feminino e masculino. Quando 50% da parcela ja havia emitido os
estigmas sobre a espiga e emitindo o pdlen, os dados foram anotados para
posterior analise estatistica.

No momento pré-colheita foram analisados os seguintes caracteres por
parcela:

- NPT = Numero de plantas total, para correcdo de stand.

- NET = Numero de espigas total, determinada pela contagem de espigas da
parcela.

- NPA = Numero de plantas acamadas, anotadas por contagem na parcela.

- NPQ = Numero de plantas quebradas, anotadas por contagem na parcela.

- AP = Altura de plantas (m), anotadas de vinte plantas competitivas, tomadas
da base do solo até a base do pendéo.

- AE = Altura de espigas (m), anotadas das mesmas vinte plantas competitivas,
tomadas da base do solo até a inser¢cdo da espiga superior.

E no momento pos-colheita, foram analisados os seguintes caracteres por
parcela:

- PE = Peso de espigas: Contagem de todas as espigas colhidas na area util da
parcela e peso obtido em balanca digital,

- NED = Numero de espigas doentes: obtidas pela contagem de espigas doentes
colhidas em cada parcela na ocasido de colheita.

- PG = Peso de gréos: determinada pela massa total de grdos da parcela (ou

area (til), com grau de umidade corrigido para 13%, e transformada em Kg ha *
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5.2.3 Anélises estatisticas

A diversidade fenotipica entre as variedades foi quantificada através de
andlises estatisticas univariadas e multivariadas. As analises foram realizadas
no Programa Genes (CRUZ, 2016).

A andlise de variancia (ANOVA) de cada experimento foi realizada
seguindo o modelo para delineamento em blocos casualizados, considerando-
se como fixos os efeitos das variedades. O modelo matematico foi:

Yij=u+ Gi+Bj+ Ej
Onde:
Yij = valor da variavel testada sob a i-ésima populacéo e no j-ésimo bloco;
M = média geral do experimento para a variavel,
Gi = efeito fixo do i-ésimo variedade;
Bj = efeito aleatorio do j-ésimo bloco;

Eij = erro aleatorio

O teste de Liliiefors para normalidade dos dados foi aplicado, e apés, a
andlise de variancia conjunta foi realizada seguindo o esquema fatorial, para
desdobramento da interagdo do ambiente nas variedades, considerando-se
como fixos os efeitos das variedades e aleatorio o efeito dos ambientes. O
modelo matematico foi:

Yik = M + Gi + B/Ak+ Aj + GAj + Eijk

Onde:

Yik = variavel observada no i-ésimo nivel do fator G com o j-ésimo nivel do
fator B da k-ésima repeticéo

M = a média geral do experimento para a variavel,

Gi = o efeito do i-ésimo nivel do primeiro fator

B/Ajk = efeito aleatorio do k-ésimo bloco

Aj = efeito do j-ésimo nivel do segundo fator

GAj = efeito da interacdo do i-ésimo fator G com o j-ésimo nivel do fator A

Eik = erro associado independente

A partir da analise de variancia dos trés experimentos, o teste de Tukey a
5% de probabilidade foi aplicado para comparacao das médias.

O coeficiente de herdabilidade foi calculado usando a férmula:
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Em que:
h? = estimativa do coeficiente de herdabilidade no sentido restrito;
042 = estimativa da variancia genotipica

o = estimativa da variancia fenotipica

O célculo do coeficiente de variacdo genética foi obtido com o uso da

seguinte formula:

Og4 x100

Cvg =

Em que:
CVg = coeficiente de variacdo genética;
Og - estimativa do desvio-padréo genotipico

m = média observada da caracteristica

Foram estimados os coeficientes de correlacéo fenotipica (r) e genotipica
(r.) (FALCONER, 1987). A estatistica t foi utilizada para avaliar a hipotese de o
coeficiente de correlacéo fenotipica (r) ser igual a zero. Além disso, verificou-se
a magnitudes dos coeficientes de correlacdo de acordo com a classificacdo de
Carvalho et al. (2004): r = 0 (nula); 0 < |r] < 0,30 (fraca); 0,30 < |r| < 0,60 (média);
0,60 < |r] < 0,90 (forte); 0,90 < |r] < 1 (fortissima) e |r|= 1 (perfeita).

As predices de ganho por sele¢éo foram obtidas pelos indice classico de
Smith (1936) e Hazel (1943), indice de Mulamba e Mock (1978) e pelo indice de
Elston (1963) de pesos e parametros.

Foi utilizada a distancia generalizada de Mahalanobis, onde a partir das
distancias generalizadas entre os pares de variedades foi construida a matriz de
dissimilaridade, para a definicdo dos agrupamentos conforme o método de
otimizacao de Tocher e UPGMA (RAO, 1952).

A contribuicdo relativa dos caracteres para a divergéncia foi calculada
utilizando o critério proposto por SINGH (1981). Desse modo, a importancia

relativa dos caracteres é estimada por meio da participagdo dos componentes
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de D2 (distancia generalizada de Mahalanobis), relativos a cada caracteristica
no total da dissimilaridade observada.

Foi realizada a andlise de componentes principais, que foi processada com
a matriz de covariancia das variaveis originais, obtendo-se dela os autovalores
gue construiram os autovetores. Estes sdo combinacdes lineares das variaveis
originais e se denominam componentes principais. O poder discriminatério de

cada varidvel num componente foi medido pela formula:

n A

. a;
rxj = (cph) = —
J

Nesta formula:

rxj = componente principal,

Sj = desvio padrdo da variavel j,

ajh = coeficiente da variavel j no h-ésimo componente principal e

An=h-ésima raiz caracteristica (autovalor) da matriz de covariancia (HAIR
et al., 2005).

5.4 Resultados e discussao
5.4.1 Andlise conjunta

Através da anadlise de variancia conjunta (Tabela 7) verificou-se que a
interacdo entre variedades X ambientes (GXA) foi significativa para as variaveis:
peso de espigas (PE), peso de graos, numero de plantas quebradas, nimero de
espigas totais, numero de espigas doentes, umidade e altura de plantas (Tabela
7). Para as variaveis altura de espigas, florescimento feminino e florescimento
masculino houve variacéo significativa apenas das variedades, indicando que
pelo menos uma variedade difere dos outros quinze, e dos ambientes, indicando
gue pelo menos um ambiente difere dos outros dois. Isso demonstra que existe
variabilidade genética entre as variedades e possibilidade de discriminagcédo dos
mesmos com base nesses caracteres e que as variedades de milho do presente
estudo podem ser utilizadas como fonte de germoplasma e adaptados a regiédo
de cultivo.

De acordo com Pimentel-Gomes (1985), o coeficiente de variacéo fornece

uma ideia da precisdo do experimento, e sao classificados em baixos, quando
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inferiores a 10%, médios quando de 10 a 20%, altos, quando de 20 a 30%, e
muito altos, quando superiores a 31%.

Entre os caracteres analisados (Tabela 7), os caracteres: numero de
plantas acamadas, nimero de plantas quebradas e nimero de espigas doentes
apresentaram um coeficiente de variacdo muito elevado (109,6; 74,98 e 72,37,
respectivamente). Neste caso, pode ter ocorrido uma disperséo alta dos dados
experimentais, insuflando o erro, talvez causado por parcelas perdidas ou até
mesmo a diferenca genética e fenotipica entre os materiais em estudo ser muito
alta (LEITE et al., 2016).

Rangel et al., (2011), encontraram valores de coeficiente de variagdo muito
elevados para as mesmas caracteristicas em milho pipoca, e concluiram que
estas podem ser de maior sensibilidade em relacao a influéncia ambiental, como

pode ter ocorrido no presente trabalho.
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Tabela 7 - Resumo da Analise de variancia (ANOVA) conjunta, teste F e CV (%) para as caracteristicas avaliadas nas variedades de milho

Quadrados médios

Fv cL PE PG NPT NPA NPQ NET NED ALP ALE FLM FLF
Blocos/Amb 6 2,212 12,878 91,493 14,54 2,63 89,07 13,29 0,083 0,0333 7,840 8,35
Blocos 2 1,618 29,108 140,92 15,84 1,88 16,34 26,02 0,003 0,0357 12,96 20,00
Bl x Amb 4 2,50 47,626 66,77 13,89 3,00 125,44 6,92 0,123 0,0323 5,277 2,52
Variedades 15 23,52 ns 13,68ns 48,94ns 12,11 ns 4,26ns 97,46 ns 10,14 ns 0,305** 0,141** 81,474* 124,99**
Ambientes 2 23,760**  15,20** 380,5ns 58,52ns 405,34* 3686,9* 81,86* 5,220** 5,897** 647,34** 1369,7**
Gen x Amb 30 23,22** 13,24** 39,76 ns 11,66 ns 7,82% 122,12** 9,13 * 0,101* 0,038 ns 14,98ns 10,02ns
Residuo 90 98,91 58,34 27,28 9,54 4,20 41,69 5,58 0,058 0,038 20,34 7,75
Total 143 - - - - - - - - - - -
Média - 3418,5 2531,8 43,27 2,819 2,736 31,72 3,26 1,95 1,02 78,63 83,42
CV (%) - 30,01 30,17 12,06 109,6 74,98 20,35 72,37 12,37 19,24 5,73 3,33

FV: fonte de variacdo; GL: graus de liberdade; ns: ndo significativo; *e**: significativo a 1 e 5% de probabilidade, respectivamente. PE: peso de espigas; PG: peso graos; NPT:
ndamero de plantas total; NPA: nimero de plantas acamadas; NPQ: ndmero de plantas quebradas; NET: nimero de espigas total; NED: nimero de espigas doentes; UM:
umidade; ALP: altura de plantas; ALE: altura de espigas; FLM: florescimento masculino; FLF: florescimento feminino.
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Entre as outras caracteristicas estudadas, o CV (%) variou de 3,33 a
30,17%, para FLF e PG, respectivamente, revelando de médios e altos niveis de
precisdo para 0s experimentos desenvolvidos em campo. Esses valores
enguadram-se nos limites aceitaveis, segundo as classificacdes propostas por
Gomes (1985) e Scapim et al., (1995).

O teste de média de Tukey possibilitou a detec¢do de variabilidade nas
caracteristicas avaliadas nas dezesseis variedades de milho. Ao avaliar a
caracteristica peso de espigas (Tabela 8), foi possivel constatar respostas
diferentes no primeiro experimento em relacdo aos outros dois. A excecao
encontrada foi para a variedade BR106, que apresentou as mesmas medias para
os trés experimentos, demonstrando uma possivel estabilidade. Ao verificar a
andlise de variancia (Tabela 7), percebemos que a interacao entre variedades e
ambientes foi significativa, ocorrendo entdo dependéncia entre os dois fatores,
variedades e ambientes, mostrando que pelo menos uma variedade apresentou
respostas diferentes em pelo menos um ambiente. De acordo com esses
resultados, pode-se perceber que as variedades estudadas, em geral,
apresentam boa estabilidade quanto ao comportamento peso de espigas em
diferentes épocas de cultivo.

Tais resultados podem ser confirmados quando analisamos o coeficiente
de variacao da caracteristica peso de espigas no resumo da analise de variancia
(Tabela 7). Para a caracteristica em analise, o coeficiente de variacdo foi de
30,01%, indicando boa precisédo do experimento realizado.

Em relacdo a caracteristica peso de graos, percebemos que encontramos
diferentes respostas das variedades quando relacionados aos ambientes,
mostrando que houve interacdo entre as épocas de cultivo do milho veréo e
inverno (Tabela 8). As maiores médias foram encontradas no experimento 1,
exceto para variedade BR106, devido ao numero de stand baixo, e também no
experimento 3 para as variedades F-MS-1, F-M4, SJ e SM.

Assim como a caracteristica peso de espigas, 0 peso dos graos apresentou
coeficiente de variacao igual a 30,17%, indicando boa precisdo do experimento
realizado, e interacao significativa entre variedades e ambientes, demonstrando
gue a resposta das variedades em relacdo ao peso dos grédos depene das
condi¢des de cultivo da cultura.
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Analisando as variedades, podemos perceber que algumas variedades
Fortaleza apresentaram maiores médias de peso de graos e peso de espigas,
sendo eles: F-NV, F-AC e F-M-1. A variedade Fortaleza foi melhorada a partir de
ciclos de selecao da variedade BR106, e o fato das variedades provenientes
desta variedade apresentarem maiores médias de peso de graos e espigas, com
relacdo a BR106, indica que o melhoramento participativo realizado por
agricultores e pesquisadores na Comunidade Fortaleza, em Muqui, foi efetivo,
pois essa variedade se sobressaiu, apresentando melhor produtividade.

Resultados semelhantes foram encontrados por Nunes (2006), avaliando
variedades de milho em diferentes sistemas de cultivo, e a variedade Fortaleza
obteve os maiores valores para producdo de graos, em ambientes com baixa e
alta concentracdo de nitrogénio, confirmando o bom desempenho dessa
variedade encontrado no presente estudo.

O peso dos gréos de milho é um fator determinante no rendimento de graos,
juntamente com o numero de plantas por area. Entretanto, uma elevacédo no
rendimento de grdos é atribuida as mudancas nas préticas culturais, ao
melhoramento genético, as alteracfes climaticas, ao gendtipo cultivado e a
interacdo entre esses fatores (TOLENNAR e WU, 1999; LOPES et al., 2007).

Os elementos meteorologicos sdo 0s principais responsaveis por
oscilagbes da producao de grdos em todo o Brasil. A cultura do milho necessita
gue os indices dos fatores climaticos atinjam niveis considerados 6timos para
gue o potencial genético de producéo se expresse ao maximo (BERGAMASCHI
e MATZENAUER, 2014).

O maior periodo de sensibilidade da cultura do milho em relacdo ao déficit
hidrico, é a partir de aproximadamente uma semana antes do florescimento duas
semanas apos (GUIMARAES e LANDAU, 2015). Considerando o experimento
de inverno, que foi plantado em abril, a fase de formacéo de espigas se deu nos
meses de junho/julho. Como pode-se observar na figura 7, esses meses foram
0S mais escassos em chuva, com cerca de 4 dias chuvosos por més. Esses
dados mostram que os poucos dias de chuva pode ter provocado um déficit
hidrico que pode ter prejudicado a producéo de gréaos e espigas.

Em contrapartida, os experimentos 1 e 3, realizados na safra verao, tiveram
0 espigamento acontecendo entre fevereiro e margo, meses que apresentaram

uma média de 17 dias de chuva por més. Essa disponibilidade hidrica influenciou
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positivamente no crescimento da cultura, pois foi possivel observar maiores
médias com relagcdo as caracteristicas peso de graos e peso de espigas, para

estes experimentos.



Tabela 8 — Caracteristicas peso de espigas, peso de grdos e numero de plantas total nas dezesseis variedades de milho em estudo, nos trés experimentos

realizados
Peso de espigas (9) Peso de graos (g) Numero de plantas total
Variedades Exp. 1 Exp. 2 Exp. 3 Exp. 1 Exp. 2 Exp. 3 Exp. 1 Exp. 2 Exp. 3
F-NV 721166 Aa 2355,00B a 3168,33B a 5248,33 Aa 1370,00B a 2908,33B a 47,00Aa 42,66 Aa 44,00 A abc
F-AC 7506,66 A a 1546,66 B a 3335,00B a 5705,00 A a 715,00 Ca 2655,00 B a 46,66 Aa 42,66 Aa 47,33Aa
F-MS-1 5666,66 A ab 1170,00 B a 2645,00 B a 3941,66 Aab  455,00B a 3448,33 Aa 4433Aa 39,66 Aa 45,00 A abc
F-M-1 7540,00 Aa 1623,33B a 2698,33B a 5461,66 A a 746,66 B a 1951,66 B a 48,66 Aa 34,00Ba 41,00 AB bc
F-M-2 6463,33Aa 1928,33B a 2245,00 B a 4803,33Aab  840,00B a 2206,66 B a 4566 Aa 44,00A a 46,33 Aa
F- M-3 4450,00 A ab 1290,00 B a 2255,00B a 3393,33Aab  79500Ba 2236,66 ABa 40,00 Aa 42,66 Aa 4766 Aa
F- M-4 5548,33 A ab 1156,66 B a 2626,66 B a 3840,00 A ab 426,66 B a 246166 A a 44,66 Aa 40,66 Aa 44,33 A abc
F -M-5 5061,66 A ab 1716,66 B a 2445,00 B a 3698,33 A ab 838,33 B a 1918,33B a 37,66 Aa 39,00 A a 40,33 Ac
S-José 5880,00 A ab 2076,66 B a 2110,00 B a 4416,66 A b 955,00 B a 2526,66 B a 47,00A a 45,66 A a 44,66 A abc
BR106 2000,00 A b 1810,00 Aa 3868,33 Aa 1541,66 ABab 726,66 B a 2758,33 Aa 30,66 B a 41,00 AB a 43,33 A abc
SM 6106,66 A ab 1160,00 B a 1878,33 B a 4413,33 A ab 580,00 B a 1918,33B a 46,66 A a 31,66 B a 45,00 A abc
ELD 5543,33 A ab 1271,66 B a 3178,33B a 3975,00 A ab 528,33 B a 3083,33 Aa 46,33 A a 34,33B a 48,00 A a
AL-01 7581,66 A a 1898,33 B a 3226,66 B a 5965,00 A a 925,00 B a 2533,33 B a 47,00A a 44,66 Aa 46,66 A a
AL-02 5445,00 A ab 1541,66 B a 2893,33B a 4055,00 A ab 838,33 B a 2356,66 B a 47,66 Aa 39,66 Aa 48,00 A a
EM-201 6500,00 A a 1375,00 B a 2628,33 B a 4473,33 A ab 650,00C a 2323,33 B a 47,66 A a 39,66 Aa 45,33 A abc
IN-203 5893,33 A ab 1705,00 B a 2863,33B a 4393,33 A ab 993,33B a 2531,66 B a 46,33 Aa 38,66 Aa 45,66 A ab
Média 5899.893 1601.559 2754.06 4332.809 773.9563 2488.641 44.62063 40.036875 45.16375

Médias seguidas pelas mesmas letras mailsculas na horizontal ndo diferem estatisticamente entre si a nivel de ambientes pelo teste de Tukey. Médias seguidas pelas mesmas

letras minUsculas na vertical ndo diferem estatisticamente entre si a nivel de variedades pelo teste de Tukey. (p< 0,05). Siglas das variedades de acordo com Tabela 1.
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A densidade do plantio, ou stand, definida como o nimero de plantas por
unidade de area, tem papel importante no rendimento de uma lavoura de milho,
uma vez que pequenas variacdes na densidade tém grande influéncia no
rendimento final da cultura (CRUZ et al., 2010). Além disso, também pode
influenciar outras caracteristicas da planta, como o niamero de espigas, e ha
maior susceptibilidade ao acamamento e ao quebramento. Para o carater
numero de plantas total, observou-se médias significativamente diferentes entre
0S experimentos e entre as variedades, sendo que as médias desta
caracteristica foram diferentes apenas no terceiro experimento, indicando que
tanto o ambiente quanto as variedades avaliadas apresentaram diferentes
comportamentos, o que pode ter ocorrido devido as diferentes épocas de cultivo
e as diferentes variedades utilizadas.

No presente estudo, as variedades F-M-1, BR106, SM e ELD
apresentaram médias menores no segundo experimento para a caracteristica
namero de plantas total. O periodo de crescimento e desenvolvimento do milho
€ limitado pela agua, temperatura e radiacdo solar. A temperatura ideal para o
desenvolvimento do milho, da emergéncia a floragéo, estd compreendida entre
24° e 30°C (CRUZ et al., 2010). De acordo com a figura 8, no municipio de luna,
no més de abril e maio, periodo de semeadura e emergéncia do segundo
experimento, as temperaturas variaram de 17° a 15°, continuando a diminuir nos

proximos meses, influenciando a resposta das variedades em campo.
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A qualidade de colmo é uma das mais importantes caracteristicas do milho
para producdo e pode ser avaliada pela quantidade de plantas acamadas e
guebradas (MIRANDA et al., 2003). O numero de plantas acamadas apresentou
diferenca significativa no segundo e terceiro experimento para as variedades F-
MS-1 e F-M-3 (Tabela 9). Analisando as variedades, no terceiro experimento,
somente a variedade AL-02 proporcionou melhor desempenho, ja que
apresentou um menor numero de plantas acamadas. Considerando a
caracteristica plantas quebradas, houve diferenca significativa nas médias dos
ambientes e das variedades. O terceiro experimento apresentou maior diferenca
significativa entre as variedades, como demonstrado pelo teste de comparacao
de médias de Tukey, e a variedade ELD apresentou a menor média, indicando
maior resisténcia ao quebramento. As variedades Fortaleza M-1, M-2 e M-3 e a
variedade BR106 apresentaram as maiores meédias para esta caracteristica
guando analisados os trés experimentos, indicando que tais variedades
apresentam menor resisténcia ao quebramento de colmo do milho.

Na producdo mundial de milho, sédo estimadas perdas anuais de 5 a 20%,
em consequéncia do acamamento e do quebramento (GOMES, 2010). Os
efeitos desses caracteres sobre o rendimento de grdos dependem
principalmente da variedade e da fase de desenvolvimento da cultura em que
eles se manifestam (FEDERIZZI et al., 1994). No presente estudo podemos
analisar que o acamamento de plantas e o quebramento de colmo interage
significativamente com as diferentes épocas de cultivo das variedades de milho,
pois 0 experimento realizado no inverno apresentou as menores médias para
estas caracteristicas e também para a caracteristica altura de plantas.

O numero de espigas total variou entre os experimentos e entre as
variedades apenas no primeiro experimento. Analisando a variacdo entre
experimentos, podemos perceber que as variedades Fortaleza NV, M-4 e M-5
apresentaram boa estabilidade, ndo mostrando variacdo neste aspecto. No
primeiro experimento, a variedade que se destacou com relagdo ao numero de
espigas foi a variedade Sol da Manha. Essa variedade foi selecionada de forma
participativa na Comunidade Sol da Manha, em Seropédica — RJ. Resultados
semelhantes foram encontrados por Machado et al., (2002) trabalhando com
essa variedade, que se destacou por apresentar alta produtividade de gréos e

espigas, sendo indicada para locais que apresentam estresses abioticos.
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Nos outros dois experimentos, a variedade Sol da Manha apresentou
valores inferiores em relacdo a variedade Fortaleza. De acordo com Nunes
(2006), a variedade SM apresenta graos do tipo duro, enquanto a variedade
Fortaleza apresenta graos do tipo dentado, e as variedades de gréos dentados
produzem mais do que as de grdos duros, mas, esses tipos de grdos sao
importantes para a culinaria, agroinddstria e alimentacdo animal. A comunidade
Fortaleza identificou ainda, nessa variedade, potencial para uso em alguns

produtos da culinaria local, como a polenta feita com estes graos.
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Tabela 9 — Caracteristicas numero de plantas acamadas, nimero de plantas quebradas e nimero de espigas total nas dezesseis variedades de milho em
estudo, nos trés experimentos realizados

Numero de plantas acamadas

Nimero de plantas quebradas

Numero de espigas total

Variedades Exp. 1 Exp. 2 Exp. 3 Exp. 1 Exp. 2 Exp. 3 Exp. 1 Exp. 2 Exp. 3
F-NV 700Aa 166Aa 2,66 Aab 6,66 A a 0,00B a 1,66 B abc 44,66 A abc 33,66 Aa 3500 Aa
F-AC 1,00Aa 0,66 Aa 3,00 Aab 5,33Aa 0,00B a 2,66 AB ab 46,00 A abc 21,00B a 3500Aa

F-MS-1 733Aa 0,33Ba 2,66 AB ab 6,66 A a 0,33Ba 0,66 B bc 35,33 Acd 19.33B a 32,00 AB a
F-M-1 166Aa 0,33Aa 533Aab 3,00Aa 0,66 Aa 2,00 A abc 46,00 A abc 19,66 B a 31,00B a
F-M-2 566 Aa 1,33Aa 2,66 Aab 433Aa 0,33Aa 1,66 A abc 42,00 A abcd 25,00B a 34,66 AB a
F- M-3 12,00 A a 2,33Ba 3,33Bab 466Aa 0,66 Aa 2,00 A abc 33,00 Ad 20,00 Aa 27,67 Aa
F- M-4 4,33Aa 0,33Aa 2,66 Aab 6,66 Aa 0,66 B a 1,66 B abc 38,33 A abcd 18,33 B a 32,33Aa
F -M-5 3,33Aa 2,33Aa 2,66 A ab 5,66 Aa 0,33Ba 1,00 B bc 36,33 A bed 27,00 A a 27,33 Aa
S-José 4,00Aa 1,66 Aa 2,00 Aab 533Aa 0,66 B a 2,00 AB abc 41,66 A abcd 29,66 AB a 23,67 B a
BR106 0,00Aa 0,00Aa 3,33Aab 1,00Aa 0,00Aa 333Aa 14,33Be 26,66 AB a 37,67Aa
SM 0,33Aa 2,00Aa 2,66 A ab 6,00Aa 1,00B a 1,00 B bc 47,33 A a 19,33Ba 23,00B a
ELD 2,33Aa 3,00Aa 2,33Aab 10,33 Aa 1,00B a 0,33Bc 41,00 A abcd 17,00 B a 34,33Aa
AL-01 5,00Aa 4,66 Aa 3,33Aab 7,33Aa 0,00 B a 3,33AB a 46,33 A ab 26,00 B a 39,00 AB a
AL-02 400Aa 166Aa 0,66 Aa 10,66 Aa 0,66 B a 1,00 B bc 41,66 A abcd 21,33Ba 3533Aa
EM-201 2,33Aa 166Aa 3,00 Aab 7,33Aa 1,00B a 0,66 B bc 44,66 A abc 20,00 B a 26,67 B a
IN-203 2,33Aa 3,33Aa 3,00 Aab 533Aa 0,66 B a 2,00 AB abc 46,66 A ab 21,00B a 37,67 Aa
Médias 3.920625 1.710625 2.829375 6.016875 0.496875 1.759286 40.33 22.81 32.020625

Médias seguidas pelas mesmas letras mailsculas na horizontal ndo diferem estatisticamente entre si a nivel de ambientes pelo teste de Tukey. Médias seguidas pelas mesmas
letras minUsculas na vertical ndo diferem estatisticamente entre si a nivel de variedades pelo teste de Tukey. (p< 0,05). Siglas das variedades de acordo com Tabela 1.
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A caracteristica numero de espigas doentes apresentou diferenca
significativa, pelo teste de Tukey, apenas quando comparadas entre 0s
ambientes (Tabela 10). As variedades F-M-1, ELD e IN-203 apresentaram as
menores médias nos segundo e terceiro experimento, indicando bom
desempenho em relacdo as outras variedades, com um menor namero de
espigas doentes apresentados.

Os caracteres altura de plantas (Tabela 10) e altura de espigas (Tabela
11) apresentaram comportamento similar na distincdo de médias pelo teste de
Tukey, e a variedade BR106 foi o que apresentou as menores médias A
variedade BR106 foi lancada em 1985, e desde entdo vem sendo geneticamente
melhorada a cada ano através de ciclos de selecdo, que proporcionam ganhos
em uniformizacdo de plantas, empalhamento de espigas e principalmente
produtividade de grdos (NOCE, 2004). As variedades Fortaleza e S&o José
foram melhoradas a partir da variedade BR106, e apresentaram maiores médias
de altura de plantas e de espigas do que a variedade precursora delas. Estes
resultados demonstram ganhos genéticos com relacdo as variedades
melhoradas de forma participativa, que apresentam maior uniformizacdo de
crescimento do que a variedade BR106.

A caracteristica florescimento masculino apresentou diferencas
estatisticas apenas entre os ambientes. Ja o florescimento feminino apresentou
diferencas tanto a nivel de variedades quanto a nivel de ambiente. As menores

médias de dias dos dois caracteres foram encontradas nos experimentos 1 e 3.
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Tabela 10 - Caracteristicas nimero de espigas doentes, umidade e altura de plantas nas dezesseis variedades de milho em estudo, nos trés experimentos
realizados

Numero de espigas doentes Umidade (%) Altura de plantas (m)
Variedades Exp. 1 Exp. 2 Exp. 3 Exp. 1 Exp. 2 Exp. 3 Exp. 1 Exp. 2 Exp. 3

F-NV 500Aa 2,66 Aa 3,00Aa 21,46 A cde 22,13 Aa 21,76 A abc 2,38Aa 162Ba 2,55 A ab
F-AC 2,67Aa 1,00 Aa 3,00Aa 21,16 A def 21,40 A a 21,20 A abc 2,10 AB ab 159Ba 2,30 A ab
F-MS-1 267Aa 0,66 Aa 2,00Aa 23,23A a 22,80Aa 22,80A a 2,00 A ab 156 Ba 2,48 A ab
F-M-1 6,33Aa 0,33Ba 3,00 AB a 21,67 A bcd 22,80Aa 21,66 A abc 247Aa 1,70Ba 2,42 A ab
F-M-2 3,00Aa 3,33Aa 367Aa 22,50 A abc 21,70A a 22,40 A ab 2,36 Aa 1,58Ba 2,29 A ab
F- M-3 2,33Aa 1,33Aa 2,00Aa 21,30 A cdef 21,93 Aa 21,33 A abc 1,76 AB ab 1,48Ba 2,21 A ab
F- M-4 400Aa 2,00Aa 5,00Aa 2293 A ab 23,13 Aa 23,00 A a 224Aa 149Ba 2,22 A ab
F -M-5 3,33Aa 4,00Aa 2,33Aa 20,17 A fgh 20,57 Aa 20,20 A abc 235Aa 1,46 B a 2,30 A ab
S-José 5,00Aa 1,67Aa 1,67Aa 21,67 A bcd 22,30Aa 21,63 A abc 244 Aa 1,74Ba 2,46 Aa
BR106 2,33Aa 6,00 Aa 3,33Aa 19,20 A hi 21,06 Aa 19,23 A bc 128Ab 1,71Aa 151Ab
SM 7,00Aa 2,33Aa 400Aa 18,07 B i 22,13 Aa 18,16 B c 1,90 A ab 165Aa 1,89 A ab
ELD 11,33Aa 1,33Ba 5,00B a 21,00 A defg 22,16 Aa 21,03 A abc 1,95 AB ab 1,45Ba 2,06 A ab
AL-01 6,00 Aa 2,33Aa 3,00Aa 22,17 A abcd 22,60 Aa 22,13 A ab 2,17Aa 1,71Aa 2,15A ab
AL-02 4,67Aa 1,33Aa 2,67Aa 20,30 B efgh 22,40 A a 21,00 AB abc 2,04 A ab 1,56 Aa 2,05 A ab
EM-201 2,00Aa 2,00Aa 167Aa 19,40B h 22,80Aa 19,56 B abc 2,11 Aab 1,39Ba 2,03 A ab
IN-203 7,67 Aa 2,33Ba 1,33Ba 19,77 B gh 2293 Aa 19,73 B abc 1,93 AB ab 151Ba 2,05 A ab
Média 4.708125 2.164375 2.916875 21 22.17563 21.05125 2.0925 1.569375 2.185625

Médias seguidas pelas mesmas letras mailsculas na horizontal ndo diferem estatisticamente entre si a nivel de ambientes pelo teste de Tukey. Médias seguidas pelas mesmas
letras minUsculas na vertical ndo diferem estatisticamente entre si a nivel de variedades pelo teste de Tukey. (p< 0,05). Siglas das variedades de acordo com Tabela 1.
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Segundo Barbano et al. (2001), a temperatura influencia os processos
fisiologicos dos vegetais, interferindo em cada subperiodo do ciclo das culturas.

A temperatura do ar € a principal causa de variacdo no numero de dias do
clico vegetativo do milho (BARBANO, 2003). Assim, a diferenca de temperatura
entre os trés experimentos pode ter sido de grande influéncia na floracdo das
variedades de milho em estudo, visto que 0 experimento que apresentou maiores
médias (Exp.2) foi realizado em condicdes de inverno.

Analisando os trés experimentos, as variedades SM apresentaram as
menores médias de florescimento feminino, indicando que essa variedade
possui ciclo de florescimento menor do que as outras.

De acordo com o Incaper (2007), a variedade IN-203 apresenta uma média
de 55 dias para o florescimento feminino. No presente trabalho, esta variedade
apresentou uma média de 76 dias para o florescimento nos experimentos
realizados na safra verdo (Exp.1 e Exp.3). Segundo Nunes (2006), em cultivos
em sistema organico, a liberacdo de nutrientes controlada pela biomassa
bacteriana se da& de forma lenta e gradativa, contribuindo assim, para o
prolongamento desse periodo de florescimento, e consequentemente, para o

ciclo de vida das plantas, como aconteceu no presente trabalho.
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Tabela 11 - Caracteristicas altura de espigas, florescimento masculino e florescimento feminino nas dezesseis variedades de milho em estudo, nos trés
experimentos realizados

Altura de espigas (m) Florescimento Masculino (dias) Florescimento Feminino (dias)
Variedades Exp. 1 Exp. 2 Exp. 3 Exp. 1 Exp. 2 Exp. 3 Exp. 1 Exp. 2 Exp. 3
F-NV 142 Aa 0,62Ba 145Aa 78Ba 90Aa 78Ba 82 B abc 92 A ab 81Ba
F-AC 1,22 Aab 0,52B a 1,29Aa 76Ba 86 Aa 75Ba 79 B abc 89 Aab 8lBa
F-MS-1 1,14 Aab 047Ba 1,17Aa 82Aa 85Aa 80Aa 85 B ab 91 A ab 83Ba
F-M-1 1,48Aa 0,77Ba 143Aa 76Ba 86 Aa 77 Aba 80 B abc 91 A ab 81Ba
F-M-2 1,36 Aa 0,72Ba 1,25Aa 78Aa 82Aa 78Aa 83 B abc 93 Aab 82Ba
F- M-3 0,96 A ab 0,70Aa 1,03Aa 80Aa 87Aa 80Aa 84 B ab 94 A ab 84Ba
F- M-4 1,20 A ab 0,64Ba 140Aa 8l1Aa 84Aa 80Aa 85Ba 95Aa 85Ba
F -M-5 1,35 Aab 0,52Ba 133Aa 77Aa 77Aa 77Aa 84 B ab 94 A ab 82Ba
S-José 139Aa 0,63Ba 136 Aa 77Aa 8l1Aa 78Aa 80 B abc 90 A ab 81Ba
BR106 0,74Ab 0,65Aa 0,81Aa 73Ba 83Aa 73 Ab a 78 B abc 89 Aab 79Ba
SM 1,06 A ab 0,60B a 106 Aa 72Aa 75Aa 74Aa 69Bd 73ABc 73Ab
ELD 1,09 A ab 0,50B a 1,13Aa 74Ba 84Aa 74Ba 77 B bc 88 A ab 78Ba
AL-01 1,25 A ab 0,74B a 143 Aa 77Ba 87Aa 77Ba 77 B bc 88 A ab 78Ba
AL-02 1,16 A ab 0,61Ba 1,20Aa 72Aa 79Aa 72Aa 78 B abc 88 A ab 78Ba
EM-201 1,22 A ab 0,59Ba 120Aa 75Aa 79Aa 76 Aa 79 B abc 89 Aab 79Ba
IN-203 1,11 Aab 0,55Ba 131Aa 70Aa 77Aa 73Aa 75B cd 86,1Ab 76 Bb
Médias 1.196875 0.614375 1.240625 76.125 82.625 76.375 79.75 89.38125 80.0625

Médias seguidas pelas mesmas letras mailsculas na horizontal ndo diferem estatisticamente entre si a nivel de ambientes pelo teste de Tukey. Médias seguidas pelas mesmas
letras minUsculas na vertical ndo diferem estatisticamente entre si a nivel de variedades pelo teste de Tukey. (p< 0,05). Siglas das variedades de acordo com Tabela 1.
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5.4.2 Herdabilidade

De acordo com Hanson (1963), a herdabilidade no sentido restrito refere-
se a fracdo das diferencas fenotipicas entre os pais que se espera recuperar
entre 0os descendentes. Assim, esta foi utilizada neste trabalho, pois a
herdabilidade no sentido amplo considera a variabilidade genética total, que é
transmitida apenas em parte aos descendentes.

Os valores estimados em relacdo aos coeficientes de herdabilidade para
todos o0s caracteres apresentaram grande variacdo, de 0,22 a 0,97 no
experimento 1, -0,54 a 0,89 no experimento 2 e 0,21 a 0,97 no experimento 3
(Tabela 12), e de 0,20 a 0,88 na analise conjunta. A herdabilidade no sentido
restrito indica que parte da variabilidade presente é devido a genética, assim, a
sele¢cdo praticada em caracteres que apresentam média e alta herdabilidade
podem levar a um aumento da variancia genética aditiva. Analisando a média
dos coeficientes de herdabilidade das caracteristicas estudadas, o florescimento
feminino, umidade e altura de plantas apresentaram as maiores médias (0,88;
0,88 e 0,71, respectivamente), e as caracteristicas niumero de plantas quebradas
nimero de plantas acamadas, e peso de espigas apresentaram as menores
médias (0,20; 0,29 e 0,37, respectivamente).

Estimativas de herdabilidade referentes as caracteristicas de plantas sao
importantes por terem relacdo com a selecado, e quanto maior o valor estimado
desse parametro, maior sera a chance de sucesso com a selecdo de
caracteristicas (CUNHA et al., 2016). Valores de médios a altos para coeficiente
de herdabilidade estdo associados a uma maior variabilidade genética e
possibilidade de selecionar com sucesso variedades de milho com boas
caracteristicas agronémicas, além de apresentarem menor influéncia do
ambiente (COIMBRA et al.,, 2010). Neste sentido, as caracteristicas
florescimento feminino, umidade e altura de plantas, que apresentaram alta

magnitude de herdabilidade, podem ser utilizadas para sele¢éo indireta.
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Tabela 12 — Coeficiente de herdabilidade para as caracteristicas estudadas
Herdabilidade

PE PG NPT NPA NPQ NET NED UM ALP ALE FLM FLF

Exp. 0653 0615 0366 0,228 0,316 0936 0458 0970 0,729 0,603 0,442 0,880

Exp. 0,120 0,218 0,210 -0,178 -0,239 0,179 0,226 -0,541 -0,132 0,133 0,410 0,899

Exp. 0,229 0,655 0,806 0473 0814 0,214 0460 0973 0685 0400 0,573 0,501

AC 0,374 0457 0483 0,29 0,205 0473 0450 0883 0,712 0,615 0,422 0,883

Exp. 1: Experimento 1 (safra verdo); Exp. 2: Experimento 2 (safra inverno); Exp: 3 Experimento 3 (safra verdo); AC: Analise
conjunta. PE: peso de espigas; PG: peso grdos; NPT: nimero de plantas total; NPA: nimero de plantas acamadas; NPQ:
numero de plantas quebradas; NET: nUmero de espigas total; NED: nimero de espigas doentes; UM: umidade; ALP:
altura de plantas; ALE: altura de espigas; FLM: florescimento masculino; FLF: florescimento feminino, avaliadas nas
dezesseis variedades de milho.

5.4.3 Correlacéo genotipicas e fenotipicas

As correlac6es medem o grau de associacdo entre duas variaveis (STEEL
e TOORIE, 1960; KEMPTHORNE, 1973); uma correlagcédo entre dois caracteres
permite a selecdo para uma caracteristica de interesse, por meio de outra
caracteristica correlacionada e de mais facil mensuragéo (CARVALHO, 2004).

Foi possivel observar 44 correlagbes fenotipicas significativas, com
valores variando de 0,49 a 0,94 e 54 correlagBes genotipicas significativas, com
valores variando de 0,53 a 0,97, indicando alto grau de associa¢gdo. Em 72,2%
das correlacdes fenotipicas e 74% das correlacdes genotipicas significativas, os
valores das estimativas foram superiores a 0,60, indicando forte correlacdo de
acordo com Carvalho et al. (2004).

A caracteristica numero de espigas doentes revelou correlacdo negativa
com as caracteristicas peso de grdos, numero de plantas total, nUmero de
plantas acamadas, umidade, altura de plantas, e altura de espigas, indicando
gue um maior numero de espigas doentes € inversamente proporcional estas
caracteristicas supracitadas. A correlagdo negativa da caracteristica niumero de
espigas doentes com numero de plantas acamadas pode ter ocorrido
principalmente devido ao fato de que plantas que apresentam espigas doentes

possuem pouca probabilidade de crescimento, e logo, de acamamento, pois
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guanto maiores as plantas, maior sera a taxa de acamamento, devido ao peso
do colmo exercido sobre a planta. Essa correlacdo entre acamamento e altura
de plantas pode ser observada na figura 9.

A caracteristica peso de graos apresentou correlacdo positiva com peso
de espigas, numero de plantas total, nUmero de espigas total, altura de plantas
e altura de espigas. Quando analisamos uma correlacao positiva, podemos dizer
gue o carater em estudo influencia positivamente os caracteres correlacionados,
indicando que a caracteristica peso de grdos tem relacdo com o0 bom
desempenho da cultura no campo, que apresenta elevado peso de espigas,
namero de plantas e de espigas, assim como altura de plantas e espigas. Tais
resultados indicam que a selecdo indireta para uma dessas caracteristicas
acarretard em maiores alteragfes na outra.

Variaveis correlacionadas positivamente indicam que ambas séo
beneficiadas ou prejudicadas pelas mesmas causas de variacbes ambientais, e
correlagdes com valores negativos indicam que o ambiente favorece um carater
em detrimento do outro. As correlag6es entre duas variaveis tém duas causas: a
genética, resultante da ligacao génica ou do pleiotropismo, e a causa ambiental.
O ambiente torna-se causa de correlacdo quando dois caracteres sé&o
influenciados pelas mesmas diferencas de condicbes ambientais (FALCONER,
1981; SILVA et al., 2016).

Analisando a correlacdo fenotipica, podemos verificar que a caracteristica
peso de espigas apresentou correlacao positiva com as variaveis peso de graos,
namero de plantas total, nUmero de espigas total, altura de plantas e altura de
espigas (Figura 7). As variaveis que se correlacionam fenotipicamente
apresentam valor prético de sele¢do, visto que possuem alto componente
genético em suas expressodes fenotipicas, resultando na obtencéo de ganhos via
selecdo visual (ANDRADE et al., 2010). Logo, podemos concluir que quando o
carater peso de espigas aumenta, os carateres relacionados também iréo

aumentar.
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Figura 7 -Correlagbes genotipicas (vermelho — vertical) e fenotipicas (azul — diagonal) das doze
caracteristicas avaliadas nas dezesseis variedades de milho. NPT: nimero de plantas total; AP: altura de
plantas; AE: altura de espigas; NESPD: nimero de espigas doentes; NPQ: nimero de plantas quebradas;
NESP: nimero de espigas; PE: peso de espigas; PG: peso de grdos; NPA: niumero de plantas acamadas;
UMD: umidade; FM: florescimento masculino; FF: florescimento feminino.

A caracteristica nUmero de plantas total apresentou correlagéo fenotipica
positiva com as caracteristicas peso de espigas, peso de grdos, numero de
plantas quebradas, nUmero de espigas total e umidade, indicando que a selecéo
de variedades com boa germinacdo e manutencdo em campo resultara em
plantas com melhor desempenho em peso de espigas, peso de graos, numero
de espigas e umidade, porém também podera levar a um maior nimero de
plantas quebradas.

O carater altura de plantas apresentou correlacéo fenotipica positiva com
0s caracteres peso de espigas, peso de grdos, numero de espigas total e altura
de espigas, indicando que plantas mais altas resultardo em maior altura de
espigas e maior produtividade relacionada ao peso de gréaos, peso de espigas e
namero de espigas total. A altura das plantas € uma caracteristica favoravel e

fundamental quando se busca variedades com maior produgéo, pois esta exerce
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elevada contribuicdo na producdo de graos (LEITE et al., 2016), via peso de
graos e espigas e numero de espigas, como encontrado no presente trabalho.

A caracteristica numero de espigas total apresentou correlacdes
fenotipicas positivas com peso de espigas, peso de grados, numero de plantas
total, altura de plantas e altura de espigas. O carater altura de espigas
apresentou correlacdo positiva com as caracteristicas peso de espigas, peso de
grdos, numero de espigas total, umidade, altura de plantas, florescimento
masculino e feminino. Resultados semelhantes foram encontrados por Souza et
al. 2008, e indicaram que, assim como no presente estudo, fazendo a selecdo
para plantas mais proliferas, ou seja, que produzem mais espigas, se obtera
maior producédo de graos na variedade em estudo.

As correlagfes genotipicas em geral foram maiores do que as correlacdes
fenotipicas, demonstrando que fatores genéticos contribuiram mais do que os
fatores ambientais, para as correlagdes. Oliveira et al., (2011), encontraram
resultados similares, e indicam que as correlacées encontradas séo indicadores
gue possibilitam a elaboracao de estratégias de selecao indireta para caracteres

econdmica, assim como no presente estudo.
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5.4.4. Distancia generalizada de Mahalanobis e Importancia relativa de
caracteres

As estimativas das distadncias generalizadas de Mahalanobis (D2)
indicaram as variedades mais distantes sendo F-M-3 e Al-02 e as variedades
mais similares geneticamente sendo F-M-2 e Sao José. A dissimilaridade entre
os variedades F-M-4 e Al-02 pode ser explicada pelo melhoramento que deu
origem a essas duas variedades. A variedade Fortaleza é fruto de melhoramento
a partir da variedade BR106, ja a variedade Al-02 é fruto de melhoramento a
partir da variedade EM-201, mostrando que diferentes formas de melhoramento
geraram diferentes variedades, e que estas possuem variabilidade genética
entre si.

A similaridade entre as variedades F-M-2 e Sdo José também pode ser
explicada pela origem das variedades, uma vez que as variedades Fortaleza e a
variedade Sao José foram melhoradas a partir da mesma variedade comercial,
a BR106. Apesar de estarem sendo cultivadas em locais diferentes, ainda
apresentam similaridade genética devido a sua procedéncia.

O resultado do agrupamento das dezesseis variedades com base na
distancia generalizada de Mahalanobis pelo método hierarquico UPGMA é

apresentado na figura 8.
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Figura 8 -

Dendograma resultante da analise de dezesseis variedades de milho obtido pelo método de agrupamento UPGMA, com base na distancia generalizada de
Mahalanobis.
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Através do agrupamento de Tocher, com base na distancia generalizada de
Mahalanobis, foi possivel constatar a formacao de trés grupos distintos (Tabela
14). O Grupo 1 apresenta 12 variedades geneticamente similares (75% do total
de variedades), incluindo a variedade Fortaleza cultivada em diferentes locais, e
também as variedades Sol Da Manhéa, Eldorado, Sdo José e Imperador — ES —
204. De acordo com os resultados desse agrupamento, 0s possiveis cruzamentos
dessas variedades entre si terdo menor possibilidade de obtencéo de variedades
superiores, devido a proximidade genética entre eles.

As 3 variedades restantes (25%), foram distribuidas em dois grupos distintos
(Grupo 2 e 3). O Grupo 2 ficou constituido pelas variedades Al-01 e IN-203, e 0
Grupo 3 pela variedade Al-02, indicando que houve uma diferenciagéo entre as
variedades Alianga cultivados em diferentes locais durante o tempo. A variedade
IN-203 vem sendo melhorada no estado do Espirito Santo pelo INCAPER h& mais
de duas décadas. De acordo com o Instituto, essa variedade apresenta alta
produtividade, boa estabilidade de producdo, e sua cor avermelhada leva a
producdo de alimentos mais apreciados pelos consumidores (FERRAO et al.,
2007). Tais resultados sdo relevantes pois indica que essa variedade apresenta

potencial para cruzamentos futuros.

Tabela 13 - Agrupamento de Tocher de dezesseis variedades de milho com base na distancia
generalizada de Mahalanobis

Variedades
Grupo

Mahalanobis

| Fortaleza (NV, AC, MS-1, M-1, M-2, M-3, M-4, M-5), S&o José, Eldorado, BR10

Il Alianca 01 e Incaper 203

] Alianca 02

Variedades numerados de acordo com a tabela 1.

Na tabela 15 verifica-se a contribuicéo relativa dos caracteres avaliados para
a diversidade (Sj) e os seus valores percentuais, que constituem a medida da
importancia relativa da variavel j para o estudo da diversidade genética. As
caracteristicas com maiores contribuicdes relativas para a avaliacdo da

diversidade dos acessos no presente trabalho foram, segundo o método de Singh
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(1981): florescimento feminino, umidade e altura de plantas (Tabela 15). As
caracteristicas com menores valores de importancia relativa foram: peso de
espigas, numero de plantas quebradas e niumero de plantas total. Comparando
tais resultados com o teste de Tukey, percebemos que as caracteristicas que
apresentaram maior importancia relativa foram as que apresentaram maiores

nameros médias com diferenca significativa.

Tabela 14 — Contribuigcdo relativa dos caracteres para a diversidade baseada na distancia generalizada de
Mahalanobis

VARIAVEL Sj Valor em %
Peso espigas 0,0 0,0
Peso gréos 96,044428 6,4855
Namero plantas total 41,037351 2,7711
Nimero de plantas acamadas 50,814863 3,4313
NUumero de plantas quebradas 30,447831 2,056
NUmero de espigas total 64,266067 4,3396
Numero de espigas doentes 62,273214 4,205
Umidade 321,991541 21,7427
Altura de plantas 153,927814 10,3941
Altura de espigas 56,92434 3,8439
Florescimento masculino 74,284238 5,0161
Florescimento feminino 528,905761 35,7147

No melhoramento genético, estudos de diversidade genética tem
importancia fundamental para a escolha de variedades a serem utilizados como
genitores, uma vez que a distancia genética entre os parentais é um indicativo da
expressao heterdtica nas progénies (CRUZ et al., 1994; MARIM et al., 2009), o
gue aumenta a possibilidade de individuos superiores nas populacdes
segregantes. Esses autores afirmam também que, além da divergéncia entre os
progenitores, € fundamental considerar o meérito individual de cada caracteristica
gue se tem interesse em melhorar.

Assim, para se obter ganhos com essa cultura, podemos recomendar
cruzamentos entre os grupos formados, a fim de alcancar a heterose nessas

variedades.
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5.4.5 Andlise de componentes principais

As andlises de componentes principais mostraram que 0s dois primeiros
componentes principais permitiram explicar 60,01% da variéncia contida nas
variaveis originais (Figura 9). O componente principal 1 com 54,1% (componente
com a maior retencdo da variabilidade original) e o componente principal 2
contribuiram com 15,0% (componente com melhor retencdo da variabilidade
excluindo a variabilidade retida no primeiro componente), respectivamente, da
variancia remanescente (Figura 11). A analise de componentes principais permite
condensar a maior quantidade de informacdo original contida em p variaveis
(p=12, neste estudo) em duas varidveis latentes ortogonais denominadas
componentes principais, que sao combinacdes lineares das variaveis originais
criadas com os dois maiores autovalores da matriz de covariancia dos dados
(HAIR, 2005). Desta forma, o conjunto inicial de doze variaveis passou a ser
caracterizado por duas novas variaveis latentes, o que possibilitou sua localizacéo
em figuras bidimensionais (ordenacdo das variedades por componentes

principais).
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Figura 9 - Componentes principais das caracteristicas agrondmicas nas variedades de milho

A representacdo grafica e a correlacdo das varidveis nos componentes
principais (Figura 10) permitiram caracterizar as variaveis que mais discriminaram
na formacao dos grupos |, Il e 1ll, mostrados na Figura 10.

As caracteristicas numero de espigas doentes, numero de plantas
guebradas, nimero de espigas total, peso de gréos, peso de espigas, altura de
espigas, numero de plantas total, altura de plantas e niumero de plantas acamadas
sdo responsaveis pela discriminacdo dos grupos | e Il, localizados a esquerda de
CP1 (componente principal 1), enquanto as variaveis umidade, florescimento
masculino e florescimento feminino séo responsaveis pela discriminacéo do grupo
I, localizado a direita.

Assim, os grupos | e Il séo caracterizados por plantas com maiores valores
das caracteristicas: nUmero de plantas total, nUmero de espigas, peso de graos,
peso de espigas, altura de plantas e espigas, mas também com um maior nimero
de espigas doentes, plantas acamadas e plantas quebradas, corroborando com

as analises de correlacdo genotipica e fenotipica, enquanto o grupo trés foi
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caracterizado por plantas com maior teor de umidade e maior numero de dias para

florescimento masculino e feminino.

Gl
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Figura 10 - Dispersao (gréfico biplot) das caracteristicas analisadas em dezesseis variedades de milho

AE: altura de espigas; AP: altura de plantas; FF: florescimento feminino; FM: florescimento masculino; NESP:
namero de espigas; NESPD: nimero de espigas doentes; NPA: nimero de plantas acamadas; NPQ: nimero
de plantas quebradas; NPT: ndmero de plantas total; PE: peso de espigas; PG: peso de grédos; UMD:

umidade.

5.4.6 indices de selecdo

Para o indice classico Smith e Hazel (SM) e para o indice livre de pesos e
parametros (PP), os valores de ganhos genéticos foi igual para as caracteristicas
NPA, NPQ, NET, NED, UMD e ALP (Tabela 16). Ja o indice Mulamba e Mock
(MM) apresentou valores de ganhos genéticos iguais apenas para as
caracteristicas NPA, NPQ e NET. As caracteristicas NPQ e NET apresentaram
ganhos nulos para todos os indices analisados.

O indice classico de SM apresentou maiores ganhos genéticos para as
caracteristicas FLM (176,56), ALE (159,99) e FLF (79,29). As mesmas

caracteristicas apresentaram maiores ganhos genéticos no indice de “soma de
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ranks”, porém em ordem de grandeza diferente, sendo FLF (94,07), FLM (28,24)
e ALE (23,95). Com relacdo ao indice PP, foi observado ganhos totais negativos
com valores iguais a -137,18, e as caracteristicas que apresentaram maiores
valores de ganhos genéticos foram FLF (139,21) e PG (12,82).

O primeiro indice de selecao foi apresentado por Smith (1936) e Hazel
(1943), conhecido como indice classico, e posteriormente, sofreu modificacdes,
também baseada na obtencao de combinacdes lineares dos caracteres. O indice
de Mulamba e Mock (1978) hierarquiza as variedades, inicialmente, para cada
caracteristica, por meio de atribuicdo de valores absolutos mais elevados aqueles
de melhor desempenho. Por fim, os valores atribuidos a cada caracteristica sdo
somados, obtendo-se a “soma de ranks”, que assinala a classificacdo das
variedades (RANGEL et al., 2011).

O indice livre de pesos e parametros ndo requer a obtencéo de estimativas
de parametros genéticos nem supfe a existéncia de um valor genotipico
populacional. Isso permitiu que fosse sugerida sua aplicagdo com a simples
finalidade de classificar as variedades com respeito a diversos caracteres,
simultaneamente, como é o caso da selecdo de cultivares (GRANATE et al.,
2002).

Os ganhos mais expressivos para caracteristicas de interesse econémico
relevantes a produtividade, como peso de grdos e peso de espigas foram
encontrados utilizando o indice de Mulamba e Mock (1978) e indice de Pesos e
Parametros de Elston (1963). Os ganhos negativos com relacdo a altura de
plantas podem indicar que é necessario trabalhar na reducdo da altura das
plantas, quando o objetivo for producéo, a fim de diminuir outras caracteristicas
gue podem influenciar negativamente na producdo. Resultados semelhantes
foram encontrados por Reis et al., (2017), e relataram essa mesma necessidade
de diminuicdo do porte das plantas, devido aos fortes ventos que ocorrem na
regidao de estudo, levando também ao acamamento e ao quebramento do colmo,
influenciando na produtividade.

A utilizagéo de indices de selecao permitiu a predicdo de ganhos nas duas
principais caracteristicas relacionadas a produtividade (PG e PE), sendo que a
selecdo de variedades superiores, realizada com base no indice de Mulamba e
Mock (1978) e de Elston (1963), produziu maiores ganhos preditos, de 2,78 e

5,41% para peso de espigas, e 6,88 e 12,82 para peso de graos, respectivamente.
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Um cultivar /variedade elite necessita combinar diferentes caracteristicas de
interesse agrondmico, e uma estratégia adotada para a selecdo de variedades
superiores tem sido a aplicacdo de indices de sele¢cdo, que constituem um caréater
adicional, estabelecido pela combinacdo linear de varios caracteres, o que

possibilita a selecao simultanea com maior precisao (SILVA et al., 2020).

Tabela 15 - Estimativas de ganhos com a selecdo (GS%) obtidos para doze caracteres pelo indice classico proposto por
Smith(1936) e Hazel(1943) (SH), indice de soma de “ranks” de Mulamba e Mock (1978) (MM) e indice livre de pesos e
parametros (Elston, 1963).

Ganho de Selec¢éo (%) Total
indices PE PG NPT NPA NPQ NET NED UM ALP ALE FLM FLF
SH 09 242 -7,15 -3,76 0,0 0,0 -9,95  -7955 -62,87 159,99 176,56 79,29 255,94
MM 2,78 6,88 6,78 -3,76 0,0 0,0 2,18 17,12 -45,95 23,95 28,24 94,07 132,29
PP 5,41 12,82 7,86 -3,75 0,0 0,0 -9,95 -79,45 -62,82 -72,8 -75,2 139,21 -137,18

Caracteristicas PE: peso de espigas; PG: peso grdos; NPT: numero de plantas total; NPA: nimero de plantas acamadas; NPQ: nimero
de plantas quebradas; NET: nimero de espigas total; NED: nimero de espigas doentes; UM: umidade; ALP: altura de plantas; ALE:
altura de espigas; FLM: florescimento masculino; FLF: florescimento feminino

Foram utilizados indices diversificados para a selecdo combinada de
caracteristicas com maior relevancia nas variedades de milho, logo, por esses
indices, pode ser possivel fazer a selecdo antecipada de variedades de milho com
potencial para utilizacdo em programas de melhoramento. No presente estudo, 0
indice mais eficiente na sele¢édo simultanea de caracteristicas nas variedades de
milho foi o indice MM, ao proporcionar um ganho relativo de selecéo total, com a
maioria das caracteristicas apresentando ganhos desejaveis positivos, uma
distribuicdo mais uniforme de ganho entre as caracteristicas avaliadas, e ganho

satisfatério de peso de gréos.
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5.5 Conclusdes

Existe variabilidade entre as variedades locais, assim como entre as
variedades convencionais. Nas analises das caracteristicas morfoagronémicas,
a variedade Fortaleza cultivada em diferentes locais apresentou médias
superiores considerando as caracteristicas peso de gréos, peso de espigas,
namero de espigas, altura de plantas e espigas e apresentaram menores medias
com relacdo ao numero de espigas doentes. Além disso, a variedade Sol da
Manha foi superior em nimero de espigas e na analise da umidade em ocasiao
de colheita, e a variedade Eldorado apresentou bons resultados quando
avaliados o niumero de espigas doentes, plantas acamadas e plantas quebradas,

apresentando bom desempenho em campo.
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6. Conclusbes gerais

Fazendo um estudo comparativo entre as diversidades genéticas e
fenotipicas, foi possivel concluir que, analisando os dois dendogramas, as
variedades F-NV e ELD apresentaram-se divergentes, e também bons
resultados nas caracteristicas morfoagronémicas analisadas, o que indica que
podem ser utilizados para futuros cruzamentos, a fim de visar ganhos com
relagdo a produtividade.

As variedades apresentaram diferentes comportamentos nos trés
ambientes analisados, sendo que o experimento realizado na safra inverno
apresentou menores médias para as principais caracteristicas analisadas,
indicando que o periodo Maio-Setembro ndo foi favoravel para o

desenvolvimento da cultura na regido estudada.
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ANEXOS
Resumo da Analise de variancia (ANOVA) para o experimento 1, quadrados médios e coeficiente de variagcdo (CV%) para as caracteristicas
analisadas
Quadrados médios
FV GL
PE PG NPT NPA NPQ NET NED UM ALP ALE FLM FLF
Blocos 2 0,2553 0,2870 76,56 33,58 5,08 27,58 17,14 0,090 0,116 0,0658 9,520 9,953
Tratamentos 15 5,8135**  3,3188* 66,35ns 28,11ns 17,08ns 201,6** 18,92ns 6,13* 0,273** 0,1051* 32,45ns 47,82**
Residuo 30 2,0139 1,2772 42,02 21,69 11,68 12,80 10,25 0,182 0,073 0,0418 18,087 5,719
Total 47 - - - - - - - - - - -
Média - 5,89 4,332 44,62 3,91 6,09 40,33 4,71 21,0 2,10 1,20 76,35 80,06
CV (%) - 24,05 26,08 14,52 118,9 56,77 8,87 68,02 2,03 12,93 17,01 5,570 2,98

FV: fonte de variacdo; GL: graus de liberdade; ns: ndo significativo. PE: peso de espigas; PG: peso graos; NPT: nimero de plantas total; NPA: nimero de plantas
acamadas; NPQ: nimero de plantas quebradas; NET: numero de espigas total; NED: nimero de espigas doentes; UM: umidade; ALP: altura de plantas; ALE: altura
de espigas; FLM: florescimento masculino; FLF: florescimento feminino.
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Resumo da Andlise de variancia (ANOVA) para o experimento 2, quadrados médios e coeficiente de variacdo (CV%) para as caracteristicas

analisadas
Quadrados médios

Fv cL PE PG NPT NPA NPQ NET NED UM ALP ALE FLM FLF
Blocos 2 0,3075 2,1294 193,39 6,395 0,5625 131,25 13,08 0,1008 0,1101 399,85 5,687 4,536
Tratamentos 15 3,79820ns 0,1628ns 46,66ns 4,75ns 0,04ns 64,93ns 5,82ns 1,523ns 0,034ns 247,5ns 56,69ns 77,72**
Residuo 30 0,33395 0,12725 36,840 5,595 0,4958 53,294 4,505 2,345 0,0382 381,5 33,43 7,82
Total 47 - - - - - - - - - - - -
Média - 1,601 7,73 40,04 1,708 0,5 22,81 2,16 22,71 1,57 63,79 82,87 89,58
CV (%) - 36,08 46,09 15,15 138,47 140,83 32,00 97,96 6,90 12,38 30,61 6,97 3,12

FV: fonte de variagdo; GL: graus de liberdade; ns: néo significativo; *e**: significativo a 1 e 5% de probabilidade, respectivamente. PE: peso de espigas; PG: peso
graos; NPT: nimero de plantas total; NPA: nimero de plantas acamadas; NPQ: nimero de plantas quebradas; NET: nimero de espigas total; NED: nimero de
espigas doentes; UM: umidade; ALP: altura de plantas; ALE: altura de espigas; FLM: florescimento masculino; FLF: florescimento feminino.
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variancia (ANOVA) para o experimento 3, quadrados médios, coeficiente de variacdo (CV%) para as caracteristicas

Quadrados médios

Fv cL PE PG NPT NPA NPQ NET NED UM ALP ALE FLM FLF
Blocos 2 0,33061 1,4469 4,520 3,645 2,25 108,39 9,645 0,0133 0,0249 0,0208 8,312 10,562
Tratamentos 15 8,035ns 0,536ns 15,46** 2,577ns 2,420** 75,08ns 3,66ns 5,494** 0,201** 0,091ns 22,28* 19,505
Residuo 30 0,61940 0,3459 2,985 1,356 0,45 58,995 1,979 0,146  0,0635 0,053 9,512 9,718
Total 47 - - - - - - - - - - - -
Média - 2,754 2,488 45,16 2,833 1,68 32,03 2,91 21,05 2,18 1,24 76,68 80,62
CV (%) - 28,57 23,63 3,82 41,11 39,75 23,98 48,23 1,812 11,51 18,67 4,02 3,86

FV: fonte de variagdo; GL: graus de liberdade; ns: néo significativo; *e**: significativo a 1 e 5% de probabilidade, respectivamente. PE: peso de espigas; PG: peso
graos; NPT: nimero de plantas total; NPA: nimero de plantas acamadas; NPQ: nimero de plantas quebradas; NET: nimero de espigas total; NED: nimero de
espigas doentes; UM: umidade; ALP: altura de plantas; ALE: altura de espigas; FLM: florescimento masculino; FLF: florescimento feminino.
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Figura 11 - Instalagdo, desenvolvimento e colheita do primeiro experimento em campo,
realizado entre novembro de 2017 a abril de 2018.
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Figura 12 - Instalagdo, desenvolvimento e andlises pds colheita do segundo experimento em campo,
realizado entre maio de 2018 a setembro de 2018.
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Figura 13 — Instalacéo, desenvolvimento e colheita do terceiro experimento em campo, realizado entre
outubro de 2018 a abril de 2019.



Figura 14 — Genétipos colhidos em campo: 1:Alianca — 02; 2: Fortaleza M-3; 3:S&o José; 4:Fortaleza M-2; 5:Eldorado;
6:Fortaleza M-4; 7: Incaper 203; 8: Fortaleza M-5.




Figura 15 — Gendtipos colhidos em campo 9: Fortaleza NV; 10: Fortaleza MS-1; 11: Fortaleza AC; 12: BR106; 13: Imperador —
Es204; 14: Alianga 01; 15: Fortaleza M-1; 16: Sol da Manha.




