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RESUMO. Os objetivos do presente trabalho se dirigem ao estudo da variabilidade genética em
sete populagdes de milho de ampla base genética, visando ao melhoramento de populagoes. Os
experimentos foram instalados em blocos casualizados em um local (Anhembi, Estado de Sio
Paulo) com familias S; de sete popula¢des (GO-D: dentado, GO-F: flint, GO-L: espiga longa,
GO-G: espiga grossa; e compostos G3, G4 ¢ GO-S). Foram estimadas a varidncia genética entre
médias de familias, a variincia fenotipica entre médias de familias e o coeficiente de herdabilidade
(sentido amplo) para médias de familias. As estimativas de herdabilidade foram altas para peso de
espigas (0,89 a 0,94), comprimento da espiga (0,77 a 0,88) e didmetro da espiga (0,77 2 0,92), e
menores para altura da planta (0,58 a 0,80) e altura da espiga (0,54 a 0,84), demonstrando alto
potencial das populagdes para selegio recorrente com familias S;. O peso de espigas nas
populagdes-base usadas como testemunha apresentou valores variando de 11.200 kg ha™! (GO-D)
a 12.800 kg ha (G3). As médias de familias S, entre populagdes variaram de 6.070 kg ha™ (GO-
F) 2 7.380 kg ha (G4).

Palavras-chave: Zea mays L., melhoramento, sele¢io recorrente.

ABSTRACT. Genetic variability in S, families from different maize populations.
The objectives of the present work were directed towards the study of genetic variability in
seven maize populations with a broad genetic base, as a guide for population improvement.
The field evaluation was conducted in completely randomized blocks, at one location
(Anhembi, Sio Paulo state) with different groups of S; families obtained from seven
populations (GO-D: dent type, GO-F: flint type, GO-L: long ear, GO-G: thick ear; and
composites G3, G4 and GO-S). Estimates were obtained for genetic variance (progeny
mean basis), phenotypic variance of families means, and coefficient of heritability (broad
sense) for progeny means. Estimates of heritability were high for ear weight (0.89 to 0.94),
ear length (0.77 to 0.88) and ear diameter (0.77 to 0.92); and lower for plant height (0.58 to
0.80) and ear height (0.54 to 0.84), thus showing the high potential of the populations for
recurrent selection based on S, families. Ear yield in the base populations used as controls
varied from 11,200 kg ha™ (GO-D) to 12,800 kg ha™ (G3). The means of S, families varied
from 6,070 kg ha™! (GO-F) to 7,380 kg ha™' (G4); the inbreeding depression in S, families
varied from 37.5% (G4) to 48.0% (G3) relative to the non-inbred population.

Key words: Zea mays L., breeding, recurrent selection.

Introdugio

O melhoramento genético do milho tem
contribuido significativamente para o aumento de
produtividade no Brasil, onde houve um incremento
de 1.618 kg ha™' nos dltimos 31 anos (Coelho et al.,
2003). Embora nio estejam disponiveis informagdes a
respeito do porcentual dos fatores genético ou
ambientais responsiveis por esse aumento, a exemplo
do que ocorreu nos EUA, como apresentado por
Duvick Cassman (1999) e Troyer (2004), o
melhoramento genético associado 2s inovagdes no
manejo fitotécnico da cultura sio fundamentais para o
aumento da produtividade.

A busca por ganhos adicionais pela sele¢io tem
sido  complementada  com  esforgos  no
melhoramento de outros caracteres agrondémicos
importantes que, direta ou indiretamente, terdo
influéncia no rendimento da cultura.

Para se obter progresso em um programa de
melhoramento, para qualquer caracteristica, o fator
primordial € a existéncia de variabilidade genética. Em
milho, a maior parte dos esfor¢os direcionados na
avaliagio da wvariabilidade esti concentrada em
caracteres quantitativos. Neste contexto, a selecio
recorrente ¢ um método importante em programas de
melhoramento populacional de milho e pode ser
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definida como a sele¢io sistemitica de individuos
descjiveis de uma populagio, seguida pela
recombinacio dos individuos selecionados (FEHR,
1987). Desse modo, a selecio recorrente tem como
objetivo aumentar a frequéncia de alelos favoraveis em
uma popula¢io, mantendo a variabilidade genética.

Sdo virios os métodos de selegdo empregados
atualmente, porém as diferengas entre eles nem sempre
s30 bem definidas. Estas se referem ao grau de controle
parental dos progenitores selecionados, que inclui
diferencas nas unidades de selecio (individuos ou
familias), uso de testadores e controle do ambiente. O
uso de familias endogimicas é recomendado para
caracteres de baixa herdabilidade, uma vez que a
endogamia remete ao aumento da variincia genética
entre familias (RODRIGUEZ; HALLAUER, 1991;
EDWARDS; LAMKEY, 2002) e conduz a aumento do
progresso esperado com a selecio (PARTENIANI;
MIRANDA FILHO, 1987).

O presente trabalho teve como objetivo estudar a
variabilidade genética em sete populagdes de milho,
em cinco caracteres de interesse agrondmico,
visando ao melhoramento dessas populagdes.

Material e métodos

Foram utilizados diferentes conjuntos de familias
S, (Tamanhos n), provenientes de sete populagdes
de milho pertencentes ao  programa de
melhoramento genético do Departamento de
Genética da ESALQ/USP, a saber: GO-D (n=40),
GO-F (n=75), GO-L (n=70), GO-G (n=80), G3
(n=50), G4 (n=50) ¢ GO-S (n=90). Como
testemunhas, foram utilizadas as sete popula¢des que
deram origem as familias S; e o hibrido simples
DKB 390, de grios semiduros amarelo-alaranjados.

Para minimizar os efeitos ambientais em razio
do grande ndmero de familias, os experimentos
referentes as populagées GO-L, GO-G, GO-S ¢
GO-F foram separados de modo que houvesse dois
conjuntos de experimentos para as familias dessas
populag¢des, cada um com 35 (GO-L), 40 (GO-G) ¢
45 (GO-S) familias. Para GO-F, os experimentos
foram divididos em um contendo 40 e outro com
35 familias. Os 11 experimentos foram conduzidos
na Fazenda Experimental do Departamento de
Genética da Esalg/USP, localizada no municipio de
Anhembi, Estado de Sio Paulo, durante o ano
agricola de 2005/2006, em delineamento de blocos
casualizados com duas repetigdes, onde a parcela
experimental foi representada por uma linha de 5 m
de comprimento, espagamento de 80 cm entre linhas
e 20 cm entre plantas; ap6s o desbaste, foram
deixadas 25 plantas linha”, de modo a se obter um
estande final equivalente a 62.500 plantas ha™.
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@) modelo estatistico adotado foi:
Y, =u+t +b, +e;, em que Yij é a observagio

referente ao tratamento i no bloco j; WL é a média

2

geral das observacoes; t; é o efeito aleatério de
tratamentos; b; ¢ o efeito aleatério de blocos e ¢; ¢ o
erro experimental (BARBIN, 2003). Foram
realizadas anilises agrupadas entre os experimentos
que pertenciam a uma mesma populagio, no caso os
experimentos referentes a GO-L, GO-G, GO-S ¢
GO-F. As estimativas de variincia genotipica foram

obtidas por 62 =(Q,-Q.)J, em que 52 € a

estimativa da variincia genotipica entre familias S;;
Qp é o quadrado médio de familias S;; Qi é o
quadrado médio do residuo e J é o namero de
repeticdes. A herdabilidade em nivel de médias (h?2),

em sentido amplo, foi calculada pela equagio
~2 z A - ..
2 22 [ ~2 <
h? =52 /52, em que G ¢ a varidncia fenotipica em
nivel de médias, ou seja, 52 =Q, 13-

Os dados utilizados referem-se s varidveis:
altura de plantas e altura de espigas, medidas em cm
planta”; comprimento de espigas e didmetros de
espigas, medidos em cm espiga™!, na média de cinco
espigas colhidas ao acaso no meio da parcela
experimental; peso de espigas, obtido no total da
parcela e ajustado para o estande inicial de
25 plantas, segundo o método da covariincia
(VENCONVSKY; BARRIGA, 1992), e
transformado em kg ha'. As anilises foram
realizadas com auxilio dos programas Genes
(CRUZ, 2005) e SAS (SAS, 1999).

Resultados e discussao

Os quadrados médios de familias das sete
populagdes (Tabela 1) apresentaram significAncia em
nivel de 1% pelo teste F, para os cinco caracteres
avaliados. Os valores dos coeficientes de variagio
experimental (CV,.%), segundo as classificacoes
propostas por Scapim et al. (1995), refletiram a alta
precisio  experimental em razio das = suas
classificacbes como baixos ou médios, com exce¢io
da varidvel altura de espigas para as populacoes GO-
D ¢ G3, que apresentou valores acima de 9%,
classificados como altos.

As médias (Tabela 1) das populagbes originais
ficaram compreendidas entre 11.232 kg ha™' (GO-L)
e 12784 kg ha' (G3). A produtividade da
testemunha oscilou entre os experimentos de 12.969
a 14.815 kg ha™'. Levando-se em consideragio que a
testemunha DKB 390 é um hibrido simples com
elevado potencial produtivo, pode-se constatar que
as populacdes e os compostos utilizados no presente
estudo, em geral, apresentam altas produtividades.

Acta Scientiarum. Agronomy

Maringi, v. 31, n. 2, p. 209-213, 2009



Variabilidade genética em sete populagoes de milho

211

Tabela 1. Quadrados médios de progénies (Qp) e do erro (Qg), coeficientes de variagio experimental (CV,%) e genético (CV,%), relagio
CV,/CV, (indice b) ¢ médias da populagio original (X ), progénies S; (X, ), testemunha (X,,) ¢ depressio por endogamia de S, para S,

(X, %), em sete populagdes e cinco varidveis. Anhembi, Estado de Sio Paulo, safra 2005/2006.

Populagio 'Quadrados médios CV % CV,% b X X X X %
QP QE o St Sy Sq
Altura de plantas (cm planta™)
GO-D 530,13 156,82 59 47 1,02 235 200 208 14,9
GO-F 398,24 80,94 4,5 6,3 1,40 241 199 213 17,4
GO-L 434,43 101,31 48 6,1 1,28 241 209 207 13,3
GO-G 404,47 70,93 4,0 6,1 1,53 240 210 216 12,5
G3 249,31 104,54 4.8 39 0,83 247 213 216 13,8
G4 530,13 156,82 59 6,5 1,09 245 210 213 14,3
GO-S 373,31 75,22 4,4 6,2 1,41 228 197 209 13,6
Altura de espigas (cm planta™)
GO-D 317,11 109,31 9.3 4,4 0,76 130 104 108 20,0
GO-F 151,54 23,79 4,6 7,7 1,64 141 104 106 26,2
GO-L 252,13 82,55 8,2 8,4 1,01 134 110 111 17,9
GO-G 281,03 48,97 6,2 9,7 1,54 126 112 113 11,1
G3 213,28 49,12 6,3 8,2 1,29 125 111 120 11,2
G4 317,11 109,31 9.3 9,1 0,97 130 112 116 13,8
GO-S 153,65 49,81 6,7 6,9 1,02 125 105 113 16,0
Peso de espigas (kg ha™)
GO-D 528,67 x10* 46,74 x10* 9,3 283 2,77 11.275 6.416 12.969 43,1
GO-F 310,32 x10* 28,68 x10* 8,8 19,6 2,22 11.447 6.070 13.630 47,0
GO-L 348,53 x10* 32,70 x10* 9,2 20,3 2,20 11.232 6.205 13.365 44,8
GO-G 444,89 x10* 37,07 x10* 9,2 21,6 2,35 12.077 6.616 13.849 452
G3 330,94 x10* 35,82 x10* 9,0 18,3 2,03 12.784 6.646 13.992 48,0
G4 528,67 x10* 46,74 x10* 9,3 21,0 2,27 11.808 7.381 13.972 37,5
GO-S 556,14 x10* 34,45 x10* 8,4 23,1 2,75 11.442 6.987 14.815 38,9
Comprimento de espigas (cm espiga™)
GO-D 4,10 0,63 50 8,1 1,47 18,8 15,5 16,0 17,6
GO-F 4,18 0,49 45 8,7 1,94 18,7 15,6 17,2 16,6
GO-L 4,09 0,62 49 8,1 1,68 18,5 16,2 16,6 12,4
GO-G 411 0,94 6,3 83 1,30 17,9 15,3 16,5 14,5
G3 3,26 0,69 53 7.2 1,36 18,3 15,7 17,7 14,2
G4 4,10 0,63 5,0 8,4 1,66 18,1 15,8 16,8 12,7
GO-S 3,72 0,43 44 8,6 1,96 17,5 15,0 17,5 14,3
Diimetro de espigas (cm espiga™)
GO-D 0,1224 0,0308 41 6,0 2,43 48 4,4 52 83
GO-F 0,1650 0,0235 37 6,4 1,73 4,7 42 5.2 10,6
GO-L 0,1302 0,0295 41 53 1,31 48 42 5.2 12,5
GO-G 0,1942 0,0206 33 6,7 2,05 49 44 5.2 10,2
G3 0,1143 0,0106 2,4 52 2,21 48 44 5,1 8,3
G4 0,1224 0,0308 41 49 1,22 4,6 43 5.2 6,5
GO-S 0,1432 0,0191 32 57 1,80 4.8 4.4 5.2 8,3

!Graus de liberdade para QP e QE: 39 para GO-D, 49 para G3 e G4; 74, 69, 79 e 89 para GO-F, GO-L, GO-G e GO-S, respectivamente.

Para as varidveis altura de plantas e altura de espigas,
os valores médios apresentados pelas sete populagbes
estiveram dentro dos padrées comerciais, ainda com
uma boa relagio altura espigas/altura de plantas. Para
comprimento e didmetro de espigas, as diferencas entre
as médias das populagoes foram baixas, oscilando entre
17,5 (GO-S) a 18,8 cm espiga’ (GO-D) para CE, ¢
4,6 (G4) a 4,9 cm espiga” (GO-G) para DE.

Com relagdo ao hibrido, verificou-se que as
médias das populagdes foram maiores para
comprimento de espigas, enquanto para didmetro de
espigas, o hibrido apresentou valores um pouco mais
elevados, com média de 5,2 cm espiga”, tendo as
populagdes apresentado média de 4,8 cm espiga™.

As familias S; de G4 foram as que apresentaram
maior valor percentual de peso de espigas em rela¢io
A produtividade da testemunha DKB 390 (52,8%). O
decréscimo da varidvel peso de espigas das familias
S,, em relagio A populagio original, variou de 37,5 a

48,0% nas populagoes G4 ¢ G3, respectivamente
(Tabela 1). Em média, o decréscimo foi de 43,5%.
Outros trabalhos apresentam, em valores médios,
efeitos de depressio por endogamia para rendimento
de grios variando de 37,5 a 68,0% (NASS;
MIRANDA FILHO, 1995; SIMON et al., 2004), e
para peso de espiga em torno de 44,0% (NASS;
MIRANDA FILHO, 1995; LIMA et al., 1984).

Os porcentuais de depressdo por endogamia, para as
varidveis altura de plantas e altura de espigas, ficaram
abaixo de 20%, com excecio da populagio GO-F para a
varidvel altura de espigas (26,2%); para comprimento ¢
didmetro de espigas, os valores foram menores que
15%, com excegio das populagdes GO-D e GO-F para
a varidvel comprimento de espigas (17,6 ¢ 16,6,
respectivamente). Lima et al. (1984), em seus estudos
com relagio aos efeitos de depressio por endogamia,
em 32 populagdes brasileiras de milho, verificaram
amplitudes de 27,0 a 57,9% para rendimento de grios,
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7,5 a 20,3% para altura de plantas e 6,9 a 27,4% para
altura de espigas. Os autores citaram, ainda, que os
efeitos de depressio por endogamia sdo menores para
altura de plantas e espigas, quando comparados 2
varidvel rendimento de grios, uma vez que os efeitos
de dominincia sio menos expressivos. Para as varidveis
comprimento ¢ didmetro de espigas, os efeitos de
dominincia sio igualmente pouco expressivos, o que
resulta em menor depressio por endogamia.

Para as estimativas de variincias fenotipica e
genotipica (52 ¢ 62, respectivamente), verifica-se

(Tabela 2) que a populagio G4 apresentou os
maiores valores para altura de plantas (265,06 (cm
planta™)?) e altura de espigas (158,56 (cm planta™)?),
quando comparados aos das demais populac¢oes. Para

; ~2 ~2
peso de espigas, os menores valores para 62 ¢ 63

foram observados para a populagio GO-F (155,16 ¢
140,82 (kg ha™)?).

Tabela 2. Parimetros genéticos estimados para cinco varidveis
em sete populagdes. Anhembi, Estado de Sio Paulo, safra
2005/2006.

Parimetros  GO-D GO-F  GO-L GO-G  G3 G4  GO-S
Altura de plantas (cm planta™)

&2 132,89 199,12 217,22 202,24 124,66 265,06 186,66
E

6(2; 89,39 158,65 166,56 166,77 72,38 186,65 149,05

52 43,51 4047 50,65 3547 5227 7841 37,61
E

h 0,67 0,80 0,77 0,82 0,58 0,70 0,80

Altura de espigas (cm planta™)

52 38,58 75,77 126,07 140,51 106,64 158,56 76,83
E

&é 20,74 63,88 84,79 116,03 82,08 103,90 51,92

52 17,84 11,90 4128 2449 2456 54,65 24,90
E

h 0,54 0,84 0,67 0,83 0,77 0,66 0,68

Comprimento de espigas (cm espiga™)

&2 196 2,09 2,04 2,06 1,63 2,05 1,86
E

52 159 1,85 1,74 1,59 1,28 1,74 1,65
G

52 037 025 0,31 0,47 0,34 031 021
E

h 0,81 0,88 0,85 0,77 0,79 085 0,88

Didmetro de espigas (cm espiga™)

52 0,0753 0,0825 0,0651 0,0971 0,0572 0,0612 0,0716
E

&2 0,0694 0,0707 0,0503 0,0868 0,0519 0,0458 0,0621
G

52 0,0059 0,0118 0,0148 0,0103 0,0053 0,0154 0,0095
E

h% 092 0,86 0,77 0,89 0,91 0,75 0,87

Peso de espigas (kg ha™)

8% 350,32 155,16 174,26 222,45 16547 264,33 278,07

o2 328,92 140,82 157,91 203,91 147,56 240,96 260,84

62 21,40 1434 1635 1854 1791 2337 1723

h%{ 094 091 0,91 0,92 0,89 091 094

6}3: : varidncia fenotipica entre médias de progénies; 6é : varidncia genética; Gé : varidncia

ambiental; h : coeficiente de herdabilidade (sentido amplo) para médias de progénies.

Os maiores valores foram verificados para a
populacio GO-D (350,32 e 328,92 (kg ha™)?). Para as

Garbuglio et al.

varidveis comprimento de espigas ¢ didmetro de
espigas, as amplitudes entre os maiores ¢ os menores
valores foram consideradas baixas.

Os coeficientes de variagio genéticos (CV,%),
que representam uma medida relativa da
variabilidade genética, de modo geral, apresentaram
valores préximos de 6% para as varidveis altura de
plantas e didmetro de espigas, enquanto para altura e
comprimento de espigas, estes valores ficaram
préximos de 8%. Os valores mais expressivos foram
verificados para peso de espigas com amplitude de
18,28% (G3) a 28,27 (GO-D). Os maiores valores de
CV, para peso de espigas sdo, em parte,
consequéncia da maior estimativa da variincia
genética causada pela endogamia para os l6cus com
efeito de dominincia.

O quociente entre CV, e CV, (indice de variagio b)
representa informagio a mais para o melhorista com
relagio 2 selecio de familias. Vencovsky e Barriga
(1992) sugerem, para selegio de progénies de meios-
irmios, que valores acima de 1,0 indicam uma situagio
muito favorivel para selegdo. No caso de familias S,
nio hi estudos que permitam estabelecer um valor de
referéncia, no que diz respeito 2 situagio ser favorivel
ou nio 2 selecio; desse modo, foi considerado o
mesmo valor de referéncia para meios-irm3os.

Para peso de espigas, os valores de b ficaram acima
de 2, para as demais varidveis, os valores foram maiores
que 1, e as populagdes GO-D, GO-G e G3, para a
varidvel didmetro de espigas, apresentaram valores,
também, acima de 2, indicando uma situacio favorivel
A selegdo de gendtipos superiores para as cinco
varidveis. No entanto, para altura de plantas, deve ser
salientado que as médias das populagdes originais e do
conjunto de familias S, apresentaram valores maximos
(ambos para a populagio G3) de 247 e 213 cm planta™,
os quais sio considerados baixos, nio sendo necessaria
énfase maior na selegio para a redugio desta varidvel,
nas sete populagdes avaliadas.

Na Tabela 2, para as estimativas dos coeficientes de
herdabilidade (h2), foram verificados valores altos para
as varidveis peso de espigas (0,89: G3 a 0,94: GO-D ¢
GO-S), comprimento de espigas (0,77: GO-G a 0,88:
GO-F e GO-S) e didmetro de espigas (0,75: G4 a 0,92:
GO-D), e menores valores para altura de plantas (0,58:
G3 2 0,82: GO-G) e altura de espigas (0,54: GO-D a
0,84: GO-F). Daros et al. (2004), ao trabalhar com
222 familias S; de milho pipoca, encontraram valores
de h2% para peso de grios de 84,15%. Segundo

Weyhrich et al. (1998), tradicionalmente os melhoristas
de milho tém recombinado entre dez e 25 familias nos
programas de selecio recorrente envolvendo familias S,
e, nos casos em que sio recombinados dez individuos
ou menos, a deriva genética aleatéria pode apresentar-
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se como um fator na limitagio da resposta i selecio.
No entanto, até mesmo em programas de selegio
recorrente, nos quais a deriva tem-se mostrado
importante fator, progressos significativos t€m sido
alcangados sem exaurir a variagio genética (LABATE
et al,, 1997). Outros estudos permitem ressaltar, ainda,
o aumento médio que surge na varincia genética entre
familias pela elevagio da endogamia (RODRIGUEZ;
HALLAUER, 1991; EDWARDS; LAMKEY, 2002),
podendo implicar em um aumento no progresso
esperado por ciclo de selecio (PATERNIANI;
MIRANDA FILHO, 1987).

Os resultados analisados levam 2 conclusio de
que as sete populagdes apresentam variabilidade
suficiente para ser explorada em programas de
sele¢io recorrente com progénies S;. Entretanto, as
estimativas de p2 aqui apresentadas se referem a

propor¢io da varidncia genética total em relagio 2
varidncia fenotipica entre médias, o que indica
apenas o grau de determinacio genética na
variabilidade, mas nio necessariamente tem relacio
direta com o progresso por selegio.

Conclusao

As sete populagdes apresentaram elevado peso de
espigas, ¢ suas familias S; apresentaram variabilidade
suficiente para serem exploradas em programas de
sele¢io recorrente.

A populagio G3 apresentou a  maior
produtividade média e, apesar da menor
variabilidade genética de suas familias S,, pode ser
direcionada mais especificamente para trabalhos de
melhoramento intrapopulacional.
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