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RESUMO

VIEIRA, Rafael Augusto, M. Sc. Universidade Estadual de Maringd, julho de 2010.
Melhoramento genético da resisténcia a helmintospor lose comum,
cercosporiose e ferrugem-polissora em milho-pipoca . Professor Orientador:
Carlos Alberto Scapim. Professor Co-orientador: Dauri José Tessmann.

A obtencdo de genotipos resistentes a doencas é um dos principais objetivos do
melhoramento de milho. Neste intento, a identificacdo de genitores e a estimacao
de parametros genéticos e efeitos génicos permitem direcionar os procedimentos
para maiores ganhos de selecdo. Os objetivos deste trabalho foram: (i) averiguar
as possibilidades de melhoramento, identificando linhagens e hibridos de milho-
pipoca favoraveis para resisténcia a helmintosporiose comum (Exserohilum
turcicum), cercosporiose (Cercospora spp.) e ferrugem polissora (Puccinia
polysora), bem como estudar os efeitos génicos e parametros genéticos da
resisténcia para definir estratégias de melhoramento; (ii) propor uma nova escala
diagramatica para helmintosporiose, capaz de possibilitar avaliacdes fidedignas
para discriminacdo da resisténcia; (iii) avaliar a reacdo a helmintosporiose e
cercosporiose de novos hibridos de milho-pipoca, indicando os melhores para
etapas subsequentes do programa. Para atingir os objetivos (i) e (iii),
experimentos em campo foram conduzidos e avaliacbes de severidades das
doencas foram realizadas. Os dados foram analisados por analises de variancia
paramétrica, analises dialélicas e testes nao-paramétricos. Para o objetivo (ii),
folhas foram coletadas, tiveram as severidades reais mensuradas e avaliadas,
utilizando a nova e demais escalas. Os dados foram submetidos a analises de
regressao linear. A capacidade geral e especifica de combinacdo foram
significativas (p < 0,10) para a resisténcia a helmintosporiose e cercosporiose e 0s
efeitos de capacidade geral foram predominantes, indicando que o0s genes de
efeitos aditivos foram mais importantes e que métodos intrapopulacionais de
selecdo recorrente serdo efetivos. As linhagens Pg e Py foram as que mais
contribuiram para resisténcia a helmintosporiose. As linhagens P3 e P43 foram as
mais indicadas para resisténcia a cercosporiose. Nesse contexto, recomendou-se
0 composto 2 x 4 x 8. Estimativas de parametros genéticos indicaram maiores

dificuldades para o melhoramento visando resisténcia a cercosporiose do que
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para helmintosporiose. Para ferrugem polissora, constataram-se diferencas
significativas (p < 0,10) na capacidade geral de combinagdo do grupo 2-Zaeli,
sendo que as linhagens Pgs e Pg, foram as que mais contribuiram para a
resisténcia, indicadas para populacdes-base para selecdo. Efeitos de capacidade
geral foram predominantes aos efeitos de capacidade especifica, indicando maior
importancia de genes aditivos para a resisténcia a polissora e sugerindo que
meétodos intrapopulacionais de selecdo recorrente sdo mais efetivos. A nova
escala aumentou precisdo, acuracia e reprodutibilidade das estimativas de
severidade de helmintosporiose, sendo a mais eficiente metodologia para obter
dados adequados para comparar genétipos quanto a resisténcia. Os 42 hibridos
testados puderam ser classificados como resistentes a helmintosporiose e oito
deles foram medianamente susceptiveis a cercosporiose. Usando os valores de

avancgo, 26 novos hibridos puderam ser avangados para testes subseqientes.

Palavras-chave: capacidade de combinacdo, efeitos génicos, parametros
geneticos.
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ABSTRACT

VIEIRA, Rafael Augusto, M. Sc., Universidade Estadual de Maringa, 2010 July.
Breeding for resistance to northern leaf blight, gr ay leaf spot and southern
rust in popcorn . Advisor: Carlos Alberto Scapim. Co-advisor: Dauri José
Tessmann.

obtain disease resistant genotypes are a major goals of corn breeding. In this
attempting, the identification of promising parental genotypes and to the estimation
of genetic parameters and genes effects are required to direct the procedures
towards higher gains from selection. The goals of this work were: (i) to investigate
the possibilities of breeding, identifying inbred lines and hybrids which are resistant
to northern leaf blight (Exserohilum turcicum), gray leaf spot (Cercospora spp.)
and southern rust (Puccinia polysora) resistances; as well as to study gene effects
and genetic parameters to decide about breeding strategies; (ii) to propose a new
diagrammatic scale to assess northern leaf blight, providing reliable assessments
to determine resistance levels; (iii) to evaluate the reaction of new popcorn hybrids
to northern leaf blight and gray leaf spot, indicating the best ones to advancement
in the program. To achieve the goals (i) e (iii), test under field conditions were
conducted and diseases severity assessment were carried out. Data sets were
examined by parametric analysis of variance, diallel analysis and non-parametric
tests. To the goal (ii), leaves were collected and actual severity was measured.
Then, severity on leaves was estimated using the new and other scales and data
set was submitted to linear regression analysis. General and specific combining
abilities were significant (p < 0.10) to northern leaf blight and gray leaf spot
resistances. General combining ability was predominant, indicating that additive
genes were more important and intrapopulation methods of recurrent selection can
be effective. Inbred lines Pg and Py were the most contributed to northern leaf
blight resistance. Inbreds P3; and P43 were the most indicated to gray leaf spot
resistance. In this context, it was recommended the composite 2 x 4 x 8. The
estimates of genetic parameters indicated more difficulties to breed towards gray
leaf spot resistance than to northern leaf blight. To southern rust, it was verified
significant differences (p < 0.10) to group 2-Zaeli general combining ability, in
which the inbreds Pgs and Pg, were the most contributed to resistance, being
indicated to segregant populations to selection. General combining effects
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predominated over those of specific ability, indicating that additive genes are more
important to southern rust resistance and suggesting that intrapopulation methods
of recurrent selection might be more effective. The new scale increased precision,
accurate and reproducibility of northern leaf blight severity estimates. Then, this
scale was considered the most efficient methodology to obtain reliable data sets
and compare genotypes in resistance. The 42 hybrids were classified as resistant
to northern leaf blight and eight of them were medium susceptible to gray leaf
spot. Using advanced values, 26 new hybrids might be advanced to subsequent

tests.

Key words: combining ability, gene effects, genetic parameters.
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1. INTRODUCAO

O melhoramento de plantas comec¢ou quando, ha 10.000 anos, o homem
aprendeu a cultivar seus préprios alimentos, o que Ihe permitiu deixar de ser
ndmade e depender menos da natureza quanto a disponibilidade de alimentos
(Duvick, 1996; Pacheco, 1997). Desde entao, foi constante o aprimoramento de
sua capacidade em observar e selecionar vegetais quanto a cor, forma, tamanho,
textura, quanto ao sabor e a quantidade produzida de graos, frutos, folhas, caules,
raizes e rizomas (Pacheco, 1997).

Apbs o inicio do século passado, com a ‘redescoberta’ dos trabalhos de
Mendel e os trabalhos de Fisher, em 1918, o desenvolvimento de metodologias
geneético-estatisticas  possibilitaram avancos inestimaveis a ciéncia do
melhoramento de plantas. Nasceu assim a genética quantitativa, uma das mais
importantes ferramentas a disposicdo dos melhoristas e forte motor para o
aprimoramento do conteudo tedrico que suporta o melhoramento e a estatistica
experimental.

O milho (Zea mays L.) € uma planta herbacea anual, mondica diclina, que
pertence a familia Gramineae, subfamilia Panicoideae, tribo Maydeae. Nos dias
atuais, sua cultura exerce importancia fundamental no agronegécio, estimando-se
que a producdo mundial se aproxime de 806 milhGes de toneladas na safra
2009/2010; 53,4 milhdes destas produzidas pelo Brasil (CONAB, 2009; IGC,
2009). Muito embora a relevancia cientifica e sécio-econémica do milho implique
na realizagcdo de pesquisas nos mais diversos campos da ciéncia, ainda hoje, a
cultura é muito afetada por diversas doencgas, as quais podem causar danos
significativos no rendimento e na qualidade dos graos.

O milho-pipoca é um alimento bastante apreciado no Brasil e, possui valor
de comercializagéo superior ao milho comum (Scapim et al., 2002). Muito embora
o milho-pipoca agregue valor aos gréaos, a disponibilidade de cultivares e
recomendacdes especificas de cultivos se constituem em um problema desta
cultura, resultando em importacdes de graos (Scapim et al., 2002). Porém, esta
situacdo tem sido revertida por importantes avancos em programas de

melhoramento.



Em programas de melhoramento de milho, a obtencdo de gendtipos
resistentes a doencas € um dos principais objetivos. Trés apelos de relevancia
nesse contexto sdo o ambiental, diminuindo riscos ao meio ambiente, e
econdbmico, garantindo ao produtor danos menores de produtividade devidos as
doencas, e o mercadoldgico, agregando mais um trunfo no atendimento as
demandas do mercado de sementes. No tocante a resisténcia as doencas, 0s
trabalhos de introducdo de resisténcia em germoplasma susceptivel sdo mais
eficientes quando suplantados pela prévia identificacdo de genitores promissores,
pela estimacdo de pard@metros genéticos e pela determinacdo dos efeitos génicos.
Tais conhecimentos sé&o fundamentais para obter maiores ganhos de sele¢éo nos
meétodos a serem empregados.

Diversas doencas foliares afetam a cultura do milho, causando danos
significativos ao rendimento e a qualidade dos graos. No Brasil, estas doencas
tém aumentado de importancia devido ao incremento de indculo e das condi¢gbes
climaticas favoraveis, proporcionadas principalmente por sistemas de producao
sob plantio direto, em segunda safra e em areas irrigadas. Nesse contexto, frente
a base genética relativamente estreita do milho-pipoca (Ziegler e Ashman, 1994;
Kantety et al., 1995; Miranda et al., 2008) e & maior suscetibilidade as doencas
(Linares, 1987; Arnhold, 2008), o melhoramento visando resisténcia a doengas
ganha ainda mais importancia.

Posto isso, 0s objetivos deste trabalho foram: (i) averiguar as
possibilidades de melhoramento, utilizando parte do germoplasma de milho-
pipoca do programa de Milhos Especiais da Universidade Estadual de Maring4,
identificando linhagens e combinacdes hibridas favoraveis para resisténcia a
helmintosporiose, cercosporiose (Cercospora spp.) e ferrugem polissora (Puccinia
polysora), bem como estudar os efeitos génicos e parametros genéticos
envolvidos na resisténcia a estas doencas, de modo a definir as estratégias mais
adequadas de melhoramento; (i) propor uma nova escala diagramatica para
severidade de helmintosporiose (Exserohilum turcicum), capaz de possibilitar
avaliacdes mais fidedignas para discriminacao da resisténcia, (iii) avaliar a reacao
a helmintosporiose e cercosporiose de novos hibridos de milho-pipoca, indicando
os melhores deles quanto a sanidade foliar para testes em etapas subsequentes

do programa.



2. REVISAO DE LITERATURA

2.1. O milho

O milho (Zea mays L., 2x = 20) é uma planta herbacea anual, monoica
diclina, que pertence a familia Gramineae, subfamilia Panicoideae, tribo
Maydeae. Seu centro de diversidade genética concentra-se no continente
americano, principalmente Américas Latina e Central. Quanto a origem, existem
diversas hipodteses, sendo que a mais aceita decorre da domesticacdo do teosinto
(Euchlaena mexicana).

A cultura do milho exerce importancia fundamental no agronegdcio
brasileiro e mundial. Estima-se que a producdo se aproxime dos 806 milhdes de
toneladas na safra 2009/10; sendo 334 milhdes de toneladas produzidas pelos
Estados Unidos, 155 milhdes pela China e 53,4 milhGes pelo Brasil (CONAB,
2009; IGC, 2009). Dentre a producao brasileira, 34,0 milhdes de toneladas foram
produzidos na primeira safra e 19,4 milhdes na segunda safra (CONAB, 2009).

Porém, outros aspectos além do econdmico enaltecem a importancia do
milho. Desde os primordios, os graos de milho formaram a base alimenticia de
antigas civilizagbes americanas e, ainda hoje, o milho é extensivamente
consumido in natura e de forma indireta, como fonte energética nas cadeias
produtivas de proteina animal. Ademais, nos Estados Unidos, o milho tem sido
utilizado em uma nova atribuicdo, servindo de matriz energética para a producao
de etanol.

Do ponto de vista cientifico, as pesquisas com milho nortearam estudos
em outras culturas e promoveram avanc¢os no entendimento da genética basica e
do melhoramento de plantas. Exemplos classicos podem facilmente situar a
relevancia cientifica do milho. Um primeiro foi advindo das pesquisas de George
H. Shull e Edward M. East, no inicio dos anos 1900, o qual utilizaram conceitos de
endogamia e heterose para obter variedades hibridas com vigor e potencial
produtivo destacado das demais cultivares da época; revolucionando o mercado
de sementes. Outra grande contribuicdo com o milho, feita por Barbara
McClintock nas décadas de 1940-50, foi a descoberta dos elementos genéticos de
transposicado (transposons), e que lhe rendeu um Prémio Nobel em 1983.

Recentemente, o milho tem tido papel destacado no desenvolvimento de novas
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tecnologias, tais como 0s eventos de transgenia resultantes em resisténcia a
insetos e herbicidas e na obtencdo de linhagens endogamicas em uma soO
geracao, pelo método de duplo-haploides.

Muito embora a relevancia cientifica e socio-econémica do milho implique
na realizagcdo de pesquisas nos mais diversos campos da ciéncia, ainda hoje, a
cultura é afetada por diversas doencas, as quais podem causar danos ao
rendimento e a qualidade dos graos. De modo geral, estas doencas tém
aumentado de importancia nas regides produtoras do Brasil, sobretudo pela maior
intensidade associada ao incremento de in6culo e a condigbes favoraveis de
temperatura e umidade. Frequentemente, estas condi¢cdes ocorrem em condi¢oes
de semeaduras em plantio direto, em segunda safra e em areas irrigadas;
situacdes estas que tém sido importantes no panorama das ultimas décadas na
agricultura brasileira.

Dentre as doencas foliares do milho, a cercosporiose — também
chamada de mancha de cercospora, mancha cinzenta e gray leaf spot — causada
pelos fungos Cercospora zeae-maydis Tehon & Daniels (teleomorfo
Mycosphaerella sp.), C. sorghi Ellis & Everht f. sp. maydis Ellis & Everht e C.
zeina Crous & U. Braun; a helmintosporiose — causada por Exserohilum turcicum
(Pass.) Leonard & Suggs [sinbnimo Helminthosporium turcicum (Pass.),
teleomorfo Bipolaris turcica (Pass.) Shoemaker; e a ferrugem polissora, causada
por Puccinia polysora Underw. — sdo reconhecidamente importantes, tanto pelo
potencial de reducédo de rendimento de graos quanto pela ocorréncia generalizada
nas regides produtoras do Brasil e do mundo.

2.1.1. O milho-pipoca

O milho-pipoca (Zea mays L.), assim como os demais tipos de milho, é
uma planta herbacea anual, pertencente a familia Gramineae, subfamilia
Panicoideae, tribo Maydeae. Estudos evidenciam que o milho-pipoca teve seu
centro de origem na América Latina, apresentando neste continente seu maior
numero de variedades.

O milho-pipoca € um alimento bastante apreciado no Brasil e apresenta
valor comercial superior ao milho de endosperma comum. Este tipo de milho se

diferencia dos demais pela capacidade que os graos tém de estourar, formando a



pipoca. Esta caracteristica € denominada capacidade de expanséao, definida pela
relacédo entre o volume expandido e a massa de gréos utilizada para a expansao.
Genodtipos com maiores indices de capacidade de expansdo tém maior valor
comercial devido ao maior volume de pipoca que proporcionam, pela melhor
textura e maior maciez da pipoca.

No Brasil, o melhoramento do milho-pipoca foi iniciado pelo Instituto
Agrondémico de Campinas, Campinas-SP, em 1932. Como decorréncia desse
trabalho, no ano de 1941, foi lancada a primeira variedade nacional, proveniente
de ciclos selecdo massal na populacdo-base denominada South American
Mushroom (SAM), derivada da populacdo norte-americana South American. Muito
embora o melhoramento de milho-pipoca ndo seja uma atividade recente, o
namero de cultivares é limitado, apenas sete (Zélia, Jade e IAC125 — hibridos
triplos; IAC112 — um hibrido simples modificado; e RS-20, BRS Angela e UFVM2-
Bardo-Vigcosa — variedades de polinizagdo aberta) e o cultivo comercial é bastante
modesto em area e tecnologia de producao. Esses fatores somados favorecem a
importacdo de grdos, principalmente dos EUA. Em geral, os fatos supracitados
também estdo relacionados ao pouco interesse das grandes empresas de
melhoramento pelos milhos ditos especiais (pipoca, doce, branco, verde, canjica,
ceroso, minimilho e de alta qualidade protéica).

A base genética do germoplasma de milho-pipoca é relativamente estreita
guando comparada ao milho de endosperma comum (Ziegler e Ashman, 1994), o
que possibilita a obtengcdo de um nuamero relativamente limitado de genotipos.
Esses gendtipos sdo vindos do germoplasma flint, modificado por meio de
selecdo para maximizar a capacidade de expansdo e a qualidade de pipoca
(Kantety et al., 1995; Miranda et al., 2008). Segundo Linares (1987), quando
comparadas com o milho normal, as popula¢gdes de milho-pipoca caracterizam-se
por apresentarem plantas menores e prolificas, menor nimero de folhas, maior
penddo, espigas menores situadas numa posicdo mais alta do colmo, colmos
mais finos e fracos (suscetiveis ao acamamento e quebramento), maior
suscetibilidade as doencas e menor produtividade. Neste contexto, a
caracterizagcdo de gendtipos quanto as doencas, o conhecimento dos efeitos
génicos associados a resisténcia e a estimacdo de parametros genéticos sao

fundamentais para auxiliar o melhorista na escolha dos genitores e métodos de



selecdo empregados, fomentando assim a posterior obtencdo de genotipos

superiores.

2.2. A cercosporiose do milho causada por  Cercospora spp.

Histérico e importancia

A cercosporiose do milho foi relatada pela primeira vez em 1924, em
Alexander, no estado do lllinois, EUA. Desde entéo, foi considerada uma doenca
sem importancia, de maior freqtiéncia no final do ciclo da cultura e de ocorréncia
restrita as regides montanhosas do estado da Carolina do Norte (Reis et al.,
2004). Entretanto, de 1988 a 1995, um aumento drastico de incidéncia e
severidade foi registrado em lavouras irrigadas e de sequeiro na regido do
Cinturdo do Milho, EUA (Reis et al., 2004).

Uma situagdo semelhante foi observada também no Brasil. Desde seu
primeiro relato, feito por Viégas (1945), decorrente de observacdes feitas por
Viégas e Krug no ano de 1934, em Campinas-SP, a cercosporiose foi considerada
uma doencga de importancia secundaria. Porém, no ano de 2000, as severas
epidemias constatadas no sudoeste do estado de Goias — e que se alastraram
para a regido centro-sul nas safras seguintes (Brunelli, 2004; Reis et al., 2004) —
alteraram este panorama, tornando a cercosporiose uma das principais doencas
do milho, sobretudo nas regides brasileiras denominadas de Cerrados Altos
(partes de Goias, Minas Gerais e Mato Grosso do Sul) e nas regides produtoras
do Sul do pais (Parand, Santa Catarina e Rio Grande do Sul).

Nos ultimos 25 anos, a cercosporiose tem se distribuido por diferentes
regides geograficas (Ward et al., 1999). Além da ocorréncia nos Estados Unidos,
Brasil e Africa, a doenca tem sido relatada em paises das Américas Latina e
Central, tais como Colémbia, Peru, Costa Rica, México e Venezuela (Ward et al.,
1999; Reis et al., 2004); e na China (CIMMYT, 2010), situada na Asia.

De modo geral, os danos de rendimento de grédos ocasionados pela
cercosporiose tém variado de 13% a 65% (Donahue et al., 1991; Ward e Nowell,
1998; Ward et al.,, 1999; Brito et al., 2007), dependendo da resisténcia do
hospedeiro, do sistema de producdo empregado e das condi¢des climaticas. Tais

danos séo decorrentes da perda de area foliar fotossintetizante. Nesse contexto, o



uso de cultivares resistentes € a principal medida de controle, vez que reduz os

custos de producgdo e minimiza riscos a atividade e ao meio ambiente.

Etiologia e taxonomia

Trés espécies do género Cercospora sao consideradas agentes causais
da cercosporiose. A primeira delas € a espécie C. zeae-maydis, (teleomorfo
Mycosphaerella sp.).

Inicialmente, a espécie C. zeae-maydis foi dividida em dois grupos de
diversidade, grupos | e Il, com base em analises moleculares e de producéo de
cercosporina, um pigmento associado a viruléncia e patogenicidade. Porém,
recentes estudos moleculares propuseram que os grupos | e Il de C. zeae-
maydis, sejam na verdade, duas espécies distintas de Cercospora. Assim, a
espécie C. zeae-maydis restringiu-se apenas aos isolados pertencentes ao grupo
I; enquanto isolados anteriormente atribuidos ao grupo Il passaram a ser
denominados em uma nova espécie, chamada de C. zeina Crous & U. Braun sp.
nov. (Crous et al., 2006). Uma terceira espécie, C. sorghi Ellis & Everht f. sp.
maydis Ellis & Everht, também € associada a cercosporiose; porém considerada
de importancia diminuta pela baixa eficiéncia na colonizacdo dos tecidos das
plantas hospedeiras. Estudos determinaram a ocorréncia de isolados
pertencentes aos grupos | e Il de C. zeae-maydis no Brasil (Brunelli, 2004,
Mathioni, 2006). Com base na nova classificacdo sistematica, ha a ocorréncia das
duas espécies, C. zeae-maydis e C. zeina, causando a cercosporiose do milho no

Brasil.

Sintomatologia, ciclos de infeccdo e epidemiologia

N&o ha relatos de Cercospora spp. patogénico ao milho infectando outros
hospedeiros, bem como de transmisséo via semente. Sob condigdes ambientais
de temperatura e umidade, o fungo presente nos restos culturais produz conidios,
disseminados pelo vento e respingos de chuva para infectar novas plantas de
milho, constituindo o sitio primario de infeccdo. Os conidios formados no sitio
primério proverdo indculo para os demais ciclos de infec¢do, no decorrer do
desenvolvimento das plantas. Sob condicbes ambientais favoraveis, os conidios
depositados na superficie foliar germinam, conduzindo ao crescimento os tubos

germinativos em direcdo aos estomatos. Sob condi¢gOes ideais, 0 processo de
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penetracdo pode se iniciar com 16 horas apds a inoculacdo (Brunelli, 2004),
sendo que, apds a penetracdo, ha a formacao de vesiculas nas extremidades das
hifas de penetracdo e o fungo inicia a colonizacdo pelos espacos intracelulares
(Reis et al., 2004).

Os sintomas iniciais da doenca, caracterizados por lesbes que surgem
como peguenas manchas amareladas de tecido plesionecrético, tém aspecto
clorético, com cerca de 1-3 mm de comprimento. Essas lesdes possuem formato
retangular, bordos bem definidos e sdo delimitadas em largura pelas nervuras
principais da folha, caracterizando bem a doenca e permitindo facil distingdo. Em
geral, lesdes podem ser observadas aos 10 dias apos a inoculacdo do patégeno
(Reis et al., 2004). Aproximadamente aos 12 dias, as lesdes adquirem aspecto
oleoso e coloragcdo marrom, iniciando-se o processo de necrose do tecido. Com
16 a 21 dias apdés a inoculagdo, os conidioforos emergem de dentro dos
estbmatos, e ocorre a formagdo dos conidios. Nesse estadio, as lesdes

apresentam coloracao acinzentada.

Condi¢des ambientais predisponentes

Estudos caracterizaram a faixa de temperatura de 22 a 28°C como
condicdo predisponente ao progresso da cercosporiose (Shurtleff, 1992) e a
umidade relativa proxima de 100%, na auséncia de agua livre na folha, como
sendo fundamental para iniciar o processo infeccioso (Beckman e Payne, 1983;
Ringer e Grybauskas, 1995). Alguns outros resultados, porém, destacaram que as
horas de temperatura favoravel e umidade relativa ndo tiveram efeito significativo
na severidade da doenca, caracterizando como incerta a relacdo entre a
severidade e a duracdo do molhamento foliar (Bhatia e Munkvold, 2002). No
mesmo contexto, a precipitacdo acumulada no inicio da safra foi caracterizada
como fator correlacionado com niveis de infec¢do (Ringer e Grybauskas, 1995) e
a faixa de temperatura de 25-30°C como a mais favoravel a expanséo das lesdes
e esporulagcdo de C. zeae-maydis (Paul e Munkvold, 2005). Na literatura
brasileira, as informacdes sdo escassas, relatando-se como condigbes
predisponentes a faixa de temperatura de 22-30°C, periodos prolongados de

orvalho/neblina, alta umidade relativa e dias chuvosos (Reis et al. 2004).



2.3. A helmintosporiose do milho causada por Exserohilum turcicum

Histérico e importancia

A helmintosporiose comum ocorre nas principais regides produtoras de
milho do mundo. Trabalhos tém sido realizados nos EUA (Pataky, 1992; Carson,
2006), Africa (Schechert et al., 1999), Brasil (Miranda et al., 2002), China (Dong et
al., 2008), entre outros paises. De tal sorte, a doenca recebe diversos nomes
comuns, por exemplo, helmintosporiose comum, queima do milho, Turcicum,
northern leaf blight.

No Brasil, esta é a helmintosporiose prevalente dentre aquelas que
ocorrem no milho (Reis et al, 2004). Entretanto, a importancia da
helmintosporiose causada por E. turcicum ndo se deve exclusivamente a
ocorréncia generalizada. Danos de rendimento devidos a doenca sdo comuns
quando sob condi¢cdes ambientais favoraveis e gendtipos com algum grau de
susceptibilidade (Issa, 1983; Perkins e Pedersen, 1987).

Etiologia e taxonomia

A etiologia da helmintosporiose deve-se ao fungo anamorfo denominado
Exserohilum turcicum (Pass.) Leonard & Suggs [sinGnimo Helminthosporium
turcicum (Pass.); Bipolaris turcica (Pass.) Shoemaker; Drechslera turcica (Pass.)
Subram. E Jain]. A sua forma teleomorfica € Setosphaeria turcica (Luttr.) Leonard
& Suggs.

Os conidios séo fusiformes, obclavados a fusiformes ou cilindricos, retos
ou ligeiramente curvos, verde-cinza a olivacio, com germinacdo em uma ou
ambas células polares, raramente nas células intermediarias (Reis et al., 2004).
Os conidios medem de 18-32 x 40-144 um, com 4-9 septos (Reis et al., 2004).

Sintomatologia e ciclos de infec¢éo

O ciclo primario de infeccdo da doenca se d& por respingos de chuva e
ventos sob restos culturais infectados, sendo que esta € a principal fonte de
indculo para a doenca (Reis et al., 2004).

As lesBes caracteristicas da helmintosporiose sdo alongadas quao maior
a susceptibilidade do hospedeiro (de 2,5 a 15-20 cm), com aspecto eliptico e

bordos bem delimitados, de coloracdo verde-acinzentada conforme a esporulacao



do patdgeno. Sob condicbes de infeccOes severas, as lesBes coalescem
ocasionando a seca prematura das folhas.

E. turcicum pode sobreviver colonizando folhas, bainhas e palha de
espigas de plantas de milho, sendo portanto um fungo necrotréfico, capaz de se
manter em restos culturais enquanto existir nutrientes e fonte de carbono (Reis et
al., 2004).

Condi¢des ambientais favoraveis

A infeccdo causada por E. turcicum € favorecida por temperaturas
amenas, variando de 18T a 27T, com temperatura 0t ima de 20C e umidades
relativas de 90 a 100% (Shurtleff, 1992).

2.4. A ferrugem polissora causada por  Puccinia polysora

Histérico e importancia

A ferrugem polissora, causada pelo fungo Puccinia polysora Underw, &
considerada a mais destrutiva das ferrugens que afetam a cultura do milho. A
doenca tem sido relatada em muitas areas tropicais e subtropicais do mundo onde
se cultiva o milho (Melching, 1975; Shurtleff, 1992) e é particularmente bem
adaptada a ambientes onde prevalecem temperatura e umidade elevadas.

Em regides tropicais do Brasil, incluindo os Cerrados e o sul do Brasil, P.
polysora tem sido considerada de grande importancia, predominando em regides
abaixo de 700 metros de altitude e em semeaduras a partir de outubro. Em
regides mais altas, a doenca pode ocorrer com maior intensidade em plantios
iniciados a partir de dezembro (Silva, 1997). Relatos mostram perdas por
ferrugem polissora de 45-50% sob condi¢Ges favoraveis (Rodrigues-Arnon et al.,
1980). No Brasil, estas perdas atingiriam até 44,6% da producdo em hibridos

suscetiveis (Pinho et al., 1999).

Sintomatologia

Os sintomas caracterizam-se por pustulas de formato circular-ovalado,
medindo de 0,2 a 2,0 mm, com coloracdo marrom clara a avermelhada e
distribuidas predominantemente na face superior das folhas, mas tacam também

caules, bainhas e bracteas de espigas. Sob condi¢cdes favoraveis e cultivares
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susceptiveis, P. polysora pode causar a seca prematura das folhas e ocasionar

reducdo acentuada no tamanho das espigas e dos gréos.

2.5. Melhoramento genético visando resisténcia a do  encas foliares

A obtencdo de gendtipos resistentes a doencas € um dos principais
objetivos dos programas de melhoramento de milho. Para o produtor de milho, a
resisténcia representa um asseguramento da lucratividade, dispensando o uso de
fungicidas em aplicacbes foliares e garantindo ou minimizando danos de
rendimento de grados devidos a perda de area foliar fotossintetizante. Para o
competitivo mercado de sementes, a resisténcia representa ainda mais trunfo
mercadoldgico para as empresas.

Sob um enfoque biométrico, a resisténcia é fundamental para que as
cultivares tenham ampla adaptabilidade de ambientes e boa estabilidade nas
diferentes regides produtoras. Sabidamente, as condicbes ambientais entre
regides sdo divergentes, influenciando na favorabilidade para a ocorréncia e
progresso de doencas. Cultivares resistentes a doencas poderao ser cultivadas
sem maiores problemas em regibes que apresentam temperatura e umidade
favoravel as doencas; que, em geral, também o0 sdo para 0 crescimento,
desenvolvimento e expressao do potencial produtivo do milho. Assim, gendtipos
de alto potencial produtivo, que necessitam de ambientes altamente favoraveis,
devem deter genes de resisténcia as principais doencas para entdo aproveitar o
estimulo ambiental e expressar seu potencial genético.

A resisténcia a doencas pode ser classificada entre horizontal (ou parcial)
e vertical. Na resisténcia vertical, os genétipos detém resisténcia completa a
determinada doenca, enquanto que, na presenca de resisténcia horizontal, os
genotipos expressam niveis de resisténcia. A resisténcia vertical, em geral, &
advinda de um gene de grande efeito no fenotipo, ao passo que a resisténcia
parcial (horizontal) é conferida pela agdo conjunta de varios genes, podendo estes
genes ser de efeitos aditivos e também de ndo-aditivos, ou seja, é poligénica.

Efeitos génicos associados a resisténcia a doencas
Em milho, a resisténcia a doencas pode ser proveniente de genes de

efeitos aditivos ou genes efeitos néo-aditivos. Estes genes que condicionam
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metabdlitos inibidores (ou retardadores) ou barreiras estruturais para a entrada e
desenvolvimento dos agentes patogénicos.

Os genes de efeitos aditivos, também chamados de genes aditivos,
possuem pequenos efeitos que se somam e quando em grande numero
expressam fenotipo resistente, decorrente da agdo conjunta destes genes e seus
alelos. A expressao dos genes de efeitos aditivos no fendtipo confere niveis de
resisténcia que variam de forma continua, gerando uma distribuicdo fenotipica
aproximada da distribuicdo normal a medida que maior for o numero de genes
envolvidos.

Os genes nao-aditivos sao resultantes de locus sob efeitos de dominancia
e epistasia. Acredita-se que a resisténcia conferida por genes de efeitos néo-
aditivos sofra pouca variacdo de expressdo no fenotipo devidas as condicdes
ambientais, uma vez que um ou poucos genes de grande efeito condicionam a
caracteristica (Cruz, 2005).

A determinacédo da significancia e da predominancia dos efeitos aditivos e
nao-aditivos € fundamental para que se decida quais sdo os meétodos de
melhoramento mais apropriados para obtencdo de gendtipos resistentes,
superiores. Para isso, delineamentos genético-estatisticos como as analises
dialélicas e de geracdes tém sido utilizados (Cruz e Regazzi, 1993; Gevers et al.,
1994; Pegoraro et al., 2002; Gordon et al., 2006). Com relacdo a predominancia
dos efeitos, em andlises dialélicas, seguindo premissas de Kang (1994), a
magnitude das somas de quadrados associadas a capacidade geral de
combinacdo (referente a efeitos aditivos) e a capacidade especifica de
combinacdo (relativa a efeitos ndo-aditivos) sdo tomadas como referencial,
principalmente em trabalhos fora do Brasil. No Brasil, as premissas de Cruz e
Regazzi (1993), baseadas em componentes de varidncia associadas as
capacidades geral e especifica, tém sido bastante utilizadas para prover
informacdes quanto as possibilidades de melhoramento usando cada tipo de

efeito génico.

Efeitos génicos associados a resisténcia a cercospo riose, a
helmintosporiose e a ferrugem polissora
Baseados em soma de quadrados e componentes quadraticos ou de

variancia, varios trabalhos tém relatado a predominancia de genes de efeitos
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aditivos, condicionando a resisténcia a cercosporiose (Manh, 1977; Huff et al.
1988, Elwinger et al., 1990; Thompson et al., 1990; Ulrich et al., 1990; Donahue et
al., 1991; Gevers et al., 1994; Coates e White, 1998; Verma, 2001; Vanegas-
Angaritas et al., 2007; Derera et al., 2008). Ademais, a existéncia de genes de
efeitos nao-aditivos na expressdo desta caracteristica também foi reportada;
muito embora, em geral, estes efeitos de dominancia e epistasia tenham sido de
pequeno impacto para a caracteristica, se comparado aos efeitos aditivos (Manh,
1977; Huff et al., 1988; Elwinger et al., 1990; Coates e White, 1994; Gevers et al.,
1994; Hohls et al., 1995; Clements, 2000; Vanegas-Angaritas et al., 2007; Derera
et al., 2008). Em suma, os genes de efeitos ndo-aditivos jamais foram superiores
em magnitude aos de efeitos aditivos (Derera et al., 2008). A ainda sim, estes
efeitos tém sido mais importantes em estadios iniciais e intermédiarios do ciclo
das plantas de milho (Coates e White, 1998). Os efeitos reciprocos, referentes a
genes extranucleares (citoplasmaticos e mitocondriais), foram verificados por
Menkir e Ayodele (2005), indicando a utilizacdo de linhagens resistentes como
fémeas; mas nao por Derera et al. (2008). Ambos trabalhos foram realizados com
o germoplasma africano de milho.

Para helmintosporiose, tanto os efeitos aditivos quanto os n&o-aditivos
também tém se mostrado importantes (Sigulas et al., 1988; Welz e Geiger, 2000;
Takamiya e Shigeyuki, 2000). Historicamente, de acordo com estudos
sumarizados por Welz e Geiger (2000), os genes de efeitos dominantes, raca-
especificos ou ndo — por exemplo, HtO, Htl, Ht2, Ht3, ht4, Htm1, Htnl, NN, sdo
boas fontes para obtencao de linhagens resistentes.

No Brasil, trabalhos realizados no intento de estudar os efeitos génicos
relacionados a resisténcia a ferrugem polissora observaram que 0s genes de
efeitos aditivos foram os mais importantes (Fantin, 1993; Silva et al., 2001).
Porém, algumas combinac¢des hibridas se mostraram promissoras, denotando
que efeitos ndo-aditivos também contribuem para a resisténcia a doenca (Silva et
al., 2001), o que corrobora com a deteccdo dos genes raca-especificos Rpp,
extensamente estudados na literatura (Ullstrup, 1965, 1977; Chaves-Medina e
Lopes, 2007). No mais, estes efeitos nao-aditivos foram consistentes nos
diferentes ambientes, uma vez que nao foram verificados efeitos da interacdo

capacidade especifica de combinagcdo-ambientes (Silva et al., 2001).
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Sob a predominancia de efeitos aditivos, os métodos de melhoramento
baseados em selecao recorrente sdo os mais indicados, pois os alelos desejados
sdo concentrados no decorrer das geracfes. Quando os efeitos nao-aditivos
predominam, a estratégia deve ser fundamentada na exploracdo da endogamia
por seguidas geragOes de autofecundacdes (ou mesmo por obtencéo de plantas
duplo-haploide). Forca-se assim a homozigose nos locus génicos e seleciona-se
as linhagens resistentes no decorrer das geracées de endogamia. Por exemplo,
em geracOes avancadas de endogamia (S4, Ss ou mais), a grande parte dos locus
estard em homogizose (93,75% em Ss) e a detec¢do dos gendtipos com alelos
favoraveis para a resisténcia a doenca, sejam dominantes ou recessivos, podera
ser feita seguramente com base no fendtipo, uma vez que ha pouca variabilidade
para segregacdo nas proximas geracdes de endogamia. Uma alternativa neste
caso também é a transferéncia destes genes, usualmente dos gendétipos
resistentes para as linhagens-elites susceptiveis por meio de cruzamentos
(backcrosses) e posterior recuperacdo das linhagens-elite recorrentes. Ha de se
lembrar que, sob efeitos de genes aditivos, 0s retrocruzamentos também podem
ser utilizados, porém com alguns procedimentos adicionais. Considerando uma
condicao de relevancia de genes de resisténcia sob efeitos aditivos e alelos sob
efeitos de dominancia, os métodos de sele¢do recorrente reciproca entre

parentais podem ser indicados.

Avaliacao da resisténcia a doencas foliares

A avaliagcdo fenotipica confiavel é fundamental para que se identifique
variabilidade util para o melhorista. Para a resisténcia a doencas em milho néao é
diferente. Distinguir a parte da variacdo fenotipica devida aos efeitos genéticos &
o grande desafio para permitir maiores ganhos genéticos. Quanto mais precisa for
a avaliacdo fenotipica de uma caracteristica, menor sera o erro experimental e
maior a herdabilidade associada a ela, aumentado o ganho genético potencial a
ser obtido.

A resisténcia a cercosporiose caracteriza-se pelo prolongamento dos
periodos de incubacéo e latente da doenca, pela reducdo do nivel de infestacéo,
resultando na diminuicdo do numero de lesbes, da capacidade de esporulacdo e
formato de lesdes (Beckam e Payne, 1982, 1983; Rynger e Grybauskas, 1995;
Menkir e Ayodele, 2005). De modo geral, estas implicagbes no fendtipo se
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verificam por meio de reducgdes de severidade, o que ratifica esta como o melhor
critério de avaliacdo da resisténcia a cercosporiose.

A avaliacdo da resisténcia a cercosporiose pode ser feita facilmente
utilizando escalas diagramaticas com diferentes niveis de severidade, tais como
as propostas por Smith (1989) e Brunelli (2004); ou escalas descritivas, por
exemplo a utilizada por Marrof et al. (1993) e Menkir e Ayodele (2005).

De forma semelhante ao supracitado, a avaliacdo da resisténcia a
helmintosporiose pode ser feita com o auxilio de escalas diagramaticas de
severidade (Pataky et al., 1992; Canteri et al., 1999; Miranda et al., 2002), e por
meio do periodo latente e formato de lesdes (Fernandes e Balmer, 2002; Carson,
2006). Sob condi¢cbes de campo e infestacdes naturais do patdgeno, as escalas
diagramaticas séo bastante utilizadas (Miranda et al., 2002).

Para a ferrugem polissora, dois tipos de resisténcia sdo observados: um
primeiro, baseado em genes de grande efeito, raca-especificos (genes Rpp,
Ullstrup, 1977; Chaves-Medina e Lopes, 2007), geralmente de heranca do tipo
nao-aditiva dominante; um segundo tipo, baseado na acdo conjunta de varios
genes nao-raga-especificos, normalmente advindo de genes de efeitos aditivos
(também chamada de horizontal), tem como caracteristica a reducdo da taxa da
epidemia pela diminuicdo do numero, tamanho das lesbes e producdo de
uredésporos e do aumento do periodo de laténcia. Isso faz com que a populacdo
do patdgeno seja drasticamente reduzida, diminuindo a quantidade de in6culo e,
consequentemente, de doenca (Scott e Zummo, 1989; Holland et al., 1998). Para
avaliacbes de campo, as escalas diagramaticas podem fornecer auxilio para
estimativas de severidade de ferrugem polissora (Amorim, 1995), tal como para
as demais doencas foliares estudadas neste trabalho. Para caracterizar a
resisténcia horizontal a ferrugem polissora, a area abaixo da curva de progresso
da doenca (AACPD) é o critério de maior confiabilidade, pois permite mensurar a
capacidade dos gendtipos em frear o desenvolvimento da doenca (Bailey et
al.,1987). Tal critério também é importante para a avaliacdo da resisténcia a
helmintosporiose e & cercosporiose.

Melhoristas e fitopatologistas, por muitas vezes, utilizam escalas
diagramaticas para avaliar niveis de infestacdo e resisténcia a doencas em
condicbes de campo. Em geral, as escalas promovem ganhos de acuracia,

precisdo e reprodutibilidade nas avaliacdes e procedendo desta forma é possivel
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avaliar um grande numero de gendétipos de forma bastante confiavel e
despendendo um tempo razoavelmente pequeno.

Muito embora as escalas sejam bastante Uteis por sua facilidade de
utilizacdo e melhoria nas avaliagdes, alguns pressupostos basicos, tais como: (i)
delimitar as severidades minima e maxima da doenca em condigbes de campo;
(i) representar os sintomas fielmente e detalhadamente na escala; e (iii) tomar
como base a acuidade humana, definidos pela lei de estimulo-resposta de Weber-
Fechener, para elaborar os indices intermediarios de severidade da escala,
devem ser atendidos. Atualmente, para a helmintosporiose, causada pelo fungo

Exserohilum turcicum, ndo ha escalas que contemplem tais pressupostos.

2.5.1. Trabalhos de resisténcia a doencas em milho-  pipoca no Brasil

A helmintosporiose comum, causada por E. turcicum, € um dos principais
problemas fitopatolégicos do milho-pipoca (Frosi, 1991; Miranda et al., 2002), o
qual boa parte do germoplasma-elite é susceptivel (Kamikoga et al., 1991; Fantin
et al., 1991, Soares et al., 1993; Miranda et al., 2002; Vieira et al., 2009a; Vieira et
al., 2009b; Vieira et al., 2009c). Contudo, ha fontes de resisténcia para serem
exploradas por melhoramento, tal como observados nas cultivares CMS42 e
CMS43 — segregantes para resisténcia — (Miranda et al., 2002, 2003), no hibrido
intervarietal South American Mushroom x Guarani (Kamikoga et al., 1990; Soares
et al., 1993) — mesma origem do hibrido resistente IAC 112 (Cruz e Pereira Filho,
2008), no proprio IAC 112 e em novos hibridos experimentais (Vieira et al.,
2009a).

Para demais doencas foliares, como mancha branca (Phaeosphaeria
maydis/Pantoea ananis), helmintosporiose maydis (Bipolaris maydis), ferrugem-
comum (Puccinia sorghi), ferrugem-polissora (Puccinia polysora), ferrugem-
tropical (Physopella zeae) e cercosporiose (Cercospora spp.), os trabalhos sao
escassos, podendo-se citar Fantin et al. (1993), Arnhold (2008), Vieira et al.
(2009b, 2009c) e Sanches (2010).

As estimativas de parametros genéticos e de efeitos génicos sdo ainda
mais incipientes, sendo realizados apenas por Arnhold (2008) para
helmintosporioses, ferrugem-comum e mancha branca; e Sanches (2010) para

ferrugem-tropical.
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2.6. Algumas metodologias de estudo da resisténcia a doencas

A avaliacdo de genotipos em cruzamentos € uma pratica comum no
melhoramento de plantas. Em milho, depois que Jones (1918) sugeriu a utilizacao
comercial de hibridos duplos, a avaliacdo do potencial genético de linhagens para
serem usadas em hibridos se baseou em todas as combinac¢des possiveis
(Hallauer e Miranda Filho, 1995). Desde entdo, outros procedimentos de
cruzamentos, tais como top-crosses (Davis, 1927; Jenkins e Brunson, 1932) e
dialelos (Sprague e Tatum, 1942; Jinks e Hayman, 1953; Griffing, 1956;
Kempthorne e Curnow, 1961; Gardner e Eberhart, 1966), ganharam em
importancia.

Dentre estas metodologias, 0s cruzamentos dialélicos — dialelos -
merecem destaque pela aplicabilidade e quantidade de informacbes que
proporcionam. Os dialelos consistem do acasalamento entre genitores escolhidos
(Griffing,1956), provendo um conjunto particular de combinagfes hibridas de p
genitores, sejam eles linhagens endogamicas ou parcialmente endogamicas,
variedades de polinizacdo aberta, compostos sintéticos ou clones. Para a
avaliagdo dos hibridos provenientes de cruzamentos dialélicos, pode haver, ou
nao, a inclusdo dos respectivos genitores, de seus hibridos reciprocos e até
geracdes segregantes (retrocruzamentos, F»s). Esse conjunto de genotipos
avaliados (combinacfes hibridas e demais gendtipos aparentados inclusos) é
obtido no intento de atender a um delineamento genético-estatistico pré-
estabelecido, permitindo uma série de estimativas e inferéncias a respeito do
meérito genético destes genotipos e também quanto a caracteristica em estudo.

Na tentativa de obter metodologias mais adequadas a realidade dos
programas de melhoramento, algumas modificacdes das metodologias dialélicas
de Griffing (1956) foram feitas. Dentre elas, os dialelos parciais e circulantes se
destacam, consistindo do estudo de apenas uma amostra de todos os
cruzamentos possiveis entre os progenitores disponiveis (Cruz e Regazzi, 1993).
Nos dialelos circulantes, cada genitor de um grupo comum é representado por um
mesmo numero de combinacdes hibridas no dialelo, menor que o nUmero maximo
de combinacbes possiveis do dialelo completo (Cruz e Regazzi, 1993). Ja os
dialelos parciais consistem da obtencdo das combinacdes hibridas possiveis entre

dois grupos distintos de genitores.
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A metodologia de dialelos parciais circulantes, que engloba caracteristicas
dos dialelos parciais e dos circulantes, foi desenvolvida por Kempthorne e Curnow
(1961), e consiste da obtencéo e avaliacdo de combinacdes hibridas entre dois
grupos de genitores, sendo que cada genitor de um grupo de genitores comum &
representado por um mesmo numero de combinagdes hibridas, inferior ao nimero
total de hibridos possivel no dialelo parcial completo. Apesar de suas vantagens
em relacdo ao reduzido numero de cruzamentos necessarios, a eficiéncia deste
tipo de dialelo € muitas vezes questionada. Porém, estudos de simulacdo tém

verificado sua aplicabilidade sem maiores impecilios (Veiga, 1998; Fuzatto, 2003).
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3. MATERIAL E METODOS

3.1. Andlises dialélicas e efeitos génicos da resis  téncia a helmintosporiose e
cercosporiose

Linhagens utilizadas e obtencédo dos hibridos em esq uema dialélico

Nove linhagens-elite de milho-pipoca, em oitava geracdo de
autofecundacéo (Sg), obtidas de hibridos comerciais e variedades melhoradas de
polinizacdo aberta, foram cruzadas em esquema dialélico completo sem hibridos
reciprocos, provendo 36 combinagdes hibridas (Quadro 1).

Para a obtencdo dos hibridos, as linhagens foram semeadas sob
espacamento de 0,90 m entre linhas e 0,40 m entre plantas. No florescimento, as

poliniza¢des foram feitas manualmente para cada par de linhagens.

Experimentos realizados

Dois experimentos foram realizados. Um primeiro deles foi semeado
durante a safra tradicional de milho, em outubro de 2008; o segundo experimento
foi semeado em marco de 2008, sob condi¢bes de segunda safra (safrinha). Em
ambos o0s experimentos, os hibridos foram testados sob delineamento latice
quadrado 6 x 6, com trés repeticdes.

Os experimentos foram realizados em uma area experimental pertencente
a Universidade Estadual de Maring4, em Maringa-PR, a 510 m de altitude. Todas
as parcelas consistiram de uma linha de semeadura de 5 m com 25 plantas. As
parcelas foram adubadas por ocasido da semeadura com 60 kg ha™ de K,0, 30
kg ha® de N, e 60 kg ha™ de P,Os, e com 100 kg ha' de N no estadio de
crescimento V4. Os tratos culturais, incluindo irrigacdo por aspersdo, foram
realizados conforme necessidade e seguindo as recomendacgbes para a regiao
Sul do Brasil. Aplicacbes de fungicidas ndo foram realizadas. As condi¢des
climaticas para os ultimos 60 dias precedentes a avaliacdo de cada experimento

sao apresentadas na secao ‘Anexos’.

AvaliacGes de severidade de cercosporiose e helmint  osporiose
Em cada um dos experimentos, uma avaliacdo de severidade foi realizada

no estadio de grao pastoso. Para cada parcela, quatro plantas e trés folhas por
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planta (folha da espiga, folha imediatamente abaixo da espiga e folha
imediatamente acima da espiga), foram avaliadas individualmente quanto as
severidades de cercosporiose e de helmintosporiose (ou seja, a porcentagem de
area foliar afetada por cada doenca). As severidades das doze folhas
compuseram a média da parcela, referente ao tratamento i, no bloco k e na
repeticédo j do latice. Para auxiliar as estimativas de severidade de cercosporiose
foi utilizada a escala de Smith (1989), com classes de 2, 5, 10, 20, 35 e 50% de
severidade. Para as estimativas de severidade de helmintosporiose, utilizou-se a

nova escala diagramética, apresentada em um tépico seguinte desta dissertacao.

Quadro 1 - Origem e reacao das linhagens a helmintosporiose (E. turcicum, Ht) e
cercosporiose (Cercospora spp, Cz).

. Base genética Reac&o"
Linhagens — .

genotipo genealogia Ht Cz

1(Py)  hibrido triplo Zélia/Pioneer acessos tropicais s? g2

temperados

2 (P3) variedade CMS-42/Embrapa acessos tropicais RI* nc

3 (P4) variedade CMS-43/Embrapa acessos tropicais RI* nc

4 (P43) variedade CMS-43/Embrapa acessos tropicais RI* nc

5 (Ps) variedade UEM-J1/UEM acessos tropicais RI* nc

6 (P7) variedade UEM-M2/UEM acessos tropicais RI* nc

7 (P7.4) variedade UEM-M2/UEM acessos tropicais R nc

8 (Pg) hibrido triplo ‘Zaeli acessos temperados nc nc

hibrido simples modificado acessos tropicais e 2
9(Ps) ac1121AC temperados R® nc

" R: resistente; RI: resisténcia intermediaria; S: susceptivel; nc: ndo conhecida.  Conforme reacgéo
do gendtipo-base (Cruz e Pereira Filho, 2008). 3 Esperado pelos sucessivo ciclos de selecéo para
outras caracteristicas, relatados por Scapim et al. (2002).

Andlises estatisticas

As pressuposi¢cdes da andlise de variancia foram examinadas por meio
dos testes de Bartlett (homogeneidade de variancias entre tratamentos) e de
Kolmogorov-Smirnov  (normalidade dos erros). Para atendimento dos
pressupostos, os dados foram transformados para a escala raiz de x.

Para todas as analises, os efeitos dos modelos matematicos-estatisticos
foram considerados aleatorios, excetuando-se a média geral.

As analises individuais (safra e safrinha) foram procedidas segundo o

modelo latice modificado e analise do tipo interblocos com efeitos de tratamentos
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e blocos/repeticbes ajustados. Para as analises individuais seguiu-se 0 seguinte

modelo matemaéatico-estatistico:
Yik=H+gi+r+ b/ Nkt &k

em que:
Yik : observagéo referente ao i-ésimo gendtipo, na j-ésima repeti¢céo e no k-esimo
bloco; p: média geral; gi: efeito do i-€simo gendtipo; r;: efeito da j-ésima repeti¢ao;
(b / i : efeito do k-ésimo bloco alocado na j-ésima repeticdo; é&ij: erro
experimental associado a Yig.

Ao modelo anterior foram associadas as seguintes pressuposicoes e
restricoes:

S g; =0 € & ~NID (0, 9.
i=1

Para averiguar a possibilidade das analises conjuntas, a significancia a
5% pelo teste F méximo de Hartley foi tomada como critério decisorio. Para
analises conjuntas (ambientes de safra e safrinha), utilizando os valores ajustadas
nas analises interblocos, considerou-se o delineamento em blocos completos com
tratamentos ao acaso, adotando-se, portanto, 0 seguinte modelo estatistico-

matematico:
Yi =W +0gi+a+gat e,

em que:
Yj : observacdo referente ao i-ésimo gendtipo, na j-ésimo ambiente; p: media
geral; g;: efeito do i-ésimo gendtipo; a;: efeito do j-ésimo ambiente; ga;: efeito da
interacéo do i-ésimo genotipo no j-ésimo ambiente; & erro experimental efetivo
médio associado a Y;j;.
As seguintes pressuposi¢cdes e restricbes foram associadas ao modelo

supracitado:

g g

> gi =0, > ga; =0, &j~NID (0, 0°a), 98j ~ NID (0, 6°ga) € &j~NID (0, 6°).

i=1 i=1

O esquema de analise de variancia conjunta segue no Quadro 2.
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Quadro 2 - Esquema utilizado para as analises dialélicas conjuntas, considerando
efeitos aleatorios®

Graus de

Fonte de variacdo liberdade QM E(QM) F
Genbtipos i—1 QMGen 0% +10°, + arc’y,  QMGen/QMGenAm
Ambientes a-1 QMAmb 0%+ 10°ga+ 10, QMAmMb/QMR
Gendtipos x (i-1) (a— 2 2
ambientes 1) QMGenAmb 0° +10%%a QMGenAmb/QMR
a

Residuo > f QMR o’

a=1

"QM: quadrado médio; i: nimero de gendtipos; r: nimero de repeticées; f: nimero de graus de
liberdade do residuo nas analises de variancia individuais que precederam a analise dialélica.

Com base nas esperancas de quadrados médios, os componentes de

variancia da analise de variancia conjunta foram estimados da seguinte forma:

a) Componente de variancia genética (conjunta): &zg = QMGen—QMGenAmb,
ra

em que: QMGen: quadrado médio de gendtipos, QMGenAmb quadrado médio da

interacdo genodtipos x ambientes, I : nimero de repeticdbes e a: numero de

ambientes.

b) Componente de variancia da interacdo genotipos x ambientes:

.2 _ QMGenAmb- QMR
g ga~= "

em que: QMGenAmb quadrado médio da interagcdo genotipos x ambientes, QMR:

quadrado médio do residuo e I' : numero de repeticdes.

~2 _ QMR
r

c) Componente de variancia residual: o , em que: QMR: quadrado

médio do residuo e I' : nimero de repeti¢des.
Por meio dos componentes de variancia, foram estimados os seguintes

parametros geneéticos:
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. - . ~2 529 5.2 ~2
d) Herdabilidade média (sentido amplo): h“=——=—, em que: ged
22 A2
O°gto
sdo, respectivamente, 0os componentes de variancia genética e de variancia
residual;
[ ~2 ~
e) Coeficiente de variancia genética (CVQ):  cvg = 9 9 100, €m que: 029 ;
[

componente de variancia genética; e m: média estimada;

f) Relacdo entre os coeficientes de variacdo genéti ca e experimental

~2
V99 100

(CVg/CVe): CVg/CVe= {72 , em que: 529 e G2 s&o, respectivamente, 0s
V9 100

~

[

componentes de variancia genética e de variancia residual, e,[l : média estimada.

As médias ajustadas das severidades de cercosporiose e
helmintosporiose nos gendtipos foram utilizadas para proceder as andlises
dialélicas individuais e conjuntas pela metodologia de Griffing (1956), método 1V,
modelo I. Por meio destas analises, a soma de quadrados de gendtipos foi
particionada entre efeitos de capacidade geral de combinacdo (CGC,
relacionados a genes de efeitos predominantemente aditivos) e efeitos de
capacidade especifica de combinacdo (CEC, relacionados a genes de efeitos
discrepantes a aditividade, ou seja, efeitos nédo-aditivos de dominancia e
epistasia) e suas respectivas interacbes com ambientes. O modelo adotado para

as analises dialélicas individuais foi:

Yij=p+git gt st &,
em que:
p: media geral; gi e g; efeitos da capacidade geral de combinacdo (CGC)
associados as linhagens i e j; sj: efeito da capacidade especifica de combinacéo
(CEC) entre as linhagens i e j; e g erro experimental médio associado aos
cruzamentos entre os genitores de ordem ij.
Expressando o modelo matematico sob a forma matricial, tem-se: Y = XS

+ & no qual Y é a matriz das observagbes, X € a matriz de incidéncia dos
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parametros do modelo, B é a matriz dos parametros do modelo e ¢ consiste da

matriz dos erros experimentais associados ao modelo, conforme segue:

i ] 111000000010 .0
Yi3 11 01 0 0 0 OO0O0OOO0OTI1I..0
Y4 110010000000 ..0
Yis 110001000000 ..0
Yi6 110000100000 ..0
Y = v, X=1 10000010000 ..0
Y18 11 0 0 0 OO0 O 1 0O0TO0..0
Yig 110000000100 ..0
Yo3 11 11 000 O0O0O0O0TO0..0
You 101010000000 ..0
Yo5 101 0 01 0 O0OOOTO0OTGO0O..0
.. 0
Y,J ;11 0000 O0O0O0OOO0OO0O0 ..1]
ER "] Y..
€13 9 Y1
14 95 Y2
&15 g3 Y3,
16 g4 Ya,
e=|a7|B=| gg | XY =|Y5 |, em que: Yo=Y, Y=Y (FDe Sy =2y
f5| | ge Yo < j i
&19 g7 Y7,
€23 gs A
€24 Jo Yo,
&5 S12 Y12
L& ] LSi ] | Sij |

Embora o modelo apresentado tenha a solu¢cdo convencional do sistema

de equacdes normais, L = (X'X)! XY, Cruz e Regazzi (1993) apresentaram as

solucbes para este sistema a partir da expansao algébrica dos elementos que
compdem o vetor XY, considerando as seguintes restricdes nas solucdes e nos
parametros, devido ao fato de (X'X) ndo ser de posto coluna completo. As

seguintes restricdes foram associadas:

Z@i =0 € Zélj :OparatOdOi.
i i
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A expansao dos elementos que constituem a particdo de X'Y fornece o

seguinte sistema de equacdes:

V.= s p- DURFARL ()

Yi.=(p-Da+(p-2)g +2.9j + 2§ (ii)
J J

=+ G +0j +§ (iii)

Considerando as equacdes i, ii e iii, e as restricdes, os parametros do

modelo de analise dialélica individual podem ser estimados pelas seguintes

expressoes:
. 2
= Y
T
. 1 2
i: .- - -——Y..|= Y—ZY
= (g = 2){ p } T lABGe
g. =Y _(/’:(4.@. +@):Y _L(Y.FY).F#Y
b O -t Y (p-1)(p-2)

As somas de quadrados dos efeitos de capacidade combinatéria sao

estimadas pelo desdobramento do escalar B’ X'Y em fragdes que correspondem

ao produto dos elementos de [3 pelos elementos da particdo de XY, tendo-se

assim (Cruz e Regazzi, 1993):

5 [2] [v] .
l 1 e XY = [y, ]|. Logo B’ XY = jiv. +zg,Y DIICNEC

i <
Yi j

assim:

S )= Y
Q(4) o(p-1)
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4Y2

SO (G) = Yi.=——— ..
QG)=26 Z T o(0-2)
SQ(S)= Y3V ? - 2 y2
CE=22Y" 2).Z ' p-1(p-2)

O esquema para as analises dialélicas individuais € apresentado no
Quadro 3.

Quadro 3 - Esquema utilizado para as analises dialélicas individuais, pelo método
IV, modelo I, de Griffing (1956), considerando efeitos aleatérios*

Graus de

Fonte de variacéo iberdade QM E(QM) F
Capacidade geral de combinac&o QM o +0%+(p-2) QMG
(CGC) ) p-1 G o2, oMs
o st pon W oee, 28
Residuo f QRM o?

"QM: quadrado médio; p: nimero de genitores; f: nimero de graus de liberdade do residuo nas
andlises de variancia individuais que precederam a analise dialélica.

As porcentagens da soma de quadrados de tratamentos devidas

capacidades geral e especifica de combinacéo foram calculadas conforme segue:

g) Porcentagem da soma de quadrados de tratamentos devida a capacidade
SQG
SQG SQS

quadrados de tratamentos devida a capacidade geral de combinacdo e SQS

geral de combinacdo: Y%SQG 10C em que: SQG soma de

soma de quadrados de tratamentos devida a capacidade especifica de

combinacao;
h) Porcentagem de da soma de quadrados de tratament o0s devida

capacidade especifica de combinacao: %SQS=%SQG-100, em que: SQG

soma de quadrados de tratamentos devida a capacidade geral de combinacéo e

26



pY

SQS soma de quadrados de tratamentos devida a capacidade especifica de

combinacao.
Pelas esperancas de quadrados médios, os componentes de variancia

das analises dialélicas individuais foram estimados da seguinte forma:

_QMG-QMS

. A Lo .\ ~2
i) Componente de varidncia genética aditiva: oG -2 em que:

hY

QMG: gquadrado médio associado a capacidade geral de combinacdo, QMS:
quadrado médio associado a capacidade especifica de combinacdo e p é o

namero de genitores do dialelo;

j) Componente de variancia genética nao-aditiva: 5252QMS-QMF em que:
QMS: quadrado médio associado a capacidade especifica de combinacdo e QMR

: quadrado médio do residuo.
As porcentagens da variancia genética devidas aos efeitos aditivos (52 G)

e aos efeitos ndo aditivos (02 S) foram calculadas conforme segue:

k) Porcentagem de variancia genética devida aos efe itos aditivos:
%G
G +0%s

%g3c = 100

0A.2

em que: 526: componentes de variancia aditiva, e 528: componentes de

variancia nao-aditiva;

l) Porcentagem de variancia genética devida aos efe itos nao-aditivos:

%575 =100-%0°G;

m) Grau médio de dominancia: , em que: 02(3: componentes

de variancia aditiva e 02 S: componentes de variancia nao-aditiva;
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Para as andlises dialélicas conjuntas, o modelo adotado foi o seguinte: Y j
=u+0+0+ S+ at gak + gax + saj + €., em que: W média geral; gi e g;:
efeitos da capacidade geral de combinacéo (CGC) associados as linhagens i e j;
sj: efeito da capacidade especifica de combinagéo (CEC) entre as linhagens i e j;
gai: interagdo entre CGC da i-ésima linhagem e o k-ésimo ambiente; gaj:
interacéo entre a CGC da j-ésima linhagem e o k-ésimo ambiente; sajj: interacéo
entre a CEC do hibrido das linhagens i e j e 0 k-ésimo ambiente; e & j: erro
experimental médio associado ao tratamento de ordem ij.

As seguintes restricbes foram associadas ao modelo de andlise dialélica
conjunta:

> 6 =0, > § =opara todoie Y gaj =0 dentro de um mesmo genitor i.
: : .

Para a obtencdo das somas de quadrados das interagbes CGC x
ambientes e CEC x ambientes foi utilizando o procedimento apresentado por

Vencovsky e Barriga (1992), que se baseia na seguinte expresséao geral:

P . a
SQ Genotipos x ambientes = 3" SQGendtipos/ A, ~SQGenotipos ,
k=1

em que:

SQGenotHHéy : é obtida da analise dos dados do ambiente k e SQGenétipes é

obtida da analise realizada com as médias gerais envolvendo todos os ambientes.

Deste modo, para CGC x ambientes e CEC x ambientes tem-se:

SQ G x ambientes (SQGa) = i SQG/ Ay -ar(SQG)
k=1

SQ S x ambientes (SQSa) = i SQS/ A, —ar(SQS)
k=1

Assim, como nas somas de quadrados das capacidades geral e
especifica de combinacéo na analise dialélica individual, as somas de quadrados

de CGC e CEC da andlise dialélica conjunta, obtidas com médias gerais, além de
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multiplicadas pelo ndmero de ambiente (a), devem ser multiplicadas pelas r
repeticdes. O esquema para as analises dialélicas conjuntas é apresentado no
Quadro 4.

Quadro 4 - Esquema utilizado para as andlises dialélicas conjuntas, pelo método
IV, modelo I, de Griffing (1956), considerando efeitos aleatérios*

Fonte_ de variacao Graus de liberdade QM F

Ambiente (A) a-1 QMa -

CGC p-1 QMG QMG/QMGa

CEC p(p-3)/2 QMS QMS/QMSa
CGC x A (p-1) (a-1) QMGa QMGa/QMR
CEC x A p(p-3)/2(a-1) QMSa QMSa/QMR

Residuo af‘,lf QMR

"QM: quadrado médio; p: nimero de genitores; a: nimero de ambientes; f: nimero de graus de
liberdade do residuo nas analises de variancia individuais que precederam a analise dialélica.

Para as analises dialélicas conjuntas, 0os seguintes parametros genéticos:
CVg, a relacdo CVQ/CVE e as porcentagens de soma de quadrados de
tratamentos devidas as capacidades geral e especifica de combinacdo; foram
determinados tal como nas analises dialélicas individuais. As estimativas dos
parametros supracitados foram utilizadas para auxiliar na escolha de estratégias
de selecao e dimensionar as dificuldades inerentes a selecao para a resisténcia.

No intento de obter geracbes segregantes com potencial para extrair
novas linhagens com resisténcia conjunta as duas doencas, as médias de
severidade de compostos biparentais a x b, triparentais a x b x c, triparentais (a x
b) x ¢, e mdltiplos a x b x ¢ x d foram preditas. Foram adotados pesos 1 para
CGC e para CEC na predicdo. Conforme Cruz (1997), as expressfes de obtencdo

dos valores preditos (VP) seguem:

a) compostos biparentais:
VP:m+@i +@j +%($i +§jj +§1,-)
b) compostos triparentais a x b x c:

VP = rﬁ+%(@i +0, +Qk)+}6[§i 5 + 5+ 2§ +§ 5]
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c) compostos triparentais (a x b) x c :

VP=m+10(G +8, +8,)+ Y 58 +8; +4§, +2§ +45, +48,)

d) compostos quadruplos a x b x ¢ x d:
VP =i+ 10(G +G, + 8+ Gn) * (8 +5, +8, +8,, + 28 +§ +§, + 8, +5, +85,)
em que:
m: média geral; efeitos de capacidade geral de combinacéo (Q ’gj !g<1gn)

referentes as linhagens i, j, k e m; efeitos de capacidade especifica de

combinacéo (S,,%,Sm,sﬁk,ﬁm@n); efeitos s; (%1%]13([(137"1).
As analises estatisticas foram realizadas com o auxilio do programa
Genes (Cruz, 1997).

3.2. Andlise de um dialelo parcial circulante para resisténcia a ferrugem
polissora

O experimento foi implementado na primeira quinzena de dezembro de
2006, em area pertencente a Universidade Estadual de Maringa (23°21' de
latitude Sul, 5204' de longitude Oeste e 510 m de altitude), Maringa-PR. O
delineamento adotado foi o de blocos completos balanceados com tratamentos ao
acaso, com trés repeticdes por tratamento.

As parcelas experimentais consistiram de uma linha de semeadura de 5,0
m de comprimento, considerada para as avaliagdes. As parcelas receberam
adubac&o padrdo de 20 kg ha™ de N, 60 kg ha™ de P,Os e 60 kg ha™ de K,O na
semeadura e, 100 kg ha™ de N em cobertura no estadio V.. O espacamento entre
linhas foi de 0,90 m, com densidade de cinco plantas por metro linear apés
desbaste. Os tratos culturais foram realizados conforme a necessidade, seguindo
as recomendacdes para a cultura do milho. As condi¢cdes climaticas para os
altimos 60 dias precedentes a ultima avaliacdo do experimento sédo apresentadas
na secao ‘Anexos’.

Os tratamentos avaliados consistiram de 15 hibridos simples de milho-
pipoca, obtidos de cruzamentos dialélicos em esquema parcial circulante
balanceado de 5 linhagens Sg extraidas de populacbes segregantes do hibrido

IAC 112 (medianamente susceptivel a ferrugem polissora; genealogia temperada
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e tropical) com 5 linhagens extraidas de populacdes segregantes do material
‘Zaeli’ (genealogia temperada desconhecida) (Quadro 5). No dialelo, cada genitor
foi representado por trés combinacdes hibridas. Trés tratamentos-testemunha,
(IAC 112 e BRS-Angela — medianamente susceptiveis a ferrugem polisora; e Jade
— susceptivel a ferrugem polisora; Cruz e Pereira Filho, 2008) estiveram também
presentes no experimento e serviram como referencial de comparacao para os

valores observados nas combinacdes hibridas das linhagens.

Quadro 5 - Linhagens e hibridos simples de milho-pipoca envolvidos nos
cruzamentos dialélicos em esquema parcial circulante balanceado, com trés
combinac¢des hibridas por genitor

Grupo 2-Zaeli

Linhagens
; 1’ (Pss) 2" (Pg.2) 3" (Ps.4) 4’ (Pg1) 5" (Ps.e)

Grupo 1-IAC 112

1 (Po.22) D75 D57 D69

2 (Pg.27) D59 D71 D53

3 (Pg.1) D73 D55 D85
4 (Pg 2) D76 D52 D82
5 (Pg.20) D78 D60 D84

A severidade de ferrugem polissora foi avaliada sob condi¢des naturais de
infestacdo, em trés avaliagBes iniciadas aos quinze dias apoés o florescimento, em
intervalos de 12 dias. Em cada parcela, cinco plantas foram amostradas e
identificadas na primeira avaliacdo. Em cada planta foram avaliadas trés folhas
(folha localizada na altura da espiga, folha localizada imediatamente abaixo e
folha imediatamente acima da espiga). Para auxiliar as estimativas de
severidades, utilizou-se a escala de Cobb, para ferrugem da folha- do trigo
(Amorim, 1995). As severidades nas trés avaliagdes foram utilizadas para estimar
a evolucao das doencas nos hibridos do dialelo por meio da area abaixo da curva
de progresso da doenca (AACPD), calculada pelo procedimento apresentado por

Campbell e Madden (1990), conforme segue:

n .+ \/
AACPD= 3 (y' zy'+1.ti+1—tij
i=1

em que:
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Yie Yi+1séo, respectivamente, as severidades nas avaliagcbes i e i+1 (i, i+1, ...,

n); e t; el +1sao respectivamente, as datas das avaliagbes i e i+1, em dias apos
a primeira avaliacao.

As severidades nas duas ultimas avaliagbes (80 e 92 dias apds a
semeadura) e a AACPD foram examinadas quanto a homogeneidade das
variancias e a normalidade dos erros, respectivamente, pelos testes de Bartlett e
Kolmogorov-Smirnov, a 5% de probabilidade. Transformacfes de dados nao
foram necesséarias. Na sequéncia, estas variaveis-resposta foram submetidas a
andlise de variancia paramétrica, considerando o modelo mateméatico-estatistico
para o delineamento de blocos completos com tratamentos ao acaso, conforme

segue:
Yi=H+githte

em que:
Yj; : observagao referente ao i-ésimo genétipo, no j-ésimo bloco; p: média geral; g;:
efeito do i-esimo gendtipo; by: efeito da j-ésimo bloco; & erro experimental
associado a Yj. Para tal analise foram considerados efeitos aleatorios das fontes
de variacdo do modelo.

Os componentes de variancias associados ao modelo foram estimados
conforme segue:

2 _ QMGen-QMR

a) Componente de variancia genética: J“g , em que: QMGen
r

: quadrado médio de genotipos, QMR: quadrado médio do residuo, e I' : nUmero
de repeticoes;

b) Componente de variancia residual: &2 - QMR , em que: QMR: quadrado
r

médio do residuo e I' : nimero de repeti¢des.
Por meio das estimativas dos componentes de variancia, foram estimados

0S seguintes parametros genéticos:
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~2
~ o
c) Herdabilidade no sentido amplo: h2 = gAZ '

=— em que 529 ed? sgo,
O°gto

respectivamente, os componentes de variancia genética e de variancia residual.d)

A

[ A2 ~
Coeficiente de variancia genetica (CVg):  cvg = 9 9 100, em que: 029:
[

componente de variancia genética; e m: média estimada;
e) Relacdo entre os coeficientes de variacdo genéti ca e experimental

~2
V99 100

(CVvg/CVe): CVg/CVe= {12 , em que: 52 g ed 2 sao, respectivamente, os
V9 100

A

[

componentes de variancia genética e de variancia residual, e / : média estimada.

As médias das variaveis-resposta e seus respectivos quadrados médios
foram utilizadas para proceder as analises dialélicas, seguindo o modelo de
dialelo parcial circulante, de Kempthorne e Curnow (1961). Para isso, foi
considerado o seguinte modelo estatistico-matematico:

Yi=H+gi+gi+sj+ &y

em que:
H: média geral; gi e gj efeitos da capacidade geral de combinagédo (CGC)
associados as linhagens i (grupo 1-IAC 112) e j (grupo 2-Zaeli); sj: efeito da
capacidade especifica de combinag¢éo (CEC) entre as linhagensie j; e &€ j: erro
experimental médio associado aos cruzamentos entre os genitores de ordem ij.
Para tal analise, o modelo matricial consistiu de Y = X + ¢, no qual, Y € a
matriz das observacdes; X € a matriz de incidéncia dos parametros do modelo; B8
€ a matriz dos parametros do modelo e ¢ consiste da matriz dos erros

experimentais. As estimativas dos parametros do modelo foram obtidas pelo

método dos quadrados mininos, onde foi utilizada a solugéo de B = (X’X)* XY e

as seguintes restricdes: " g, =0 e >.§; =0.
i j
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As porcentagens de soma de quadrados devidas aos efeitos de
capacidades geral e especifica de combinacdo foram calculados da seguinte
forma:

f) Porcentagem de soma de quadrados de tratamentos devida capacidade
SQG

—— 100 | em que:SQG soma de

SQGSQS - ¢ oM auesQ

quadrados de tratamentos devida a capacidade geral de combinacdo e SQS

geral de combinacdo: Y%SQG

soma de quadrados de tratamentos devida a capacidade especifica de

combinacao;

g) Porcentagem de da soma de quadrados de tratament o0s devida
capacidade especifica de combinacéo: %SQS=%SQG-100 , em que: SQG
soma de quadrados de tratamentos devida a capacidade geral de combinacéo e
SQS soma de quadrados de tratamentos devida a capacidade especifica de
combinagao.

As analises estatisticas foram procedidas com o auxilio do programa
Genes (Cruz, 2005).

3.3. Uma nova escala diagramatica para avaliar a se veridade de
helmintosporiose do milho

Oitenta folhas de milho-pipoca, com diferentes niveis de severidade de
helmintosporiose, foram coletadas em uma &area experimental pertencente a
Universidade Estadual de Maringa, em Maringa-PR. A severidade real existente
em cada uma das oitenta folhas foi mensurada com o programa Quant v.1.0.1. Os
menores e maiores valores de severidade foram utilizados como limites inferior e
superior da nova escala. Os niveis da escala compreendidos entre os limites
inferior e superior foram definidos de acordo com a acuidade humana, baseada
na lei de Weber-Fecher e suas relagfes logaritimicas entre estimulo visual e
resposta.

Para validar a nova escala e compara-la com as demais metodologias
testadas, oito avaliadores (sendo quatro deles experientes em avaliacdes de
doencas de plantas e quatro deles inexperientes) avaliaram a severidade de
helmintosporiose em fotografias de quarenta das oitenta folhas coletadas.
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Inicialmente, os avaliadores avaliaram sem utilizar escalas. Em seguida, 0s
avaliadores fizeram avaliagbes na seguinte sequéncia: (i) utilizando a escala de
Canteri et al. (1999); (ii) utilizando a escala de Pataky (1992); e (iii) utilizando a
nova escala proposta neste estudo.

A precisdo e a acuracia das avaliacdes foram examinadas por meio de
analises de regressao linear simples, utilizando as severidades reais (mensuradas
pelo programa Quant) e as severidades estimadas utilizando cada metodologia
(nova escala, escala de Pataky, escala de Canteri e sem usar escalas). As
analises foram feitas para cada um dos avaliadores. Para isso, foi seguido o

seguinte modelo estatistico-matematico:

Yi=Bo + BrXi+ &
em que:
Yi: i-ésimo valor de severidade estimada utilizando as metodologias de avaliacéo,
Bo e B1. sdo os parametros ou coeficientes linear e angular, respectivamente, da
regressao; X i-ésimo valor de severidade real (variavel preditora), mensurada
pelo Quant, ¢: erro experimental associado a Y;. Como pressuposicOes deste

modelo tem-se:
&j~NID (0, 0°) e o (&jas€j) igual a 0 paratodoii e j.

A precisdo das estimativas foi mensurada pelo (i) coeficiente de
determinacdo (R?), vindo da anélise de regresséo; (ii) pelos residuos entre as
severidades real e estimada; e (iii) pelo quadrado médio do residuo (QMR). No
intento de examinar a acuracia, as estimativas dos parametros By (coeficiente
linear) e B; (coeficiente angular) da analise de regressao foram testadas quanto a
significancia por meio do teste t, considerando as hipoteses de nulidade Ho: Bo=0
e Ho: B1 = 1. Aceitar estas hipoteses implica em acuracia. Os parametros o e B1
sao, respectivamente, analogos a ‘a’ e ‘b’, utilizados por alguns outros autores de
trabalhos com escalas diagramaticas. A reprodutibilidade das estimativas
utilizando cada metodologia foi examinada pelo desvio-padrédo (J ) dos valores de

R?, Bo, B € QMR, calculado entre os oito avaliadores, conforme segue:
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>
N

A A _ _
Z(Rza - ﬁ2) Z(:Boa _,30) Z(:B]-a _:31)
GA-RZ =\t 7-1 , GA-,BO e 7-1 , @'lglz a=l — e

2

>

3" (QMR, - QMRmédiq

a=1

OQMR = 1

em que: a = avaliadores.

Os procedimentos estatisticos foram realizados utilizando o0 modulo STAT

do programa SAS verséao 9.1 para Windows (SAS Institute, Cary, NC).

3.4. Screening inicial de hibridos de milho-pipoca quanto a resist éncia a
doencas

O experimento foi implementado na segunda quinzena de outubro de
2007, em Maringa-PR, em uma é&rea pertencente a Universidade Estadual de
Maringa (23°21' de latitude Sul, 5204' de longitud e Oeste e 510 m de altitude. O
delineamento adotado foi o de blocos incompletos desbalanceados com
tratamentos ao acaso, com duas a quatro repeticdes por tratamento.

As parcelas experimentais consistiram de trés linhas de semeadura de
5,0m de comprimento, sendo considerada a linha central para as avaliagdes.
Todas as parcelas receberam adubac&o padrdo de 20 kg ha™* de N, 50 kg ha™ de
P,Os e 50 kg ha™ de K,O na semeadura e, 100 kg ha™ de N em cobertura no
estadio V4. O espagamento entre linhas foi de 0,90 m, com densidade de cinco
plantas por metro linear apds desbaste. Os tratos culturais foram realizados
conforme a necessidade, seguindo as recomendacdes para a cultura do milho. As
condicdes climéticas para os ultimos 60 dias precedentes a Ultima avaliacdo do
experimento sdo apresentadas na secao ‘Anexos’.

Os tratamentos avaliados consistiram de 42 novos hibridos simples de
milho-pipoca, desenvolvidos pelo Programa de Melhoramento de Milhos Especiais
da UEM, e trés hibridos comerciais de milho-pipoca (IAC 112, Zélia e Jade).

As severidades de helmintosporiose e cercosporiose foram avaliadas sob
condi¢cBes naturais de infestacdo, em quatro avaliagdes realizadas em intervalos

regulares de 15 dias, iniciadas logo ap6s o florescimento. Em cada parcela,

36



quatro plantas foram amostradas e identificadas na primeira avaliacdo. Em cada
planta foram avaliadas trés folhas (folha localizada na altura da espiga, folha
localizada imediatamente abaixo e folha imediatamente acima da espiga). As
severidades nas quatro avaliacbes foram utilizadas para estimar a evolucdo das
doencas nos genotipos por meio da area abaixo da curva de progresso da doenca
(AACPD), calculada pelo procedimento apresentado por Campbell e Madden
(1990):
AACPD= i (—yi +2yi+1 .tiﬂ—tij
i=1

em que:

Yi e Yi+1s80, respectivamente, as severidades nas avaliagdes i e i+1 (i, i+1, ...,

n); e t; el +1sao respectivamente, as datas das avaliagbes i e i+1, em dias apos
a primeira avaliacao.

Para os valores de AACPD dos tratamentos, a homogeneidade das
variancias e a normalidade dos erros foram examinadas, respectivamente, pelos
testes de Bartlett e Kolmogorov-Smirnov, a 5% de probabilidade. Uma vez que
estes pressupostos nao foram atendidos, tanto utilizando os dados originais como
dados transformados para escalas usuais (raiz de x e log de x), optou-se pela
abordagem dos dados por meio de estatistica ndo-paramétrica.

Inicialmente, para cada doenca, dentro de cada combinacao de folhas (k
=1,2e3)eblocos (j = 1, 2, 3 e 4), os valores de AACPD nos genotipos foram
ranqueados por meio da atribuicdo de postos, sendo que 0s menores valores
receberam os menores postos e valores iguais de AACPD receberam o posto
meédio entre eles. Em seguida, todo posto do genotipo i, para a combinacao folha
k e bloco j, foi dividido pelo nimero de genotipos do respectivo bloco |, vez que o
delineamento experimental foi de blocos incompletos com tratamentos
desbalanceados. Esses procedimentos fizeram com que os postos dos genotipos
dentro de um bloco j e folha k variassem entre 0 e 1, 0 que permitiu anular os
efeitos de blocos e de folhas, fornecendo condi¢des para o estudo das diferencas
entre postos de gendtipos por meio do teste de Kruskal-Wallis. Pelo teste de
Kruskal-Wallis foram averiguadas as hipoteses Hp: 0s postos meédios dos

genotipos ndo diferem estatisticamente a 10% de probabilidade (p > 0,10); e Hi:
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um ou mais postos médios de gendtipos difere estatisticamente dos demais a
10% de probabilidade (p < 0,10).

Para aplicar a regra decisoria do teste de Kruskal-Wallis, foi calculado o
valor H, conforme segue:

2 2 2 2,
12 Tt1+Tt2+Tt3+m+Tt| —3n+1)
nn+1){ m Ny N3 n;

em que:

thii total de postos ao quadrado do tratamento i; Nj: nimero de postos do

tratamento i. N: numero total de postos. O numero de graus de liberdade
associado a H € i — 1, onde i € o numero de tratamentos. A significancia de H &
verificada por meio da distribuicdo qui-quadrado. Se H supera o valor tabelado de
qui-quadrado, é razoavel rejeitar a hipotese de nulidade Ho.

Em seguida, os postos atribuidos a AACPD de cada doenca nos novos
hibridos foram utilizados para compara-los com os tratamentos-testemunha, de
reacdo conhecida as doencas estudadas, por meio do teste de Wilcoxon para
amostras pareadas. Para a realizacao deste teste, a amostra de cada tratamento i
(hibridos experimentais), composta pelos seus respectivos postos nas jk
combinacdes de blocos e folhas, foi emparelhada com a amostra do tratamentos-
testemunha de reag¢do conhecida as doencas (IAC 112 ou Zélia), nas mesmas jk
combinac¢des. Hibridos experimentais com quatro repeticdes foram emparelhados
com as quatro respectivas repeticbes dos tratamentos-testemunha, ao passo que
os hibridos experimentais com trés e duas repeticbes foram emparelhados,
respectivamente, com as duas e trés repeticbes dos tratamentos-testemunha. As
hipoteses estatisticas do teste de Wilcoxon foram: Ho: 0s postos dos tratamentos i
(hibrido experimental i) e j (um dos tratamentos-testemunha) néao diferem
estatisticamente (p > 0,10); e Hi: os postos dos tratamentos i e | diferem entre si
(p < 0,10). A utilizacdo dos postos e ndao dos valores originais de AACPD foi
preferida, uma vez que a ponderacdo dos postos pelo nimero de gendtipos do
respectivo bloco j — dentro da combinacéo jk de blocos e folhas — anulou as fontes

de variacédo blocos e folhas.
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A estatistica do teste de Wilcoxon foi feita da seguinte forma: (i) para cada
par de amostras emparelhadas foram calculadas as diferencas (d;) entre os
postos das variaveis-resposta (AACPD helmintosporiose e AACPD cercosporiose)
e entdo atribuidos novos postos para os valores absolutos de d;, sendo a média
do posto atribuida aos postos empatados; (i) os valores absolutos dos postos
positivos e dos postos negativos foram somados; (iii) foi atribuido os sinais + para
0S postos d; positivo e — para postos com d; negativo; (iv) na sequéncia, foi
calculado T, que consiste da menor soma de postos (ou da soma de postos
negativos ou da soma de postos positivos); (v) quando n < 25, em que: n é 0
tamanho da amostra, a determinagcdo da significancia de T é feita comparando
com os valores de T critico tabelado por Wilcoxon. A hipétese de nulidade Hg
deve ser rejeitada nas situagbes em que: T < T critico, sob n e nivel a de
significancia da analise. Para as analises deste estudo, optou-se pela por valores
de T critico para o teste bicaudal, uma vez que as amostras do tratamento i
podem ser significativamente (p < 0,10) inferiores ou significativamente superiores
(p < 0,10) as amostras dos tratamentos-testemunha j.

Utilizando as significancias do teste de Wilcoxon, foram atribuidos valores
de avanco de hibridos quanto a sanidade dos hibridos. Para helmintosporiose,
estes valores consistiram em atribuir (i) valores de 2 para os novos hibridos que
diferiram estatisticamente do hibrido resistente IAC 112 e do hibrido susceptivel
Zélia, apresentando postos inferiores; (ii) valores 1 para novos hibridos que néo
diferiram estatisticamente de IAC 112 e diferiram do hibrido susceptivel Zélia
apresentando posto inferior; e (iii) valores de 0 para hibridos que diferiram
estatisticamente do hibrido resistente IAC 112 apresentando médias superiores
e, ou nao diferiram do hibrido susceptivel Zélia. Para cercosporiose, os valores de
avanco dos novos hibridos foram (i) de 1 quando néo diferiram das testemunhas
medianamente susceptiveis, IAC 112 e Zélia — que tiveram comportamento
semelhante neste experimento, considerados portanto medianamente
susceptiveis; (ii) 0,5 para hibridos que diferiram apenas de IAC 112 ou Zélia; e (iii)
0 quando diferiram estatisticamente apresentando médias superiores a IAC 112 e
Zélia. A soma dos valores de avanco (SVdA) foi utilizada para definir quais os
novos hibridos de melhor sanidade as duas doencas e que poderdo ser avaliados

em etapas subsequentes do programa.
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Para as duas doencgas foram estimadas correlagcdes de Speaman entre as
severidades das trés Ultimas avaliagbes e os valores de AACPD. A opc¢éo pela
metodologia de Spearman se deu frente ao ndo atendimento dos pressupostos de
homogeneidade de variancia e normalidade dos erros. Com isso, pretendeu-se
averiguar quao préximas da AACPD - considerado o critério mais fidedigno para
avaliar a resisténcia por agregar todas as avaliagbes — foram as informacdes
providas por cada uma das avaliacdes.

As analises estatisticas foram realizadas utilizando o modulo STAT do

software SAS 9.1, versao para Windows (SAS Institute, Cary, NC).
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4. RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1. Andlises dialélicas e efeitos génicos da resis  téncia a helmintosporiose e
cercosporiose

Andlises de variancia, médias fenotipicas e paramet  ros genéticos

Em todas as analises individuais de variancia, verificaram-se diferencas
significativas (p < 0,10) para as severidades de helmintosporiose e cercosporiose
(Quadro 6). Isso demonstra a existéncia de variabilidade genética entre as

combinac¢des hibridas e, por conseguinte, entre as linhagens que as constituiram.

Quadro 6 - Analises individuais de variancia para severidade de helmintosporiose
(E. turcicum) e cercosporiose (Cercospora spp.), em hibridos originados de
cruzamentos dialélicos completos de nove linhagens endogamicas de milho-
pipoca

Quadrados médios

F o Graus de . - ,
ontes de variacao liberdade helmintosporiose cercosporiose
safra safrinha safra safrinha
Genotipos (aj.) 35 3,0873* 2,1848* 0,6578* 0,7088*
Blocos/repeticdes (aj.) 15 0,6815 0,4711 0,3169 8,4872
Repeticbes 2 0,4750 0,4004 1,1447 0,0935
Residuo efetivo 55 0,2566 0,4163 0,1238 0,1014
Média original 12,23 10,53 2,73 3,42
Média transformada 3,3037 3,0907 1,5542 1,7663
CVe (%) 29,40 20,88 22,64 18,02
FMaXcaic 1,62* 0,82!
I:mé-xtab (glres=55, 2 amb., a=0,05) 1,74

*p < 0,10, pelo teste F. " FMaXcae < FMAXeap: NAO rejeita-se Hy — a varidncia dos experimentos nédo
difere (p > 0,05).

As médias hibridas para severidade das doencas variaram da seguinte
forma (Quadro 6): a) para helmintosporiose, de 3,21 (Pg X Pg) a 39,11% (P1 X P7.4)
na safra, e de 2,19 (Pg x Pg) a 23,99% (P1 x Pz4) na safrinha; b) para
cercosporiose, de 0,51 (P43 X Pg) a 6,11% (Ps x Pg) na safra, e de 1,06 (P3 X P4.3)
a 10,33% (P; x Pg) na safrinha. As médias das combinac¢des hibridas com
contribuicdo gamética de cada linhagem nos ambientes de maior intensidade de

cada doenca (Quadro 7) auxiliam na mensuracdo das diferencas entre as
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linhagens genitoras: a) helmintosporiose na safra, de 6,48% para hibridos com
contribuicdo da linhagem 9 a 20,92% para hibridos da linhagem 1; b)
cercosporiose na safrinha: de 2,11%, para hibridos com contribuicdo da linhagem
2, a 5,46% para hibridos da linhagem 9. Em resumo, neste estudo, verificou-se
uma condi¢cdo favoravel a aplicagdo de métodos de melhoramento, embasada
nos diferentes niveis de resisténcia proporcionados pelas linhagens em seus

respectivos hibridos e na significancia destas diferencas (p < 0,10).

Quadro 7 - Médias originais de severidade de helmintosporiose (E. turcicum) e
cercosporiose (Cercospora spp.), ha safra (acima da diagonal) e na safrinha
(abaixo da diagonal), em hibridos originados de cruzamentos dialélicos completos
de nove linhagens endogamicas de milho-pipoca

helmintosporiose

Linhagens® 1 2 3 4 5 6 7 8 9 Média®

1 23,65 28,43 18,19 15,07 21,36 39,11 11,02 10,54 20,92
2 21,03 6,76 11,63 9,83 10,86 20,61 6,93 5,78 12,01
3 17,63 10,42 8,07 11,99 10,54 26,34 6,10 4,32 12,82
4 14,44 10,11 13,33 10,78 12,20 12,91 3,83 8,24 10,73
5 10,72 9,31 15,04 13,32 8,94 13,17 6,13 3,86 9,97
6 7,43 10,68 14,72 9,93 11,54 18,70 6,91 7,11 12,08
7 23,99 21,72 20,23 18,69 10,69 7,83 8,35 8,74 18,49
8 524 2,20 6,08 3,80 6,49 6,47 8,85 3,21 6,56
9 6,98 6,73 7,03 6,36 7,12 6,47 4,11 2,19 6,48
Média® 13,43 11,53 13,06 11,25 10,53 9,38 14,51 5,17 5,87
cercosporiose Média®
1 0,67 1,78 0,70 445 262 151 1,57 2,78 2,01
2 2,63 1,77 1,28 4,15 440 2,13 0,88 2,00 2,16
3 1,80 1,53 3,06 521 364 291 1,31 2,38 2,76
4 1,81 1,06 1,36 404 248 2,43 0,51 1,48 2,00
5 3,01 2,30 3,58 2,67 510 3,57 2,06 6,11 4,34
6 2,63 2,02 3,32 1,89 441 3,87 2,35 6,01 3,81
7 195 232 2,11 245 5,50 6,50 1,89 4,38 2,84
8 441 139 2,60 292 181 4,47 4,78 0,72 1,41
9 450 361 2,69 344 5,33 10,33 7,83 5,97 3,23
Média® 284 2,11 237 2,20 358 445 4,18 3,54 5,46

TPl P32, P, 3, Pagi 4P 5. P16 Pyg:7; Py 8 Py 9. “°° Médias dos hibridos com
contribuicdo gamética da linhagem i (i= 1, 2, ..., 9) na safra e safrinha, respectivamente.
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Uma vez que os quadrados médios dos residuos, estimados nas anélises
de variancias individuais, néo revelaram a existéncia de heterogeneidade a 5% de
probabilidade pelo teste F maximo de Hartley (Quadro 5), procederam-se as
analises de variancia conjunta, considerando os ambientes de safra e safrinha
(Quadro 8). Para todas as caracteristicas, diferencas significativas (p < 0,10)
foram constatadas para os efeitos de genétipos, de ambientes e da interacéo
genotipos-ambiente. A significancia para o teste F da interacdo genotipos-
ambiente € um indicador de que as médias das caracteristicas devem ser

estudadas em cada ambiente.

Quadro 8 - Andlise conjunta de variancia (ambientes: safra e safrinha) e
parametros genéticos para severidade de helmintosporiose (E. turcicum) e
cercosporiose (Cercospora spp.), em hibridos originados de cruzamentos
dialélicos completos de nove linhagens endogamicas de milho-pipoca

Quadrados médios

Fontes de variacao gl helmintosporiose cercosporiose
Genotipos (G) 35 4,5743" 0,9979"
Ambientes (A) 1 2,4491° 2,4300"
GxA 35 0,6979" 0,3686"
Residuo efetivo 110 0,3365 0,1126
Média transformada 3,1972 1,6603
CVe (%) 18,14 20,21
5% 0,6461 0,1049
F2ga 0,1205 0,0853
Herdabilidade média (sentido amplo) 0,85 0,74
CVg 25,14 19,51
CVg/Cve 1,39 0,97

*p < 0,10, pelo teste F.

Em geral, os valores de variabilidade genética (5’2g) guando estimados

em andalises individuais (ou seja, um ambiente), sdo poucos conclusivos, uma vez

que os efeitos da interacdo gendtipo-ambiente os subestimam ou superestimam.

Assim, os valores de 629 da analise conjunta sdo melhores descritores das

divergéncias dos genotipos devidas a fatores genéticos. Nesse contexto, as 629

da andlise conjunta reiteram a possibilidade de melhoramento para
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helmintosporiose bem como para cercosporiose (Quadro 8). A significancia dos

efeitos da interacdo gendtipo-ambiente e os valores de a’zga, relevantes frente

aos valores de cATZg, demonstraram a necessidade de um cuidado adicional na

selecdo visando a resisténcia, pois estes efeitos tém se mostrado determinantes
na expressao do fendétipo. Para cercosporiose, esse cuidado deve ser reforgcado,
visto que as relacbes CVg/CVe séo inferiores a 1 (Quadro 8) e indicam que
variacbes aleatdérias superam as variacdes decorrentes de efeitos genéticos;
sugerindo a necessidade de delineamentos e avaliagbes mais precisas. Situag&o
semelhante ndo ocorre para helmintosporiose, que possui relagcdo CVg/CVe maior
que 1, permitindo, de acordo com as premissas expostas por Vencovsky (1987),
uma selecdo mais facilitada e eficiente, se comparada a selecdo para
caracteristicas com CVg/CVe inferior a 1.

As estimativas de herdabilidade no sentido amplo para cada caracteristica
foram de 0,85 para helmintosporiose e 0,74 para cercosporiose (Quadro 8). Esses
valores podem ser considerados favoraveis a selecao, pois estdo proximos de 1 e
estdo em concordancia com valores encontradas em demais trabalhos (Gevers et
al., 1994; Gordon et al., 2006; Vanegas-Angaritas et al., 2007), indicando que
grande parte das diferencas entre os hibridos € de causa genética e, portanto,
herdaveis. Segundo Cruz (2004), sob condicdes de alta herdabilidade, tal como
observado neste estudo, havera alta correlacdo entre o valor fenotipico e o
genotipico, de forma que as diferencas mensuradas entre os individuos traduzirdo
as verdadeiras diferencas genéticas, garantindo o sucesso da estratégia de

selecéo adotada.

Andlises dialélicas e demais parametros genéticos

Em ambos os ambientes, as analises dialélicas indicaram a significancia
da capacidade geral de combinacdo (CGC) das linhagens para ambas as
doencas, a 10% de probabilidade (Quadro 9). Isso revela a importancia de genes
de efeitos aditivos para a expressao destas caracteristicas e que os alelos de uma
ou mais linhagens se destacam das demais no tocante a resisténcia as doencas.
A capacidade especifica de combinacdo foi significante (p < 0,10) para
helmintosporiose, na safra e safrinha, e para cercosporiose apenas na safrinha,

indicando que os desvios de comportamento dos hibridos em relagcdo ao que seria
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esperado com base na CGC de suas linhagens genitoras também foram
relevantes para condicionar as médias fenotipicas das caracteristicas (Quadro 9).
Estes desvios de comportamento sdo medidas de efeitos génicos ndo-aditivos
(Cruz e Regazzi, 1993) e sua significancia estatistica indica que algumas
combinacdes hibridas foram favoraveis para a redugdo da severidade das

doencas, ou desfavoraveis, de forma mais acentuada.

Quadro 9 - Analises dialélicas individuais para severidade de helmintosporiose (E.
turcicum) e cercosporiose (Cercospora spp.) em hibridos originados de
cruzamentos dialélicos completos de nove linhagens endogéamicas de milho-
pipoca

Quadrados médios

Fontes de variacéo gl helmintosporiose cercosporiose

safra safrinha safra safrinha

Genoétipos 35 13,0874 2,1849" 0,6578" 0,7087
Capacidade geral de combinagdo (CGC) 8 11,6971 7,0120° 2,3299  2,2942

Capacidade especifica de combinacgéo (CEC) 27 0,5363° 0,7546 0,1623" 0,2389

Residuo 55 02565 04163 0,1238 0,1013
%SQCGC 87 73 81 74
%SQCEC 13 27 19 26
%G 15944 08939 0,3097 0,2936
&%s 02798 03383 0,0385 0,1376
% 0°G 85 72 88 68
% %S 15 28 11 32
gmd 022 036 007 025

*p < 0,10, pelo teste F. "Grau médio de dominancia.

De maneira geral, péde-se verificar que genes de efeitos aditivos, bem
como genes de efeitos nado-aditivos, condicionaram o0s niveis de resisténcia as
duas doencas. Para cercosporiose, a deteccdo de efeitos significativos de CEC
apenas na safrinha, ambiente de maior intensidade desta doenga, sugere um
nivel de dependéncia entre maiores intensidades de cercosporiose e a
manifestacdo de genes efeitos ndo-aditivos. Por conseguinte, pode-se hipotetizar

que estes efeitos sejam de impacto diminuto na caracteristica, uma vez que
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puderam ser discriminados apenas sob maior intensidade de doenca. Esta
hipotese é reforcada quando se observa os valores de grau médio de dominancia
(gmd) para cercosporiose (Quadro 9), que caracterizaram, em média, uma
dominancia parcial fraca para os locus controlados por genes de efeitos néo-
aditivos.

Nas analises dialélicas individuais, com base nas porcentagens
associadas aos quadrados meédios de CGC e CEC, é possivel notar a
predominéncia macica dos efeitos génicos aditivos para a expressao dos indices
de severidade de helmintosporiose e cercosporiose (Quadro 9). Estes resultados
estdo em consonancia com diversos estudos realizados para helmintosporiose,
(Sigulas et al.,, 1988; Welz e Geiger, 2000; Takamiya e Shigeyuki, 2000) e
cercosporiose (Manh, 1977; Huff et al. 1988, Elwinger et al., 1990; Thompson et
al., 1990; Ulrich et al., 1990; Donahue et al., 1991; Gevers et al., 1994, Coates e
White, 1998; Verma, 2001; Vanegas-Angaritas et al., 2007; Derera et al., 2008),
0s quais também determinaram a predominancia dos efeitos aditivos.

No contexto de predominéncia de efeitos aditivos, a média dos genitores
para a caracteristica em estudo € um bom preditor da combinag¢do hibrida
(Scapim et al., 2002). De fato, isso demonstra que uma boa avaliacdo per se das
linhagens para tais caracteres é muito importante para 0s programas de
melhoramento. Tais informagfes sdo muito validas na escolha de genitores
visando a obtencao de um nivel aceitavel de resisténcia a doencas em hibridos e
variedades, no sentido poder prever o comportamento dos mesmos.

Para mensurar as possibilidades de melhoramento, as estimativas de
componentes de variancia de CGC e CEC sdo medidas mais adequadas do que
as porcentagens associadas as somas de quadrados ou quadrados medios, vez
gue séao indicadores de qual tipo de efeito génico possui maiores possibilidades
de sele¢cdo, o que por sua vez norteia qual método de melhoramento deve ser
adotado. Nesse contexto, a predominancia dos efeitos aditivos em relacdo aos
nao-aditivos, na média dos dois ambientes, esteve proxima da relacdo 4:1 para
resisténcia a helmintosporiose (5,6:1 na safra; 2,6:1 na safrinha) e indica que os
métodos intrapopulacionais de melhoramento, baseados na exploracdo dos
efeitos génicos aditivos por selecdo recorrente, serdo mais efetivos na
capitalizacdo dos alelos favoraveis a esta caracteristica. Para cercosporiose, a

relagdo entre os efeitos aditivos e ndo-aditivos foi em média de 5:1 (8:1 na safra;
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2:1 na safrinha - sob condicdes mais severas de infestacdo); indicando que a
combinacdo de métodos intrapopulacionais e interpopulacionais, tal como sele¢éo
recorrente reciproca, a priori, € uma boa opcéo e que a selecdo sob condi¢gbes de
maior infestacdo pode facilitar a identificacdo de gendtipos que detenham genes
de efeitos n&o-aditivos.

A indicagdo de métodos de selecdo recorrente para aumentar os niveis de
resisténcia a helmintosporiose ao encontro das conclusdes feitas por Bleicher e
Balmer (1993), que obtiveram bons resultados para o aumento da resisténcia a
doenca em trés ciclos de sele¢do recorrente fenotipica, com ganhos genéticos de
até -20% por ciclo.

As analises dialélicas conjuntas indicaram a existéncia de diferencas
significativas (p < 0,10) para os efeitos de capacidade geral de combinacdo (CGC)
das linhagens, de capacidade especifica (CEC) e da interagdo capacidade geral
de combinagcao-ambiente para as duas doencas (Quadro 10). Com isso, conclui-

se que os efeitos de CGC (@i) devem ser considerados para cada ambiente; ao

passo que os efeitos de CEC (sj) podem ser estudados na meédia dos dois

ambientes. Ainda sim, novamente, com bases nas porcentagens de quadrados
médios associados a CGC e CEC, os genes de efeitos aditivos foram
predominantes no condicionamento da resisténcia as doencas estudadas (Quadro
10), reforcando as conclusfes ja feitas por meio das analises individuais.
Conforme observado nas analises dialélicas individuais, a predominancia
dos efeitos de capacidade geral de combinagcao (predominantemente aditivos)
para helmintosporiose e cercosporiose nas analises dialélicas conjuntas confirma
que a exploracdo de geracOes segregantes destas linhagens por métodos

intrapopulacionais € viavel.

As estimativas de efeitos de capacidade geral de combinacao (@i) sao

apresentadas no Quadro 11. Foram considerados relevantes os valores de 0
gue, nos dois ambientes, superaram em 2 vezes, oUu mais, Seus respectivos
desvios-padrédo. Nesse sentido, e considerando que os valores de Jj negativos

sdo desejaveis, pois tais genitores contribuem para baixar a meédia geral do
dialelo; as linhagens 8 (Pg) e 9 (Pg) sdo as que mais contribuem para resisténcia a

helmintosporiose em seus hibridos; ao passo que as linhagens 2 (P3) e 4 (P4.3)
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sdo as mais indicadas para contribuicbes na resisténcia a cercosporiose. De
maneira oposta, com os Jj positivos relevantes, as linhagens 1 (P1) e 7 (P 7.4) sdo

as mais susceptiveis a helmintosporiose; e as linhagens 6 (P7) e 9 (Po) as mais

susceptiveis a cercosporiose.

Quadro 10 - Analise dialélica conjunta (ambientes: safra e safrinha) para
severidade de helmintosporiose (E. turcicum) e cercosporiose (Cercospora spp.),
em hibridos originados de cruzamentos dialélicos completos de nove linhagens
endogamicas de milho-pipoca

Quadrados médios

Fonte de variacdo al , : ,
helmintosporiose cercosporiose
Genatipos 35 4,5744* 0,9979*
CGC 8 16,8936* 3,4731*
CEC 27 0,9241* 0,2645*
Ambiente (Amb) 1 2,4491* 2,4300*
Genatipos versus Amb 35 0,6979* 0,3686*
CGC versus Amb 8 1,8157* 1,1509*
CEC versus Amb 27 0,3667"™ 0,1368™
Residuo combinado 110 0,3364 0,1126
%SQG 95 93
%SQS 5 7

*p < 0,10 pelo teste F. ™ p > 0,10 pelo teste F.

As estimativas dos efeitos da interacéo capacidade geral de combinagéao-

ambiente (@iik) sdo apresentadas também no Quadro 11. Estas estimativas
consistem da diferenca entre as estimativas de @i para cada ambiente e o de @i

médio nos dois ambientes. Com base nos valores de (Rjk pode-se concluir que

as linhagens 8 (Pg) e 9 (Pg) — parcialmente resistentes a helmintosporiose — e as
linhagens 2 (P3) e 4 (P43) — parcialmente resistentes a cercosporiose —
apresentaram baixos valores de interacdo capacidade geral de combinagéo-
ambientes. Isso permite concluir que os efeitos da interacdo gendtipo-ambiente
(neste caso esmiucadas para a interacdo CGC-ambientes) ndo constituem um
problema grave para a identificacdo de genitores resistentes a cercosporiose e a
helmintosporiose. As linhagens mais promissoras para cada doenca puderam ser

identificadas em ambos os ambientes.
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Quadro 11 - Estimativas de efeitos da capacidade geral de combinacdo* (Qi) e

efeitos da interacdo capacidade geral de combinacdo-ambientes (@ik) para

severidade de helmintosporiose (E. turcicum) e cercosporiose (Cercospora spp.),
em nove linhagens endogamicas de milho-pipoca

helmintosporiose cercosporiose
. safra safrinha o] safra safrinha g

Linhagens e o

N A A A médio ~ A A A médio

gi (0= i 0y - gi 94 Ji 03
1(Py) 1,2773 0,4124 0,4526 -0,4124 10,8650 -0,2791 -0,0681 -0,1429 10,0681 -0,2110
2 (P3) -0,0117 -0,0854 0,1590 0,0854 0,0737 -0,2287 0,0900 -0,4086 -0,0900 -0,3187
3 (P4) 0,0475 -0,2218 0,4910 0,2218 0,2693 0,0490 0,1736 -0,2981 -0,1736 -0,1246
4 (P43) -0,1336 -0,1660 0,1983 0,1660 0,0324 -0,2390 0,0636 -0,3662 -0,0636 -0,3026
5 (Ps) -0,2771 -0,2021 0,1270 0,2021 -0,0751 0,5580 0,2345 0,0890 -0,2345 0,3235
6 (P7) 0,0801 0,1009 -0,1216 -0,1009 -0,0208 0,3675 0,0436 0,2804 -0,0436 0,3240
7 (P7.4) 0,9363 0,1787 0,5790 -0,1787 0,7577 0,1024 -0,0605 0,2233 0,0605 0,1629
8 (Ps) -0,9193 0,0578 -1,0348 -0,0578 -0,9771 -0,4751 -0,2644 0,0537 0,2644 -0,2107
9 (Po) -0,9996 -0,0745 -0,8507 0,0745 -0,9252 0,1521 -0,2087 0,5695 0,2087 0,3608
DP? G 0,1042 0,1328 0,1185 0,0724 0,0655 0,0689
DP? d-9 0,1563 0,1991 0,1777 0,1086 0,0982 0,1034

" Em negrito, estimativas relevantes considerando os respectivos valores de desvio-padrdo. “ DP:
desvio-padrao.

Neste conjunto de linhagens-elite de milho-pipoca, uma dificuldade para o
melhoramento € o fato de ndo haver uma linhagem que agregue,
concomitantemente, contribuicdes para resisténcia as duas doencas. Linhagens

favoraveis para resisténcia a helmintosporiose, tais como as linhagens 8 e 9,

estdo dentre as susceptiveis & cercosporiose (Jj'S positivos) ou estdo na média

do dialelo (G Spréximos de zero). De modo semelhante, as linhagens 6 e 9,
favoraveis para resisténcia a cercosporiose, ndo o sdo para helmintosporiose.
As estimativas de CGC (0j) proporcionam informacbes acerca da

concentracdo de genes predominantemente aditivos em seus efeitos e tém sido
de grande utilidade na indicagdo de genitores a serem utilizados em programas
de melhoramento intrapopulacional (Cruz e Regazzi, 1993). De acordo com os
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valores de gmd foram observadas dominéncias parciais para os locus génicos sob
efeitos de genes ndo-aditivos que controlam a resisténcia de ambas as doencas.
Isso possibilitaria selecionar sem maiores problemas devidos a dominancia em
geracdes segregantes provenientes destas linhagens. Assim, a formacdo de
compostos envolvendo as linhagens 2 (P3), 4 (P43), 8 (Pg) € 9 (Pg) pode ser viavel
para exploracdo por métodos intrapopulacionais de melhoramento.

Uma vez que os efeitos da interacéo capacidade especifica-ambiente ndo

foram significativos a 10% de probabilidade pelo teste F (Quadro 10), foram

utilizados os efeitos de capacidade especifica de combinacao (Sj) médios entre

os dois ambientes (Quadro 12). Foram considerados relevantes os efeitos Sj

negativos que superam em, no minimo, 1,5 vezes a magnitude de seus
respectivos desvios-padrao.

Duas combinag@es hibridas (2 x 3 e 7 x 9) apresentaram estimativas de

CEC (51,-) relevantes para a severidade de helmintosporiose. Isso indica que estes

hibridos apresentaram comportamento diferenciado em relacdo ao esperado pela
CGC de suas linhagens genitoras. Assim, conclui-se que, os desvios dos efeitos
esperados conforme a aditividade, associados entdo a dominancia e, ou epistasia,

tém importancia para a expressao da severidade de helmintosporiose em tais

hibridos. Para cercosporiose, foi detectada Sj relevante apenas para o hibrido 5 x

8. Examinando os Sj das combinacges hibridas com contribuicdo das linhagens 5

e 8, ndo é possivel detectar um padrdo de estimativas negativas. Frente a isso,
duas hipéteses podem ser levantadas para tais efeitos ndo-aditivos de resisténcia
a cercosporiose. Uma primeira, que contempla a presenca de genes de
dominancia parcial e efeito diminuto — 0 que esta em consonancia com os valores
de gmd estimados para ambas as doencas — incapaz inclusive de fazer com que
as médias ajustadas das combinacdes hibridas com contribuicdo gamética destas
linhagens estivessem entre as menores (Quadro 7); e uma segunda, que
pressuporia a existéncia de efeitos epistaticos de alguma natureza. A deteccao de
genes dominantes de pequeno efeito para resisténcia a cercosporiose €
concordante com demais trabalhos da literatura (Verma, 2001; Menkir e Ayodele,
2005).
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Quadro 12 - Estimativas meédias de efeitos da capacidade especifica de

combinacao* (Sj) para severidade de helmintosporiose (E. turcicum; acima da

diagonal) e cercosporiose (Cercospora spp.; abaixo da diagonal), em hibridos
originados de cruzamentos dialélicos completos de nove linhagens endogamicas
de milho-pipoca

. Linhagens

binhagens  — ——————= 2 5 6 7 8 9
1 0,568 0,383 -0,086 -0,454 -0,433 0,592 -0,328 -0,243
2 0,092 -0,614 -0,101 -0,157 0,009 0,545 -0,317 0,068
3 -0,024 0,036 -0,279 0,234 0,055 0,539 -0,056 -0,261
4 -0,118 0,014 0,230 0,295 0,108 -0,059 -0,186 0,307
5 0,124 0,064 0,189 0,158 0,073 -0,467 0,322 0,153
6 -0,175 0,06 -0,011 -0,200 -0,185 -0,457 0,361 0,284
7 -0,353 -0,066 -0,119 0,010 0,001 0,098 -0,09 -0,603
8 0,411 -0,129 0,002 0,107 -0,386 0,020 0,150 0,294
9 0,043 -0,071 -0,302 -0,201 0,034 0,393 0,279 -0,175

" Em negrito, estimativas relevantes. * Deswo padréo médio §;: 0,288; desvio-padrdo médio §;_ 5
0,435; desvio-padrédo médio §;_ §y: 0,397. Deswo -padréo médio §;: 0,168; desvio-padréo medlo
§j_8i: 0,253; desvio-padrédo médio §;_ §y: 0,231. Pl 1, P3:2; Py :3;Py3:4;P5:5,P;:6;P;4:7;
Pg:8;Pg: 9.

O fato do grau de dominancia para severidade de cercosporiose
caracterizar dominancia parcial denota que esta em pouco se destaca dos efeitos
aditivos. Neste contexto, cruzamentos com estas linhagens para capitalizacao
destes efeitos de dominancia sdo pouco viaveis, haja vista seu pequeno efeito.
Assim, uma possibilidade inicial de aplicacdo de métodos interpopulacionais de
selecdo recorrente reciproca para cercosporiose esta descartada, focando em
selecdo por métodos intrapopulacionais; agora entdo, para ambas as doencas. A
ndo exploracdo destas combinac¢des hibridas acima mencionadas por meio de
métodos interpopulacionais € também concordante com as premissas de Cruz e
Regazzi (1993), que preconizam a utilizacdo de combinacdes hibridas com, ao

menos, um genitor com CGC dentre as mais favoraveis.

Predicédo de compostos para a resisténcia conjunta

Em geral, em maior ou menor intensidade, as doencas foliares do milho
ocorrem conjuntamente. Nesse contexto, dentro das perspectivas do
melhoramento de milho, é desejavel que as linhagens detenham resisténcia a

mais de uma doenca; sejam elas as principais na area de abrangéncia do
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programa ou 0 maior numero possivel, podendo entdo contribuir com estas
caracteristicas em seus hibridos.

Frente a nao existéncia de uma linhagem ideal, que agregasse
concomitantemente, contribuicbes para resisténcia a helmintosporiose e
cercosporiose e das melhores possibilidades de melhoramento utilizando os
efeitos aditivos deste conjunto de linhagens, foram preditas as severidades de
helmintosporiose e cercosporiose em todos 0s possiveis compostos (biparentais,
triparentais e quadruplos), utilizando as linhagens 8 (Ps) e 9 (Pg) — contribuicdes
para resisténcia a helmintosporiose — e as linhagens 2 (P3) e 4 (P43) —
contribuicbes para resisténcia a cercosporiose. O intuito deste procedimento foi
determinar quais 0s compostos mais promissores para obtencdo de linhagens
visando a resisténcia conjunta as duas doencas, explorando 0s mesmos
inicialmente para selecdo por meio de métodos intrapopulacionais. Para
determinar quais 0S compostos mais promissores para 0s objetivos ja
mencionados, foram consideradas as médias de severidade das doencas no
dialelo.

Dentre os seis compostos do tipo a x b possiveis utilizando as linhagens
supracitadas, o composto 2 x 8 apresentou as menores médias de severidade de
helmintosporiose e cercosporiose, mantendo tal comportamento em safra e
safrinha (Quadro 13). Este composto também obteve as menores médias dentre
0s compostos preditos, incluindo-se também os compostos dos demais tipos.
Desta forma, mesmo sendo um composto de base estreita (vindo da
recombinacdo de apenas duas linhagens), o composto 2 x 8 pode ser
considerado uma boa opcdo, uma vez que possibilita agregar bons niveis de
resisténcia a ambas doencas e € proveniente de linhagens-elite, bastante
melhoradas. Em suma, o referido composto podera prover novas linhagens-elite
de milho-pipoca que agreguem boas caracteristicas agronémicas e niveis
satisfatorios de resisténcia a helmintosporiose e a cercosporiose.

Muito embora o composto 2 x 8 tenha se destacado dentre todos os
compostos, algumas outras combinagdes, relevantes no intuito de ampliar a base
genética do composto a ser formado, devem ser consideradas. Os compostos 2 x
4 x 8 e (2 x 4) x 8 tiveram médias preditas destacadas e comportamento
semelhante nos dois ambientes, favoraveis a resisténcia tomando por base as

médias gerais do dialelo (Quadro 13). E notério que estes dois compostos S&o
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formados pelas mesmas trés linhagens, entretanto, o0 composto 2 x 4 x 8
apresentara uma base genética mais ampla, pois apresenta contribuicdo idéntica
das trés linhagens (33%); algo que ndo acontece para o composto (2 x 4) x 8
(50% da linhagem 8 e 25% das demais).

Quadro 13 - Predicbes para 0s compostos possiveis entre as linhagens
promissoras (Pg e Py, para helmintosporiose; P, e P43, para cercosporiose), com
base nas médias, na safra e na safrinha, dos hibridos originados de cruzamentos
dialélicos completos™.

Estimativas® sp-md®
Compostos helmintosporiose (h) cercosporiose (c)
safra safrinha safra safrinha h C
Tipoaxb
2,4 1,6116 1,5902 0,5492 0,5034 -1,5963 -1,2528

1,2578 0,7193 0,4267 0,5750 -2,2087 -1,7495
1,1433 1,2705 0,6826 0,9483 -1,9903 -1,3459
1,0879 0,9784 0,3989 0,8590 -2,1641 -1,6338
1,3733 1,2387 0,5975 0,9200 -1,8912 -1,4044
0,8568 0,7323 0,4440 1,1917 -2,4027 -1,7343

-3 NI NS CRY Y
© © ®© ™

Tipoaxbxc
2,4,8 1,7588 1,4613 0,6110 0,8593 -1,5872 -1,2863

2,4,9 1,8348 1,8220 0,8130 1,0541 -1,3688 -1,0050
2,8,9 1,4480 1,2099 0,6903 1,2067 -1,8683 -1,3724
4,8,9 1,4746 1,3109 0,6401 1,3185 -1,8045 -1,3470

Tipo (axb)xc

(2x4)x8 1,5757 1,2465 0,5501 0,8408 -1,7861 -1,4242
(2x4)x9 1,6612 1,6522 0,7773 1,0600 -1,5405 -1,1077
(2x8)x4 1,6642 1,4642 0,5807 0,8229 -1,6330 -1,3000
(2x8)x9 1,3145 1,1813 0,6700 1,2138 -1,9493 -1,3968
(4x8)x2 1,7066 1,3994 0,5877 0,7529 -1,6442 -1,3289
(4x8)x9 1,3870 1,2301 0,6205 1,2696 -1,8887 -1,3972
Qudro 13 Cont...

(4x9)x2 1,7208 1,7401 0,7652 0,9559 -1,4668 -1,0698
(4x9)x8 1,3156 1,1650 0,5708 1,2533 -1,9569 -1,4546
(8x9)x2 1,4148 1,1780 0,6656 1,0596 -1,9008 -1,4007
(8x9) x4 1,4448 1,2916 0,6092 1,1854 -1,8290 -1,3721

Tipoaxbxcxd
2x4x8x9 1,8327 1,6324 0,7947 1,2483 -1,4647 -1,1089

Média do dialelo  3,3037 3,0907 1,5542 1,7663

P, 2; P,a: 4; Pg: 8; Pg: 9. © Severidades, porém na escala raiz de x dos dados utilizados para as
analises. * Somatdrio das severidades preditas (valores transformados) menos respectivas médias
do dialelo / 2.
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No contexto todo, considerando as médias preditas e a variabilidade
esperada para os compostos de cada tipo, optar-se-a pela recombinacdo das

linhagens 2, 4 e 8, na forma do composto denominado 2 x 4 x 8.

4.2. Andlise de um dialelo parcial circulante para resisténcia a ferrugem
polissora

As médias estimadas dos hibridos provenientes do dialelo variaram entre
1,4 (Pg2o X Pg2) € 4,8% (P92 X Pgg) para a severidade aos 80 dias apés a
semeadura (d.a.s.), entre 10,4 (Pg2s4 X Pgs) € 24,4% (Pg2o X Pgg) para a
severidade aos 92 d.a.s. e entre 57,9 (Pg22 X Pg2) € 191,4 (Pg2o x Pgg) para a
AACPD (Quadro 14). Estas médias divergentes evidenciam a possibilidade de
melhoramento para resisténcia a ferrugem polissora neste conjunto de linhagens.
Porém, se comparado com os tratamentos-testemunha de reacdo conhecida, tais
meédias indicam que os melhores hibridos detiveram intensidades de ferrugem
polissora intermediérias entre as cultivares medianamente susceptiveis (IAC 112
e BRS-Angela) e a cultivar susceptivel Jade. Em suma, estas consideracdes
denotam a importancia do melhoramento visando resisténcia a ferrugem polissora
e as dificuldades inerentes a este germoplasma.

As médias estimadas para as combinacdes hibridas de cada linhagem
permitem destacar, a priori, as linhagens Pgs e Pg», do grupo 2-Zaeli, e a
linhagem Pg,, do grupo 1-IAC 112, para resisténcia a ferrugem polissora (Quadro
14). Porém, a linhagem Py, esteve combinada com as duas linhagens destacada
do grupo 2-Zaeli, explicando o comportamento favoravel de suas combinacdes
hibridas e descartando Pg,, como genitora favoravel a resisténcia. De fato, isso
se confirmou com a auséncia de diferencas significativas entre as linhagens do
grupo 1-IAC 112 e suas irrelevantes estimadas de capacidade geral de
combinacéo (Quadros 16 e 18, subsequentes neste trabalho).

As analises de variancia realizadas indicaram a existéncia de diferencas
significativas (p < 0,10) para o efeito de hibridos quanto a area abaixo da curva de
progresso de ferrugem polissora (AACPD), que englobou todas as avaliacfes
realizadas (Quadro 15). Isso indica que um ou mais hibridos se destacam dos
demais quanto a capacidade de frear a doenca, reduzindo sua evolugdo no
decorrer do ciclo da cultura, acompanhado por meio das seguidas avaliagdes.
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Para o melhoramento, esta € uma condicdo favoravel, pois sinaliza com a
possibilidade de selecdo entre as linhagens genitoras destes hibridos.
Considerando as severidades aos 80 e 92 d.a.s., ndo foram constatadas

diferencas estatisticamente significantes em nivel de 10% de probabilidade.

Quadro 14 - Médias de severidades aos 80 e 92 dias ap0s a semeadura (d.a.s.) e
a area abaixo da curva de progresso (AACPD) da severidade de ferrugem
polissora (P. polysora) nos hibridos e médias das combinagfes hibridas das
linhagens

Linh Grupo Zaeli Média?
nhagens 1(Pss) 2(Pg2) 3(Pgs4) 4(Ps1) 5 (Pse) edia
Grupo IAC 112
2,02 1,9 2,2 2,0
1’ (Pg.22) 10,7° 15,4 12,2 12,8
83,5° 57,9 93,8 78,4
1,9 2,4 3,6 2,6
2" (Pg 27) 10,8 19,3 19,2 16,4
83,1 139,0 150,0 124,0
2,2 2,0 3,9 2,7
3" (Po.1) 13,1 22,2 19,0 18,1
99,1 151,9 151,2 134,1
2,4 2,0 2,7 2,4
4’ (Pg 24) 10,4 21,0 19,9 17,1
85,5 1447 145,1 125,1
1,8 14 4,8 2,7
5’ (P9.20) 11,9 17,4 24,2 17,8
88,7 86,0 191,4 122,0
2,1 1,7 2,3 2,5 3,8
Média® 11,0 14,5 14,9 20,8 21,0
85,9 75,7 110,6 148,9 162,6
Médias dos hibridos comerciais (tratamentos-testemunha)
IAC 112 (MS) BRS-Angela (MS) Jade (S)
0,6 0,7 1,9
6,2 8,9 17,0
43,0 60,3 120,2

*Média das linhagens do grupo IAC 112. “Média das linhagens do grupo Zaeli. * ® Severidade aos
80 e 92 d.a.s., respectivamente. * AACPD. MS: medianamente susceptivel. S: susceptivel.

Mesmo néo sendo constatadas diferencas estatisticamente significantes

para as severidades aos 80 e 92 d.a.s., as maiores estimativas de componente de

variancia genética (529) e de herdabilidade no sentido amplo aos 92 d.a.s.

sugerem que, em condi¢des de infestacdo mais severa de ferrugem polissora, ha

condicdes mais favoraveis a discriminacdo da resisténcia nos genétipos, se
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comparado com infestagbes mais baixas — 80 d.a.s. (Quadro 15). Porém, em
virtude das baixas e medianas estimativas de herdabilidade no sentido amplo e de
relacbes CVQ/CVe bastante inferiores a 1 para as trés variaveis estudadas,
constatou-se que as variacbes devidas a causas ndo controladas sao
determinantes na constituicdo do fenotipo dos hibridos, dificultando os processos
de selegéo.

Quadro 15 - Andlise de variancia para as severidades aos 80 e 92 dias apés a
semeadura (d.a.s.) e a area abaixo da curva de progresso da severidade de
ferrugem polissora (AACPD)

Quadrado médio

Fonte de Graus de Severidade aos Severidade aos

variagao liberdade 80 d.a.s 92 das AACPD
Hibridos 14 2,6637’215 64,2922'1S 4.374,34611
Blocos 2 7,9687 784,6836 22.343,1042
Residuo 28 1,7158 38,6747 2.249,3161
Média 25 16,5 116,7
Cve (%) 53 38 41
&29 0,3160 8,5392 708,3433
CVg 22 18 23
CVg/Cve 0,42 0,47 0,56
"2 )

h“ sentido 0,36 0,40 0,49
amplo

*p < 0,10 pelo teste F. ™ p > 0,10 pelo teste F.

As analises dialélicas indicaram a significancia da capacidade geral de
combinacdo (CGC) das linhagens do grupo 2-Zaeli para todas as variaveis
estudadas, em nivel de 10% de probabilidade (Quadro 16). Isso revela a
importancia de genes de efeitos aditivos e que os alelos de uma ou mais
linhagens deste grupo faz com que elas se destaquem das demais quanto a
resisténcia a polissora. Muito embora neste trabalho ndo foram detectados efeitos
de heterose, devidos a genes de efeitos ndo-aditivos (capacidade especifica de
combinacgao), outros trabalhos detectaram tais efeitos utilizando linhagens e
variedades de polinizagdo aberta de milho comum (Paterniani et al., 2000;
Rodrigues et al., 2006; Silva et al., 2001).

As porcentagens associadas as somas de quadrados das capacidades

gerais de combinagdo dos grupos 1 e 2 e da capacidade especifica de
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combinacdo indicam que a variabilidade genética aditiva, advinda de locus sob
efeitos génicos aditivos, € predominante e comparativamente maior do que a
variabilidade ndo-aditiva, expressa pela capacidade especifica. Isso sugere que a
exploracdo de geracbOes segregantes, vindas de genitores deste conjunto de
linhagens que sejam favoréveis para a resisténcia a polissora, deve ser feita por
meio de métodos intrapopulacionais de sele¢do recorrente, de modo que o
acumulo dos alelos aditivos favoraveis ocorra nos seguidos ciclos de

melhoramento.

Quadro 16 - Andlise dialélica parcial circulante para as severidades aos 80 e 92
dias apés a semeadura (d.a.s.) e a area abaixo da curva de progresso da
severidade de ferrugem polissora (AACPD) nos genotipos estudados

Quadrado médio

Graus de

Fonte de variacao liberdade Severidade  Severidade AACPD
aos 80d.a.s aos92d.a.s
Hibridos 14 2,6637" 64,2922" 4.374,3461
CGC grupol-IAC 112 4 0,1697"™ 8,6932™ 950,4015™
CGC grupo 2-Zaeli 4 6,7569" 180,5512° 13.536,9220°
CEC 6 1,3143" 24,5857 556,2090™
Residuo 28 1,7158 38,6747 2.249,3161
%SQG grupol-IAC 112 2 4 6
%SQG grupo 2-Zaeli 76 80 88
%SQS 22 16 5

CGC: capacidade geral de combinacao. CEC: capacidade especifica de combinagéo. * p < 0,10
pelo teste F. ™ p > 0,10 pelo teste F.

As estimativas de efeitos de capacidade geral de combinacéo (@i) para

as linhagens do grupo 2-Zaeli sdo apresentadas no Quadro 17. Foram

considerados relevantes os valores de {j que superaram 0s seus respectivos

desvios-padrédo. Nesse sentido, e considerando que os valores de Jj negativos

sdo desejaveis, pois tais genitores contribuem para baixar a meédia geral do
dialelo, as linhagens Pg 5 e Pg, s@o as mais favoraveis para resisténcia a ferrugem

polissora, contribuindo no sentido da resisténcia em seus hibridos. De maneira

oposta, com J; positivo relevante, a linhagem Pgs € a mais susceptivel a

ferrugem polissora dentre aquelas do grupo 2-Zaeli. Assim, as linhagens Pgs e

Ps> sao recomendadas para integrar populacdes-base para exploragédo por
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métodos intrapopulacionais de sele¢do recorrente visando resisténcia a ferrugem

polissora.

Quadro 17 - Estimativas de capacidade geral de combinacao (@j) das linhagens
do grupo 2 (Zaeli) para resisténcia a ferrugem polissora (P. polysora)

Severidade Severidade
Linhagens zios 80 dA.a.s _ ?os 92 dA.a.s _ _ AACPAD _

g9 Y-y, G Y-y G Y-y,
1 (Pss) -0,29 -0,41 -6,05 -5,45 -29,11  -30,83
2 (Ps.2) -1,01 -0,75 -2,45 -191  -46,48 -41,06
3 (Ps.a) -0,37 -0,21 -0,78 -1,58 -3,87 -6,09
4 (Pg.1) 0,13 0,05 5,10 4,35 33,22 32,14
5 (Ps.s) 1,55 1,32 4,18 4,59 46,23 45,84

0,96 4,66 39,57

Desvio-padrao Ji

Quadro 18 - Estimativas de capacidade geral de combinacao (@i) das linhagens
do grupo 1 (IAC 112) para resisténcia a ferrugem polissora (P. polysora)

Severidade Severidade
Linhagens aos 80 d.a.s aos 92 d.a.s AACPD

G Yi-Y G Y=Y G Y-V
1’ (Pg.22) 0,11 -0,45 -0,59 -3,68 -11,84 -38,33
2' (Pg.27) 0,57 0,15 -0,64 -0,01 13,01 7,31
3" (Pg.1) -0,21 0,22 -1,18 1,65 -7,86 17,34
4’ (Pg.24) -0,57 -0,11 -0,42 0,65 -8,41 8,37
5’ (Pg.20) 0,11 0,19 2,83 1,39 15,09 5,31

0,43 1,61 12,94

Desvio-padrao Ji

4.3. Uma nova escala diagramatica para avaliar a se veridade de
helmintosporiose do milho

A nova escala diagramatica teve 0,5% como nivel minimo de severidade,
representado as pequenas lesdes que ocorrem em estagios iniciais de infeccao
da doenca. O nivel maximo encontrado em condi¢cdes de campo, determinado em
96,0%, ocorre quando as lesdes coalescem e entdo as folhas secam. Os niveis
intermediarios, entre os indices minimo (0,5%) e maximo (96,0%) de severidade,
foram 1,6%; 5,0%; 15,0%; 37,0%; 66,0%; e 87,0% (Figura 1). As deformacdes
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frequentemente encontradas em folhas contendo lesdes coalescidas também

foram representadas nos niveis de severidade da nova escala.

| (

| \

/
\ I /'/J
/ 2 \ ,/ | | r
‘\) Ijl j / | \\ (/ / : [ )
( ) ) J {r o

\___ [\/ 7 j . AN

0.5% 1.6% 5.0% 15.0% 37.0% 66.0% 87.0% 96.0%

Figura 1 - Nova escala diagramatica para avaliacdo da severidade de
helmintosporiose (E. turcicum) em folhas de milho.

Em muitos patossistemas, por exemplo, alface-Cercospora longissima
(Gomes et al., 2004), soja-Septoria glycines e soja-Cercospora kikuchii (Martins et
al., 2004) e soja-Phakopsora pachyrhizi (Godoy et al., 2006), niveis maximos de
severidade proximos de 90% n&o tém sido encontrados sob condigbes de campo.
Isso se explica pela senescéncia e queda das folhas severamente infectadas. Em
escalas desenvolvidas para doencas de milho, por exemplo, cercosporiose
(Cercospora zeae-maydis; Smith, 1989) e mancha de Kabatiella (Kabatiella zeae;
Camochena et al., 2008), os niveis maximos de severidade estiveram préximos
de 50%. Em resumo, os fatos supracitados indicam que algo diferente ocorre para
a helmintosporiose, promovendo um nivel maximo de 96%. Em nosso
entendimento, o formato especifico das lesdes de helmintosporiose, elipticas e
maiores em dimensdo do que as lesbes de outras doencas do milho (por
exemplo, cercosporiose, mancha de Kabatiella e helmintosporiose maidis), &
responsavel pelos altos niveis de severidade. Sob condi¢cdes severas de infeccao,

a seca das folhas seguindo o formato das lesdes faz com que elas continuem
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presas no colmo das plantas. Niveis maximos semelhantes (92,0%) foram
encontrados por Barguil et al. (2008), trabalhando com antracnose (Colletotrichum
gloesporioides) em bracteas de bastdo-do-imperador (Etlingera elatior); e Kohata
et al. (2008) no patossistema soja-Peronospora manshurica (87,65%).

Os mais altos valores de coeficientes R? foram verificados em avaliacdes
usando a nova escala, indicando que esta metodologia possibilitou maior preciséo
dentre as testadas (Quadro 19). Em geral, os avaliadores experientes foram mais
precisos que avaliadores inexperientes. Ademais, 0os menores valores de
quadrado médio dos residuos (QMR) foram obtidos em avaliagbes com a nova
escala (QMR médio de 37,39), indicando que desta metodologia proveio também
0S menores erros. Isso ratifica que a nova escala ¢ o método mais preciso para
avaliar a severidade de helmintosporiose. Ainda mais, examinando a diminuicdo
dos QMR obtidos usando a nova escala e ndo usando escalas, verificou-se que a
nova escala pode auxiliar estimativas tanto de avaliadores inexperientes quanto
experientes.

Os residuos entre as severidades real e estimada foram plotadas para
cada metodologia, considerando os avaliadores conjuntamente (Figura 2). Em
geral, a magnitude dos residuos foi de 0,1% a 30,0% de severidade; tendo erros
médios absolutos de 4,25% para a nova escala; 4,76% sem utilizar escalas;
4,97% para a escala de Pataky (1992); e 5,43% para a escala de Canteri et al.
(1999). Outros autores tém relatado padrdes de erros semelhantes em estudos
semelhantes (Matrtins et al., 2004; Angelotti et al., 2008).

No tocante ao estudo da acuracia, em todas as metodologias, as
estimativas de Bo e B; foram significantes (p < 0,05) para alguns dos avaliadores
(Quadro 19). De fato, o numero de avaliadores com parametros 3 significantes
variou bastante entre as metodologias, indicando que ha metodologias mais
acuradas e menos acuradas entre as testadas. A avaliagdo de apenas um
avaliador apresentou By significante utilizando a nova escala. Ao contrario, varios
Bo significantes foram estimados pelos avaliadores quando usando as outras
metodologias (4 de 8 avaliadores sem a utilizacdo de escalas; 6 de 8 utilizando a
escala de Pataky; e 7 de 8 avaliadores usando a escala de Canteri). Examinando
as estimativas de (3;, as avaliagcbes com a nova escala e nado utilizando escalas
nao tiveram valores significativos (Quadro 19). Em situacdo oposta, 2 de 8

avaliadores tiveram [3; significativos usando as escalas de Pataky e Canteri.
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Quadro 19 - Resultados sumarizados de acuracia, precisdo e reprodutibilidade
das avaliagOes de severidade de helmintosporiose utilizando a nova escala e as
demais metodologias.

Critério Avaliadores” Média  DesVio-
1 2 3 4 5 6 7 8 padréo

Sem a utilizacao de escalas
R? 096 097 090 09 097 097 097 097 0,9588 0,02
Bo - 9,12° 14,17 3,25 0,66™ -436 1,13 1,20® 2091 6,01
B: 1,16™ 0,90 0,94™ 1,08" 1,01 1,01™ 1,05™ 1,00 1,02 0,08

QMR 57,99 24,60 100,62 40,41 28,15 39,26 32,34 26,46 43,73 25,38

Nova escala
R® 0,96 0,95 0,94 0,97 0,97 0,96 0,98 0,97 0,9625 0,01
Bo - 0,34 8,74 0,69™ - - 1,14™ 1,00™ 1,03 3,32
B1 0,98™ 0,94™ 0,92™ 0,99™ 1,00 1,00 1,05™ 0,95™ 0,98 0,04

QMR 43,17 46,35 57,79 28,75 25,28 4513 26,85 2577 37,39 12,29

Escala de Canteri et al. (1999)

R? 092 089 091 097 09 095 098 092 0,9375 0,03
Bo 4,68 13,64 16,80 4,87 355 -1,48 0,09® 541 595 6,27
B1 1,00® 0,76 0,82™ 0,95™ 0,96™ 1,06™ 1,09 0,78 0,92 0,13

QMR 85,62 68,29 70,85 28,69 40,29 5553 26,19 50,97 53,30 21,04

Escala de Pataky (1992)

R? 094 095 077 095 098 095 098 097 0,9363 0,07
Bo 334 6,76 31,29 458 049" -149 175" 6,98 6,71 10,36
B1 1,00® 0,84 0,700 0,98™ 1,03 1,07™ 1,07 0,97 0,96 0,13

QMR 55,86 37,58 149,59 48,08 23,08 58,29 22,30 27,85 52,83 41,57

" De 1 a 4: inexperientes em avaliacdes de doencas; de 5 a 8: experientes. = Situacdes em que a
hipotese de nulidade (Ho: Bo = 0; Ho: B1 = 1) foi rejeitada por meio do teste t, a 5% de probabilidade.
" N&o significativo pelo teste t (p > 0,05).

Desta forma, conclui-se, com base na significancia a 5% das estimativas
dos parametros B e em seus valores médios, que a nova escala pode ser
considerada a metodologia mais acurada. De acordo com a significancia de B,
ainda é possivel ponderar que alguns avaliadores superestimaram os valores de
severidade utilizando as escalas de Canteri e Pataky (Quadro 19).
Superestimativas tém sido reportadas para outras escalas e patossistemas (Diaz
et al., 2001; Spasito et al., 2004). Examinando as estimativas 31, notou-se que a
nova escala nao superestimou ou subestimou severidade nas avaliacdes, sendo,

portanto, o método mais apropriado.
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Figura 2 - Residuos entre as severidades real e estimadas para severidade de
helmintosporiose, utilizando a nova escala, proposta neste estudo (A); sem a
utilizacao de escalas (B); utilizando a escala de Pataky (1992) (C); e utilizando a
escala de Canteri et al. (1999) (D). Os residuos de todos os avaliadores foram
plotados conjuntamente.

A reprodutibilidade entre avaliadores nas avaliacbes € um importante
critério para julgar a eficiéncia das escalas diagramaticas (Berger, 1980). Com
relacdo a isso, os avaliadores devem estimar severidades o mais préximo
possivel da severidade real e o mais proximo possivel entre eles. A
reprodutibilidade foi avaliada por meio do desvio-padrdao das estimativas de cada
parametro (Quadro 19). Os valores mais baixos de desvios-padrdo, ou seja, maior
reprodutibilidade entre avaliadores, foram obtidos usando a nova escala. Isso
significa que esta metodologia foi a mais efetiva para controlar variagcdes de
estimativas entre avaliadores. Ademais, as escalas de Pataky (1992) e Canteri et
al. (1999) detiveram valores de desvio-padrdo superiores a nao utilizacdo de
escalas, demonstrando que esses métodos podem induzir os avaliadores a erros

sistematicos por meio de seus diagramas de severidade.
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O desempenho destacado da nova escala pode ser atribuido a sua
concordancia com os pressupostos de construgdo de escalas. Isso pode ser
confirmado se comparando os 6timos resultados da nova escala aos resultados
da escalas de Pataky e Canteri et al.; que ndo seguem tais pressupostos. Na
escala de Canteri et al., 37% € o nivel maximo de severidade, bastante abaixo
dos niveis verificados a campo. Na escala de Pataky, os niveis de severidades
intermediarios sdo baseados em aumentos aritméticos, ndo logaritimicos e isso
dificulta decidir entre alguns niveis de severidades, uma vez que suas
representacfes sdo semelhantes no diagrama. Ademais, ndo héa relatos de
validacdo destas duas escalas por meio de analises estatisticas.

Pesquisas tém reportado a existéncia de variagbes na capacidade
pessoal de estimacdo da severidade de doencas, sendo que a qualidade da
avaliacdo é influenciada por estimulos psicolégicos, unidade amostral,
comprimento, nimero e forma das lesdes, fadiga e dificuldades de concentragéo
(Sherwood et al., 1983; Kranz, 1988). Nesse contexto, a nova escala proposta
neste estudo pode auxiliar avaliacbes da severidade de helmintosporiose em
folhas de milho, aumentando precisdo, acuracia e reprodutibilidade das
estimativas, se comparada as demais metodologias avaliadas. Em resumo, €&
possivel assumir que o uso da nova escala é capaz de promover a obtencdo de
conjuntos de dados confidveis para representar os niveis de severidade de

helmintosporiose e comparar genétipos de milho quanto a resisténcia.

4.4. Screening inicial de hibridos de milho-pipoca quanto a resist éncia a
doencas

No Quadro 20 sdo apresentadas algumas estatisticas descritivas das
variaveis-resposta avaliadas no experimento. Para helmintosporiose, a estimativa
meédia de severidade final no experimento foi de 2,83%, variando entre valores de
0,00 a 30,33% em nivel de parcela. Para cercosporiose, a severidade média final
no experimento foi de 7,96%, com valores extremos minimos e maximos,
respectivamente, de 1,17 e 22,92%. E oportuno ressaltar que os indices
ocorreram em folhas do terco mediano-superior e, considerando que, em geral,
doencas fungicas progridem de forma ascendente na planta de milho, pode-se
concluir que a intensidade da doenca foi suficientemente alta para possibilitar uma
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discriminacgéo fidedigna dos niveis de resisténcia. Isso indica haver uma condic&o
favoravel para este estudo.

Os valores de qui-quadrado estimados pelo teste de Kruskal-Wallis
evidenciaram a presenca de diferencas estatisticamente significativas (p < 0,10)
entre os postos médios de AACPD helmintosporiose e de AACPD cercosporiose
dos genotipos estudados (Quadro 20). Isso demonstra que um ou mais hibridos
se destacam dos demais, apresentando maior ou menor nivel de resisténcia as

doencas.

Quadro 20 - Estatisticas descritivas do experimento e teste de Kruskal-Wallis para
0s postos atribuidos a area abaixo da curva de progresso (AACPD) de
helmintosporiose e cercosporiose

Qui-quadrado

L Graus
Fontes de variacao >rau Postos de AACPD Postos de AACPD
de liberdade . . :
helmintosporiose cercosporiose
Tratamentos 44 158,63* 250,13
Média AACPD 51 88
Severidade final (média do experimento, em %) 2,83 7,96
Valores extremos de severidade final (%) 0,00-30,33 1,17-22,92

*p <0,10.

Para helmintosporiose, vinte e nove novos hibridos (01, 02, 03, 04, 09, 10,
11, 16, 17, 23, 25, 26, 28, 29, 30, 31, 33, 34, 35, 36, 40, 41, 42, 44, 45, 46, 48, 49,
55 e 56) diferiram (p < 0,10) de IAC 112, apresentando postos médios inferiores
ao mesmo, sendo, cautelosamente, classificados como resistentes, porém com
possibilidades de serem classificados como altamente resistentes em
experimentos subsequentes. Treze hibridos (06, 07, 08, 12, 13, 14, 15, 18, 19, 20,
22, 37 e 53) nao diferiram estaticamente (p > 0,10) do hibrido resistente IAC 112,
sendo também considerados resistentes (Quadro 21). Todos os novos hibridos
deste estudo apresentaram postos médios estatisticamente inferiores ao hibrido
susceptivel Zélia, sendo superiores a0 mesmo quanto ao carater resisténcia a
helmintosporiose. Para o hibrido Jade, a existéncia de diferencas significativas (p
< 0,10) em relacdo ao posto médio de IAC 112 e nao significancia (p > 0,10)
comparada ao posto médio de Zélia permitiu classifica-lo como susceptivel a
helmintosporiose.

Para cercosporiose, as testemunhas de nivel de resisténcia conhecido
(IAC 112 - medianamente susceptivel; e Zélia — susceptivel) apresentaram

64



postos médios quase idénticos e que néao diferiram estatisticamente (p > 0,10;
Quadro 21). Com base nos demais postos do experimento, mais elevados do que
0s postos destas testemunhas, ambas foram consideradas medianamente
susceptiveis a comparacdo com os novos hibridos. Dentre os novos hibridos, 8
deles (03, 10, 11, 12, 17, 26, 30 e 35) ndo apresentaram diferencas significativas
(p > 0,10) em relacdo as duas testemunhas, sendo considerados medianamente
susceptiveis a cercosporiose. Os demais 34 hibridos apresentaram postos
estatisticamente superiores (p < 0,10) as testemunhas, sendo considerados
susceptiveis. Com base na significAncia das comparac¢des com IAC 112 e Zélia, o
hibrido Jade pode ser considerado medianamente susceptivel.

Este estudo identificou hibridos de milho-pipoca com niveis de resisténcia
genética a E. turcicum superiores e semelhantes ao referencial de resisténcia em
avaliacbes de genotipos de milho-pipoca, o hibrido IAC 112. De acordo com a
literatura, para genotipos de milho comum e milho doce, as maiores intensidades
de helmintosporiose estdo associadas a danos de rendimento e infeccdes
anteriores ao pendoamento das plantas foram determinantes para prejuizos
elevados (Fisher et al., 1976; Issa, 1983; Perkins e Pedersen, 1987; Pataky,
1992). Assim sendo, acredita-se que os novos hibridos considerados resistentes
ndo sofram expressivas reducdes de rendimento de graos devidas a
helmintosporiose. Para cercosporiose, alguns hibridos detiveram reacédo
semelhante aos referencias do mercado, sendo, portanto, passiveis de avanco
para testes seguintes. De fato, isso também denota a dificuldade de obtencéo de
genotipos superiores para resisténcia a cercosporiose, utilizando as populagdes-
base das linhagens destes hibridos.

Com base na soma dos valores de avanco (SVdA), os hibridos que mais
se destacaram foram 03, 10, 17, 23, 30 e 35, apresentando valores de avancgo 3
ou 2,5 e nenhuma restricdo as doencas (resistente a helmintosporiose;
medianamente susceptivel a cercosporiose). Foi considerada como restricdes as
situacdes em que os hibridos ndo foram resistentes a helmintosporiose e foram
susceptiveis a cercosporiose. Deve-se ainda destacar que, o hibrido 12, com
valor de avanco de 2, também ndo possui restricdes, uma vez que obteve reacao
resistente a helmintosporiose e medianamente susceptivel a cercosporiose. Os
outros hibridos com SVdA igual a 2 podem ser também destacados, mas com

restricbes para cercosporiose devidas a sua susceptibilidade. Sao eles os
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hibridos: 01, 02, 04, 09, 16, 23, 25, 28, 29, 31, 33, 34, 40, 41, 42, 44, 45, 46, 49 e
55. No Quadro 22, é apresentado um resumo das consideracgdes feitas com base
nas SVdA dos hibridos, utilizadas para definir quais deles poderédo ser testados
em etapas subsequentes do programa.

Os 26 novos hibridos presentes no Quadro 22 sdo os mais indicados,
guanto a sanidade foliar, para testes subsequentes do programa.

Quadro 21 - Médias dos postos e AACPD de helmintosporiose e cercosporiose,
com respectivos valores de avanco (VdA) quanto a sanidade foliar

Helmintosporiose Cercosporiose Soma dos

Hibrido valores

AACPD Posto Reacdo VdA AACPD Posto Reacdo VdA deavanco

(SVdA)
01 26 0,4980" R 2 133 0,7840' S 0 2
02 33 0,4764"™ R 2 134 0,7808" S 0 2
03 0 0,1778" R 2 57 0,2296™ Ms 1 3
04 32 0,4626'™ R 2 124 0,8156'* S 0 2
06 55 0,6001™" R 1 65 0,4581™ S 0 1
07 119 0,8741™" R 1 68 0,3704™ S 0 1
08 56 0,5402"" R 1 60 0,4359"™ S 0 1
09 44 0,5668" R 2 95 0,6899" S 0 2
10 56 0,5977™ R 2 58 0,3432™% MS 05 2,5
11 15 0,2815™ R 2 50 0,1759™ Ms 1 3
12 45  05511™% R 1 66 0,3101™ Ms 1 2
13 37 0,6019™" R 1 72 0,3945™ S 0 1
14 67 0,6631™" R 1 126 0,8165™ S 0 1
15 89 0,6386™" R 1 82 0,5223™ S 0 1
16 25 0,4282" R 2 51 0,3467"™ S 0 2
17 11 0,3756" R 2 34 0,1776™ Ms 1 3
18 67 0,7130™" R 1 218 0,7111™ S 0 1
19 76 0,6533™" R 1 76 0,5601"™ S 0 1
20 32 0,4352"" R 1 96 0,4908" S 0 1
22 91 0,6963™" R 1 169 0,8074"™ S 0 1
23 20 0,3854" R 2 67 0,5424"™ S 0 2
25 39 0,5351"™ R 2 139 0,8016"™ S 0 2
26 13 0,3171" R 2 25 0,1524™ MS 1 3
28 32 0,4463™ R 2 67 0,3204" S 0 2
29 9 0,2952" R 2 92 0,5007"* S 0 2
30 13 0,4056" R 2 46 0,2362™ Ms 1 3
31 12 0,2741™ R 2 68 0,3370™ S 0 2
33 19 0,4088"™ R 2 80 0,5186" S 0 2
34 16 0,3367™ R 2 110 0,6702™ S 0 2
35 33 0,5326'" R 2 80 0,3678™ Ms 1 3
36 38 0,5646'™ R 2 108 0,6589"™ S 0 2
37 48 0,4945"™" R 1 156 0,9118™ S 0 1
40 20 0,4247™ R 2 130 0,6670"™ S 0 2
41 49 0,5648"™ R 2 128 0,6441™ S 0 2
42 18 0,3623" R 2 88 0,5749™ S 0 2
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Quadro 21, Cont.

44 29 0,4294 R 2 131 0,7217"% S 0 2
45 15 0,3882"* R 2 84 0,5430" S 0 2
46 25 0,4006" R 2 147 0,7621™ S 0 2
49 9 0,3224" R 2 69 0,4824"™ S 0 2
53 86 0,7542"™" R 1 62 0,4419™ S 0 1
55 33 0,3689" R 2 76 0,4533™ S 0 2
56 26 0,4685™" R 1 119 0,6185™ S 0 1
IAC112 70 0,7250" R 1 32 0,1621™%  MS 1 2
Zélia 276 0,9447" S 0 30 0,1572" MS 1 1
Jade 319  09237™% s 0 36 02096™ Ms 1 1

“ resistente a helmintosporiose; medianamente susceptivel & cercosporiose. “ susceptivel &
helmintosporiose e a cercosporiose. " Difere significativamente de IAC 112, pelo teste bicaudal de
Wilcoxon (p < 0,10). * Difere significativamente de Zélia, pelo teste bicaudal de Wilcoxon (p <
0,10). "™ Na&o difere significativamente de IAC 112, pelo teste bicaudal de Wilcoxon (p > 0,10). "
Nao difere significativamente de Zélia, pelo teste bicaudal de Wilcoxon (p > 0,10). R: resistente,
MS: medianamente susceptivel e S: susceptivel.

As estimativas de correlacdo feitas entre os valores de severidade nas
trés ultimas avaliagcbes e AACPD indicam que, para ambas as doencas, a ultima
avaliacdo (aproximadamente 105 dias apds a semeadura) foi a que resultou em
informacdes mais proximas daquelas providas pela AACPD (coeficiente de 0,67
para helmintosporiose; e de 0,93 para cercosporiose) (Quadro 23). Esses valores
denotam alta associacdo no caso de cercosporiose, mas nhao para
helmintosporiose. Assim, seria possivel realizar apenas uma avaliagdo aos 105
dias para cercosporiose, enquanto para helmintosporiose ter-se-ia incorrido em

perdas relevantes de informacéo procedendo desta forma.

Quadro 22 - Resumo das consideracdes feitas com base nos valores de avanco
(VdA) dos novos hibridos quanto a indicacdo dos melhores hibridos para
sanidade foliar.

Soma dos valores

Hibridos de avanco (SVdA) Consideracoes
03,17,23,30 e 35 30u25 sem restricoes guanto
as duas doencas
sem restrigcbes quanto
10 2 .
as duas doencas
01, 02, 04, 09, 16, 23, 25, 28, 29, restricio para
31, 33, 34, 40, 41, 42, 44, 45, 46, 2 Corcosao
49 e 55. P

A mensuracdo da eficiéncia de uma s6 avaliagdo de doencas, quando
comparada a AACPD - critério mais fidedigno para tal intento (Von Pinho et al.,

1999) — é importante, pois para programas de melhoramento de milho que visam
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a resisténcia a doencas e avaliam um grande numero de gendtipos, as altas
associacbes entre severidade e AACPD permitem discriminar a resisténcia
apenas por uma avaliacdo, despendendo menor tempo.

Analises das correlacdes entre AACPD e intensidade de doenca na ultima
avaliacao foram realizadas para outros patossistemas do milho, tais como os que
envolvem os fungos Phaeosphaeria maydis (Souza e Duarte, 2002) e Cercospora
zeae-maydis (Brunelli, 2004), que causam, respectivamente, a mancha branca e a
cercosporiose do milho e demonstraram que é possivel proceder com apenas
uma avaliacdo tardia (em gréao leitoso a pastoso). As conclusdes deste trabalho
quanto as correlacbes para cercosporiose estdo em consonancia com Brunelli
(2004). Contudo, no caso da helmintosporiose, os resultados indicaram que
realizar apenas uma avaliacdo tardia nao proporciona dados equivalentes a

AACPD, o que poderia comprometer a discriminacao da resisténcia.

Quadro 23 - Estimativas de correlagbes de postos de Spearman entre os valores
de area abaixo da curva de progresso (AACPD) e as severidades nas trés ultimas
avaliacOes, em dias ap0s a semeadura, (d.a.s.) que compuseram a AACPD

22 avaliacdo 32 avaliagdo 42 avaliacao

Criterio (75d.as) (0das) (105das) ~ACPD
helmintosporiose
22 avaliacdo (75 d.a.s.) 1,000 0,510 0,364 0,280
32 avaliacdo (90 d.a.s.) 0,510 1,000 0,620 0,587
42 avaliagdo (105 d.a.s) 0,364 0,620 1,000 0,670
AACPD 0,280 0,587 0,670 1,000
cercosporiose
22 avaliacdo (75 d.a.s.) 1,000 0,151 0,198 0,210°
32 avaliacdo (90 d.a.s.) 0,151 1,000 0,676 0,780
32 avaliacdo (105 d.a.s) 0,198 0,676 1,000 0,932
AACPD 0,210 0,780 0,932" 1,000

" Diferente de zero (p < 0,10), pelo teste t. Em negrito, as estimativas mais altas para cada doenca.
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5. CONCLUSOES

a) Ha variabilidade genética aditiva e ndao-aditiva para a resisténcia a
helmintosporiose comum e a cercosporiose, caracterizando uma condicdo
favoravel para o melhoramento, porém o0s genes efeitos aditivos foram
predominantes.

b) As linhagens 8 (Pg) e 9 (Pg) sdo as que mais contribuem para resisténcia a
helmintosporiose. As linhagens 2 (P3) e 4 (P43) sédo as mais indicadas para
resisténcia a cercosporiose.

c) Ha maiores possibilidade de melhoramento para resisténcia a helmintosporiose
e cercosporiose utilizando os genes de efeitos aditivos. Para isso, recomenda-se
0s meétodos intrapopulacionais com selecdo recorrente e a recombinacdo das
linhagens 2, 4 e 8, na forma do composto denominado 2 x 4 x 8.

d) Houve maiores dificuldades inerentes a caracterizagcdo e melhoramento para
resisténcia a cercosporiose que para helmintosporiose.

e) Para resisténcia a ferrugem polissora, os efeitos de genes aditivos foram
predominantes. As linhagens Pgs e Pg, do grupo 2-Zaeli sdo mais indicadas para
integrar populagdes segregantes e devem ser exploradas por métodos
intrapopulacionais baseados em sele¢ao recorrente.

f) Dificuldades inerentes ao melhoramento visando a resisténcia a ferrugem
polissora foram verificadas pelos parametros genéticos estimados.

g) A nova escala aumentou precisdo, acuracia e reprodutibilidade das estimativas
de severidade de helmintosporiose, sendo a mais eficiente metodologia para
avaliacdes em folhas de milho..

h) Os 42 novos hibridos de milho-pipoca, testados nos items 3.4 e 4.4., puderam
ser classificados como resistentes a helmintosporiose causada por E. turcicum.
Oito foram medianamente susceptiveis a cercosporiose.

i) Por meio da soma dos valores de avanco dos hibridos (SVdA), 26 novos
hibridos foram indicados como os melhores para sanidade foliar, podendo ser
avancados.

j) Uma avaliacdo aos 105 dias apdés a semeadura discriminou com eficiéncia os
niveis de resisténcia a cercosporiose. Porém, para helmintosporiose, tal pratica

comprometeria a discriminacéo da resisténcia.
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Precipitacao

Condig8es climéticas para os ultimos 60 dias anteriores a avaliacado do dialelo completo, em primeira safra
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Condices climéticas para os ultimos 60 dias anteriores a ultima avaliagdo do dialelo parcial circulante
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