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RESUMO

No Acre o cultivo do milho ainda é realizado predominantemente por pequenos e
médios produtores rurais, com a utilizacdo de variedades tradicionais ou crioulas
procedentes da regido. Entre os métodos de sele¢cdo empregados na cultura do milho
destacam-se a selecao massal e selecdo individual entre e dentro de familias. O
objetivo desse trabalho foi aplicar os métodos de selecdo massal e individual em
variedades crioulas de milho e avaliar o seu desempenho, visando obter materiais
produtivos a serem recomendados aos pequenos e médios produtores rurais da
regido a longo prazo, preservando a diversidade genética local. O primeiro
experimento foi instalado no campo experimental da Universidade Federal do Acre, e
compreendeu um periodo de 4 meses, de outubro de 2019 a fevereiro de 2020.
Utilizou-se 4 variedades crioulas de milho, provenientes da Terra Indigena Kaxinawa
de Nova Olinda. Foram separadas 580 sementes de cada variedade e em seguida
misturadas para compor a populagéo, sendo plantadas um total de 2320 sementes
para a obtencdo minima de 1600 plantas. O segundo experimento foi realizado no
mesmo local. Foram avaliadas 10 familias de milho crioulo provenientes de selecéo
massal, em blocos casualizados, com duas repeti¢cdes, por um periodo de 4 meses,
de dezembro de 2020 a marco de 2021. Em ambos os estudos foram avaliadas as
caracteristicas agronémicas e produtivas. Foi constatada a existéncia de alta
variabilidade genotipica para todas as caracteristicas agronbmicas avaliadas. A
sele¢do massal mostrou-se altamente eficiente em selecionar individuos produtivos e
com caracteristicas desejaveis para futuros ciclos de melhoramento. Os caracteres
namero de graos por fileira, massa de espiga e massa de gréos total apresentaram
altos valores de ganho e de resposta correlacionada, mostrando-se favoraveis a
sele¢do. A intensidade de selecdo de 50% entre e 50% dentro de familias mostrou-se
adequada, uma vez que apresentou ganhos de selecdo expressivos e boa quantidade
de individuos selecionados. As familias crioulas 2, 3, 4, 6 e 10 foram as mais

produtivas e promissoras para a selecao dos caracteres estudados.

Palavras-chave: Milho crioulo. Variabilidade genética. Métodos de melhoramento.



ABSTRACT

In Acre, maize cultivation is still carried out predominantly by small and medium-sized
rural producers, using traditional or creole varieties from the region. Among the
selection methods used in the maize crop, mass selection and individual selection
among and within families stand out. The objective of this work was to apply mass and
individual selection methods in landraces of maize and evaluate their performance,
aiming to obtain productive materials to be recommended to small and medium rural
producers in the region in the long term, preserving the local genetic diversity. The first
experiment was installed in the experimental field of the Federal University of Acre,
and comprised a period of 4 months, from October 2019 to February 2020. Four
landraces of maize from the Indigenous Land Kaxinawa de Nova Olinda were used.
580 seeds of each variety were separated and then mixed to compose the population,
being planted a total of 2320 seeds to obtain a minimum of 1600 plants. The second
experiment was carried out at the same location. Ten families of creole maize from
mass selection were evaluated, in randomized blocks, with two replications, for a
period of 4 months, from December 2020 to March 2021. In both studies, the
agronomic and productive characteristics were evaluated. The existence of high
genotypic variability was found for all agronomic traits evaluated. Mass selection
proved to be highly efficient in selecting productive individuals with desirable
characteristics for future breeding cycles. The characters number of grains per row,
ear mass and total grain mass showed high values of gain and correlated response,
proving to be favorable for selection. The selection intensity of 50% between and 50%
within families proved to be adequate, as it presented expressive selection gains and
a good number of selected individuals. Creole families 2, 3, 4, 6 and 10 were the most

productive and promising for the selection of the studied characters.

Keywords: Creole corn. Genetic variability. Improvement methods.
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1 INTRODUCAO GERAL

Os avancos das técnicas de melhoramento vegetal ao longo das ultimas duas
décadas foram constantes. Foi possivel o lancamento de grande variedade de
materiais com caracteristicas morfo-agrondmicas de interesse comercial nos ultimos
anos, possibilitando a nivel nacional, 0 aumento da produtividade média das lavouras,
tornando-se o Brasil um dos maiores produtores de milho do mundo (VENCOVSKY et
al., 1988).

Atualmente os cultivares de milho utilizados comercialmente sdo em sua quase
totalidade hibridos, com a producdo de uma espiga por planta e plantios realizados
em grandes densidades, aproximadamente 60 mil plantas por hectare (GALVAO et
al., 2014). A transgenia foi intensamente aplicada para a melhoria das caracteristicas
agrondmicas do cereal, com grande risco de contaminacéo genética da biodiversidade
local, representada por plantas da mesma espécie ou ancestrais das cultivares
domesticadas (ALVES et al., 2015; ARAUJO; MERCADANTE, 1999).

O custo de sementes de milho (hibridas e transgénicas) é alto e crescente,
principalmente para os agricultores familiares. O desenvolvimento e conservacéo de
variedades crioulas, sob a perspectiva da agricultura, caracteriza o que se conceitua
como agrobiodiversidade, a qual promove, no ambito da agricultura familiar, a
existéncia ndo apenas de seguranca alimentar e nutricional, mas também a sua
soberania alimentar, beneficio que se estende a seguranca alimentar de toda a
sociedade (EICHOLZ et al., 2018).

As variedades crioulas de milho sdo conservadas por agricultores que ao longo
de geracdes, adquirem importantes conhecimentos sobre esse patriménio, estabelecendo
vinculos afetivos fortes com estas sementes, percebidos pelas denominacdes que se
referem a elas: sementes da Paixao na Paraiba, sementes Fortaleza no Espirito Santo
e sementes da Resisténcia em Alagoas, por exemplo (ELTETO, 2019).

No Acre o cultivo do milho ainda é realizado predominantemente por pequenos
e médios produtores rurais, com a utilizacdo de variedades tradicionais ou crioulas
procedentes da regido. No entanto, ha tendéncia de crescimento da area plantada
com cultivares comerciais, desenvolvidas principalmente por empresas do setor privado
e pela Embrapa. A adocdo de novas tecnologias de plantio, manejo e processamento,
aliada a conservacgéo dos recursos naturais existentes constituem estratégia fundamental
para alcangar maior produtividade sem abrir mao da agrobiodiversidade local de

milho.
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Por essa razéo, a adog¢ao de métodos de melhoramento eficientes em variedades
crioulas de milho constitui importante vetor de variabilidade em futuros programas de
melhoramento vegetal, diante da fragmentacdo genética das cultivares comerciais
hoje utilizadas. Desta forma, torna-se essencial a obtencdo de genoétipos capazes de
associar boa produtividade com resisténcia e tolerancia a pragas, doencas ou
condicdes climaticas adversas, sem abrir mao da variabilidade genética dos genétipos
crioulos, largamente utilizados até os dias de hoje, principalmente por populacdes
nativas, como indigenas, ribeirinhos e quilombolas, além dos pequenos agricultores
familiares.

Entre os métodos de selecdo empregados na cultura do milho destacam-se a
selecdo massal e selecao individual entre e dentro de familias. A selecdo massal é o
método de melhoramento mais antigo, baseando-se na escolha de genotipos
agronomicamente superiores e sua posterior recombinacéo (FERRAO et al., 1995). A
selecdo individual entre e dentro por sua vez, permite identificar as melhores familias, e
dentro destas, os melhores gendétipos em um teste de progénie (NUNES, 2006).

Entre os estudos pioneiros com sele¢cdo massal em milho, destaca-se o de C.
G. Hopkins (Universidade de lllinois), iniciado em 1896 com o objetivo de aumentar o
teor de 6leo nos graos, ainda em progresso nos dias atuais, apés mais de um século
(ROSULJ et al., 2002).

Para a selecdo em milho, as familias de meio-irméaos (FMI) sédo muito utilizadas,
devido a sua facilidade de manejo e eficiéncia em incrementar a frequéncia de genes
favoraveis na populacdo (GRANATE et al., 2001; VIANA, 2007). Entre suas muitas
vantagens, a selecdo com base nestes genétipos selecionados permite recompor a
variabilidade para os proximos ciclos e resgatar a condicao de equilibrio perdida com
a selecdo (COLOMBO et al., 2014; AMARAL JUNIOR et al., 2010).

Diante da escassez de estudos relacionados, a aplicacdo de técnicas de
melhoramento em populagdes de milho crioulo permite ndo somente conhecer e
explorar as ricas fontes de variabilidade genética dos genétipos crioulos originarios da
regido amazonica, como também a avaliacdo de seu comportamento e desempenho
em condicdes edafoclimaticas de interesse e com técnicas de manejo previamente
definidas, permitindo a sele¢éo dos individuos superiores (BENTO et al., 2003).

Neste sentido, o objetivo desse trabalho foi aplicar os métodos de selecéo

massal e individual em quatro variedades crioulas de milho do Acre.
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2 REVISAO DE LITERATURA

Nativa e considerada uma planta emblematica do continente americano, o milho
(Zea mays L.) possibilitou a conexdao entre diferentes povos e promoveu o
desenvolvimento e a sustentacdo de numerosas civilizagdes ao longo da historia (COSTA
et al., 2020). No Brasil a cultura vem passando por grandes transformacdes nos ultimos
anos, com importantes mudanc¢as no manejo e tratos culturais, resultando em aumentos
significativos na produtividade de graos (VON PINHO et al., 2009). Diante da importancia
da temética, serdo abordados nos proximos subitens temas relacionados aos objetivos
deste trabalho: aspectos socioeconémicos e produtivos do milho, cultivo no Acre,
variedades crioulas de milho e sele¢cdo massal e individual aplicadas a cultura.

2.1 ASPECTOS SOCIOECONOMICOS DA CULTURA

O milho é largamente cultivado e consumido em todo o mundo, com uma
producao anual de 600 milhdes de toneladas, sendo desta forma o terceiro cereal mais
cultivado globalmente, superado somente pelas culturas do trigo e do arroz
(CANCELLIER et al., 2011). O milho tem contribuido principalmente na alimentacéo
animal, sendo o principal ingrediente energético destinado a nutricAo de néo
ruminantes, como aves e suinos, devido a caracteristicas como: alta disgestibilidade de
nutrientes, auséncia de fatores antinutricionais e elevada produtividade de gréos
(ALVES et al., 2015), assumindo, portanto, relevante papel socioeconémico.

Sendo um cereal que apresenta grande diversidade de utilizacdo na
alimentacdo humana e animal, o milho possui mais de 500 derivados, que se prestam
a diversos empregos na industria, tais como as de quimica, alimenticia, mecanica,
bebidas e racdes, entre outras (NUNES et al., 2014). A cadeia produtiva do milho é uma
das mais importantes do agronegdcio brasileiro, respondendo sozinho por 37% da
producéo nacional de gréaos, reforcando desta forma o grande potencial do setor, que
ainda apresenta muitas dificuldades, como a falta de clareza dos pregos, a escassez
de investimentos privados, problemas de comercializacdo e baixa produtividade
(CALDARELLI; BACCHI, 2012).

Devido a sua composicao nutricional rica e variada, o milho é uma importante
fonte alimentar em paises subdesenvolvidos, sendo os seus derivados de suma
importancia para as populagdes locais, que a partir do grdo obtém fuba, canjica,
o0leo, amido e farinha de milho, alimentos muito populares regionalmente
(GIACOMELLI et al., 2012).
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De acordo com a Companhia Nacional de Abastecimento (CONAB, 2021), a
producdo nacional de milho para a safra 2020/2021 sera recorde, alcan¢cando a marca
de 108,068 mil toneladas, em uma area plantada de 19,495 mil hectares, com
produtividade média estimada em 5.543 kg/ha. Ainda segundo a Companhia,
projeta-se uma demanda doméstica de 72,9 milhdes de toneladas do gréo para a
mesma safra, um aumento de 6,2% comparado ao periodo anterior; as exportacdes
por sua vez deverdo ser da ordem de 35 milhdes de toneladas. No Brasil, a cultura

esta presente em todo o territério nacional.

2.2 ASPECTOS PRODUTIVOS DO MILHO

A época de semeadura do milho € determinada pelas variacdes dos fatores
ambientais, que exercem grande influéncia sobre o desenvolvimento fenologico da
cultura (FHORSTHOFER et al., 2004). Os estadios fenolégicos estdo diretamente
correlacionados com o modelo de crescimento sigmoide para a maioria das plantas
de lavoura, isto é, o crescimento das plantas é inicialmente lento, aumentando até
atingir um platd, quando se estabiliza; genotipos que direcionam maior quantidade de
fotoassimilados para a producao de folhas, durante as fases iniciais de crescimento,
apresentam maior crescimento inicial (ALMEIDA et al., 2003).

Segundo a metodologia proposta por Ritchie e Hanway (1993), o desenvolvimento
das plantas de milho é dividido em dois estadios distintos: vegetativo e reprodutivo. O
estadio vegetativo é designado através da letra “V” acrescida a um valor numeérico, que faz
referéncia ao nimero de folhas expandidas até o momento de observacéo, indo de V1 a
Vn (n= nimero de folhas expandidas antes de VT), cintando-se ainda os estagios VE
(emergéncia) e VT (pendoamento). O estadio reprodutivo por sua vez pode ser dividido em
seis periodos: embonecamento e polinizagéo (R1), grdo bolha (R2), gréo leitoso (R3), grédo
pastoso (R4), grao dentado (R5) e maturacao fisioldgica (R6).

Fancelli e Dourado Neto (2000) por sua vez, dividem o ciclo de desenvolvimento
da cultura em cinco fases distintas: (I) germinacdo e emergéncia: entre a semeadura e
0 aparecimento da plantula, variando entre 4 e 12 dias; (Il) crescimento vegetativo: da
emissdo da segunda folha ao florescimento, com duracdo influenciada por fatores
genotipicos e ambientais; (Ill) floracdo: entre o inicio da polinizagdo e o inicio da
frutificacéo; (IV) frutificagdo: estende-se da fecundagdo ao enchimento dos gréos, com
duracéo de 40 a 60 dias e (V) maturacéo fisioldgica: da frutificacdo ao aparecimento da

‘camada preta” na insergao graos/sabugo.
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Os estadios fenoldgicos da cultura tém servido como ferramenta para estudos
de resposta das plantas ao déficit hidrico. A cultura do milho é considerada exigente
em agua, consumindo em média 600 mm de agua ao longo de todo o seu ciclo, ndo
excedendo 2,5 mm/dia nos estadios iniciais de crescimento (CRUZ et al., 2006).
Segundo Sousa et al. (2015), a auséncia de genotipos tolerantes as secas e a nao
uniformidade das precipitacdes, com a ocorréncia de veranicos prolongados na fase
critica, comprometem a producéo e contribuem para o baixo rendimento da cultura.

De acordo com Bergamaschi et al. (2006) o inicio da floracao e o desenvolvimento
da inflorescéncia correspondem a fase critica da cultura, quando o déficit hidrico pode
ocasionar maior impacto sobre a produtividade da lavoura, ocorrendo reducdo no
crescimento das plantas, diminuicdo da area foliar e de biomassa. Ainda segundo 0s
autores, o déficit hidrico pode ocasionar danos e perdas em todas as fases de
desenvolvimento da cultura, porém em menor intensidade.

Os principais fatores climaticos que podem afetar a cultura do milho séo: a
radiacdo solar, temperatura e precipitacdo (MALDANER et al., 2014). A recomendacao
e 0 uso de variedades adaptadas as condi¢cOes edafocliméaticas para cada area de
cultivo € um fator essencial para que o produtor obtenha altas produtividades no
desenvolvimento da atividade agricola, permitindo aperfeicoar a utilizacdo de
germoplasmas de milho para as mais diversas regifes do territério nacional ao longo
do tempo (HANASHIRO et al., 2013; SZCESNY, 2015).

A disponibilidade hidrica € o fator mais importante para a expressdo do
rendimento potencial de uma cultura, com a méxima produtividade do milho sendo
alcancada quando o consumo de agua durante todo o ciclo varia de 500 e 800 mm,
exigindo a cultura de 350 a 500 mm para que ocorra a producdo sem necessidade de
irrigacdo. O consumo de agua raramente excede 3 mm/dia quando a planta apresenta
30 cm de altura; no periodo que se estende da iniciagéo floral a maturacdo, o0 consumo
sobe para valores que variam de 5 a 7 mm/dia (NIED et al., 2005; SILVA et al., 2010).

De acordo como Santana et al. (2012) apesar de a cultura se desenvolver
bem em diversos tipos de solo, os mais recomendaveis para o cultivo do milho séo os
latossolos de textura média, com teores de argila variando entre 30 e 35%, com
drenagem eficiente e boa disponibilidade de nutrientes. Ainda conforme os autores,
deve-se evitar solos arenosos para cultivo, por apresentarem intensa lixiviacdo de
nutrientes minerais, assim como solos com argilas expansivas do tipo 2:1, por

dificultarem o crescimento e desenvolvimento do sistema radicular.
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O uso de fertilizantes quimicos na adubac&o de milho € imprescindivel para o
incremento da produtividade da cultura. O nitrogénio (N) € o nutriente absorvido em maior
guantidade pela cultura do milho, alcancando os fertilizantes nitrogenados
incontestavel importancia para o aumento da producdo agricola, existindo, porém,
grandes dificuldades na definicdo de doses econO6micas de N para a cultura,
especialmente quando grandes produtividades sao esperadas (CAIRES; MILLA, 2016).

O nitrogénio € o elemento que mais influencia o desempenho produtivo da
cultura, constituindo também importante fator onerante para o custo de producao da
mesma (MELO et al., 2011). Fancelli (2010) define a dosagem de 35 a 50 kg/ha de N
como ideal para a cultura do milho, devendo ser aplicada nos periodos da semeadura
e em cobertura, quando as plantas apresentarem de trés a quatro folhas, devendo ser
parcelada quando a necessidade de nitrogénio for superior a 150 kg/ha de N, e o solo
apresentar altos teores de argilas expansivas, isto é, acima de 35%.

No Brasil, os solos cultivados com milho geralmente apresentam baixos teores
de fosforo, e alta capacidade de retencdo do mesmo, levando a aplicacéo de grandes
guantidades de adubos fosfatados, quando a real demanda da cultura € de apenas 10
kg/ha de P20s por tonelada de grdos produzidos. Este valor é parecido quando
comparadas as producdes de milho de forragem e granifero, com 80% do fésforo
disponivel € absorvido pela cultura (NOVAIS et al., 2007; COELHO; ALVES, 2004).

Em milho recomenda-se a aplicacdo de adubos potassicos a medida em que as
plantas se desenvolvem, visando reduzir perdas no sistema e aumentar sua eficiéncia
de utilizacdo, apresentando as plantas demanda de potassio inicial elevada, quando
acumulam 40% de todo o K necessério para o seu desenvolvimento em apenas 52 dias
ap6s a emergéncia (RABELO et al., 2013; KARLEN et al., 1988).

2.3 CULTIVO DE MILHO NO ACRE

Segundo dados da Companhia Nacional de Abastecimento (CONAB, 2020), a
area cultivada com milho na primeira safra (estacéo das aguas) no Acre foi de 32,9 mil
hectares na safra 2019/2020, com produtividade média de 2.417 kg ha* e producéo total
de 79,5 mil toneladas. Para o milho na segunda safra (safrinha), a Companhia estimou
uma producdo significativamente menor, 4,1 mil toneladas, em uma area de 2 mil

hectares, com produtividade média de 2.050 kg ha* para a safra 2019/2020.
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A area cultivada com o gréo no Estado apresentou grande expansao na ultima
década, seguindo uma tendéncia global de crescimento da producao. Este processo pode
ser explicado pelos esforcos do governo local em incentivar a suinocultura, avicultura
e piscicultura, assim como a consorciagao desta cultura com pastagens em sistemas
ILP, verificando-se também, a reestruturacdo da estrutura armazenadora, com a
instalacdo de silos graneleiros verticais em municipios com aptiddo agricola mais
adequada (QUEIROZ et al., 2015).

No Acre a producgédo de milho ocorre principalmente em estabelecimentos
agricolas compostos por pequenos e médios produtores rurais, que utilizam técnicas
com baixo nivel de tecnificacdo, dificultando desta maneira o suprimento da demanda
interna, crescente nos Ultimos anos. A regional do Juruda, por exemplo, apresenta uma
demanda de 26 mil sacas de milho por ano, atendida pela importacdo da Regiédo
Centro-Oeste, 0 que contribui para o aumento dos pre¢os no Estado acima da média
nacional. Para suprir esta demanda crescente seria necessario a producéo local
baseada em uma area cultivada de somente 390 hectares, com uma produtividade
média de 80 sacas/ha (COSTA et al., 2014; KLEIN; COSTA, 2016).

De acordo com Cruz (2019) as culturas anuais como o milho no Acre e na
Regido Norte tém potencial para ultrapassar a média nacional, com produtividades da
ordem de 5.000 a 6.000 kg ha! tendo sido relatadas por agricultores extensionistas
do Estado.

Bravin e Oliveira (2014) estudando o desempenho agrondémico de milho e
capim xaraés em consorcio, cultivados em plantio direto e convencional, com a
aplicacao de diferentes doses de N em cobertura, obtiveram rendimentos médios de
até 7.985 kg hal. Estes fatores demonstram o grande potencial produtivo da cultura
nas condi¢cbes edafocliméticas locais, e a necessidade da adogéo de praticas de
manejo adequedas pelos agricultores locais (COSTA et al., 2014).

Os Latossolos, que totalizam 515 mil hectares e representam aproximadamente
3,15% da é&rea do Estado, sdo os mais recomendaveis para o cultivo do milho, em
funcdo de sua caracteristica topografica plana a suave ondulada. Estas caracteristicas
facilitam os processos de mecanizacao da lavoura, que aliado a boa drenagem natural
inerente a estes solos, e a grande profundidade do perfil, resulta em condicdes ideais
para o livre transito de maquinas agricolas (AMARAL et al., 2013).

Verifica-se a presenca de Latossolos, de maneira especial, no Leste do Estado,

ocupando a quase totalidade dos municipios de Capixaba, Placido de Castro e
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Acrelandia (ACRE, 2017). Ocorrem manchas esparsas de latossolos também nos
municipios de Rio Branco, Senador Guiomard e Brasiléia, em éareas de relevo
relativamente plano e suave, que constituem a nova fronteira de expansdo do
agronegocio no Acre (OLIVEIRA; ALVARENGA, 1985).

O Zoneamento Agricola de Risco Climatico para a cultura do milho no Acre para
0 ano agricola 2018/2019 (MAPA, 2018) indica cultivares para o plantio no Estado,
dividindo-as em trés grupos, que véo do cultivar CR 101 (Criagene, grupo 1), a cultivar
AGR1320 (Tripogene, grupo Il), ndo havendo cultivar para o Acre com enquadramento
no grupo lll. Costa e Campos (1990) recomendaram dez cultivares de milho para o
Estado, sendo seis hibridos duplos e quatro variedades de polinizacdo aberta,
recomendando os autores o plantio destes materiais entre os meses de setembro e
outubro, obedecendo os espacamentos de 1,0 m x 0,20 m para plantio mecanizado e
1,0 m x 0,40 m para plantio manual, deixando-se duas plantas por cova.

Segundo Lima (2020) o espacamento de 90 cm entrelinhas é bastante usual na
regido, ndo havendo grandes variaces; os espacamentos reduzidos estdo caindo em
desuso localmente, exceto por alguns produtores que adotam 45 cm entre as linhas de
plantio. Nascimento (2018), trabalhando com trés hibridos de milho em diferentes
espacamentos no municipio de Senador Guiomard/AC, obteve valores de produtividade
gue variaram de 7.529 a 12.806 kg ha, com o espacamento de 40 cm apresentando
rendimento superior (p<0,05), quando comparado ao espa¢camento de 95 cm.

Os pequenos produtores rurais sao responsaveis por 77% da producédo estadual
de milho, concentrada em mais de 10.000 pequenos estabelecimentos familiares, com o
armazenamento dos gréos ocorrendo em pequenos paiois e depositos. O Estado possui
seis silos graneleiros, com capacidade de armazenamento de 25.350 toneladas, o que
representa cerca de 23% da producao anual do gréo (IBGE, 2006; SEAP, 2017).

Lima (2020) avaliando a eficiéncia do programa de melhoramento de milho da
Embrapa Acre, observou eficiéncia na selecao de cultivares estaveis e produtivas para
a regido. Segundo a autora, os genotipos BRS 1055 e HTMS-SP1 apresentam 6tima
estabilidade e performance produtiva, podendo ser uma alternativa de cultivo para os
produtores de milho do Estado.

2.4 VARIEDADES TRADICIONAIS OU CRIOULAS

Crioulas sao sementes de variedades alimentares, usadas pela humanidade ao
longo do tempo, que evoluiram de acordo com a sele¢cdo dos agricultores, ao
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ambiente, as praticas agricolas e costumes, resultando em diferentes formas,
tamanhos, brilhos e cores. TradicGes, dancas e pratos tipicos tém relacdo com
algumas espécies de sementes crioulas, que sofreram influéncia da sele¢é@o dos
agricultores em caracteristicas nutricionais e funcionais do alimento, além do sabor
(EICHOLZ et al., 2018).

Segundo Cabrera et al. (2020) as variedades crioulas existem desde o inicio da
agricultura e séo resultado da selecdo de agricultores, das formas de producao e do
ambiente em que sdo cultivadas. Ainda segundo 0s autores, estas possuem um valor
intrinseco e um valor de uso. O primeiro se refere ao valor como elemento cultural e
de identidade, o segundo ao valor comercial em suas diferentes aplicacoes.

De acordo com Varela (2020), os milhos indigenas cultivados pelos indios
Guarani, Kaingang, Tupi, entre outros, tiveram grande importancia no atual melhoramento
genético da cultura. Ainda segundo a autora, existem muitas caracteristicas de
interesse agronémico nas racas indigenas de milho, que podem ser incorporadas com
sucesso ao programa de melhoramento. Estes compreendem desde fatores nutricionais
a fontes de resisténcia a pragas e doencas ou adaptacdes a condicbes ambientais
especificas (VARELA, 2020).

Segundo Abreu et al. (2007) entende-se que tecnologias como 0 uso de
variedades crioulas, além do baixo custo, sdo as melhores alternativas para a
sustentabilidade de pequenos produtores rurais. O melhoramento destas variedades
pode ser feito nas propriedades pelos proprios agricultores, que detém um enorme
conhecimento destes materiais tradicionais, repassado de geracao em geragao.

Além do baixo custo de producdo, o uso de variedades crioulas de milho
permite maior independéncia do produtor no sistema produtivo em relacdo a
necessidade de aquisicdo de sementes (SARAIVA et al., 2019). Estes resgatam
anualmente as suas proprias sementes, obtendo plantas selecionadas nas condi¢des
edafoclimaticas impostas pelo seu préprio nivel socioeconémico, ocasionando um
melhoramento da variedade de milho localmente cultivada ao longo de véarios anos
(ABREU et al., 2007).

Na literatura € possivel identificar varios estudos com foco no melhoramento de
variedades crioulas de milho. Batista et al. (2020) por exemplo, estudando a viabilidade
econdmica de diferentes variedades de milho de polinizagdo aberta cultivadas em
sistema familiar e em condi¢cdes de baixo/médio nivel tecnolégico no oeste de Goias,
observaram boa produtividade para a variedade crioula SCS156 Colorado, mostrando
ser seu cultivo economicamente mais atrativo que a cultivar hibrida Supremo Viptera 3
da Syngenta, testada nas mesmas condicfes experimentais.
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Silveira et al. (2015) em trabalho visando estudar o desempenho e caracterizar
descritores de gendétipos de 16 variedades de milho crioulo resultantes de processos
de resgate e multiplicacdo de sementes realizados por agricultores agroecologicos do
Rio Grande do Sul, observaram boa eficiéncia na fixacdo de caracteristicas
morfolégicas que diferenciam os genoétipos em questdo, assim como a ampla
variabilidade dos mesmos.

Bianchetto et al. (2017) avaliando o potencial produtivo de duas variedades de
milho crioulo (Roxo e Bico de Ouro) e um hibrido (Agroeste AS-1551) submetidos a
dois diferentes niveis de adubacao no Sul do Brasil, obtiveram produtividades médias
gue variaram de 5.882 a 7.179 kg/ha entre os tratamentos. As variedades crioulas
estudadas apresentaram desempenho agronémico semelhante ao hibrido em condi¢des
de baixa fertilidade do solo, mostrando-se uma alternativa de renda e producgéo
alimentar para os pequenos produtores rurais.

Em trabalho visando avaliar o potencial produtivo e a divergéncia genética em
16 gendtipos de milho, entre hibridos e populacfes crioulas e de paiol resgatadas no
sudeste de Minas Gerais, Coimbra et al. (2010) observaram diferencas significativas
entre os gendtipos estudados para a maioria dos descritores quantitativos utilizados,
deixando clara a existéncia de alta variabilidade genética entre as popula¢cdes locais
de milho, que podem constituir excelentes fontes de germoplasma para a busca de
alelos favoraveis e adaptados a regiao.

Ferreira et al. (2009) em trabalho objetivando determinar o potencial genético
individual e em cruzamentos de 30 populagbes de milho crioulo em dois locais no
centro-sul do Parana, e identificar populacfes para a sintese de compostos e a selecéo
intrapopulacional para sistemas de agricultura familiar, observaram bom desempenho
das variedades crioulas Palha Roxa, Milho Sem Nome e Comum Antigo x Sabugo Fino
para a sele¢do recorrente intrapopulacional, assim como para a sintese de compostos
e capacidade de combinagao geral para produtividade.

Saraiva et al. (2019) avaliando o desempenho agronémico de genétipos de milho
crioulo, variedades melhoradas e comerciais para o cultivo em Couto Magalhdes de
Minas - MG, observaram desenvolvimento e produtividade de grédos similares dos
gendtipos crioulos CR3, CR4 e CR5 quando comparados as variedades UFVM 200
(comercial) e Piranao (polinizacdo aberta), superando assim a média nacional do ano safra

e mostrando desempenhos agronémicos satisfatorios para o Vale do Jequitinhonha.
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2.5 SELECAO MASSAL EM MILHO

A selecdo massal € o método de melhoramento mais antigo da historia da
humanidade; é utilizado pelos agricultores ao longo de milhares de anos, ocorrendo
guando estes escolhiam visualmente as melhores espigas/plantas para darem origem
a geracéo seguinte (BESPALHOK et al. 2016). E considerado um dos métodos mais
simples a ser empregado e de baixo custo para implementacdo e manejo
(ASSUNCAO, 2014).

Segundo Borém e Miranda (2013) a sele¢cdo massal € um método que consiste
na selecéo de grande nimero de individuos, com caracteristicas fenotipicas semelhantes,
colhidos em conjunto para constituir a geracao seguinte. Ainda segundo o autor, a idéia
principal do método €, por meio da escolha dos melhores fendtipos, melhorar a média
geral da populagdo com a reunido dos seus fenotipos superiores. A selecdo s6 é
eficiente se recair em populacdes heterogéneas, constituidas por individuos
heterozigdticos, no caso de espécies alogamas.

De acordo com Abreu (2010) além da facilidade de conducéo e da rapidez de
cada ciclo seletivo, a selecdo massal apresenta trés vantagens principais: a) torna
possivel aplicar uma forte intensidade de selecdo (maior i), a duracédo da selecéao é
feita em apenas uma geracao; b) a proporcao da variancia aditiva, ou seja, o controle
parental € de %2, quando a selecéo € realizada apds a polinizacdo, e de 1, se realizada
antes, com a eliminacdo de plantas ndo selecionadas, impedindo que estas passem
seus alelos a proxima geracéo; ¢) a selecdo massal explora maior proporcao da variancia
aditiva, quando comparada a grande maioria dos procedimentos que utilizam teste de
progénie.

Diante da dificuldade da selecdo massal em identificar os melhores genétipos por
meio do fendtipo, em razao da variagdo ambiental, Gardner (1961) propés uma alteracéo
da metodologia classica, visando aumentar a eficiéncia do método por meio da reducéo
do efeito ambiental, propondo o que conhecemos hoje como selecdo massal
estratificada (SME). Este método consiste em dividir o campo experimental em parcelas
ou estratos e selecionar as plantas individualmente em cada estrato, aumentando a
eficiéncia da selecdo, uma vez que cada estrato representa uma unidade seletiva
independente (ABREU, 2010).

Na literatura € possivel identificar varios estudos com foco no melhoramento de
milho através do método de selecdo massal. Nascimento et al. (2014) por exemplo,

realizando a selecdo massal em duas variedades de milho crioulo no sul do Piaui,
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observaram boa eficiéncia para o método, em razdo da alta variabilidade encontrada
para os caracteres estudados (altura de planta, altura de espiga, massa de espiga e
massa de grdo). Somente a variedade Palha Roxa proveniente de S&o Paulo
respondeu a selecdo, em fungcdo da amplitude de variacdo, sendo indicada para os
agricultores familiares com baixo emprego de tecnologia da regiao.

Bento et al. (2003) em trabalho visando comprovar a eficiéncia da selegéo
massal para prolificidade, e verificar a relacdo desta com a densidade de semeadura,
assim como a viabilidade da conducéo de dois ciclos seletivos por ano agricola em milho
do Composto Nacional CMS 39 da Embrapa no sul de Minas Gerais, observaram baixo
incremento da prolificidade com a sele¢éo, pequena variagao positiva para a altura e
ciclo vegetativo das plantas, o que € indesejavel, e independéncia da prolificidade
em relacdo a densidade de semeadura empregada.

Machado et al. (2011) avaliando em ambientes distintos 14 variedades de milho
oriundas de diferentes métodos de melhoramento, entre eles a selecdo massal,
observaram alto potencial de adaptacdo a sistemas agroecoldgicos das variedades
Eldorado, Fortaleza, MC 20, MC 50 e MC 60. Estas ultimas construidas através de
cruzamento dialélicos parciais. Obtidas com no minimo trés ciclos de selecdo massal ao
longo de varios anos, estas variedades apresentaram potencial para serem utilizadas
de imediato por agricultores e incorporadas em programas de melhoramento genético
participativo, e que visam a eficiéncia no uso do potéssio e do fésforo.

Em trabalho visando avaliar a emergéncia e o vigor das sementes em matrizes
das variedades de milho crioulo Paulistédo e Pé de Boi, Rocha et al. (2018) aplicando a
selecdo massal ou fenotipica com intensidade de 10% na populacdo em estudo,
observaram melhores resultados da variedade Pé de Boi para a maioria dos caracteres
estudados (altura de planta, comprimento de radiculas, massa seca e indice de
velocidade de emergéncia). A variedade Paulistdo por sua vez, apresentou média de
100 sementes superior & do Pé de Boi, implicando em maior volume de sementes.

2.5 SELECAO INDIVIDUAL ENTRE E DENTRO EM MILHO

Existem varios métodos de selecao genética, alguns complementares, outros
concorrentes. A escolha depende das magnitudes e sentidos dos ganhos genéticos
conseguidos e da facilidade de aplicacdo dos mesmos. Entre estes métodos, a
selecao entre e dentro de familias surge como uma alternativa interessante, uma vez
gue permite a selecdo tanto das melhores familias quanto dos melhores individuos
dentro das familias (MARTINS et al., 2005).
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Além de ser o método de melhoramento intrapopulacional mais utilizado, por
ser simples, rapido e eficiente, a selecdo entre e dentro de familias possibilita a
realizacdo de um ciclo de selec&o por ano (MATTA; VIANA, 2003; KIST, 2006). Porém,
o fato de ndo permitir que individuos superiores de familias com desempenho
intermediario, bem como individuos de desempenho intermediario de familias
superiores sejam incluidos na recombinag¢do para compor a populacdo melhorada é
uma das principais criticas dirigidas a este método (CRUZ; CARNEIRO, 2003).

De acordo com Rosado (2003) este método de selecdo consiste, inicialmente,
em selecionar ou rejeitar familias inteiras, levando em conta o desvio do valor da
familia em relacdo ao valor fenotipico médio da populagdo. Ainda segundo o autor,
uma vez fixadas as familias selecionadas, efetua-se a selecdo dentro delas, levando
em conta o desvio do valor fenotipico de cada individuo em relagcéo ao valor fenotipico
medio da familia.

Na literatura € possivel identificar varios estudos com foco no melhoramento de
milho através do método de selecdo individual entre e dentro. Lemos et al. (1990)
realizaram selecéo individual entre e dentro em familias de meio-irmédos de milho
dentado composto. Os autores observaram alta variabilidade genética para os
gendtipos estudados, obtendo ganhos de sele¢cdo que variaram de 1,95% para
resisténcia a Spodoptera frugiperda, a 65,71% para niamero de espigas mal espalhadas.
O estudo indicou ser a populacdo estudada potencialmente promissora para ser
explorada visando a continuidade do programa de melhoramento.

Packer (1991), em trabalho visando avaliar o progresso alcangado, assim como
a eficiéncia da selecdo entre e dentro em familias de meio-irmdos com sementes
remanescentes, na populacdo de milho ESALQ VD 2 wx, observou eficiéncia do
método para aumentar a produtividade de gréos e diminuir o porte de plantas e a altura
de insercdo das espigas para a populacdo em estudo, comparavel a hibridos
comerciais apos dois ciclos completos de selecéo.

Carvalho et al. (2000), em trabalho visando a obtencéo de variedades de milho
produtivas e adaptadas as condi¢cdes edafoclimaticas do Nordeste brasileiro,
realizaram trés ciclos de selecao entre e dentro em progénies de meio-irmaos de milho
CMS-453 da Embrapa, no municipio de Aracaju, SE. Os autores observaram alta
capacidade produtiva da populacdo em estudo, evidenciada pelas magnitudes das
estimativas dos parametros genéticos e ganhos de selecdo entre e dentro, que
variaram de 11,62 a 3,00%.
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RESUMO

O milho é um dos graos que dominam o mercado agricola mundial, juntamente com o
arroz, o trigo e a soja. As variedades crioulas de milho caracterizam-se pela
rusticidade, dispensando o uso de defensivos quimicos em multiplas situa¢cfes. Dos
métodos de melhoramento empregados em populacées crioulas de milho, destaca-se
a selegdo massal. O objetivo deste estudo fol realizar a selegdo massal em uma
populacdo constituida por quatro variedades crioulas de milho. O experimento foi
realizado na area experimental da Universidade Federal do Acre. Foram utilizadas 4
variedades crioulas de milho, provenientes da Terra Indigena Kaxinawa de Nova
Olinda (TIKNO), V1, V2, V3 e V4. Foram separadas 580 sementes de cada variedade
e em seguida misturadas para compor a populacado, totalizando 2320 plantas. O
experimento foi composto por 23 linhas de 20 metros de comprimento, com
espacamento de 1 m x 0,2 m. As variaveis avaliadas foram: altura de planta (AP),
altura de insercao da espiga (IE), diametro de colmo (DC), comprimento de espiga
(CE), diametro de espiga (DE), numero de fileiras (NF), nimero de graos por fileira
(NGF), massa de espiga (ME) e massa de graos total (MGT). Aplicou-se o método
classico de selecdo massal, selecionando-se 106 individuos (i=20,38%) para darem
continuidade ao préximo ciclo. Procedeu-se a andlise estatistica descritiva e foram
estimadas as correlacoes de Pearson para todos os caracteres estudados. A populagéo
de milho crioulo apresentou de média a alta variacdo genética para todas as variaveis
estudadas. A selecdo massal mostrou-se altamente eficiente em selecionar
individuos produtivos e com caracteristicas desejaveis. Os caracteres massa de gréos
total e massa de espiga apresentaram alto potencial para ganhos de selecéo

correlacionados.

Palavras-chave: Milho crioulo. Variacdo genética. Estatistica descritiva.
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ABSTRACT

Corn is one of the grains that dominate the world agricultural market, along with rice,
wheat and soybeans. The native maize varieties are characterized by their rusticity,
dispensing with the use of chemical pesticides in multiple situations. Among the
breeding methods used in native maize populations, the mass selection stands out.
The objectives of this study were to carry out mass selection in a population consisting
of four landraces of maize. The experiment was carried out in the experimental area
of the Federal University of Acre. Four landraces of maize from the Indigenous Land
Kaxinawa de Nova Olinda (TIKNO), V1, V2, V3 and V4 were used. 580 seeds of each
variety were separated and then mixed to compose the population, totaling 2320
plants. The experiment consisted of 23 lines of 20 meters in length, with a spacing of
1 m x 0.2 m. The variables evaluated were: plant height (PH), ear insertion height (IH),
stem diameter (SD), ear length (EL), ear diameter (ED), number of rows (NR), number
of grains per row (NGR), ear mass (EM) and mass total grain (MTG). The classic
method of mass selection was applied, selecting 106 individuals (i=20.38%) to
continue to the next cycle. Descriptive statistical analysis was performed and Pearson
correlations were estimated for all characters studied. The population of creole corn
presented medium to high genetic variation for all studied variables. Mass selection
proved to be highly efficient in selecting productive individuals with desirable
characteristics. The characters total grain mass and ear mass showed high potential

for correlated selection gains.

Keywords: Creole corn. Genetic variation. Descriptive statistics.
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1 INTRODUCAO

O milho é um dos graos que dominam o mercado agricola mundial, juntamente
com o arroz, o trigo e a soja, registrando os maiores incrementos de producdo dos
ultimos anos. Este feito se deve principalmente ao crescimento da produtividade nos
paises em desenvolvimento, como o Brasil (GARCIA et al., 2006).

A diversidade genética da espécie Zea mays L. permite o seu cultivo nos mais
diversos ambientes. O germoplasma de milho constituido por racas crioulas (locais),
populacdes adaptadas e materiais exoticos introduzidos, é caracterizado assim por
uma ampla variabilidade genética (ARAUJO; NASS, 2002). As variedades crioulas de
milho caracterizam-se pela rusticidade, dispensando o uso de defensivos quimicos
em multiplas situacdes, além de serem selecionados nas espigas, graos com melhor
gualidade quimico-nutricional, fortalecendo a cadeia produtiva.

Entre os métodos de melhoramento empregados em populagfes crioulas de
milho, destaca-se a selecdo massal, considerada um dos mais antigos métodos de
melhoramento vegetal. Totalmente fundamentada na selecéo visual e na classificacao
dos genotipos baseando-se somente no fendtipo, a selecdo massal possui a vantagem
de ser um método simples e barato. Portanto a influéncia do fator ambiente pode
dificultar a selecao de alelos favoraveis, mostrando-se mais efetiva para caracteres que
apresentam alta herdabilidade (NASCIMENTO et al., 2014; HALLAUER et al., 2010).

Shrestha, Kunwar e Bhandari (2018) quantificaram o progresso da producéo de
graos e outros caracteres agrondémicos em genotipos de milho por meio da selecao
massal na populacédo original e populagéo derivada apés cinco ciclos de sele¢cdo. De
acordo com os autores, houve superioridade fenotipica da populacdo selecionada
sobre a populacdo original pela redugcao da altura de plantas, sobretudo aumento
significativo na producéo de graos.

Rosulj, Trifunovic e Husic (2003) realizaram nove ciclos de selecdo massal para
aumentar o teor de 6leo, producdo de graos, percentual de plantas quebradas e
mudancas nos componentes de rendimento em dois sintéticos de milho. Rai et al.
(2021) encontraram correlacdo positiva e significativa entre comprimento e diametro
de espiga em estudo de variabilidade genética, hereditariedade e avanco genético
para crescimento, rendimento e rendimento de caracteres relacionados em genétipos
de milho. Estes autores também estimaram coeficientes de correlacdo fenotipica e

genotipica.
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Entre as ferramentas que auxiliam a avaliacdo de eficiéncia da selecédo massal
e o comportamento dos individuos na populacdo, destacam-se a analise estatistica
descritiva e o coeficiente de correlacdo de Pearson. A primeira, diferentemente da
analise confirmatéria, foca somente em resumir, descrever ou apresentar os dados,
com posterior reunido destes em tabelas ou graficos, de forma a permitir a analise de
forma mais clara (COLLIS; HUSSEY, 2005; DIEHL et al.,, 2007). O segundo,
estabelece o grau de relacéo linear entre duas variaveis quantitativas, podendo variar de
-1 a1 (FIGUEIREDO; SILVA JUNIOR, 2009).

Por sua area fronteirica com paises andinos, o Acre detém alta variabilidade de
genotipos de milho, particularmente os cultivados por comunidades tradicionais e
indigenas. Poucas pesquisas tém sido realizadas com milho tradicional no Estado.
Todavia, estudos de selecdo devem ser realizados afim de melhorar caracteristicas
gue possam promover avangos na qualidade de grao e assim garantir retorno
financeiro aos pequenos e médios produtores rurais da regiao.

Neste contexto, 0s objetivos deste estudo foram realizar a selecdo massal em
uma populagéo constituida por quatro variedades crioulas de milho e estimar os

valores estatisticos descritivos e correlacdes de Pearson para os individuos da mesma.
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2 MATERIAL E METODOS

O experimento | foi realizado na area experimental da Universidade Federal do
Acre, localizada no municipio de Rio Branco, sob as coordenadas geograficas 67° 42’
18”7 O e 10° 01’ 30” S e elevagao de aproximadamente 136 metros. O clima do local
€ do tipo tropical, quente e chuvoso; Am, pela classificacdo de Koppen e Geiger, com
temperatura média de 25,5 °C e pluviosidade de 1806 mm anuais (CLIMATE-
DATA.ORG, 2021).

Na Figura 1 pode-se observar os dados mensais de precipitacao pluviométrica,
temperaturas méxima, meédia e minima e umidade relativa do ar, obtidos no site do
Instituto Nacional de Meteorologia - INMET (www.inmet.gov.br) para o periodo de

conducao do experimento, entre 19 de outubro de 2019 e 22 de fevereiro de 2020.

Figura 1- Dados climaticos mensais de precipitacdo, temperatura e umidade relativa do
ar entre outubro de 2019 e fevereiro de 2020. Rio Branco, UFAC, 2019.
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2.1 CARACTERIZACAO E MANEJO DO EXPERIMENTO

Foram utilizadas 4 variedades tradicionais/crioulas de milho, provenientes da
Terra Indigena Kaxinawé de Nova Olinda (TIKNO), localizada na regiéo do Alto Envira,
no municipio de Feij6, Acre, denominadas: V1 - tipo massa (Nawa Sheki), V2 e V3 -
tipo duro (Sheki Kui) e V4 - tipo duro. As sementes de milho crioulo adquiridas
possuem Cadastro no Sistema Nacional do Patriménio Genético e do Conhecimento

Tradicional Associado, sob o numero A6A46CC e registro CGEN n°. 201/2014.
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Os experimentos foram divididos em experimento | para selegdo massal e
experimento Il para selecdo entre e dentro. O experimento | foi realizado no periodo
entre outubro de 2019 e fevereiro de 2020. Foram separadas 580 sementes de cada
variedade e em seguida misturadas para compor a populagao, sendo plantadas um total
de 2320 sementes para a obtencdo minima de 1600 plantas. O ensaio foi composto
por 23 linhas de 20 metros de comprimento, com o espacamento de 1 m x 0,2 m, sendo

considerada uma éarea total de 460 m? (Figura 2).

Figura 2 - Representacdo esquematica do experimento I, com guatro variedades de milho
crioulo (V1, V2, V3 e V4) distribuidas aleatoriamente em 23 linhas de plantio,
formando uma populagéo heterogénea. Rio Branco, UFAC, 2019.
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No quadro 1 constam os resultados da analise quimica do solo, coletado na area

experimental da UFAC e processado no Laboratério de Solos da Embrapa Acre.

Quadro 1 - Resultados quimicos da andlise de solo da area experimental, com amostras
de solo coletadas na profundidade de 0 a 20 cm. Rio Branco, UFAC, 2019.

CTC
Ca Mg K H+Al P Prem.| SB \%
pH (H20) (PH7)
5,09 cmole.dm3 mg.dm=3| mg.L* | cmol..dm %
1,31 0,69 0,09 3,21 1,95 27,41 | 2,08 5,29 394

A recomendacéo para a adubacao de plantio foi realizada com base na anélise
de solo e produtividade esperada (2-4 t hat). Foram aplicados em plantio 133 kg/ha de
superfosfato triplo (45% de P20s), 67 kg/ha de cloreto de potassio (60% de K20) e 22
kg/ha de uréia (45% de N). Ajustado para a area experimental (460 m?), foram
aplicados 6,1 kg de superfosfato triplo, 3 kg de cloreto de potassio e 1 kg de uréia nas

linhas de plantio.
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A semeadura foi realizada manualmente no dia 19 de outubro de 2019, com
posteriores replantios nos dias 26 de outubro e 2 de novembro de 2019. Foram
colocadas uma semente por cova (em consequéncia do balanceamento entre as
variedades), a uma profundidade de 5 cm. Ao longo de todo o experimento realizaram-
se uma capina, entre e dentro das linhas de plantio, e uma adubacédo de cobertura
(1/3 do total aplicado no plantio), 30 DAS, durante o estadio V8 (oito folhas).

A colheita manual foi realizada na penultima semana de fevereiro. As espigas
colhidas foram colocadas em ambiente refrigerado para a secagem. Do total de 2320
plantas inicialmente previstas, 1715 chegaram ao fim do experimento plenamente
desenvolvidas, e destas, 520 produziram espigas.

2.2 CARACTERES AVALIADOS

Foram avaliadas todas as plantas que produziram espigas ao final do
experimento. Os caracteres avaliados foram:

Altura de planta (AP): medida com o auxilio de régua graduada (m), em todas
as plantas que produziram espigas, considerando a distancia do nivel do solo até a
ultima folha plenamente expandida;

Altura de insercao da espiga (IE): medida com o auxilio de régua graduada (m),
considerando a distancia entre o nivel do solo e o n6 de insercéo da primeira espiga;

Diametro de colmo (DC): medido no segundo entrené das plantas (10 cm acima
do nivel do solo), com o auxilio de paquimetro analégico (mm), em todas as plantas
gue produziram espigas;

Comprimento de espiga (CE): com o auxilio de régua graduada (cm), a medicéo
foi realizada da extremidade basal a extremidade apical das espigas sem a presenca
de palha;

Diametro de espiga (DE): medido no ter¢co médio de todas as espigas colhidas,
com o uso de paquimetro manual (mm);

Numero de fileiras (NF): foi contado o niumero de fileiras de graos de todas as
espigas colhidas, no caso do milho, em nameros sempre pares, como uma tabuada
de dois (CRUZ et al., 2011);

Numero de graos por fileira (NGF): foi contado o nimero de graos de uma fileira
representativa, para todas as espigas colhidas;

Massa de espiga (ME): medido a massa em g de todas as espigas colhidas,
sem a presenca de palha, e com o uso de balanca analdgica;
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Massa de gréos total (MGT): medida a massa de todos os graos, obtidos com
as espigas colhidas, em g, com o uso de balanc¢a analdgica.

2.3 METODOLOGIA ADOTADA PARA SELECAO MASSAL

Aplicou-se o método classico de selecdo massal, selecionando-se 106 individuos
(i=20,38%) para darem continuidade ao proximo ciclo (Apéndice A). As plantas foram
selecionadas de acordo com intervalos pré-definidos paratodas as variaveis estudadas,
definindo-se pontuac¢des que variaram de 0 a 9, para plantas com menos e com mais
caracteres dentro dos intervalos de selecéo, respectivamente. Foram selecionados 0s
individuos com pontuacdes iguais ou mais préoximas a 9, com i=20% (Quadro 2).

Quadro 2 - Variaveis, intervalos de selecédo e pontuacdes utilizados para a selecéo
massal de gendtipos superiores. Rio Branco, UFAC, 2020.

Variavel Intervalo de Selecéo Pontuacao
Altura de Planta (AP) 1,8-2,2m 1
Altura de Insercéo da Espiga (IE) 0,8-1,4m 1
Diametro de Colmo (DC) 15 -25 mm 1
Comprimento de Espiga (CE) 12-18cm 1
Diametro de Espiga (DE) 30 - 40 mm 1
Numero de Fileiras (NF) 12 -18 1
Numero de Gréaos por Fileira (NGF) =20 1
Massa de Espiga (ME) =2105¢g 1
Massa de Graos Total (MGT) =290¢g 1
Somatorio - 9

2.4 ANALISE ESTATISTICA

Para cada carater avaliado, procedeu-se a andlise estatistica descritiva para as
populacdes inicial e selecionada, com o auxilio do software Sisvar (FERREIRA, 2014).
A existéncia de tendéncia central (normalidade) dos dados originais foi conferida
por meio do teste SW (p<0,05) (SHAPIRO; WILK, 1965). As correlacdes de Pearson
para ambas as populacdes foram obtidas com o auxilio do software Genes (CRUZ,
2008) e classificadas de acordo com Cohen (1988). As significancias destas foram
conferidas pelo teste de Mantel (1965) baseado em 5000 simulacdes.

A variabilidade (ou disperséo) de cada carater foi avaliada pelo coeficiente de
variacao (CV) de Pearson de acordo com Fonseca e Martins (1996) como: a) baixa
(CV £15%), b) média (15% < CV < 30%), e c) alta (CV = 30%).
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3 RESULTADOS E DISCUSSAO

A variabilidade genética é resultado da quantidade de locos e alelos envolvidos
na expressao de um determinado carater, em uma populacdo da mesma espécie
(SOUSA, 2002). Verifica-se que as amplitudes entre os valores maximos e minimos
observados indicam a existéncia de alta variabilidade entre as plantas em estudo,
reforcada pela presenca de distribuicGes assimétricas, isto €, que ndo apresentam
normalidade, com tendéncias a esquerda ou a direita, dependendo da variavel
considerada (Tabela 1, Apéndices B ao J).

Ao comparar os valores de média e mediana para as variaveis ME e MGT
observa-se que a primeira € sempre maior (diferencas de 9,07 e 7,65 g respectivamente).
Isso ocorre porque a média é mais sensivel a valores extremos, 0s quais estdo a direita
da curva de distribuicdo de Gauss, conforme indica o sinal positivo do coeficiente de
assimetria (As). Essa assimetria deve-se provavelmente pela alta variagdo genotipica
entre os individuos da populacdo para os caracteres em questdo. As medidas
estatisticas anteriores associadas aos coeficientes de curtose (Ct) e W (significativos a

5%) sugerem que os dados ndo seguem distribuicdo normal.

Tabela 1 - Andlise estatistica descritiva correspondente aos valores de amplitude (A),
minimos (Mn), médios (Me), da mediana (Md), maximos (Mx), desvio padrao
populacional (o), coeficiente de variacdo de Pearson (CV, %), coeficiente de
assimetria (As), coeficiente de curtose (Ct) e teste de Shapiro-Wilk (SW) referentes
aos caracteres avaliados para a populacédo inicial de plantas. Rio Branco, UFAC,
2020.

Parametros Estatisticos
Mn Me Md Mx o CV (%) As Ct w

AP (m) 3,00 130 3,10 3,20 4,30 0,51 16,38 -0,31 2,81 0,988*
IE(m) 2,15 065 1,81 1,80 2,80 0,34 1998 -0,02 2,85 0,995"™
DC(mm) 19,00 9,00 1741 1750 28,00 3,31 19,02 -0,03 2,71 0,994*

Variavel

CE (cm) 25,20 7,00 15,65 1550 32,20 290 18,56 0,60 5,47 0,976*

DE(mm) 32,50 14,00 32,51 32,30 46,50 6,81 209 -0,17 2,30 0,983*
NF 14,00 6,00 12,16 12,00 20,00 2,80 2298 0,37 2,88 0,940*
NGF 43,00 3,00 2242 22,00 46,00 846 37,75 0,14 2,45 0,990*

ME (g) 19543 15,69 76,74 67,67 211,12 40,61 5292 0,77 291 0,938*

MGT (g) 17862 6,40 60,71 53,06 185,02 3504 57,71 0,73 2,94 0,948*

@ Teste de Shapiro-Wilk para distribuicio normal: (*) significativo em niveis de p < 0,05 e (™) néo
significativo. Quando significativo indica que a hipotese para distribuicdo normal é rejeitada. AP = Altura
de planta; IE = Altura de insercéo de espiga; DC = Diametro do colmo; CE = Comprimento de espiga; DE
= Didmetro de espiga; NF = Numero de fileiras; NGF = Numero de gréos por fileira; ME = Massa de
espiga; MGT = Massa de graos total.
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De acordo com Fonseca e Martins (1996) a variabilidade (disperséo) de um
carater em experimentos ndo delineados pode ser avaliada pelo coeficiente de variagdo
de Pearson (CV). Pela anélise descritiva dos caracteres estudados (Tabela 1), NGF,
ME e MGT foram as variaveis com coeficientes de variacdo mais elevados,
considerados muito altos (37,75%, 52,92% e 57,71% respectivamente). Por sua vez,
a AP, CE, DC e IE apresentaram média variabilidade, com coeficientes de variacao
médios (16,38%, 18,56%, 19,02% e 19,98%, respectivamente).

Com base no teste de Shapiro-Wilk (5%), a altura de insergéo da espiga (IE) foi a
Unica variavel que apresentou distribuicdo normal. Os demais caracteres ndo seguiram
distribuicdo normal dos dados, indicando alta variacao fenotipica entre os individuos que
compdem a populacdo em estudo, com a provavel presenca de outliers, comuns em
populacBes de plantas heterogéneas e sob forte influéncia dos fatores ambientais. E
importante ressaltar que a normalidade dos dados ndo € uma exigéncia na selecao
massal de plantas. A presenca de outliers é até desejavel para a identificacao e selecao
de individuos superiores para alguns componentes de producdo determinados, como se
verifica em ME e MGT.

Segundo Ibarra (2017) os coeficientes de assimetria e curtose estdo relacionados
a forma de distribuicdo dos dados. Segundo o autor, quando As = 0, a distribuicéo é
perfeitamente simétrica, quando positivo ou negativo, indica que a cauda de distribuicao
€ mais longa na direcdo dos valores maiores que a sua média. O coeficiente de
curtose por sua vez, compara uma dada distribuicdo de probabilidades a distribuigdo
normal, cujo valor teérico é 3. Quando Ct = 3, a distribuicdo apresenta tendéncia de
possuir valores extremos maiores que uma distribuicdo normal com a mesma média
e desvio padréo.

Para a populacéo de plantas estudada, os coeficientes de assimetria variaram de
-0,31 a 0,73, indicando variacdes sensiveis em relacdo a média. Os coeficientes de
curtose apresentaram variacoes de 2,30 a 5,47, indicando leve achatamento da curva
de distribuicdo dos dados em relacdo ao limite superior para distribuicdo normal. Estes
valores indicam variacdes individuais importantes entre as plantas que compdem a
populacdo, demonstrando a existéncia de ampla variabilidade genética e segregacao
para os diversos caracteres estudados.

Na Tabela 2 sdo apresentados os resultados obtidos a partir da analise

estatistica descritiva dos caracteres para a populacéo selecionada.
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Tabela 2 - Andlise estatistica descritiva correspondente aos valores de amplitude (A),
minimos (Mn), médios (Me), da mediana (Md), maximos (Mx), desvio padrédo
populacional (o), coeficiente de variacdo de Pearson (CV, %), coeficiente de
assimetria (As), coeficiente de curtose (Ct) e teste de Shapiro-Wilk (SW) referentes
aos caracteres avaliados para a populacdo de plantas selecionadas. Rio Branco,

UFAC, 2020.
Variével Parametros Estatisticos
Mn Me Md Mx o CV (%) As Ct W

AP (m) 2,15 2,00 3,31 3,35 4,15 045 1347 -0,60 3,24 0,965*
IE (m) 1,60 1,00 1,89 1,90 260 0,36 19,23 -0,19 2,32 0,978™
DC(mm) 1550 10,50 19,39 19,00 26,00 293 1511 -0,41 3,32 0,982™
CE(cm) 890 13,60 17,27 17,20 2250 191 11,05 044 2,87 0,979%
DE (mm) 32,50 14,00 39,76 40,00 46,50 4,20 1057 -2,38 14,96 0,838*
NF 12,00 8,00 14,17 14,00 20,00 2,72 19,20 0,36 2,37 0,919*
NGF 23,00 20,00 31,30 31,50 43,00 4,78 1527 -0,09 2,44 0,986™

ME (g) 110,45 100,67 139,82 135,23 211,12 23,51 16,81 0,82 3,28 0,944*
MGT (g) 94,88 90,14 114,94 109,96 185,02 19,63 17,33 1,08 3,81 0,907*

@ Teste de Shapiro-Wilk para distribuigdo normal: (*) significativo em niveis de p < 0,05 e (™) ndo
significativo. Quando significativo indica que a hipétese para distribuicdo normal € rejeitada. AP = Altura
de planta; IE = Altura de insercdo de espiga; DC = Diametro do colmo; CE = Comprimento de espiga; DE
= Diadmetro de espiga; NF = Numero de fileiras; NGF = Numero de gréos por fileira; ME = Massa de
espiga; MGT = Massa de graos total.

Observou-se de maneira geral reducao da variacédo para os diversos caracteres
analisados, exprimida por amplitude, desvio padréo, CV, coeficientes de assimetria e
de curtose e W. Os resultados comprovam que o método de selecdo massal atua
diminuindo as diferencas dentro de uma populacdo heterogénea de plantas,
uniformizando-a e permitindo a obtencdo de materiais homogéneos, ao longo de
multiplos ciclos de selecéo.

Os valores de CV para a populacao selecionada variaram de 10,57 a 19,23%.
Estes valores sdo considerados baixos e médios de acordo com a classificacdo de
Fonseca e Martins (1996). Mohallem et al. (2008) definem o CV como uma medida de
disperséo, representando o desvio-padrdo expresso como porcentagem da média. A
diminuicdo dos valores para esta medida é diretamente proporcional ao decréscimo
do desvio-padréao entre as populac¢des inicial e selecionada.

Com base no teste de Shapiro-Wilk (5%) IE, CE, DC e NGF apresentaram
distribuicdo normal (Apéndices C, D, F e H respectivamente), indicando menor
variabilidade para a populacéo selecionada, quando comparada a populacéo inicial,

assim como menor presenca de outliers e aumento da precisdo experimental.
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Para a populacdo selecionada, os coeficientes de assimetria variaram de -2,38 a
1,08 indicando variacéo consideravel em relacdo a média. Os coeficientes de curtose
variaram de 2,32 a 14,96, indicando forte achatamento da curva de distribuicdo dos
dados em relacdo ao limite superior para distribuicdo normal. Os valores dos
coeficientes de assimetria e curtose divergentes entre as populagbes inicial e
selecionada, podem ser explicados pela influéncia da selecdo na distribuicdo dos
dados para as diversas variaveis estudadas, através da selecdo de plantas com
valores quantitativos distantes entre si, resultando em maior dispersao dos dados.

Na Tabela 3 encontram-se as correlagdes entre os caracteres avaliados para
ambas as populacdes. Na populacéo inicial, as correlacdes acima de 0,500 foram
obtidas entre AP x DC (0,540), AP x IE (0,607), AP x CE (0,747), DE x NF (0,554), DE
x ME (0,750), DE x MGT (0,719), NF x MGT (0,502), NGF x ME (0,969), NGF x MGT
(0,986), ME x MGT (0,982). Para a populacdo selecionada, foram observadas
correlagdes com essa magnitude entre AP x IE (0,574), CE x NGF (0,540), NGF x
MGT (0,529) e ME x MGT (0,950).

Tabela 3-CorrelagGes de Pearson entre os caracteres para as populagdes inicial (PI)
e selecionada (PS). AP: altura de planta. IE: altura de insercéo da espiga. DC: diametro
do colmo. CE: comprimento de espiga. DE: didmetro de espiga. NF: nimero de
fileiras. NGF: numero de gréos por fileira. ME: massa de espiga. MGT: massa de
graos total. Rio Branco, UFAC, 2020.

Variavel r IE DC CE DE NF NGF ME MGT

AP PI 0,607*" 0,540"* 0,747 0,272* 0,027 0,086 0,264"" 0,219™
PS 0,574 0,423** -0,055™ -0,023" -0,455"" -0,066" 0,038™ -0,043"
E PI 0,380"* -0,028™ 0,216 0,024™ 0,051 0,156"" 0,134"
PS 0,233 -0,217* -0,093"™ -0,441" -0,014"™ -0,024" -0,053"
bC PI 0,202 0,338"" 0,155"" 0,216 0,384"" 0,339™
PS 0,038™ -0,002" -0,142" 0,065™ 0,112" 0,062™
CE PI 0,004™ -0,005™ 0,302"" 0,250*" 0,231
PS -0,144"™ 0,182" 0,540"" 0,400 0,405
DE PI 0,554 0,389 0,750"" 0,719""
PS 0,025™ -0,118™ 0,350 0,276"
NE PI 0,227** 0,494 0,502**
PS 0,021™ 0,235*" 0,324
PI 0,969"" 0,986""

NGF
PS 0,460"" 0,529*"
PI 0,982""

ME
PS 0,950™"

@ Teste de Mantel baseado em 5000 simulacgdes: (*) significativo a 5%, (**) significativo a 1% e (") ndo
significativo.
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De acordo com Figueiredo Filho e Silva Junior (2009) os coeficientes de
correlacao de Pearson sdo medidas de associacdo linear entre duas variaveis, que
podem estar associadas a partir da distribuicdo das frequéncias ou pelo compartilhamento
de variancia. Cohen (1988) classifica estes coeficientes em: a) pequenos (0,10 -
0,29), b) médios (0,30 - 0,49) e grandes (= 0,50).

A altura de planta apresentou correlagdes significativas e positivas com a
altura de insercdo da espiga e o diametro do colmo para ambas as populagdes,
indicando que estas variaveis de planta sdo dependentes entre si, e apresentam
potencial conjunto para ganhos de selecdo. As correlagdes desta variavel com NGF,
ME e MGT préximas a zero (-0,066, 0,038 e -0,043) para a populacédo selecionada,
demonstra a existéncia de fraca dependéncia estatistica linear entre estes caracteres
apos a selecdo. Souza et al. (2008) obtiveram coeficiente de correlacao entre altura de
planta e altura de insercao da espiga igual a 0,92 e significativo a 1%. Valor superior ao
deste estudo (0,60).

A altura de insercdo da espiga e o diametro de colmo apresentaram correlagfes
baixas e médias com a maioria dos caracteres estudados, com destaque para IE x NF
(-0,441). Segundo Cruz e Regazzi (1994) valores negativos como este indicam que
ambos os caracteres sao beneficiados ou prejudicados na mesma intensidade pelas
variacfes ambientais.

O diametro e o comprimento de espiga apresentaram correlagcdes médias com
as demais variaveis. Destacaram-se os valores para DE x ME (0,750) e DE x MGT
(0,719) para a populacéo inicial, considerados altos pela classificacdo de Cohen (1988).
Estes valores quando comparados aos das plantas selecionadas, sugerem ganhos
superiores para as variaveis de grao, em relacdo ao diametro do colmo apds a selecéo
massal.

Rai et al. (2021) estimaram coeficiente de correlacdo entre didmetro e
comprimento da espiga igual a 0,39 e significativo a 5%. Valor superior ao desta pesquisa
(Tabela 3). Correlagdes altas e positivas foram estimadas entre altura de planta e
comprimento de espiga também por Rai et al. (2021). O valor foi de 0,46 e significativo a
1%. Na presente pesquisa a estimativa foi de 0,75 significativo pelo teste de Mantel a 5%.

Cargnelutti Filho et al. (2010) determinando o tamanho de amostra para a
estimacao do coeficiente linear de Pearson entre caracteres em hibridos de milho,

obtiveram correlagdes lineares de 0,84, 0,83 e 0,42 entre peso de espiga e
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comprimento, didmetro, e niumero de fileiras por espiga, respectivamente, valores
relativamente proximos ao obtidos neste ensaio.

O numero de fileiras e o nimero de graos por fileira apresentaram correlacdes
médias com os demais caracteres. Os coeficientes de correlacdo para NGF x ME
(0,969) e NGF x MGT (0,986) destacaram-se para a populacao inicial de plantas, com
reducdo da correlacdo entre estes caracteres por ocasido da selecdo massal.

As massas de espiga e de grdo apresentaram correlacdes elevadas entre si
(T=0,982 e S=0,950). Estas duas variaveis estdo intimamente relacionadas, e sdo as
mais importantes visando ganhos em produtividade. Nardino et al. (2016) estimaram
os coeficientes de correlacdo em milho hibrido para didmetro e comprimento de espiga
(-0,28), numero de graos por fileira e numero de fileiras (-0,74) e massa de espiga e
numero de fileiras (-0,22), com significancia a 1%. Na presente pesquisa as estimativas
foram de 0,00, 0,23 e 0,49 para os coeficientes de correlacao citados, respectivamente.

Fontinele (2019) estudando variabilidade e estratégias de selecdo nas mesmas
variedades alvo deste estudo, obteve resultados semelhantes, com coeficientes de
correlacdo fenotipica de 0,999 e genética de 1,008, demonstrando serem estes
caracteres potencialmente promissores para a obtencao de bons ganhos de selecéo
com resposta correlacionada.

Entringer et al. (2014) estudando as relacfes diretas e indiretas entre os
componentes de rendimento de milho superdoce, estimou correlagbes positivas e
significativas (1% pelo teste t) entre comprimento de espiga e volume de espiga
(0,946), diametro de espiga e comprimento de grao (0,875) e entre comprimento de
espiga e peso médio de uma espiga (0,778). Os autores observaram também
correlacdo negativa e significativa (5%) entre comprimento de espiga e numero de

fileiras de gréaos (-0,651).
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4 CONCLUSOES

As populacdes total e selecionada de milho crioulo apresentam de alta a média
variacao genética para todos os caracteres estudados.

A selecdo massal mostrou-se eficiente em identificar individuos com caracteristicas
desejaveis para futuros ciclos de melhoramento de milho.

Os caracteres massa de graos total e massa de espiga apresentaram alto
potencial para ganhos de selecdo correlacionados, com impacto positivo na

produtividade de graos.
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RESUMO

O milho € um dos mais importantes cereais cultivados e consumidos no mundo. As
variedades crioulas de milho sdo excelentes fontes de variabilidade genética. Entre os
métodos de selecéo intrapopulacional que contribuem para aumentar a frequéncia de
alelos favoraveis em populacdes de milho crioulo, o de selecédo entre e dentro em
familias de meio-irmaos tem-se mostrado eficiente. Os objetivos deste estudo foram: 1)
realizar a selecéo individual entre e dentro em dez familias de meio-irméaos de milho
crioulo; 2) estimar os componentes de variancia, parametros genéticos, ganhos de
selecdo e produtividade das mesmas. O experimento foi realizado na area
experimental da Universidade Federal do Acre. Foram avaliadas 10 familias oriundas
de selecdo massal realizada em variedades crioulas de milho. O delineamento
experimental foi em blocos ao acaso, com duas repeticdes, totalizando 20 unidades
experimentais, avaliando-se 4 plantas de cada parcela. O espacamento utilizado foi
de 0,8 por 0,3 m. As variaveis avaliadas foram: diametro de colmo (DC), comprimento
de espiga (CE), diametro de espiga (DE), numero de fileiras (NF), nUumero de gréos
por fileira (NGF), massa de espiga (ME), massa de gréos total (MGT) e produtividade
(PROD). Foram realizadas analises individuais para as todas as caracteristicas
avaliadas, selecionadas para acréscimo das meédias originais com intensidade de
selecdo de 50% entre e 50% dentro, com o auxilio do software GENES. As familias
avaliadas apresentaram alta variabilidade genética para todos os caracteres
estudados. A selecdo massal estratificada permitiu ganhos de selecao superiores a
selecdo entre e dentro de familias. A intensidade de sele¢do de 50% entre e 50%
dentro de familias mostrou-se adequada. A sele¢do para os caracteres massa de
espiga e massa de grados total apresentaram maiores estimativas de ganhos
genéticos, 54,45 e 48,37% respectivamente. As familias 2, 3, 4, 6 e 10 sdo as mais

produtivas e promissoras para a selecdo dos caracteres estudados.

Palavras-chave: Milho crioulo. Familias de meio-irmaos. Variabilidade genética.
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ABSTRACT

Corn is one of the most important cereals grown and consumed in the world. Maize
landraces are excellent sources of genetic variability. Among the intrapopulation
selection methods that contribute to increase the frequency of favorable alleles in
creole maize populations, the selection between and within half-sib families has been
shown to be efficient. The objectives of this study were: 1) to carry out individual
selection among and within ten families of Creole corn half-sibs; 2) estimate the
variance components, genetic parameters, selection gains and productivity. The
experiment was carried out in the experimental area of the Federal University of Acre.
Ten families from mass selection carried out on landraces of maize were evaluated.
The experimental design was in randomized blocks, with two replications, totaling 20
experimental units, evaluating 4 plants from each plot. The spacing used was 0.8 by
0.3 m. The variables evaluated were: stem diameter (SD), ear length (EL), ear diameter
(ED), number of rows (NR), number of grains per row (NGR), ear mass (EM), mass of
total grain (MTG) and vyield (YD). Individual analyzes were carried out for all
characteristics evaluated, selected to add the original averages with a selection
intensity of 50% between and 50% within, with the aid of the GENES software. The
evaluated families showed high genetic variability for all characters studied. Stratified
mass selection allowed selection gains superior to selection between and within
families. The selection intensity of 50% between and 50% within families proved to be
adequate. Selection for the traits ear mass and total grain mass showed higher
estimates of genetic gains, 54.45 and 48.37%, respectively. Families 2, 3, 4, 6 and 10

are the most productive and promising for the selection of the studied characters.

Keywords: Creole corn. Half-sibling families. Genetic variability.
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1 INTRODUCAO

O milho (Zea mays L.) € um dos mais importantes cereais cultivados e
consumidos no mundo, em razdo do seu potencial produtivo, composi¢cao quimica,
valor nutricional e multiplicidade de aplicagcbes (OLIVEIRA et al., 2017).
Aproximadamente 60% do milho produzido no mundo é destinado a alimentacao
animal, sendo utilizado na forma de graos, farelos, silagem e ragdes (ABIMILHO,
2018).

A espécie Zea mays L. é caracterizada por ampla variabilidade genética,
confirmada por sua adaptagdo as grandes variacoes de latitude, altitude, temperatura,
estresses hidticos e abidticos e mesmo a pequenas varia¢cdes de ambiente em regides
localizadas (HALLAUER; CARENA; MIRANDA FILHO, 2010). No Brasil, o0 germoplasma
de milho também é caracterizado por uma ampla variabilidade, incluindo racas,
variedades locais e germoplasma exotico ou semiexotico introduzido de outros paises
(MENDES, 2018).

A partir da década de 1950, ocorreram uma série de transformacdes na
agricultura mundial, entre as quais as alteracdes genéticas foram, talvez, as que mais
afetaram a vida dos agricultores, que necessitam de grandes gquantidades de
fertilizantes, agroquimicos, maquinas e equipamentos para manté-las (MENEGUETTI
et al., 2002). Em funcdo disso, torna-se necessario implementar cada vez mais a
busca do germoplasma de milho disponivel no pais e entre as popula¢des de plantas
tradicionalmente utilizadas na agricultura com baixo emprego de elementos tecnoldgicos
modernos (SILVEIRA et al., 2015).

Neste sentido, as variedades crioulas de milho surgem como uma excelente
fonte de variabilidade genética. Uma vez cultivadas por comunidades, como povos
indigenas e agricultores familiares, sdo normalmente submetidas a selecado para
caracteristicas relacionadas a producdo em cada safra, proporcionando bom
desempenho nas condi¢bes em que sao cultivadas (TEIXEIRA et al., 2005).

Normalmente, o agricultor que cultiva milho crioulo utiliza pouco ou nenhum
agroquimico em sua lavoura, facilitando a manutencdo do equilibrio ambiental e
gerando um padrdo de sustentabilidade ecoldgica. Estes materiais resultam do
acumulo de conhecimentos construidos e reconstruidos coletivamente, que mesmo
diante da préatica hegemoénica do cultivo de transgénicos, estdo presentes em
inmeras experiéncias, que representam as condicdes de desenvolvimento sustentavel
(CAMPOS et al., 2018).



57

Entre os métodos de sele¢éo intrapopulacional que contribuem para aumentar
a frequéncia de alelos favoraveis em popula¢des de milho crioulo, o de selecao entre
e dentro em familias de meios-irméos tem se mostrado eficiente, pois permite a obtencéo
de progressos genéticos mais rapidos, pela possibilidade de realizacdo de mais de
um ciclo por ano (HALLAUER; MIRANDA FILHO, 1988; (HALLAUER; CARENA;
MIRANDA FILHO, 2010). A analise de dados do teste de progénie permite também
estimar a variancia genética aditiva na populacdo base e, em consequéncia,
verificar as chances de éxito na selecdo (CARVALHO; SOUZA, 2007).

Selecao entre e dentro em familias de meios-irmaos tem sido utilizado para
melhorar diversos caracteres em milho. Faluba et al. (2010) avaliaram o potencial
genético da populacédo de milho UFV 7 para o melhoramento em Minas Gerais, Souza
et al. (2009) avaliaram uma populacdo de milho crioulo resgatada em Barbacena, no
Sul e no Sudeste de Minas Gerais e no Norte do Rio de Janeiro. Heinz et al. (2012)
utilizaram selecéo de progénies de meios-irmaos de milho para eficiéncia no uso de
nitrogénio. Oliveira (2018) utilizou progénies de meios-irmaos para o potencial
genético de populacdes exodticas de milho para o melhoramento visando caracteres
agrondmicos e resisténcia a fitopatdégenos. Ribeiro et al. (2016) utilizaram familias de
meios-irmaos em sete ciclos de seleg&o recorrente em milho pipoca.

A estimativa de parametros genéticos € muito importante no melhoramento de
plantas. Esta permite identificar a natureza da acdo dos genes envolvidos no controle
dos caracteres quantitativos (FALUBA et al. 2010). Além disso, permite avaliar a
eficiéncia de diferentes estratégias de melhoramento pela obtencdo de ganhos
genéticos, assim como a manutencao da base genética adequada.

Desse modo, estimativas de parametros genéticos como variancia genética,
ganho de selecéo e correlacdo entre os caracteres dos componentes de producéo
possibilitam conhecer o potencial das populagdes para melhoramento. Souza et al.
(2009) predisse o0 ganho genético em uma populacéo crioula de milho branco. Souza
et al. (2008) estimaram a correlacéo de caracteres de uma populagéo crioula de milho
para sistema tradicional de cultivo. Ribeiro et al. (2016) observaram valores de
herdabilidade de 0 a 0,49, sendo o maior valor observado no ciclo 4. Rai et al. (2021)
estimaram o CVgy para altura de plantas, comprimento e diametro de espiga.

Neste contexto, os objetivos deste estudo foram: 1) realizar a selecédo individual
entre e dentro em dez familias de meio-irmaos de milho crioulo do Acre, oriundas de
plantas obtidas por selecdo massal no ciclo anterior; 2) estimar os componentes de
variancia, parametros genéticos, ganhos de selecdo e produtividade das dez familias
de meio-irméos de milho crioulo estudadas.
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2 MATERIAL E METODOS

O experimento Il foi realizado na area experimental da Universidade Federal do
Acre, localizada no municipio de Rio Branco, sob as coordenadas geograficas 67° 42°
18” O e 10° 01’ 30” S e elevagao de aproximadamente 136 metros. O clima do local
€ do tipo tropical, quente e chuvoso; Am, pela classificagcdo de Koppen e Geiger, com
temperatura média de 25,5 °C e pluviosidade de 1806 mm anuais (CLIMATE-
DATA.ORG, 2021).

Na figura 1 pode-se observar os dados mensais de precipitagdo pluviométrica,
temperaturas méxima, media e minima e umidade relativa do ar, obtidos no site do
Instituto Nacional de Meteorologia - INMET (www.inmet.gov.br) para o periodo de

conducao do experimento, entre 4 de dezembro de 2020 e 31 de marco de 2021.

Figura1l-Dados climéaticos mensais de precipitacédo, temperatura e umidade relativa do ar

durante o periodo de conducéo do experimento Il. Rio Branco, UFAC, 2020.
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2.1 CARACTERIZACAO E MANEJO DO EXPERIMENTO

O experimento foi realizado no periodo entre dezembro de 2020 e marco de
2021, durante a estacdo das chuvas, anormalmente distribuidas, em consequéncia do
fenbmeno La Nifia associado as mudancas climaticas. O delineamento utilizado foi em
blocos casualizados (DBC), com dez tratamentos e duas repetigdes (10 x 2). As parcelas
eram constituidas por trés linhas de plantio, com 5 metros de comprimento cada, e

espacamento de 0,8 m por 0,3 m, considerando como area (til 10 m?.
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Os tratamentos foram constituidos por dez familias de milho crioulo (Figura 2),
cujas sementes foram procedentes de plantas do experimento I, no qual aplicou-se i=
10% entre os 106 genadtipos obtidos por selecdo massal (Quadro 1). A quantidade de
sementes disponiveis para plantio constituiu elemento essencial para a escolha dos

genotipos a serem levados a campo.

Figura 2-Representacéo esquematica do experimento Il em blocos casualizados (DBC),

utilizando 10 familias de milho crioulo, com 2 blocos. Rio Branco, UFAC, 2020.
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Quadro 1 - Numero de familias de milho crioulo, e suas respectivas plantas originarias,

obtidas por selecao massal durante o experimento I. Rio Branco, UFAC, 2020.

Familia Planta originaria/Linha
1 P43/L19
P53/L18
P58/L12
P38/L18
P24/L19
P60/L20
P15/L21
P37/L14
P37/L13
P29/L23

|| N OO0 |~ |W|DN

[EEY
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A semeadura foi realizada manualmente com o auxilio de speks (cabo de
madeira com uma extremidade pontiaguda, ideal para perfurar o solo), com a
utilizacdo de duas sementes por cova, cultivadas a uma profundidade média de 5 cm.
Aos 15 dias apo6s o plantio, procedeu-se o desbaste, método indispensavel para diminuir

a competicao entre individuos por recursos, como agua, nutrientes e radiacao solar.



60

2.2 CARACTERES AVALIADOS

A colheita ocorreu na ultima semana de mar¢co de 2021. Foram avaliadas
todas as plantas que produziram espigas ao final do experimento. Os caracteres
avaliados foram:

Diametro de colmo (DC): medido no segundo entrené das plantas (10 cm acima
do nivel do solo), com o auxilio de paquimetro manual (mm), em todas as plantas que
produziram espigas;

Comprimento de espiga (CE): com o auxilio de régua graduada (cm), a medicéo
foi realizada da extremidade basal a extremidade apical das espigas sem a presenca
de palha;

Diametro de espiga (DE): medido no terco médio de todas as espigas colhidas,
com o uso de paquimetro manual (mm);

Numero de fileiras (NF): foi contado o niumero de fileiras de gréos de todas as
espigas colhidas, no caso do milho, em nameros sempre pares, como uma tabuada
de dois (CRUZ et al., 2011);

Numero de graos por fileira (NGF): foi contado o nimero de graos de uma fileira
representativa, para todas as espigas colhidas;

Massa de espiga (ME): medido a massa em g de todas as espigas colhidas,
sem a presenca de palha, e com o uso de balanca analdgica;

Massa de graos total (MGT): medida a massa de todos os gréaos, obtidos com
as espigas colhidas, em g, com o uso de balanca analégica.

Produtividade média (PROD): obtida a partir da pesagem de graos das espigas
da area util das parcelas. Através das médias de cada unidade experimental,
realizou-se a extrapolagdo deste componente para kg.ha?, e corre¢édo para 13% de
umidade, em metodologia semelhante a utilizada por Silveira (2014) e Batista et al.
(2018), resultando na seguinte férmula:

MG (10000) 13

EIXE
P(13%) = P

Em que:
P (13%) = produtividade média com umidade de graos a 13%;
MG = massa média de graos (kg);
El = espagamento entre linhas de plantio;
Ep = espagamento entre plantas;

U = umidade estimada em porcentagem.
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2.3 ANALISE DE VARIANCIA

A andlise de variancia foi executada segundo o seguinte modelo estatistico

para blocos ao acaso, proposto por Cruz et al. (2014):
Yik = 4+ Gi + Bj + Djj + Eijk

Em que:

Yik € o valor observado no k-ésimo individuo, avaliado no i-ésimo gen6tipo do
j-ésimo bloco;

U € a média geral do experimento;

Gi é o efeito fixo do i-ésimo genotipo;

B; é o efeito do j-ésimo bloco;

Djj é o efeito da parcela ij;

Eik € o efeito do individuo k, do i-ésimo genotipo no j-ésimo bloco.

Por esse modelo, o esquema da andlise de variancia, com seus quadrados

médios e suas respectivas esperancas é apresentado na Tabela 1.

Tabela 1 - Esquema da analise de variancia para experimentos em blocos ao acaso com

informacdes entre e dentro de parcelas. Rio Branco, UFAC, 2021.

FV GL QM E (QM)
Blocos r-1 QMB 02+n o2+ ngo?
Familias g-1 QMG o4+n o2+ ngoy
Entre parcelas (g-1) (r-1) QME 04+n o2
Dentro de parcelas rg (n-1) QMD o4

Em que: 04> = componente da variancia genética entre as médias de familias; o> = componente da
variancia ambiental, que mede as variagbes entre blocos; o4> = componente da variancia fenotipica
(ambiental e genética), que mede as variagdes entre plantas dentro de parcela; oe2 = componente de
variancia ambiental que mede a variagdo entre parcelas.

2.4 COMPONENTES DE VARIANCIA

Os componentes de variancia foram estimados a partir da andlise de variancia,

por meio das seguintes expressfes (CRUZ et al., 2014):

Al MB-QME
Variancia do bloco: (5% = %

A . - MG-QME
Variancia genética entre medias de parcelas: Gf] :%
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A . ME-QMD
Variancia ambiental entre parcelas: 62 - QME-QMD

Variancia genética dentro de familias ou entre plantas dentro das parcelas:

624 = QMD.
2.5 COEFICIENTES DE HERDABILIDADE

Foram estimados os coeficientes de herdabilidade em nivel de plantas individuais
dentro de familia e em nivel de média de familias, para uso nos esquemas de sele¢ao
utilizados (CRUZ et al., 2014):

Herdabilidade em nivel de familias (selecéo entre médias de familias):

2
2 __ 9
hentre - QMG/nb
Herdabilidade em nivel de plantas individuais (selecéo dentro de familias):
2
2 __5g
hdentro - QMD
Herdabilidade em nivel de plantas individuais no bloco:

1 .2

hZ _ (0)09
d = A2 A2 A2
O-g +Gd +Gg

Herdabilidade em nivel de plantas individuais no experimento:
1
(955

A2 A2 A2 A2
08 +Gd+0g+0b

p2 =

2.6 GANHOS POR SELECAO

Os ganhos por selecao foram estimados considerando 10 genotipos de familias
de meio-irmaos (FMI), com intensidade de selecdo = 50% entre e 50% dentro. Todos
os caracteres foram selecionados no sentido positivo, isto €, visando obter acréscimo

em suas meédias originais.

2.6.1 Selecéo individual entre e dentro

Foram estimados os ganhos de selecdo entre e dentro pelo método que leva

em consideragdo os diferenciais de sele¢éo, conforme Cruz et al. (2014).
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2.6.1.1 Ganho por selecao entre familias

O ganho por selecao entre familias foi estimado pela seguinte expressao:

00GS
GSe = h2, X DS e GSe(%) = ~ =
0

Em que:
GSe € 0 ganho de sele¢do entre familias;

hZ, é a herdabilidade em nivel de média de familias;
DS = X; - X,: diferencial de selec&o;

X - X,o: média original e média dos individuos selecionados.

2.6.1.2 Ganho por selecédo dentro de familias

O ganho por selecado dentro de familias foi estimado pela seguinte expressao:

GS
GSa = h X DSm & GSu(%) = —=—2

0
Em que:

GSd é o0 ganho de selegéo dentro de familias;

hZ é a herdabilidade em nivel de parcelas (entre plantas dentro de familias);

DSm: diferencial de sele¢cdo médio dentro das parcelas das familias selecionadas.

2.6.1.3 Ganho por selecao entre e dentro de familias
GSed= GSe + GSq

2.6.2 Ganho por selecdo massal estratificada entre familias

O ganho por selecdo massal estratificada entre familias foi estimado pela

seguinte expressao:

GS
GSre = h} X DS € GSe(%6) =~

0
Em que:
GSme € 0 ganho de sele¢do massal estratificada entre familias;
h2 é a herdabilidade em nivel de individuos no bloco;
DS = X, - X,: diferencial de selec3o;

Xs - X,: média original e média dos individuos selecionados.
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2.6.3 Ganho por selecdo massal estratificada dentro de familias

O ganho por selecdo massal estratificada dentro de familias foi estimado

pela seguinte expressao:

100GS
GSmd = hZX DSm € GSma(%) = i—md
0

Em que:
GSmd € 0 ganho de selecdo massal estratificada dentro de familias;
hZ é a herdabilidade em nivel de individuos no experimento;

DSm: diferencial de sele¢cédo médio dentro das parcelas das familias selecionadas.

2.6.4 Ganho por selecdo massal estratificada entre e dentro de familias
GSmed = GSme + GSmd

2.7 COEFICIENTES DE VARIACAO

Foram estimados os coeficientes de variagdo como propostos por Vencovsky e
Barriga (1992):

- A : 100,/QME
Coeficiente de variagao experimental (CV1): CVexp% = #
100 /3§m
Coeficiente de variacao genético entre familias (CV3): CVge% = —
100 /6§d

Coeficiente de variacdo genético dentro de familias (CVa4): CVgd% =

=)

10032,

~

Coeficiente de variacdo ambiental (CV2): CVe% =

Em que m é a média experimental geral.
Razao entre os coeficientes de variagdo genético e ambiental (Valor b):
Entre: CVge/CVe= CV3/CV2
Dentro: CVgd/CVe = CV4/CV2
Todas as analises estatisticas foram realizadas com o auxilio do software Genes
(CRUZ, 2008).
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3 RESULTADOS E DISCUSSAO
3.1 ANALISE DE VARIANCIA

Na Tabela 2 sdo apresentados os resultados da analise de variancia. Pode-se
observar resultados significativos pelo teste F a 1% de probabilidade para os sete
caracteres analisados nas familias estudadas. Resultados como este sédo desejaveis
no melhoramento de plantas, uma vez que indicam a existéncia de ampla variabilidade
genética entre ou dentro das familias, assim como largo potencial destas para futuros

ganhos genéticos através de selecao.

Tabela 2 - Resumo da andlise de variancia para os caracteres avaliados em familias

de variedades crioulas de milho. Rio Branco, UFAC, 2021.

QM

FV
DC CE DE NF NGF ME MGE

Blocos 224,45 249,218 1140,805 248,513 594,05 14413,35 8966,34
Familias 417,328** 4114,015* 14615,111* 4318,763** 9710,7** 106411,41* 71744,89**
Entre 520,863 648,407 2432,766 692,863 1535,7 15696,24 10067,067

Dentro  4700,125 5296,72 13814,148  4108,25 7119,5 87801,93  55232,24

Média 7,213 8,498 21,599 7,713 13,525 59,03 44,57

CV (%) 52,74 49,94 38,06 56,88 48,29 35,37 37,52

DC = Diametro do colmo; CE = Comprimento de espiga; DE = Didametro de espiga; NF = Nimero de
fileiras; NGF = Nimero de gréos por fileira; ME = Massa de espiga; MGT = Massa de graos total; FV =
Fonte de varia¢do; QM = Quadrado médio; ** significativo a 1% de significancia pelo teste F.

Efeitos significativos para estas variaveis foram encontrado também por
Fontinele (2019) e Cruz (2019). Este resultado é indicativo de que ha ao menos uma
familia e, ou individuos dentro das familias diferentes. Também é indicativo de
variabilidade genética, ou seja, que existem diferentes alelos de um mesmo gene variando
entre si em uma dada populacao ou familia.

Araujo (1992) define a variabilidade genética como o fator primordial para o
sucesso de um programa de melhoramento, sendo em milho, grande parte dos
esforcos concentrados em caracteres quantitativos. Estes resultados demonstram
possibilidade de estabelecimento de programas de melhoramento visando a selecéo

de gendtipos superiores ainda entre variedades crioulas de milho a nivel regional.
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O coeficiente de variacao experimental (CVe%) apresentou valores muito altos
(>30%) pela classificacdo de Pimentel Gomes e Garcia (2002), variando de 35,37% a
56,88%. Fontinele (2019) ao avaliar gendtipos de milho crioulo, também encontrou
valores de CVe% muito elevados para massa de espiga (ME) e massa de graos total
(MGT), com valores de 39,77 e 43,74% respectivamente.

Segundo Carpentieri-Pipolo et al. (2010) valores de CVe% desta magnitude
em milho crioulo indicam que o experimento ndo teve os fatores ambientais controlados
adequadamente, o que possivelmente pode ter influenciado a analise de variancia.
Ainda segundo os autores, estes resultados podem ser explicados por condigdes
ambientais adversas no local do experimento e a grande variabilidade genética dentro
dos materiais, 0 que € muito importante para a selecao.

Fatores abidticos contribuiram para o aumento das estimativas de CVe%. O ano
agricola 2020/2021 foi caracterizado por atrasos na estacdo chuvosa (levando ao
plantio fora de época) e ma distribuicdo pluviométrica, com veranicos pronunciados
durante o periodo de conducdo do experimento. A grande variabilidade genética entre
e dentro das familias de meio-irméos (FMI) também colaborou substancialmente para

os resultados observados.

3.2 ESTIMATIVA DE PARAMETROS GENETICOS

A estimacao de parametros genéticos visa a obtencao de informacdes referentes
ao tipo de acdo génica que controla cada carater, assim como as condi¢des para
avaliacéo de programas de melhoramento vegetal. Possibilitam a tomada de decisdes
relacionadas com a escolha do método mais apropriado, 0s caracteres que devem ser
selecionados em etapas iniciais e avancadas de um programa e o peso que deve ser
dado a cada caréter, separadamente ou em conjunto, com obtenc&o a partir da andlise
de variancia dos dados (BARROS, 2007; ROSSMANN, 2001; CRUZ et al., 2014).

3.2.1 Estimativas das variancias genética, fenotipica e ambiental

As estimativas dos componentes de variancia referentes as variaveis
estudadas sdo apresentadas na Tabela 3. O conhecimento destas estimativas,
podem gerar informacgBes importantes para a predicdo de ganhos e para possiveis

alteracdes na estrutura genética das populagdes ou familias.
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Tabela 3 - Estimativas das variancias em virtude do efeito do bloco (o), genética entre
médias das familias (age), genotipica dentro de familias (agzd), fenotipica
dentro de familias (o), ambiental entre as parcelas (62, e fenotipica total,
estimados para caracteres em estudo de familias de milho crioulo. Rio Branco,

UFAC, 2021.
Variavel
Parametro
DC CE DE NF NGF ME MGE
a,f 4,164 4,429 21,762 4,288 10,585 316,733 196,194
crge 44 931 48,133 169,199 50,360 113,542 1259,933 856,636

agd 134,795 144,40 507,598 151,079 340,625 3779,798 2569,909
ofq 78,335 88,279 230,236 68,471 118,658 1463,366 920,537
o0&, -5,115 -4,058 10,018 2,128 12,994 70,165 49,506

of 122,316 136,783 431,215 125,247 255,779 3110,197 2022,874

DC = Diametro do colmo; CE = Comprimento de espiga; DE = Diametro de espiga; NF = Nimero de
fileiras; NGF = Numero de gréos por fileira; ME = Massa de espiga; MGT = Massa de graos total.

As variancias genéticas dentro das familias (agd) foram superiores as obtidas
entre as familias (age) para todos os caracteres estudados. Este fato indica maior

eficiéncia para a selecao dentro, quando comparada a selecdo entre as familias. As

variabilidades genéticas dentro (agzd) mais pronunciadas foram observadas para o0s

caracteres massa de espiga (ME) e massa de grdos total (MGT), com 3779,8 e
2569,91 respectivamente, refletindo maior probabilidade de sucesso com a selecéo
para esses caracteres dentro das familias estudadas.

As variancias de bloco (g?) e ambiental (0Z%), apresentaram valores
relativamente baixos, quando comparadas com as demais, indicando menor
influéncia dos blocos e do ambiente quando comparado ao efeito do gendtipo na
determinacdo fenotipica para os caracteres estudados. As o2, negativas devem-se
ao método de estimacdao, pois assim consegue-se extrair individuos superiores.

Segundo Paterniani (1968) a variabilidade genética dentro das familias é um
fator importante, com as progénies de meio-irméaos apresentando alta variabilidade
de forma geral. Ainda segundo o autor, uma populacdo em inicio do processo
seletivo, como é o caso desta, tende a apresentar maiores valores de variancia
ambiental e CV,, e consequentemente, interagdo genotipo x ambiente, que uma vez
nao estimado, € incluido na variancia residual, contribuindo para aumentar o coeficiente

de variacdo experimental (CVe).
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Valores mais altos de variancia entre médias das familias, genotipica dentro
de familias sdo comumente encontrados em populacdes nos ciclos iniciais de

selecdo. Esta situacao facilita a selecdo nos primeiros anos.

3.2.2 Estimativas de herdabilidade

De forma geral, os coeficientes de herdabilidade em nivel de médias de
familias (h2,) apresentaram altas magnitudes, com valores superiores a 0,83 para
todas as variaveis estudadas (Tabela 4). Resultados como este sugerem alto
controle genético sobre a determinagdo fenotipica, indicando grande potencial de
sele¢do para todos os genotipos avaliados, com base nas médias de familias. Estes
valores sdo semelhantes aos obtidos por Fontinele (2019), que avaliando genétipos
de milho crioulo, obteve herdabilidades superiores a 0,70 para todos os caracteres

avaliados, exceto comprimento de espiga (0,60).

Tabela 4 - Estimativas dos coeficientes de herdabilidade em nivel de médias de
familias (h2,), de individuos dentro de familias (h3), dos individuos no
bloco (k) e no experimento (h2), estimado para variaveis em familias de
variedades crioulas de milho. Rio Branco, UFAC, 2021.

Coeficiente Variavel

herda%ﬁidade DC CE DE NF NGF ME MGE
h2, 0,86 0,84 0,83 0,84 0,84 0,85 0,86
h3 1,72 1,64 2,20 2,20 2,87 2,58 2,79
h? 1,46 1,41 1,65 1,67 1,85 1,80 1,88
hZ 1,41 1,38 1,57 1,61 1,78 1,62 1,69

DC = Diametro do colmo; CE = Comprimento de espiga; DE = Diametro de espiga; NF = NUmero de
fileiras; NGF = Numero de gréos por fileira; ME = Massa de espiga; MGT = Massa de graos total.

Soares et al. (2011), estimando os parametros genéticos em uma populacéo
de linhagens endogamicas recombinantes de milho tropical, obtiveram coeficiente de
herdabilidade médio igual a 0,80 para peso de espiga. Resultado préximo ao obtido
neste estudo para a variavel em questio (h3,=0,85).

Carvalho et al. (2003), em trabalho visando estimar os parametros genéticos
na variedade de milho BR 5028 S&o Francisco, estimaram coeficientes de herdabilidade
entre médias de progénies que variaram de 0,40 a 0,48 para peso de espiga em trés

ciclos de selecao subsequentes. Valores inferiores ao obtido na presente pesquisa.



69

Os coeficientes de herdabilidade de individuos dentro de familias (h3) se
apresentaram superiores a 1 para todos os caracteres estudados, com o maior valor
observado para massa de graos total (2,79). Estes resultados podem ser explicados
pela ampla variacdo genética observada dentro das familias, quando comparada a
observada entre familias. As estimativas de herdabilidade com base nos individuos no
bloco (hZ) e no experimento (h2) apresentaram valores bastante préximos, indicando que
0s blocos contribuiram em menor grau para a variancia fenotipica, permitindo maior
eficiéncia de selecdo entre e dentro das familias.

A estimativa da herdabilidade para producao de graos em milho varia de menos
de 0,1 (ou 10%), quando calculada com base em plantas individuais em apenas um
local, até maior que 0,8 (ou 80%), quando calculada com base em médias de
progénies autofecundadas em mais de uma localidade, atingindo valores intermediarios
guando se trata de meios-irmaos e irmaos germanos (HALLAUER, CARENA,
MIRANDA FILHO, 2010). Coeficientes de herdabilidade indicam diretamente a
guantidade proporcional herdavel da variabilidade total. As estimativas deste
parametro sdo muito Uteis, pois, serve como referéncia na escolha de métodos de
melhoramento adequados, assim como a intensidade de selegdo a ser utilizada no
melhoramento de dada espécie.

Segundo Borém e Miranda (2001) a herdabilidade ndo € um parametro fixo, com
ISS0, as estimativas em uma populacao variam de acordo com os caracteres avaliados,
a variabilidade presente, o tamanho da amostra estudada, o nivel de endogamia da
populacdo, a quantidade e variedade de ambientes considerados, a precisao
experimental e o delineamento utilizado. Além disso, tem funcéo primordial por predizer
o valor genotipico com base na informacéao fenotipica (FALCONER, 1987).

Por indicar a o nivel de correspondéncia existente entre o fen6tipo e o seu valor
genético, o coeficiente de herdabilidade é um parametro de grande importancia para
o melhoramento de plantas. Caracteristicas com elevados valores de herdabilidade
respondem mais facilmente a selecao, desta forma, a escolha do método de selecéo
mais adequado para uma populacdo depende invariavelmente das estimativas de
herdabilidade (PEREIRA, 2014).

3.2.3 Estimativas dos coeficientes de variacao

Na Tabela 5 s&o apresentados o0s coeficientes de variagcdo genético e
ambiental, além das relacdes CVge/CVe € CVgd/CVe para os caracteres estudados. O

coeficiente de variagdo genético € indispensavel para determinar a presenca de
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variabilidade genética em uma populagdo, expressando a magnitude da variacédo

genética em relacdo a média do carater (REZENDE, 1991).

Tabela 5-Estimativas dos coeficientes de variacdo genético entre familias (CVge),
genético dentro de familia (CVgd), ambiental (Cva), € da relacdo entre os
coeficientes de variacdo genéticos entre familias e ambiental (CVge/Cva) €
dentro de familia e ambiental (CV4d/Cva), para familias de variedades
crioulas de milho. Rio Branco, UFAC, 2021.

Variavel
Parametro
DC CE DE NF NGF ME MGE
CVge 92,94 81,65 60,22 92,01 78,78 60,13 65,67
CVyd 160,97 141,41 104,31 159,37 136,46 104,15 113,74
CVa 0 0 14,65 18,92 26,65 14,19 15,79
CVge/CVa 0 0 411 4,86 2,96 4,24 4,16
CVgd/CVa 0 0 7,12 8,43 5,12 7,34 7,20

DC = Diametro do colmo; CE = Comprimento de espiga; DE = Diametro de espiga; NF = Nimero de
fileiras; NGF = Numero de grdos por fileira; ME = Massa de espiga; MGT = Massa de gréos total.

A relacdo CVy4/CVe, proposta por Vencovsky em 1978 (VENCOVSKY;
BARRIGA, 1992), da a proporcéo da variancia genética em relacédo ao erro residual,
nao havendo influéncia da média populacional. As estimativas deste indice foram em
geral altas, indicando suficiente variabilidade genética para os caracteres agronémicos
avaliados. Com excec¢dao das variaveis didmetro de colmo e comprimento de espiga, todos
0s caracteres apresentaram valores superiores a 1 para a relacdo CVy/CVe, indicando
superioridade da variancia genética em relacdo a variancia ambiental, assim como a
existéncia de condicdes favoraveis para a selecdo (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992).

O CVyd foi superior ao CVge para todos os caracteres estudados, confirmando
gue a chance de obtencdo de maiores ganhos por selecdo é potencialmente maior a
partir dos individuos dentro das familias. Para todas as variaveis os valores de CVgd e
CVge mostraram-se superiores a 7%, limite minimo para ser considerado alto, de
acordo Sebbenn et al. (1998), indicando a existéncia de vasta variabilidade genética,
entre e dentro das familias de milho crioulo estudadas.

Os maiores valores de CVgyd foram para DC (160,97 e 92,94), NF (159,37 e
92,01), CE (141,41 e 81,65) e NGF (136,46 e 78,78 respectivamente). Os menores
valores de CVgd foram observados para ME (104,15 e 60,13), DE (104,31 e 60,22) e
MGE (113,74 e 65,57 respectivamente).
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E importante ressaltar que mesmo apresentando valores de CVge inferiores as
primeiras variaveis citadas, estes resultados para as variaveis do segundo grupo ainda
séo considerados muito altos (= 7%) pela classificacdo de Sebben et al. (1998), o que
indica alto potencial de sele¢céo para estes caracteres, com a inclusao destes genotipos
em futuros ciclos de selecéo.

Gama et al. (1999), utilizando progénies de meio-irmé&os interpopulacionais,
estimaram os parametros genéticos e o grau de desempenho das progénies endogamicas
Sz oriundas de dois sintéticos de milho de ciclo precoce. Os autores obtiveram valores
de CVq para o peso de espigas despalhadas que variaram de 5,84 a 9,63 para os
cruzamentos Sin 53 (S2) x Sin 61 e de 8,93 a 10,34 para Sin 61 (S2) x Sin 53. Estes
valores de CVy4 foram inferiores aos obtidos no presente estudo para a mesma
variavel.

No melhoramento de plantas, € muito comum utilizar para comparar a
variabilidade entre populacfes as estimativas das variancias genéticas aditivas.
Entretanto, as diferencas observadas entre populacdes com diferentes ciclos, entre
densidades de plantio e entre os diferentes ambientes de avaliacéo, além de outros,
podem ser altas ou baixas e interferir nas conclusdes (KINKOSKI, 2017). A utilizacado
darelacdo CVy/CVe, que resulta na propor¢cao da variancia genética em relacdo ao erro
residual, torna-se mais apropriada, uma vez que ndo ha influéncia da média
populacional nos resultados obtidos (KINKOSKI, 2017).

Com excecao do diametro do colmo e comprimento de espiga, as variaveis
estudadas apresentaram valores de CVy/CVe superiores a 1. Segundo Cruz, Regazzi
e Carneiro (2004) quando a estimativa desta relagdo for =2 1 € um indicativo de
precisao experimental na coleta dos dados, bem como de situagéo bastante favoravel
para a selecao artificial. Fato que favorece a selecado fenotipica dos caracteres, uma
vez que a variacao genética é a maior responsavel pelas diferencas entre e dentro das
familias (CRUZ et al., 2014; YOKOMIZO; FARIAS NETO, 2003). Progénies de meios-
irmaos com maior destague nestas variaveis podem ser selecionadas, sendo
provavelmente vantajosos no processo de selecdo do programa de melhoramento

genético.
3.3 GANHOS POR SELECAO

As Tabelas 6 e 7 apresentam os ganhos por selecdo entre, dentro e entre e
dentro das familias, calculados a partir dos diferenciais de selecao, aplicando-se

intensidade de selecao de 50% entre e 50% dentro das familias avaliadas.
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Tabela 6-Ganhos por selegéo entre (GSe), dentro (GSd) e entre e dentro (GSed)
estimados pelos métodos de selecdo entre e dentro (ED) e massal
estratificada (ME) em caracteres de familias de variedades crioulas de
milho. Rio Branco, UFAC, 2021.

, Variavel
Método
GS DC (mm) CE (cm) DE (mm) NF NGF ME (g) MGT (g)
Gse 0,56 0,78 1,51 0,53 289 13,19 1238
Selecéo
o GSq 2,31 1,23 5,79 3.75 789 4126 3599
GSed 2,87 2,01 7.3 428 10,78 5445 4837
GSe 0,53 0,78 1,51 0,53 289 13,19 1237
Selecdo  GSq 4,67 2.69 9,65 463 1356 73,36 58,20
ME GSed 5,2 347 11,16 5,16 16,45 8655 70,57

DC = Diametro do colmo; CE = Comprimento de espiga; DE = Diametro de espiga; NF = Numero de
fileiras; NGF = Numero de graos por fileira; ME = Massa de espiga; MGT = Massa de graos total; GS =
Ganho de selecéo.

Os GSq foram superiores aos Gse para todos os caracteres avaliados, em
ambos os métodos de selecdo (individual entre e dentro e massal estratificada). Os
ganhos por selegcdo massal estratificada mostraram-se superiores aos observados
para a selecdo individual entre e dentro em todos os caracteres estudados, indicando
maior eficiéncia da primeira em explorar a variabilidade genética presente nos

genadtipos em estudo.

Tabela 7 - Ganhos por selegcédo entre (GSe), dentro (GSd) e entre e dentro (GSead)
em percentagem (%), estimados pelos métodos de selegcdo entre e dentro
(ED) e massal estratificada (ME) em caracteres de familias de variedades
crioulas de milho. Rio Branco, UFAC, 2021.

Variavel
Método
GS DC CE DE NF NGF ME MGE
Gse (%) 3,86 504 446 3,64 12,79 1525 18,7
SeIL_egaO GSa(%) 16,11 7,48 16,19 2487 30,30 40,47 44,66
Gses (%) 19,97 12,52 20,65 2851 43,09 5572 63,36
GS.(%) 3,86 504 446 3,64 12,79 1525 18,69
Selljéao GSe(%) 32,53 16,33 27,00 30,72 52,07 71,96 72,22

GSed (%) 36,39 21,37 31,46 34,36 64,86 87,21 90,91
DC = Diametro do colmo; CE = Comprimento de espiga; DE = Diametro de espiga; NF = Namero de
fileiras; NGF = Numero de graos por fileira; ME = Massa de espiga; MGT = Massa de gréos total; GS =
Ganho de selec¢éo.

Resultados como estes podem ser explicados pelos valores de herdabilidade

utilizados nos calculos de ganho por selecdo (GS). Para a sele¢éo individual entre e
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dentro faz-se uso das herdabilidades a nivel de médias de familias (h2) e de
individuos dentro de familias (h3). Na sele¢cdo massal estratificada utilizam-se as
herdabilidades individuais no bloco (hZ) e no experimento (h2), permitindo desta
forma explorar a variabilidade genética existente dentro das familias com maior
eficiéncia e intensidade, uma vez que cada estrato neste método representa uma
unidade seletiva individual, com consequente reducdo do efeito ambiental na
determinacao do fenétipo (ABREU, 2010).

Os maiores ganhos por sele¢cdo massal estratificada e individual entre e dentro
foram observados para massa de gréos total (90,91 e 63,36% respectivamente),
massa de espiga (87,21 e 55,72%) e numero de gréos por fileira (64,86 e 43,09%). Os
menores ganhos para ambos os métodos por sua vez foram observados para
comprimento de espiga (21,37 e 12,52%), diametro de espiga (31,46 e 20,65%) e
diametro de colmo (36,39 e 19,97%).

Fontinele (2019), estudando a variabilidade genética existente em variedades
crioulas de milho, observou resultados semelhantes, com leve predominancia dos
ganhos de selecéo dentro das parcelas, quando comparados aos ganhos entre parcelas.
A autora obteve ganhos significativos para massa de espiga (109,01%) e massa total
de gréos (96,17%), assim como ganhos regulares para diametro de colmo (14,77%),
diametro de espiga (34,44%) e comprimento de espiga (14,30%), indicando ser a
selecdo dentro das parcelas mais favoravel para o melhoramento de milho crioulo,
guando comparada a selecao entre as parcelas experimentais.

Silva (2018), em trabalho visando estimar parametros genéticos e fenotipicos
em duas populacdes de milho durante o terceiro ciclo de selecéo recorrente, obteve
ganhos de selecao consideraveis para peso de espiga (43,90% para a populacdo | e
81,37% para a Il) e peso de graos (45,56 e 18,47%), e ganhos menores para comprimento
de espiga (8,41 e 9,54%), diametro de espiga (5,63 e 9,45%), numero de fileiras (1,66
e 7,36%) e numero de graos por fileira (4,55 e 6,36%). Resultados como este indicam
maior potencial de selecdo para as varidveis ME e MGT em ciclos iniciais de selecéo,
com relacdo proporcional aos valores de herdabilidade observados.

Carvalho et al. (2000), trabalhando com cinco ciclos de selecédo do cultivar de
milho BRS 5033-Asa Branca, obtiveram ganhos que variaram de 0,6 a 27,9% entre e
0,8 26,6% dentro de progénies, para a variavel peso de espiga. Valores inferiores aos

deste estudo. Guimaraes et al. (2019) estimaram ganhos de 9,62, 3,93 e 9,79% para
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namero de fileiras, nimero de graos por fileira e peso de espiga, respectivamente. No
presente estudo as estimativas de ganhos foram de 28,51, 43,09 e 55,72% para a
selecdo entre e dentro de familias dos mesmos caracteres.

Heinz et al. (2012) realizaram trabalho objetivando estimar os ganhos genéticos
na selecéo de progénies de meio-irméos de milho para eficiéncia no uso de nitrogénio.
Os autores obtiveram ganhos por selecao de 0,74, 1,17 e 0,93% em condicbes de
baixo N no solo para tamanho, diametro e peso de espiga, respectivamente. Para
condi¢cbes de N elevado, estimaram ganhos de 0,34, 2,42 e 6,88% para 0S mesmos
caracteres. Resultados inferiores os obtidos nesta pesquisa.

Observam-se na Tabela 8 as familias selecionadas para cada carater, aplicando-
se i=50%. O gendtipo 10 evidenciou-se, uma vez que foi selecionado para todos os
caracteres em ambos os métodos de selecao (entre e dentro e massal estratificada).
As familias 2, 3 e 6 destacaram-se para 6 das 7 varidveis estudadas, indicando amplo
potencial destes materiais para continuidade em futuros ciclos de selecdo. A familia 4

foi selecionada para 5 dos 7 caracteres em estudo.

Tabela 8 - Familias de milho crioulo selecionadas pelos métodos de selecdo entre
e dentro (ED) e massal estratificada (ME), com intensidade de selecéo (i)
= 50%. Rio Branco, UFAC, 2021.

Familias selecionadas

Método
DC CE DE NF NGF ME MGE
1 2 2 2 3 2 2
Selecao 2 3 3 4 4 3 3
ED e ME 3 5 4 6 6 4 4
5 6 6 8 8 6 6
10 10 10 10 10 10 10

DC = Diametro do colmo; CE = Comprimento de espiga; DE = Diametro de espiga; NF = Numero de
fileiras; NGF = Namero de graos por fileira; ME = Massa de espiga; MGT = Massa de gréos total; GS =
Ganho de selec¢éo.

Os individuos selecionados dentro das familias podem ser observados no
Quadro 2. Em conjunto com os resultados obtidos para a selecao entre familias, as
familias 2, 3, 4, 6 e 10 mostraram-se superiores também para a selecdo individual
dentro de familias. Estes resultados indicam amplo potencial de selecédo para estes
materiais, com boas possibilidades de obter novas familias a partir dos individuos
selecionados durante este ciclo de selecéo, evidenciando a necessidade de realizacéo
de novos experimentos com repeticao, visando a obtencdo das melhores cultivares,

em ciclos avangados de melhoramento.
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Quadro 2 - Individuos selecionados por familia para selecdo individual entre e
dentro (ED) com a intensidade de 50% entre e 50% dentro para
caracteres avaliados em progénies de variedades crioulas de milho. Rio
Branco, UFAC, 2021.

. Bloco 1 Bloco 2
Familia/Planta
1 2 3 4 1 2 3 4
1 DC - - - DC DC
DC CE DC CE
2 DE NF DfAEE CE NF MGT D,&G'VT'E DE NF Cf\‘EE
ME MGT ME MGT
DC CE DC CE DC CE
3 DE NGF - - - DE ME - DE ME
ME MGT MGT MGT
DE NF
NGF ME DE NF DE NF
4 DE NF NGF ME MGT - ME MGT MGT VIE
MGT
5 DC CE DC CE - - DC CE
CE DE CE DE
6 NFNGF | NFNGF - - MCEEN?(ET MDEENII\ICIBZT CE NF
ME MGT | ME MGT
7 -
8 NF NGF NGF NF - NF - NF
9 -
DC CE
CE NGF DC CE DC DE DE NF
10 ME MGT DE NF ME MGT | NF NGF pe CE MDEEI\;I\I(;:T ME MGT

DC = Diametro do colmo; CE = Comprimento de espiga; DE = Diametro de espiga; NF = Nimero de
fileiras; NGF = Numero de grdos por fileira; ME = Massa de espiga; MGT = Massa de graos total.

De acordo com Borém e Miranda (2005), a selecédo € mais eficiente quando
baseada na avaliacao de algum tipo de progénie (familia), permitindo que o melhorista
faca as avaliagbes em testes com repeticbes conduzidas em diferentes ambientes.
Ainda segundo o autor, a selecdo baseada no comportamento das familias € mais
eficiente do que a realizada apenas com base no fenétipo dos individuos (principio de
Vilmorin, século XIX). A correlagcdo observada entre a selecdo de familias e de
individuos dentro destas esta diretamente relacionada aos elevados valores genotipicos
observados entre e dentro de familias para todos os caracteres estudados.

Utilizar informacdes dentro da unidade experimental e selecdo de gendtipos
superiores com base em um complexo de variaveis, amplia a possibilidade de uma
selecdo mais promissora (KINKOSKI, 2017). Dessa forma, a selecdo de gendtipos
mais promissores aos cultivos comerciais, baseando-se em vérias caracteristicas ao
mesmo tempo oferece uma maior chance de sucesso para 0 programa de
melhoramento (RODRIGUES et al., 2011).

3.4 PRODUTIVIDADE

As produtividades médias para as familias de milho crioulo estudadas podem
ser observadas na Figura 3. O teste de Skott-Knott a 5% de probabilidade permitiu a
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obtencédo de dois grandes grupos de médias: grupo A: F3, F4, F10, F2 e F6 e grupo
B: F8, F5, F1, F9 e F7. Para o grupo A, as médias de produtividade variaram de 3096
kg.hal(F3) a 2231 kg.ha* (F6). Para o grupo B, observou-se variacdo de 1864 kg.ha'
(F8) a 760 kg.ha! (F7). Estes resultados, em conjunto com os anteriores, indicam que
as familias 2, 3, 4, 6 e 10 sdo as mais produtivas e promissoras para a selecéo dos
caracteres estudados.

Figura 3 - Médias de produtividade (PROD) para 10 familias de milho crioulo. Rio
Branco, UFAC, 2021.
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Familias com médias nao ligadas por mesma letra diferem pelo teste de Scott & Knott em nivel de 5% de

probabilidade de erro.

Comparados aos dados divulgados pela Companhia Nacional de Abastecimento
(CONAB, 2020), estes resultados sdo inferiores a média nacional para a safra 2019/
2020, 5466 kg.ha?, porém equivalentes a média estadual, 2417 kg.ha. De acordo
com Paterniani et al. (2000) resultados como este sado esperados, uma vez que as
populacdes crioulas ndo melhoradas apresentam produtividade inferior quando
comparadas as cultivares comerciais, porém, devido a sua variabilidade genética,
estes materiais possuem amplo potencial para ganhos em ciclos de melhoramento
subsequentes.

Carpentieri-Pipolo et al. (2010), avaliando 15 variedades de milho crioulo e

duas testemunhas, em sistemas de baixo nivel tecnoldgico, observaram resultados de
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produtividade semelhantes, com a obtencdo de dois grandes grupos de meédias
através do teste de Skott-Knott a 5% de significaAncia. O primeiro compreendendo
8 gendtipos de milho, com produtividades variando de 3816 kg.ha! (para a testemunha
IPR 114) a 2759 kg.ha! (P-10), e o segundo abrangendo 9 genétipos, e produtividades
variando de 2662 kg.ha* (testemunha BR 106) a 1395 kg.ha* (P-18).

Resultados semelhantes foram também observados por Fontinele (2019), que
estudando quatro variedades crioulas de milho em Rio Branco, Acre, obteve
produtividades que variaram de 2688 kg.ha (para a variedade V4) a 1098 kg.ha! (V2).
Resultados como estes indicam que a produtividade média em ciclos iniciais de selecao
para variedades crioulas de milho tende a variar de baixa a média, explicitando a
necessidade de realizacdo de novos experimentos com repeticdo, visando a
obtencao de cultivares produtivas em ciclos avancados de selecao.

Bianchetto et al. (2017) obteve produtividades superiores as observadas neste
trabalho para as variedades crioulas de milho Roxo e Bico de Ouro (6,2 e 5,9 t.ha'
respectivamente), que se mostraram estatisticamente similares ao hibrido Agroeste AS
1551 (7,2 t ha!) especialmente com baixa fertilizagdo do solo. De acordo com os autores,
as variedades crioulas mostram-se como excelentes alternativas de renda e producgéo
de alimento para os agricultores familiares.

Araujo e Nass (2002) estudando 25 amostras representativas de populacdes
crioulas de milho, obtiveram produtividades médias que variaram de 7945 a 2136
kg.hal. Os autores observaram desempenho 50% inferior das populacdes crioulas
guando comparadas a testemunha (hibrido AG122). Ainda segundo os autores, a
principal justificativa para o investimento no melhoramento de populagdes crioulas
seria a presenca de genes especificos de interesse, especialmente com relacéo aos
estresses biodticos e abidticos, muito importantes para a cultura do milho.

Utilizar estimativas de herdabilidade em conjunto com o ganho sao Uteis para
prever o ganho com selecdo do que unicamente as estimativas de herdabilidade.
Conforme Resende (2002) o ganho genético mede o aprimoramento da geracéo que
esta sendo selecionada em relacao a anterior. Estimar o ganho genético ou progresso
com a selecdo, ajuda a estimar a eficiéncia dos métodos de sele¢cdo empregados no
desenvolvimento de novas cultivares (KINKOSKI, 2017). O uso destes parametros €
um dos mais importantes da genética quantitativa aplicada no fitomelhoramento, pois
auxilia a prever o possivel sucesso alcancado com a selecéo artificial (VENCOVSKY;
BARRIGA, 1992; RANGEL et. al., 2000).



78

4 CONCLUSOES

As familias de milho crioulo avaliadas apresentam variabilidade genética para
todos os caracteres estudados.

As herdabilidades com base nas médias de familias evidenciam alto controle
genético e condi¢bes favoraveis e promissores a selec¢éo.

Os caracteres numero de graos por fileira, massa de espiga e massa de graos
total apresentam altos valores de ganho, mostrando-se favoraveis a selecao.

A intensidade de selecdo de 50% entre e 50% dentro de familias mostrou-se
adequada, uma vez que apresentou ganhos de selecdo expressivos e boa quantidade
de individuos selecionados.

A selecdo massal estratificada (SME) proporcionou maiores ganhos de selecéo
guando comparada a selecao individual entre e dentro de familias (ED).

Faz-se necessaria a realizacdo de novos experimentos com repeticdo, visando

a obtencao de cultivares produtivas, em ciclos avancados de selecéo.
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Apéndice A - Plantas obtidas por selecdo massal no experimento I, aplicando-se i = 20%. Rio Branco, UFAC, 2021.

Planta DC (mm) IE (m) AP (m) CE (cm) DE (mm) NF NGF ME (g) MGT (g)
L1P3 22 1,7 3,3 20,7 39 18 33 184,95 161,25
L1P5 17,2 1,9 3,5 17 42 14 31 155,05 126,3

L1P20 21 2,2 3,6 16,2 31,5 16 32 172,66 133,6

L1P21 19 1,8 3,3 16 39 12 36 210,92 185,02
L2P3 21,8 1,8 3,4 17,3 43,3 12 27 154,26 114,01
L2P7 20 2,2 3,6 17,5 40,5 12 30 137,87 99,15

L2P26 21,3 2,2 3,9 16 43,8 12 29 133,42 106,19

L3P11 18 2,05 3,3 17,2 43,2 12 33 155,19 132,61

L3P25 18,6 1,7 3,3 19 40,8 12 30 135,85 100,62

L3P42 18,5 2 3,4 17,2 40,5 14 40 173,43 1415
L4P4 24 2,15 3,6 15,5 41,3 10 36 136,39 110,59

L4P20 17 2,05 3,8 20,4 40,7 12 39 168,12 144,38

L4P28 20 2,25 2,75 17,3 46,3 18 30 176,35 147,62

L4P31 25 2,3 3,9 18,1 40,7 10 35 134,57 103,79

L4P39 18,5 1,75 2,7 16,6 36,5 10 24 119,01 100,14

L4P41 19 2,6 4 13,7 40,9 12 30 120,36 101,39

L4P55 24 2,2 4 19,2 36,2 12 35 146,69 121,75

L5P40 14 14 2,7 17 38 12 38 139,6 111,15

L5P46 15 1,9 3,6 19 40 12 35 184,57 131,47

L5P54 15 1 2 19 40 18 33 156,17 125,71

L6P12 23,5 1,8 3,6 15,2 45 14 30 145,93 107,89

L6P21 10,5 1,45 2,6 16,3 43,2 18 28 134,25 118,47

L6P25 18,5 2,2 3,8 20 42,8 14 26 148,81 109,03

L6P43 22 1,7 3 15,5 46,5 14 33 148,12 122,18

L6P53 19 1,6 2,7 15,5 39,9 12 27 117,93 92,71
L7P2 13 2,3 2,4 19 43,3 16 41 180,68 157

L7P25 23 2,4 4 17,5 36,7 14 29 137,92 115,76

L7P35 11,8 1,8 2,15 15,1 41,3 12 30 114,71 94,12

L8P12 22 2,2 3,6 18,4 44,8 14 35 184,62 152,2
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Planta DC (mm) IE (m) AP (m) CE (cm) DE (mm) NF NGF ME (g) MGT (g)
L8P19 17,5 2,2 3,2 14,5 42,7 10 27 117,36 90,9
L8P22 18 1,35 3 17,7 41,6 18 32 155,79 126,53
L8P31 20 2,6 4,15 17 38,2 12 26 131,58 106,25
L9P26 19 1,8 3,1 19,7 38,5 14 35 159,85 131,75
L9P31 13,5 1,2 3,6 17,7 41,2 14 24 122,02 91,58
L9P52 22 2,6 2,8 17,2 37,7 18 29 116,04 100,14
L10P5 15 1,75 3,05 22 29,3 10 43 100,67 95,36
L10P6 19 2,2 3.4 16,7 36,5 14 32 134,23 116,74
L10P10 21 1,85 3,6 17,7 42,9 14 24 124,89 97,19
L10P11 18,5 2 3,6 14,5 43,2 14 29 146,97 121,98
L10P32 21 2,4 4 18 38,5 8 32 134,84 97,82
L10P35 23 1,4 3 17,5 44,2 14 26 161,44 123,07
L10P45 17 2,05 3,4 16,2 39,1 12 33 131,47 105,03
L10P46 215 1,3 2,7 17,2 36,8 12 33 117,49 90,21
L10P47 17,5 1,7 3,3 20 40,5 16 33 150,41 122,24
L10P58 22 2,4 4 17,5 43,2 12 33 160,12 125,2
L10P61 18 1,9 3,5 13,6 45,8 12 22 114,56 95,06
L10P62 18 2,05 3,3 16 37,7 10 31 114,09 90,23
L11P13 20 2,25 3,55 15,7 14 16 26 119,66 99,57
L11P19 23 1,75 3,15 17,7 38 18 32 136,69 115,4
L11P26 18 2,05 3,45 14,5 41,7 16 25 131,52 106,04
L11P43 17 2,1 3,55 17,2 45,8 14 32 169,9 140,29
L11P47 20 2,2 3,4 19,1 36,7 12 35 130,22 99,04
L11P58 20 2 3,2 17,5 36,3 12 25 113,92 90,34
L12P7 26 1,5 3,7 17,3 44,5 12 28 133,63 113,43
L12P42 16 1,6 3 17,2 42,3 16 31 159,74 131,87
L12P50 18 25 4 17 39,1 14 28 142,72 115,18
L12P57 22 2,4 3,5 15,7 40,4 10 36 131,55 109,96
L12P58 23 1,85 3,3 16,4 44,7 16 32 139,9 111,51
L13P4 20 2,1 3,3 16 37,8 12 36 113,62 101,18
L13P14 19 14 2,9 20,4 36,9 18 36 116,03 103,79
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Planta DC (mm) IE (m) AP (m) CE (cm) DE (mm) NF NGF ME (g) MGT (g)
L13P20 19 1,7 3,3 17,8 38,2 16 36 125,85 101,67
L13P28 16,7 2,2 3,5 14,8 42,7 12 31 140,23 118,31
L13P31 19 2,1 3,5 14,5 39 12 25 112,39 101,5
L13P36 20 2,2 3,55 16,5 44,9 14 33 153,63 124,09
L13P37 14 1,55 2,5 13,7 41,9 18 29 108,3 98,05
L13P39 18,5 2,2 3,6 17,2 43,5 12 25 124,6 104,55
L13P57 20 2,2 4 22,5 38,6 14 40 159,29 133,81
L13P60 24 2,2 3,3 19,4 43,9 14 38 211,12 168,8
L13P61 17,5 1,75 3.4 19 36,8 18 35 122,62 109,24
L14P30 23 1,85 3,5 17,6 39,4 14 35 144,95 121,92
L14P36 21 1,3 3,9 16 38,7 10 31 113,56 96,29
L14P37 18 1,4 3 16,8 42,5 20 24 135,62 116,98
L15P42 20 2,05 3,5 16 42,6 14 33 144,19 109,11
L15P52 19,5 1,45 3,2 18,7 42,7 20 35 183,83 154,88
L16P14 23 1,85 3,5 15,2 39 14 26 119,27 95,23
L16P37 21,5 1,4 3,65 16 42 14 26 121,82 97,66
L16P47 19 1,5 3,2 19,6 37,6 16 33 139,82 116,37
L17P27 21,3 2,05 3,7 16,5 37,8 14 26 112,92 94,27
L17P50 16 1,9 3 14,7 42 14 24 118,26 98,01
L18P27 17 1,35 2,9 17,7 40,2 18 30 138,22 1242
L18P30 19 2,25 3,5 15,7 36,5 12 34 124,68 99,79
L18P38 16 1,48 3,2 15,8 40,7 20 26 125 97,47
L18P53 17 2,1 3,2 14,7 44,2 12 24 128,56 104,41
L18P61 19 1,2 2,9 19,6 38,6 18 22 138,72 108,11
L19P18 20 2,5 3,6 16,5 38,3 12 20 123,18 96,59
L19P24 18 2,2 3,7 16,5 36,4 14 31 114,22 97,5
L19P26 21 1,6 3,1 16 39 18 33 119,76 96,44
L19P43 20,5 2,05 3,6 19 42,3 12 29 146,63 109,96

L20P3 18,5 1,25 2,7 18,5 40 18 39 172,91 145,59
L20P10 21 1,5 2,95 21,5 39,7 18 36 152,94 126,81
L20P18 22,5 1,65 2,9 21,2 32,2 12 38 106 94,93
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Planta DC (mm) IE (m) AP (m) CE (cm) DE (mm) NF NGF ME (g) MGT (g)
L20P25 20,5 1,8 3,55 18 35 14 31 134,13 110,59
L20P32 20 2,5 3,6 17 32 14 35 130,37 115,47
L20P37 24 1,9 4 17 41,5 14 37 176,4 148,53
L20P43 18 1,7 2,1 16,3 40 18 28 125,32 104,29
L20P52 16 1,7 3 16,5 35 14 30 111,61 96,81
L20P55 21 1,9 3,25 14 36,5 16 26 113,91 99,35
L20P56 19 2,3 3,7 16,5 37 16 31 128,34 111,5
L20P60 19 2,15 3,2 18,5 31 14 37 121,87 104,39
L20P65 22 1,75 2,95 16,5 40 20 33 156,36 135,76
L21P15 23 1,95 3,6 20,5 43,5 14 40 193,69 164,35
L22P14 20 1,45 2,4 19,5 39 18 38 162,58 138,45
L22P20 13 1,2 3 21 38,2 16 35 161,08 138,9
L22P33 25 1,85 3,3 15,3 37,2 12 30 119,42 95,92
L22P40 17,5 1,9 3,15 15 40,1 12 25 103,27 90,14
L23P29 21 1,45 2,6 19,1 43 18 34 157,86 134,84

Média 19,40 1,89 3,31 17,27 39,76 14,17 31,30 139,82 114,95

o? 12,0150 0,1311 0,1966 3,6074 17,4954 7,2542 22,6447 547,4698 393,2795
o 3,4663 0,3621 0,4434 1,8993 4,1828 2,6934 4,7586 23,3981 19,8313
DS 1,9819 0,0805 0,2060 1,6124 7,2437 1,9967 8,8794 63,4177 54,4960

Negrito = individuos selecionados que originaram familias no experimento Il. AP = Altura de planta; IE = Altura de insercéo de espiga; DC = Diametro do
colmo; CE = Comprimento de espiga; DE = Diametro de espiga; NF = Nimero de fileiras; NGF = Nimero de gréos por fileira; ME = Massa de espiga; MGT
= Massa de gréos total.
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Apéndice B - Histograma, poligono de frequéncia e curva de distribuicdo normal para
a variavel altura de planta (AP) da populacédo selecionada.
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Apéndice C - Histograma, poligono de frequéncia e curva de distribuicdo normal para
a variavel altura de insercdo de espiga (IE) da populacéo selecionada.

Frequéncia

251

20

15

10

|I:I Histograma

—— Poligono de frequéncia — Dist. Mormal I

1.36

171 1.89
Classes

1.53

207 224

242 280 278

Apéndice D - Histograma, poligono de frequéncia e curva de distribuicdo normal para

a variavel comprimento de espiga (CE) da populacéo selecionada.
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Apéndice E - Histograma, poligono de frequéncia e curva de distribuicdo normal para
a variavel diametro de espiga (DE) da populacéo selecionada.
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Apéndice F - Histograma, poligono de frequéncia e curva de distribuicdo normal para
a variavel diametro de colmo (DC) da populacéo selecionada.
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Apéndice G - Histograma, poligono de frequéncia e curva de distribuicdo normal para
a variavel numero de fileiras (NF) da populacéo selecionada.
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Apéndice H - Histograma, poligono de frequéncia e curva de distribuicdo normal para

a variavel niamero de graos por fileira (NGF) da populacéo selecionada.

Frequéncia

[t U e A % ]
Lo B 5 R e N 6 e N & |

|I:I Histograma — Poligono de frequéncia = Dist. Mormal I
21,69
C 20,755
""""""""""" 18888 [T~~~ 77" T TTTTTTTTTTTTTTTTTTTRTTTTTT
1__|- 7 16,581
\ﬁ.ﬁﬂ&l" \T.E--#T
""""""""""" ] ol = D
______ T 0,943 0l
1744 2000 22588 2511 2767 3022 3278 3533 3789 4044 4300 4558
Classes

Apéndice | - Histograma, poligono de frequéncia e curva de distribuicdo normal para

a variavel massa de espiga (ME) da populacédo selecionada.
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Apéndice J - Histograma, poligono de frequéncia e curva de distribuicdo normal para

a variavel massa de graos total (MGT) da populacao selecionada.
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