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RESUMO

O estudo propds estimar componentes de variancia e parametros genéticos por REML/BLUP em familias
de meio-irmdos de milho tradicional, para prever as melhores familias. O trabalho foi conduzido no
delineamento em blocos casualizados com 14 genétipos e duas repeticdes. As parcelas foram constituidas
por trés linhas com 5 m de comprimento, em espacamento de 0,80 m entre linhas e 0,20 m entre plantas,
onde a fileira central foi considerada como area Util da parcela. Os gendtipos foram obtidos a partir da
selecéo de familias de meios-irm&os de uma variedade de milho tradicional que anteriormente foi submetida
a dois ciclos de selecdo massal. As caracteristicas avaliadas foram: altura de planta (AP), altura de insergdo
da espiga (AIE), comprimento de espiga (CE), diametro de espiga (DE), nimero de fileiras de graos (NFG),
namero de gréos por fileira (NGF), massa de espiga (ME) e massa de grdos (MG). Os componentes de
variancia, pardmetros genéticos e valores genotipicos preditos foram obtidos pela metodologia
REML/BLUP. Assim, observou-se que houve presencga de genotipos superiores entre as familias. O AP,
AIE, CE, ME e MG apresentaram maior expressdo genética. Contudo, as familias com melhor progresso
genético foram L1531, L2032 e L723.

Palavras-chave: Zea mays L. Modelos mistos. Progresso genético.

Genetic parameters and prediction of genotypic values via
REML/BLUP in families of half-sibs of traditional maize

ABSTRACT
The study proposed to estimate variance components and genetic parameters by REML/BLUP in traditional
maize half-sib families, to predict the best families. The work was conducted in a randomized block design
with 14 genotypes and two replications. The plots consisted of three rows 5 m long, spaced 0.80 m between
rows and 0.20 m between plants, where the central row was considered the useful area of the plot. The
genotypes were obtained from the selection of half-sib families of a traditional maize variety that was
previously submitted to two rounds of mass selection. The evaluated traits were: plant height (AP), ear
insertion height (IEA), ear length (EC), ear diameter (DE), number of grain rows (NFG), number of grains
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per row (NGF), ear mass (ME) and grain mass (MG). The variance components, genetic parameters and
predicted genotypic values were obtained using the REML/BLUP methodology. Thus, it was observed that
there was presence of superior genotypes among the families. AP, AIE, EC, ME and MG showed higher
gene expression. However, the families with the best genetic progress were L1531, L2032 and L723.
Keywords: Zea mays L. Mixed models. Genetic progress.

INTRODUCAO

O milho possui alto valor energético e representa matéria prima de baixo custo
relativo utilizado de forma direta e indireta na alimentacdo humana e animal, assim como
em diversos segmentos industriais. A espécie detém uma posicdo de destaque entre as
culturas agricolas exploradas mundialmente, é a terceira cultura em termo de area
cultivada e apresenta 0 maior volume de producdo em grdos (TANKLEVSKA et al.,
2020).

Em virtude do aumento da demanda mundial deste cereal, a exploracdo da
variabilidade do milho por meio do melhoramento vegetal possibilitou a obtencéo de
hibridos com maior produtividade e adaptabilidade em diversas regides do mundo
(MUKRI et al., 2022). Dessa forma, o uso das cultivares modernas passou a ser associado
a industrializacdo das lavouras agricolas com a presenca de baixa variabilidade e
caracteristicas mais homogéneas dentro da populacéo cultivada (FENZI; COUIX, 2022).
No entanto, a introducdo dessas cultivares hibridas e sua ampla utilizacdo em lavouras
tem ameagado a diversidade de milho nos locais de cultivo (ARDENGHI et al., 2018).

O estreitamento da variabilidade leva a perda da diversidade genética, porém, sem
variabilidade genética, uma populacdo ndo pode evoluir em resposta as adversidades
bidticas e abioticas, enfrentando assim um maior risco de extin¢do (PEREZ et al., 2018).
Por isso, é importante implementar e buscar constantemente genotipos dentro do
germoplasma de milho disponivel em populac¢Ges de plantas tradicionalmente utilizadas
na agricultura familiar (SILVEIRA et al., 2015).

A maior parte da diversidade genética na cultura do milho é encontrada em
variedades tradicionais, que sdo definidas como materiais vegetais constituidos por
variedades cultivadas que evoluiram e podem continuar evoluindo em ambientes
agricolas sob a influéncia dos povos tradicionais (CASANAS et al., 2017). Por essas
raz0es, as variedades de milho sdo de fundamental importancia para aumentar o pool
genético em processo de melhoramento, com o objetivo de alcancar um sistema agricola
mais resiliente e sustentavel (COSTA et al., 2017).

Scientia Naturalis, Rio Branco, v. 5, n. 2, p. 509-523, 2023 p. 510



Também conhecido como variedades locais, 0 milho tradicional ndo s6 possui
caracteristicas Uteis para o melhoramento da cultura, como sdo de imenso valor
patrimonial ligadas a produtos caracteristicos da regido, e sua variabilidade deve ser
preservadas pela importancia da espécie na cultural local (ELISA et al., 2022). Além
disso, a manutencdo desses materiais promove a autonomia do agricultor, permitindo
geracdo de renda e reducdo do custo de producdo, uma vez que possui material proprio
para semeadura das proximas safras (LIMA et al., 2022).

Torna-se necessario a caracterizacdo das variedades de milho tradicional
disponiveis, para conhecer a variabilidade e os gen6tipos promissores para a melhoria da
producéo de grdos (QUEIROZ et al., 2019). Todavia, 0 conhecimento da variabilidade
genética em milho tradicional pode ser realizado por meio de parametros genéticos, como
médias estimadas, variancias fenotipica e genética, a herdabilidade e os outros
coeficientes, que sdo importantes fontes para indicar 0s gendtipos promissores para o
melhoramento (FERDOUSH et al., 2017).

Segundo Baretta et al. (2017), a caracterizacdo de genotipos em qualquer fase de
um programa de melhoramento deve basear-se em meios genotipicos e nao fenotipicos,
uma vez que refletem as médias futuras quando submetidas as areas de cultivo em larga
escala. Neste contexto, 0 uso de modelos mistos permite obter componentes de variancia
e parametros genéticos através da maxima verossimilhanca restrita (REML). Esses
modelos s&o flexiveis e podem ajudar na selecdo e predigdo de genotipos através do
melhor preditor linear ndo-viesado (BLUP), tornando as inferéncias mais precisas sobre
o0 valor genético e a nova média para cultivo subsequente (CARVALHO et al., 2017).

A metodologia de modelo misto REML/BLUP tem desempenhado um papel
fundamental no melhoramento genético de plantas, promovendo a sele¢cdo de forma
acurada com base nos valores genotipicos, proporcionando maior ganho genético em
programas de melhoramento da cultura do milho (SANTOS et al., 2021). Assim, diante
da grande variabilidade existente entre as variedades de milho tradicional o uso desse
modelo pode ser eficiente para obter estimativas e previsdes médias em busca de
gendtipos promissores (BARETTA et al., 2016).

O presente estudo teve como objetivo verificar a variabilidade genética por meio
dos componentes de variancia e os parametros genéticos em familia de meio-irméos de

milho tradicional provenientes de selecdo massal, além de conhecer as melhores familias
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e as principais caracteristicas para uso em programas de melhoramento de milho

tradicional.

MATERIAL E METODOS

O trabalho foi conduzido na &rea experimental da Granja Carijo, localizada no
municipio de Cruzeiro do Sul no estado do Acre (7°36° 11,47 S e 72°41° 11,637 O em
datum WGS84) no periodo safra 2020/2021 (Figura 1). A éarea foi reservada para
conducéo deste experimento, uma vez que se encontrava distantes de outras lavouras de

milho.

Figura 1 - Localizagdo da area experimental da Granja Carijd, Cruzeiro do Sul, Acre.
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O clima da regido é caracterizado, por Koppen, como equatorial quente e imido
(Af), e temperatura média anual de 24,5 °C (MOREIRA et al., 2019). A regido é dividida
em um periodo mais seco (maio a setembro) e um periodo chuvoso (outubro a abril), onde
a precipitacdo média anual é préxima de 2.000 mm, enquanto a mensal estd em torno de
60 mm, mesmo no periodo mais seco do ano (SILVA et al., 2021).

Uma variedade de milho tradicional do tipo duro provenientes da Terra Indigena
Kaxinawé de Nova Olinda (TIKNO), localizada na regido do Alto Envira, no municipio
de Feijo, Acre, foi submetida a dois ciclos de selecdo massal, realizados no periodo de
2018/2019 e 2019/2020. Com base nos valores fenotipicos, no final do processo de

selecdo massal foram obtidas as melhores familias de meio-irmaos de milho tradicional e
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suas sementes foram armazenadas em frasco hermeticamente fechados em ambiente
climatizado.

O experimento foi conduzido em delineamento em blocos casualizados com duas
repeticdes, onde os tratamentos foram 14 familias de meios-irm&os de milho tradicional
proveniente de dois ciclos de selecdo massal. As parcelas experimentais foram
constituidas por trés linhas com 5 m de comprimento cada com espagamento de 0,80 m
entre linhas e de 0,20 m entre plantas de milho, correspondendo a uma densidade de
62.500 plantas ha-1, sendo considerada a fileira central como area util da parcela.

O cultivo foi realizado sem uso de fertilizantes quimicos e sem irrigagéo,
buscando simular as condicGes agricolas da regido. O solo € classificado como argissolo,
onde a andlise quimica do solo da area experimental na camada de 0 - 20 cm apresentou
pH=4,3;P=19mgdm?; K=63,35mg dm?3; MO = 20,6 g dm; Al = 0,38 cmol. dm;
Ca? + Mg? = 1,46 cmol. dm,

A semeadura foi realizada manualmente com uma semente por cova no dia 15 de
novembro de 2020, posteriores replantios foram realizados nos dias 22 e 29 de novembro
do mesmo ano. No decorrer do experimento foram realizadas duas capinas manuais entre
e dentro das linhas de plantio, sendo aos 30 e 60 dias ap6s a semeadura, respectivamente.

Na area (til de cada parcela, com a maturacao fisioldgica das espigas e antes da
colheita, foram tomadas trés plantas aleatoriamente e mensuradas a altura da planta (AP)
e de inser¢do da espiga (AIE) medindo da superficie do solo até a base da folha “bandeira”
e da espiga mais elevada na planta, respectivamente, com auxilio de régua graduada (m)
de madeira.

Por ocasido da colheita que ocorreu 120 dias apds a semeadura, as seguintes
caracteristicas agrondmicas foram avaliadas em cada parcela experimental: massa de
espiga (ME): peso médio de trés espigas sem a presenca de palhas, obtido por balanca de
precisao, expresso em g; o comprimento de espiga (CE): média do comprimento total de
trés espigas, medida da extremidade basal até a extremidade apical da espiga, expressa
em cm; didmetro de espiga (DE): a média do didmetro da parte central de trés espigas,
dado em mm.

Para o numero de fileiras de graos por espiga (NFG) foram anotados a média da
quantidade de fileiras em trés espigas, enquanto que o numero de gréaos por fileira (NGF)

foram obtidos pela média do nimero de grdos em uma fileira observadas em trés espigas.
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J& a massa de grdos (MG) foi obtida pela média do peso total do gréo de trés espigas,
utilizando balanca de precisdo em gramas.

Os componentes de variancias e 0s parametros genéticos foram obtidas por meio
do programa estatistico SELEGEN - REML/BLUP com o modelo 93, que é aplicado aos
testes de progénies de polinizacdo aberta (RESENDE, 2016). Os parametros e 0sS
componentes de variancia estimado por esse procedimento levou em consideracdo a

analise individual da populacéo, que foi representado pelo sequinte modelo matricial:

y=Xr+Za+Wp+e

Em que: y é o vetor de dados, r é o vetor dos efeitos de repeticao (assumidos como
fixos) somados & média geral, a é o vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais
(aleatdrios), p € o vetor dos efeitos de parcelas (aleatorios), e é o vetor de erros ou residuos
(aleatdrios).

Pelo procedimento REML/BLUP os componentes de variancias estimados foram
a variancia genética aditiva (c%), ambiental (6%) e fenotipica (c%). J& 0s parametros
genéticos obtidos foram a herdabilidade no sentido restrito (h2,); coeficiente de variancia
genético (CVy) e o coeficiente de variagdo relativa (CV,) e a acuracia de selecéo foi obtida
por meio da formula: "rgg="(1-PEV"/6%" ), sendo: PEV a variancia do erro dos valores
genotipicos e 6% a variancia genotipica (RESENDE; DUARTE, 2007).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Conhecer os componentes de variancia e a estimativa dos parametros genéticos de
uma populagdo permite obter diversas informagdes da natureza dos genes que estdo
envolvidos na heranca dos caracteres, além de avaliar se uma caracteristica fenotipica
pode evoluir por meio da selecdo natural e artificial (VILLEMEREUIL et al., 2017).
Assim, 0s componentes de variancia e 0s parametros genéticos das caracteristicas
avaliadas foram estimados com a metodologia REML/BLUP, buscando distinguir a
natureza e o nivel da variabilidade genética observada entre as familias de meio-irméo de

milho tradicional (Tabela 1).
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Tabela 1 - Estimativas dos componentes de variancia e dos parametros genéticos (PG) para os caracteres
altura de planta (AP), altura de insercéo da espiga (AIE), nimero de fileiras de grdos (NFG),
nimero de grdos na fileira (NGF), comprimento de espiga (CE), diametro de espiga (DE),
massa de espiga (ME) e massa de graos por espiga (MG) em familias de meio-irmaos de milho
tradicional provenientes de dois ciclos de selecdo massal.

Caracteres
PG AP AIE NFG NGF CE DE ME MG
o’ 0,28 0,12 6,31 56,63 9,99 123,95 1151,95 824,40
6% 0,18 0,09 1,76 20,56 9,20 17,93 821,72 511,28
c% 0,08 0,02 4,51 35,92 0,76 105,56 325,97 310,54
hZ, 0,66 0,79 0,27 0,36 0,92 0,14 0,71 0,62
CV, 21,18 32,87 11,80 22,08 30,94 12,93 52,53 50,84
Fog 0,88 0,92 0,81 0,85 0,94 0,70 0,92 0,90
CV, 1,08 1,37 0,80 0,93 1,61 0,57 1,37 1,26

o, variancia fenotipica; c%: variancia genética aditiva; o%: variancia ambiental; h%: herdabilidade no sentido restrito;
CVyg: coeficiente de variagdo genética; rgg: acurécia da sele¢do; CV:: coeficiente de variacao relativa.

Considerando os componentes de variancia, as caracteristicas que apresentaram
maior expressao genética no fenétipo foram AP, AIE, CE, ME e MG, enquanto que a
variancia ambiental influenciou a respostas do NFG, NGF e DE das familias de meio-irmao
de milho avaliadas neste estudo. Esta é uma situagdo muito favoravel ao melhoramento,
sendo possivel a selecdo de gendtipos, onde os valores fenotipicos dos caracteres sofreram
maior influéncia da parte genética dos individuos (TUCKER et al., 2020).

A variancia fenotipica € o resultado da acdo conjunta dos efeitos genéticos e
ambiental sobre a expressdo de caracteristicas de um determinado gendtipo, porém a
variancia genética é o componente mais importante para o melhoramento (BOREM et al.,
2017). Segundo Swarup et al. (2021), quando a diferenca entre os gendtipos esta
relacionada ao potencial genético da caracteristica, ha maior possibilidade do
desenvolvimento das melhorias desse carater, pois o fator genético pode ser moldado
pelos programas de melhoramento para que alcance alta performance fenotipica.

Para o parametro de herdabilidade, segundo Saha et al. (2019) os valores
superiores a 0,70 sdo considerados altos, o qual refere-se que a expressdo da caracteristica
provém da parte genética e que tem elevada chance de ser herdado pela proxima geracao.
Nesta pesquisa os caracteres AlIE (0,79), CE (0,92), ME (0,70) apresentaram alta h2 no
sentido restrito, indicando condicdo favoravel para ganhos genéticos com a selecdo de
gendtipos usando essas caracteristicas. Por outro lado, o AP (0,66), NFG (0,27), NGF
(0,36), DE (0,14), MG (0,62) apresentaram baixa estimativa de herdabilidade, o que

sugere a influéncia do ambiente nesses resultados.
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Na selecdo de genoOtipos, o uso da herdabilidade auxilia na obtencdo de
individuos com caracteristicas que corresponda com o progresso do melhoramento
genético da cultura, uma vez que seus valores representam a fracdo genética herdavel na
expressao do fenotipo (BAZAKOS et al., 2017). Segundo Villemereuil et al., (2017) a
herdabilidade corresponde a fracdo do diferencial de selecdo que pode causar alteragdo
genética na geracdo da prole. Assim, ela atua como um filtro que determina a eficiéncia
com que uma populacédo pode responder ao melhoramento genético.

J& o coeficiente de variacdo genético (CVy), segundo Pandey et al. (2017), é
comumente empregado para observar a extensdo da variabilidade genética, além de
comparar a expressdo da caracteristica de cada genotipo, onde valores de CVq superiores
a 5% sdéo considerados elevados. Neste sentido, os valores para CV4 foram considerados
altos para todas as caracteristicas analisadas nas familias de meio-irmdos de milho
tradicional, variando entre 11,80% para nimero de fileiras de gréos a 52,53% para massa
de espiga por planta, permitindo inferir que os genotipos avaliados apresentam alta
variabilidade genética.

Fontinele et al. (2021), verificando a variabilidade e a associa¢do de caracteres
em quatro variedades de milho crioulo, observaram pelo CVy uma elevada variagédo
genética para cada genotipo, o que foram considerados como promissores para
melhoramento das variedades crioulas de milho. De tal modo, segundo Bhusal et al.
(2017), a elevada variabilidade é sempre preferivel nos processos de melhoramento
genético de milho, pois assim é possivel obter progresso na melhoria dos genotipos
selecionados.

Quanto ao coeficiente de variacgdo relativa (CV;), ele representa a proporcéo da
variancia genética sobre o fator ambiental na expressdo do fenétipo, uma vez que seu
valor € alcancado pela relacdo do coeficiente de variagdo genética sobre o da variancia
ambiental. Assim, as estimativas iguais ou superior a 1 indicam superioridade da
variancia genética em relagdo a ambiental, tornando-se uma situacao favoravel a selecéo
para a condugdo em programa de melhoramento (GOMES et al., 2022).

Os resultados para CV;,, revelaram que as caracteristicas AP (1,08), AIE (1,37),
CE (1,61), ME (1,37) e MG (1,26) apresentaram maior propor¢ao genética na expressao
dos caracteres, por isso tornam-se essenciais na escolha de gendtipos para o

melhoramento da variedade tradicional. Por outro lado, as caracteristicas NFG (0,80),
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NGF (0,93) e DE (0,57) sofreram uma forte influéncia do fator ambiental, restringindo
uso desses caracteres na obtencao de candidatos ao melhoramento vegetal.

De tal modo, Clovis et al. (2015) e Fontinele et al., (2021) também identificaram
em genotipos de milho caracteristicas propicia ao melhoramento genético da cultura, uma
vez que os CV. indicaram maior ocorréncia da expressdo genética nos caracteres
avaliados. Segundo Kebede et al. (2016), a maioria dos caracteres agronémicos em milho
sdo de heranca complexa e influenciada por varios genes interagindo com as diferentes
condicBes ambientais. Assim, 0 CV, ndo ¢ apenas Util para comparar a quantidade relativa
de variacdes genéticas e ambientais entre diferentes caracteristicas, mas também auxilia
na selecdo de genotipos para o melhoramento (RAHMAN et al., 2015).

A acurécia seletiva (rgg) € um pardmetro que se refere a correlagdo existente entre
o valor genotipico verdadeiro e os valores estimados ou preditos a partir dos dados obtidos
no experimento, sendo classificada como muito alta (rgg > 0,90), alta (0,70 < rqg < 0,90),
moderada (0,50 <rgg < 0,70) e baixa (rgg < 0,50) (PIMENTEL et al., 2014). Desse modo,
a acuracia apresentou valores minimos de 0,70 para DE e maximo de 0,94 para CE, sendo
considerado de alta a elevada magnitude. Esses resultados indicam uma alta correlagéo
entre o valor genotipico verdadeiro das caracteristicas e o predito com as informacdes
experimentais deste estudo.

Baretta et al., (2017) estimando os parametros genéticos em populacdes de milho
crioula por procedimento REML/BLUP, observaram variagdo na acuracia seletiva entre
0,88 e 0,98, concluindo que o procedimento utilizado foi preciso para prever os valores
genotipicos que retratam os verdadeiros valores dos individuos. Nesse contexto,
considerando que a exatiddo é o principal elemento do progresso genético, a acuracia
superior a 0,70 sdo eficientes, pois fornecem inferéncia do valor genético dos individuos
de forma precisa, e por ser uma medida associada a precisdo na selecdo ela permite
maximizar os ganhos genéticos com os gendtipos selecionados (PEREIRA et al., 2017).

Os valores genotipicos para as quatorze familias de meio-irmdos de milho
tradicional estdo apresentados nas Tabelas 2 e 3. Os resultados foram obtidos somando
cada efeito genotipico predito mais a média geral do experimento, tornando-se a nova
meédia individual genotipica (SANTOS et al., 2021). De acordo com Agyeman e Ewool
(2022), com os valores genotipicos das familias de meio-irmaos de milho tradicional, é
possivel recomendar os melhores gendtipos, uma vez que suas estimativas advém da

fracdo genética e estdo livres da interagcdo com o ambiente.
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Tabela 2 - Ordenagdo (Or.), genétipos (Gen.) e nova média genotipica (NM) para os caracteres altura de
planta (AP), altura de insercdo de espiga (AIE), comprimento de espiga (CE) e didmetro de
espiga (DE) em familias de meio-irmaos de milho tradicional proveniente de dois ciclos de
selecdo massal.

AP (m) AIE (m) CE (cm) DE (mm)

Or. Gen. NM | Or. Gen. NM | Or. Gen. NM Or. Gen. NM
1 F13 2,66 1 F13 1,46 1 F13 15,08 1 F14 39,15
2 F3 2,64 2 F3 1,45 2 F14 13,96 2 F13 36,74
3 F5 2,57 3 F5 1,40 3 F4 13,32 3 F1 35,39
4 F6 2,51 4 F8 1,35 4 F3 12,53 4 F3 35,06
5 F8 2,42 5 F6 1,29 5 F9 12,02 5 F5 34,82
6 F14 2,38 6 F12 1,25 6 F5 11,35 6 F9 34,42
7 F9 2,35 7 F4 1,18 7 F10 11,15 7 F6 34,07
8 F10 2,32 8 F10 1,15 8 F6 10,95 8 F8 33,94
9 F4 2,26 9 F14 1,11 9 F12 10,75 9 F4 33,81
10 F12 2,24 | 10 F7 1,09 | 10 F11 10,57 10 F11 33,40
11 F7 2,16 | 11 F9 1,07 | 11 F1 10,40 11 F2 33,27
12 F2 2,11 | 12 F2 1,03 | 12 F7 10,25 12 F12 33,15
13 F11 2,06 | 13 F11 0,97 | 13 F8 10,09 13 F10 33,02
14 F1 2,04 | 14 F1 095 | 14 F2 9,95 14 F7 32,89

Tabela 3 - Ordenac&o (Or.), gen6tipos (Gen.) e nova média genotipica (NM) para os caracteres nimero de
fileiras de grdos (NFG), nimero de gréos na fileira (NGF), massa de espiga (ME) e massa de
grdos por espiga (MG) em familias de meio-irmdos de milho tradicional proveniente de dois
ciclos de selecdo massal.

NFG NGF ME (g) MG (g)
Or. | Gen. NM Or. | Gen. NM Or. | Gen. NM Or. | Gen. NM
1 F3 1315 | 1 F13 27,96 1 F13 108,25 | 1 | F13 85,72
2 F5 12,69 | 2 F3 25,77 2 F4 95,54 2 F5 75,39
3 F1 1253 | 3 F4 24,99 3 F5 89,67 3 F3 70,02
4 F11 12,37 | 4 F5 24,10 4 F3 82,72 4 F4 65,37
5 F6 1211 | 5 F14 23,44 5 F8 75,81 5 F8 62,98
6 F8 11,96 | 6 F1 23,13 6 F11 73,61 6 | Fl4 61,20
7 F9 11,88 | 7 F6 22,88 7 F6 69,73 7 F1 57,07
8 F13 1181 | 8 F9 22,03 8 F1 68,03 8 | F11 56,02
9 F7 11,69 | 9 F7 21,86 9 F9 66,52 9 F6 54,01
10 | F10 11,61 | 10 | F10 2169 | 10 | F14 65,07 | 10 | F9 53,03
11 F4 1154 | 11 F8 2153 | 11 | F10 59,73 | 11 | F10 48,59
12 | F12 1147 | 12 | F11 21,33 | 12 F7 5797 | 12 | F7 47,21
13 | F14 11,41 | 13 F2 20,82 | 13 | F12 56,21 | 13 | F2 45,79
14 F2 11,30 | 14 | F12 20,53 | 14 F2 5456 | 14 | F12 44,48
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As familias de meios irmdos de milho tradicional F3, F5 e F13 estiveram, ao
mesmo tempo, entre 0s cinco genotipos superiores para as caracteristicas de AP, AlE,
DE, NGF, ME e MG avaliadas neste estudo. Dentro dos materiais genéticos, os resultados
mostram a possibilidade de utilizar os referidos genétipos para o melhoramento genético,
uma vez que podem concentrar alelos simultaneamente favoraveis para esse conjunto de
caracteristicas (BERILLI et al., 2020).

A maioria das caracteristicas de interesses dos melhoristas em variedades de milho
é influenciada por um grande nimero de genes, onde cada um contribui com pequeno
efeito no fenotipo, proporcionando grande variagdo fenotipica (NARDINO et al., 2016).
No entanto, a obtencdo dos valores genotipicos € crucial para compreender o quanto do
valor genético esta contida na expressdo de cada caracteristica e que pode integrar a
proxima geragdo (OLIVOTO et al., 2017). De tal modo, os genétipos com 0s maiores
valores genotipicos em um conjunto de caracteristicas sdo 0s mais indicados para compor
programas de melhoramento de milho (FIGUEIREDO et al., 2015).

O melhor desempenho de genotipos de milho em varios caracteres favorece ao
bom desenvolvimento e producédo das plantas, pois o rendimento esta significativamente
correlacionado com a altura da planta, altura da espiga e os componentes de produgéo
(AHMAD etal., 2015). Neste sentido, o crescimento das plantas contribui para a presenca
de mais folhas, que por sua vez é possivel captar mais energia solar. 1sso pode acelerar o
processo de fotossintese e, consequentemente, a planta podera alcancar maior
crescimento e elevada producdo de fotoassimilados e enchimento dos graos
(SUBAEDAH et al., 2021).

Quanto ao comprimento de espigas, as cinco familias de meio-irméos de milho
tradicional que se destacaram com 0s valores genotipicos superiores para as novas medias
foram F13, F14, F4, F3 e F9, respectivamente. Esses genétipos podem ser objeto de
selecdo em programas de melhoramento de milho que objetivam alcancar maiores
quantidade de gréos na espiga. Segundo Oliveira et al. (2016), os valores genotipicos sdo
ideais para indicar a selecdo dos melhores gendtipos para 0 melhoramento genético da
cultura do milho, pois podem elevar de forma precisa 0 ganho de produgdo com o
progresso genético.

Analisando o numero de fileiras de gréos, os genétipos F3, F5, F1, F11 e F6
apresentaram as melhores cinco médias genotipicas com 13,15; 12,69; 12,53; 12,37 e

12,11 gréos por cada fileira de espiga, respectivamente. Com a sele¢do dessas melhores
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familias de meio-irmdos de milho tradicional aumentam a chance de ganhos reais no
progresso genético para NGF. Visto que os valores genotipicos refletem o valor genético
sem a interferéncia do fator ambiental na expressdo do carater, as novas médias preditas
direcionam para a obtencdo de proles com caracteristicas mais consistentes e melhoradas
geneticamente (ENTRINGER et al., 2016).

De maneira geral, os resultados sdo cruciais para a escolha de gendtipos para
programas de melhoramento de producdo do milho tradicional, pois a alta variabilidade
observada nas caracteristicas das familias de meios irmdos, segundo Begum et al. (2016),
favorece a obtencdo de gendtipos superiores entre a populacdo avaliada. No geral, as
familias F3, F5, F13 se destacam por apresentar alto valor genotipico entre os dez
melhores gendtipos quando foi combinado trés ou mais caracteristicas de interesse, sendo

0s mais indicados para fins de selecdo.

CONCLUSAO

Ha variabilidade genética entre as familias de meio-irmaos de milho tradicional
provenientes de selecdo massal.

A metodologia REML/BLUP mostra-se efetiva na predicdo dos valores
genotipicos das familias de meio-irmaos de milho tradicional.

As familias de meio-irmaos de milho tradicional F3 (L1531), F5 (L2032) e F13
(L723) apresentam potencial para utilizacdo em programas de melhoramento.

As caracteristicas de altura de planta, altura de insercdo de espiga, comprimento
de espiga, massa de espiga e massa de graos apresentam maior expressao genetica na

constitui¢do dos valores fenotipicos.
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