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RESUMO

O cultivo de milho é de significativa relevancia para a seguranca alimentar e econdmica. Este estudo teve
como objetivo avaliar o ganho genético entre progénies de meios-irmaos de milho, em primeiro ciclo de
selecdo recorrente, através da metodologia REML/BLUP, assim como entender a relagdo entre as
caracteristicas agrondmicas usando a anlise de trilha. O experimento foi conduzido no Instituto Federal de
Educacéo, Ciéncia e Tecnologia do Tridngulo Mineiro — Campus Uberl&ndia. Foram avaliados os caracteres
agrondmicos: altura de planta (AP), altura de insercdo de espiga (AIE), didmetro de colmo (DC),
comprimento de espiga (CE), didmetro de espiga (DE) e peso de grdos (PG). Os resultados indicaram
diferencas significativas para os caracteres CE, DE e PG. Observou-se um alto coeficiente de variagdo
genética (CVg) para os caracteres CE, PG e DE, sendo que apenas DE apresentou um coeficiente de
variacdo relativa (CVr) maior que a unidade. A metodologia REML/BLUP foi eficiente na estimacdo dos
parametros genéticos apresentando altos valores de acuracia e estimativas de ganhos promissoras, na ordem
de 24,07%, 21,88% e 18,23% para CE, PG e DE, respectivamente. A analise de trilha revelou a
possibilidade de ganhos indiretos em PG por meio de CE.

Palavras-chave: Correlagdo genética. Modelos mistos. Progresso genético.

Prediction of genotypic values via REML/BLUP and path
analysis in maize half-sib families

ABSTRACT

Maize has significant relevance to food and economic security. Plant breeding programs have been used to
promote genetic and productive gains in this culture. The study aimed to evaluate the genetic gain between
maize half-sib families, in the first cycle of recurrent selection, using the REML/BLUP methodology. Path
analysis was also performed in order to understand the relationship between the agronomic traits. The
experiment was conducted at the Federal Institute of Education, Science and Technology of Tridngulo
Mineiro — Campus Uberlandia. The agronomic traits evaluated were plant height (AP), ear insertion height
(AIE), stem diameter (DC), ear length (CE), ear diameter (DE) and grain weight (PG). The results indicated
significant differences only for the traits CE, DE and PG. A high coefficient of genetic variation (CVg) was
observed for the traits CE, PG and DE, with only DE presenting a coefficient of relative variation (CVr)
above one. The REML/BLUP methodology demonstrated high accuracy values, and the estimates of gains
were promising, with values of 24,07%, 21,88% e 18,23% for CE, PG and DE, respectively. Path analysis
revealed the possibility of indirect gains in PG through CE.

Keywords: Genetic correlation. Mixed models. Genetic progress.
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INTRODUCAO

O milho estd entre as principais culturas de importancia socioeconémica
mundial, uma vez que € insumo para a elaboracdo de diversos produtos que
englobam desde a alimentacdo animal até a industria de alta tecnologia (CONAB,
2022). Em virtude do aumento da demanda mundial deste cereal, a exploragcdo da
variabilidade do milho por meio do melhoramento vegetal possibilitou a obtencéo
de gendtipos com maior produtividade e adaptabilidade em diversas regides do
mundo (MUKRI et al., 2022).

Entre os métodos de melhoramento mais utilizados para esta espécie, pode-
se citar a selecdo recorrente entre e dentro de familias de meios-irmé&os que, de modo
geral, tendem a produzir variedades com menor produtividade em relacdo aos
hibridos comerciais. Por outro lado, esses mesmos gendtipos demonstram uma maior
capacidade de adaptacdo, além de atenderem a demanda de pequenos produtores,
que frequentemente preferem adquirir sementes de menor custo (BOREM, 2021).

Um dos desafios do melhoramento é a acurada estimacdo dos parametros
genéticos e dos componentes de varidncia para que a selecdo genotipica seja
realizada com eficiéncia. Para isto, varios métodos tém sido propostos no contexto
de modelos fixos e mistos. Neste ultimo, destaca-se o preditor BLUP (melhor
preditor linear ndo viesado), o qual tem sido comprovado superior por ser mais
completo e conduzir a maximizacdo do ganho genético por ciclo de selecdo
(RESENDE, 2007).

Uma questdo que surge na utilizacdo do BLUP é que os componentes de
variancia genéticos e ndo genéticos ndo sdo conhecidos previamente, sendo
necessario, portanto, sua estimacdo. Estes componentes, geralmente, sdo estimados
pelo emprego do método minimos quadrados ordinarios, que possui a desvantagem
de ndo apresentar caracteristicas 6timas em situacdo de dados ndo balanceados,
requer suposicdes menos realistas e ndo considera as covariancias existentes entre
os individuos avaliados (HENDERSON, 1984). Uma forma de se contornar essas
falhas, seria a aplicacdo de outros métodos que excluam tais possibilidades, como o
método da maxima verossimilhanca restrita (REML) (Resende, 2002). Varios
estudos, em diferentes culturas, tém demonstrado a eficiéncia do REML/BLUP na
promocdo de ganho genético (FERREIRA et al.,, 2020; KRAUSE et al., 2021;
TAJALIFAR; RASOOLLI, 2022).
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Diante do exposto, o objetivo deste trabalho foi estudar o potencial de ganho
genético de uma populagdo de meios-irmaos de milho, em um programa de selecéo
recorrente intrapopulacional, aplicando-se a técnica de analise REML/BLUP. Assim

como, avaliar relac@es entre caracteristicas agrondmicas através da andlise de trilha.

MATERIAL E METODOS

O experimento foi conduzido no Instituto Federal de Educacdo, Ciéncia e
Tecnologia do Triangulo Mineiro — Campus Uberlandia. O clima do local, segundo
Koppén, é do tipo tropical quente e tmido, com precipitacdo anual média de 1500 mm e
temperatura média de 21°C. Em marco de 2023, foram semeados seis hibridos comerciais,
sendo que eles foram acasalados ao acaso, gerando um conjunto de seis familias de meios-
irmdos. O experimento foi realizado em parcelas experimentais compostas por duas
fileiras de 5,0 m de comprimento, espacadas em 0,7 m, com 0,2 m entre plantas,
totalizando 50 plantas por parcela. O experimento contou com quatro repeticfes, onde
avaliou-se todas as plantas da parcela. Os tratos culturais foram aqueles recomendados
para a cultura.

As caracteristicas avaliadas foram: altura de planta (AP), medida do nivel do solo
a insercdo da folha bandeira em cm; altura de inser¢édo da primeira espiga (AIE), medida
do nivel do solo a insercdo da espiga superior em cm; didametro de colmo (DC), realizou-
se a medicdo com auxilio de um paquimetro digital, medindo o colmo na regido abaixo
da primeira espiga; comprimento de espiga (CE), em centimetros, medida com uma régua,
do peddnculo até a base superior da espiga; didmetro de espiga (DE), realizou-se a
medi¢do com auxilio de um paquimetro digital, medindo na regido central da espiga; peso
de grdos (PG), pesando todas as sementes da espiga debulhada, com auxilio de uma
balanca de precisao. Para o carater PG, houve a correcdao de umidade para 14%, de acordo
com a férmula: P14% = Pc (1 — U)/0,86 (1) onde P14% - peso corrigido para 14% de
umidade; Pc — peso de campo observado do caréater por parcela; e U — umidade do gréo
observado em cada parcela, expresso em decimais.

Os componentes de variancia e 0s parametros genéticos foram estimados através
da metodologia REML/BLUP (Restricted Maximum Likelihood/Best Linear Unbiased
Prediction), através do programa SELEGEN REML/BLUP (RESENDE, 2007),
aplicando-se o seguinte modelo: y = Xr + Za + Wp + e (2), onde y é o vetor de dados, r é

o0 vetor dos efeitos de repeticdo (assumidos como fixos) somados & média geral, a é 0
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vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatérios), p € o vetor
dos efeitos de parcela, e € o vetor de erros ou residuos (aleatorios). X, Z e W séo as
respectivas matrizes de incidéncia.

Foram realizadas analises de deviance (ANADEV) a fim de se testar a
significancia dos componentes de variancia conforme os efeitos aleatérios do modelo.
Por meio dos componentes de variancia empregou-se o teste da razao de verossimilhanga
(LRT), em que a significancia do modelo foi avaliada pelo teste qui-quadrado a um grau
de liberdade, a 5% de probabilidade. Os componentes de variancia estimados foram: g2_

variancia genética aditiva, oZ_ variancia ambiental e o variancia de parcela. Ja os

parametros genéticos obtidos foram a herdabilidade no sentido restrito (h2); coeficiente
de variancia genético entre progénies (CVgp), coeficiente de variacdo relativa (CVr) e a
acuracia de selecdo, a qual foi obtida por meio da formula: r;, = \/1 — PEV /a2 (3) em
que: PEV é a variancia do erro dos valores genotipicos e g/ é a variancia genotipica
(RESENDE; DUARTE, 2007).

Foi realizada a selecdo de vinte cinco individuos superiores, entre e dentro das
familias de meios-irmaos, através do valor genético predito. Também foi realizada a
andlise de trilha com o intuito de estabelecer as relacbes de causalidade entre as

caracteristicas, conforme descrito na literatura (CRUZ et al., 2012).

RESULTADOS E DISCUSSAO

Pbde-se observar significancia através da razdo de verossimilhanca para as
caracteristicas agrondmicas: comprimento de espiga (CE), peso de graos (PG) e diametro
da espiga (DE) (Tabela 1). A presenca de variabilidade genética para estas caracteristicas
em primeiro ciclo aponta para a possibilidade de ganhos genéticos em ciclos
porvindouros. As demais caracteristicas produtivas, como altura de planta (AP), altura de
insercdo de espiga (AIE) e diametro do colmo (DC), ndo foram significativas, segundo o

teste realizado.

Tabela 1 - Andlise de deviance e estimativa dos parametros genéticos para as caracteristicas agronémicas:
comprimento de espiga (CE), peso de graos (PG) e diametro da espiga (DE).
Andlise de deviance
CE PG DE
Deviance LRT CV®  Deviance LRT CV  Deviance LRT CV
Genotipo  1142,90 63,34* 3,85 3098,51 10,82* 195,82 1705,15 63,3* 22,98
Parcela 1080,23 0,02 0,01 3088,25 0,56 10,54  1641,86 0,01 0,05
Residuo - - 2,19 - - 634,30 - - 3,46
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Modelo 1080,21 3087,69 1641,85
completo

Parametros Genéticos

CE PG DE
h2 0,64 0,24 0,87
Acuricia 0,87 0,70 0,90
CVgp 6,63 11,16 6,15
CVe 7,66 22,87 5,87
Cvr 0,87 0,49 1,04
Média 14,79 62,71 38,96

*Significativo a 5% pelo teste Qui-Quadrado

Foram observados baixo valor de herdabilidade em sentido restrito (h2) para PG,
e altos para CE e DE, segundo Hallauer e Miranda Filho (1995), que classificam h? >
0,70 como alta, e h? < 0,30 como baixa, na cultura do milho. Valores intermediarios de
herdabilidade foram identificados para CE e DE por Silva et al. (2023), tanto em primeiro
quanto em segundo ciclo de selecéo recorrente em milho. De acordo com os autores, este
resultado seria devido a uma elevada influéncia ambiental e baixa variabilidade genética.
Por outro lado, elevada magnitude de CE (0,92) foi identificada por Nascimento et al.
(2023) ao avaliarem familias de meios-irmaos de milho tradicional em sele¢do recorrente.
Neste cenario, maiores progressos genéticos sdo esperados, uma vez que este parametro
representa a fracdo genética herdavel na expressdo do fenétipo, atuando como um filtro
que determina a eficiéncia com que uma populacdo pode responder ao melhoramento
genético.

Observou-se que a herdabilidade de PG foi inferior a dos estudos de Silva et al.
(2023) e Nascimento et al. (2023), citados anteriormente. Segundo Kebede et al. (2016),
a maioria dos caracteres agrondmicos em milho sdo de heranca complexa e influenciada
por varios genes interagindo com as diferentes condi¢fes ambientais. Com isso,
possivelmente, os altos valores de variacdo ambiental observados podem ter conduzido a
um baixo valor de herdabilidade para esta caracteristica. Ainda segundo Farias Neto e
Resende (2001), baixas estimativas de herdabilidade também podem estar associadas a
estreita base genética da populacdo, que neste caso foi proveniente do cruzamento de seis
hibridos. A ampla variagdo observada nas estimativas de herdabilidade das caracteristicas
em estudo sdo aceitaveis, ja que é um valor mutavel de acordo com fatores fenotipicos,
genotipicos e ambientais (PAULAN; PUPIN, 2019).

Valores de CVgp (coeficiente de variagdo genético entre progénies) superiores
a 5% sdo considerados elevados (PANDEY et al., 2017), desta forma, todas

caracteristicas apresentaram alta magnitude para este parametro, com destaque para PG,
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que alcangou 11,16%. O CVgp ¢é um indicador da variabilidade genética do carater
dentro da populacdo, de forma que valores elevados podem conduzir a progressos
significativos com a selecdo. Em contrapartida, o0 menor valor de CVr (coeficiente de
variacdo relativa) foi observado para este mesmo carater, apontando que ele foi o mais
penalizado em relagdo & influéncia da variacdo ambiental, assim como o observado para
a herdabilidade. Sendo o CVr um indicativo entre a proporcéo da variancia genética em
relacdo ao erro residual (CVg/CVe), tem-se que o carater DE seria 0 mais beneficiado
durante o processo de selecdo, pois foi o unico que apresentou valor maior que a
unidade.

A metodologia REML/BLUP apresentou altos valores de acuracia (r;,>70),

segundo critérios estabelecidos por Resende e Duarte (2007), ressaltando uma alta
correlacdo entre o valor genotipico verdadeiro e o valor estimado. Os mesmos autores
afirmam que acurécia igual ou acima de 0,90 s6 é possivel para caracteres com alta
herdabilidade, corroborando com o observado para DE. Baretta et al., (2017) também
observaram altos valores de acuracia seletiva, que variaram entre 0,88 e 0,98, ao estimar
0s parametros genéticos em populacBes de milho crioulo via REML/BLUP, afirmando
que estes valores demonstram que o procedimento foi preciso para prever os valores
genotipicos que retratam os verdadeiros valores dos individuos.

Ao se praticar a sele¢do de vinte e cinco individuos superiores, entre e dentro das
familias de meios irmaos, observou-se que as progénies advindas, principalmente, dos
hibridos 2 para CE, dos hibridos 1 e 2 para PG e 4 para DE, se destacaram. Este resultado
demonstra a possibilidade de utilizacdo dos referidos gendétipos para o melhoramento
genético, uma vez que concentram alelos favoraveis para esse conjunto de caracteristicas
(Tabela 2).

Tabela 2 - Estimativa dos valores genotipicos (u+a) e nova média para as caracteristicas agrondmicas
comprimento de espiga (CE), peso de grdos (PG) e didmetro da espiga (DE) das diferentes

familias de meios-irméos.

CE PG DE
Hibrido u+a Nova média Hibrido u+a Novamédia  Hibrido u+a Nova média
2 18,68 18,68 1 83,06 83,06 4 49,69 49,69
2 18,67 18,67 2 81,88 82,47 4 48,85 49,27
2 18,63 18,66 2 81,75 82,23 4 48,07 48,87
2 18,44 18,60 1 81,26 81,98 4 47,81 48,60
2 18,33 18,55 1 80,87 81,76 4 47,73 48,43
2 18,32 18,51 1 80,32 81,52 4 47,37 48,25
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2 18,31 18,48 1 80,00 81,30 4 47,35 48,12
2 18,28 18,46 2 79,35 81,06 4 47,33 48,02
2 18,24 18,43 2 79,28 80,86 4 47,09 47,92
2 18,12 18,40 2 79,22 80,70 4 46,73 47,80
2 18,12 18,37 4 78,71 80,52 4 46,53 47,69
2 18,10 18,35 1 77,76 80,29 4 46,50 47,59
2 18,08 18,33 2 77,42 80,07 6 46,40 47,49
2 17,97 18,30 4 77,24 79,87 4 46,28 47,41
2 17,94 18,28 2 77,18 79,69 4 46,18 47,33
2 17,94 18,26 1 77,11 79,53 4 45,99 47,24
2 17,92 18,24 2 77,05 79,38 4 45,76 47,16
2 17,90 18,22 1 77,03 79,25 4 45,71 47,07
2 17,88 18,20 2 76,87 79,12 1 45,53 46,99
2 17,86 18,19 2 76,84 79,01 1 45,43 46,92
2 17,83 18,17 1 76,76 78,90 1 45,35 46,84
2 17,82 18,15 2 76,54 78,80 2 45,28 46,77
2 17,81 18,14 2 76,41 78,69 3 45,26 46,70
2 17,79 18,12 1 75,98 78,58 3 45,23 46,64
2 17,79 18,11 4 75,83 78,47 4 4521 46,59

A nova média individual genotipica (Tabela 2) foi obtida somando-se cada efeito
genotipico aditivo predito a média geral do experimento, de forma que o ganho com a
selecdo, ao se considerar esta média, é de 24,07%, 21,88% e 18,23% para CE, PG e DE,
respectivamente. Estes valores sdo considerados promissores, pois sdo um indicativo da
proporcdo do valor genético que é manifestado em cada caracteristica e que pode ser
transmitido para a préxima geracdo. Sdo também superiores aos relatados por alguns
autores, como Oliveira et al., (2021) que obtiveram ganhos de 4,38% e 4,31% para CE e
DE ao aplicar a selecdo recorrente para familias de meios irmdos de milho crioulo
adaptados a regido nordeste. Da mesma forma, o ganho para PG excede o valor
encontrado por Candido et al. (2020), que identificou ganho genético de 6,10% em seu
estudo com produtividade de milho verde via modelos mistos. Assim como verificado
neste estudo, Agyeman e Ewool (2022) relataram que também foi possivel recomendar
os melhores gendtipos em familias de meio-irméos de milho tradicional através de valores
genotipicos, pois suas estimativas advém da fragcdo genética e estéo livres da interagio
com o ambiente.

Ao se explorar o grau de associagdo existente entre 0s caracteres agronémicos,
através da analise de trilha, observou-se elevado efeito direto de CE sobre PG (0,83)

(Tabela 3). Este achado concorda com o trabalho de Silva et al. (2023), que também
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observaram uma correlacdo positiva de 0,45 para as estas caracteristicas, porém diverge
em relacdo a correlacdo entre CE e DE observada neste estudo, que foi de ordem inversa
e de baixa magnitude (-0,28). Mesmo ao se considerar os efeitos indiretos de CE via DE
sobre PG, que sdo de ordem negativa, ainda se tem uma adequada correlacéo final entre
essas duas caracteristicas (0,64), tornando vidvel a obtencdo de ganhos indiretos em PG
através da selecdo em CE. Resultado semelhante foi relatado por Grespan et al. (2023),
que verificou um efeito indireto de DE em CE de -0,006 sobre a caracteristica
produtividade de grdos. DE também apresentou efeitos diretos elevados sobre PG, no
entanto, devido a sua correlacao negativa com CE, sua influéncia final sobre PG se tornou
de menor magnitude, tornando CE uma caracteristica mais atrativa ao se buscar ganhos

indiretos em PG.

Tabela 3 - Andlise de trilha dos efeitos diretos e indiretos de comprimento de espiga (CE) e diametro de
espiga (DE) sobre peso de gréos (PG).

Efeitos diretos e indiretos
Variavel CE
Efeito direto sobre PG 0,83
Efeito indireto via DE -0,19
Total 0,64
Variavel DE
Efeito direto sobre PG 0,69
Efeito indireto via CE -0,23
Total 0,46
Correlacéo total entre CE e DE
Total -0,28

CONSIDERACOES FINAIS

As caracteristicas produtivas comprimento de espiga (CE), peso de grdo (PG) e
diametro de espiga (DE) foram significativas.

A populacdo apresentou elevado coeficiente de variagdo genética para 0s
caracteres CE, PG e DE, no entanto, apenas em DE obteve-se um coeficiente de variacdo
relativa maior que a unidade.

A metodologia REML/BLUP foi eficiente na estimacao dos parametros genéticos
apresentando altos valores de acuracia.

Séo esperados ganhos 24,07%, 21,88% e 18,23% para CE, PG e DE,

respectivamente.
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De acordo com a analise de trilha, pode-se obter ganhos indiretos em PG através
de CE.
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