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Resumo - O objetivo foi verificar a eficéncia do método de Selecdo Genoma Ampla (GWS)
no melhoramento de milho tropical para caracteres de raiz em condigdes de estresse de
nitrogénio. Foram avaliadas em condicéo de estresse de nitrogénio 41 combinagdes hibridas.
As plantas foram coletadas em no estédio V6. Os comprimentos lateral (Loat) € axia (Laxi)
de raiz foram obtidos por meio so software WinRhizo. Estes dados foram analisados
utilizando a metodologia REML/BLUP. Na genotipagem da populacéo de estimagdo, foram
utilizados 80 marcadores microssatélites (SSR). A predicdo dos valores genéticos gendémicos
dos hibridos foi obtida via RR-BLUP/GWS. Para os caracteres em que a GWS apresentou
altos valores de acurécia seletiva, ela foi comparada com a selecdo recorrente reciproca. Com
o método da GWS houve aumento significativo nos ganhos com a selecdo para caracteres de
raiz em milho tropical, em condic¢des de estresse por baixo nitrogénio no solo.

Palavras-Chave — Selecéo precoce direta, estresses abi6ticos, métodos de melhoramento.

Introducéo
Aproximadamente 50% da &rea mundia cultivada com milho sdo feitas em condicles
edafocliméticas tropicais, nas quais, geralmente, o cultivo € conduzido em baixa
disponibilidade de nitrogénio (N). Isto se deve a baixa fertilidade natural destes solos, a pouca
aplicagdo de fertilizantes nitrogenados e a ocorréncia de seca. Entretanto, sabe-se que o N esta
entre os principais nutrientes responsaveis pelo aumento da produtividade do milho
(RICHARDSON et al., 2009).

Assim, a selecdo de gendtipos que se desenvolvem e produzam de modo satisfatério
em condicOes de estresse por baixa disponibilidade de nitrogénio no solo se torna crucial.
Neste sentido, diversos trabal hos relatam que ha forte associagdo entre caracteres deraiz e os
componentes da eficiéncia no uso nutricional (BONIFAS e LINDQUIST, 2009; TRACHSEL
et al., 2009; WALK et a., 2006; CHUN et a., 2005). Todavia, € importante ressaltar que a
avaliagdo e selecdo com base no fendtipo para caracteres de raiz utilizam métodos destrutivos
da planta, o qual, dependendo da estrutura genética, ndo permite a utilizacdo daqueles
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identificados como sendo superior em hibridagdes (FRITSCHE-NETO, 2012). Além disso, a
avaliacdo de caracteres como a arquitetura do sistema radicular ndo é possivel em ambientes
de cultivo a campo (DORLODOT et al., 2007), ou ainda, em grandes quantidades de
amostras.

Diante destas limitagOes da selecéo fenotipica, a Selecdo Génomica Ampla (GWYS)
pode ser uma ferramenta Util, pois permite identificar genétipos superiores, sem 0 uso de
métodos destrutivos, em estagios precoces da planta, aumentando o ganho de selecéo e
diminuindo intervalo de geracoes.

Assm, o objetivo foi verificar a eficiéncia do méodo GWS no melhoramento de
milho tropical para caracteres de raiz em condic¢des de estresse de nitrogénio.

Material e M éodos

O experimento foi realizado com duas fontes de germoplasma de milho: a primeira
composta de sete linhagens com eficiéncia no uso de fosforo (EUP) e contrastantes para
eficiéncia no uso de nitrogénio (EUN) (Grupo 1) e a segunda de sete linhagens homogéneas
na EUN e contrastantes para a EUP (Grupo I1). Pelo cruzamento entre as linhagens dos dois
grupos, foram obtidas 41 combinagdes hibridas por meio de cruzamentos em esquema fatorial
interpopulacional (desbalanceado).

As 41 combinacBes hibridas obtidas foram avaliadas em condigbes baixa
disponibilidade de N no solo, conforme descrito por Walk et a. (2006) e Chun et a. (2005).
Neste, foi utilizado o delineamento de blocos ao acaso com duas repetices. As plantas foram
coletadas no esté4dio vegetativo de seis folhas completamente expandidas (V6),
aproximadamente 25 dias apds a semeadura. O sistema radicular das plantas foi avaliado por
andlise de imagem por meio de scanner usando o software WinRhizo Pro 2009a (Basic, Reg,
Pro & Arabidopsis para Medicdo Root). Assim, os comprimentos lateral e axia das raizes
foram obtidos a partir de todas as classes de diametro (d) e classificados como comprimento
daraiz lateral (L_at) com didmetro inferior ou igual a 0,5 mm e comprimento da raiz axial
(Lax)) com didmetro superior a 0,5 mm, conforme Trachsel et a. (2009).

80 marcadores microssatélites (SSR) foram utilizados na genotipagem das 14 linhagens
genitoras, ou segja, da populagdo de estimagdo. Estes marcadores foram escolhidos por sua
associagdo com caracteristicas agrondmicas e tolerancia a estresses abiéticos (MAIZEGDB -
http://www.maizegdb.org/ssr.php).

Para a obtencdo das estimativas dos par@metros genéticos, os dados obtidos foram
submetidos a andlises estatisticas por meio do méodo da Maxima Verossimilhanca
RestritalMelhor Preditor Linear N&o Viesado (REML/BLUP) (RESENDE, 2002).
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A predicdo dos valores genéticos gendmicos foi obtida via RegressGo Aleatoria
(Random Regression) do tipo BLUP (RR-BLUP) aplicado a selecdo gendmica ampla (RR-
BLUP/GWS), conforme descrito por Guo et a. (2012):

y=Xb+Zh+e
emque, y: é o vetor de médias fenotipicas de cada combinagdo hibrida, b: € o vetor de efeitos
fixos, h: é o vetor dos efeitos aleatorios dos marcadores e e refere-se ao vetor de residuos
aleatdrios. X e Z sdo as matrizes de incidénciaparab e h. A matriz de incidéncia Z contém os
valores 0, 1 e 2 parao nimero de alelos. A estrutura de médias e variancias é definida como:

h~N(0,G); E(y=Xb); e~N(O,R=1s?); Var(y)=V=ZGZ'+R;G=1Is;/n.
O vaor genético genémico global do individuo j € dado por VGG = f/ j = a Zilﬁ :
|

Primeiramente, foi analisado todo o conjunto de marcadores moleculares em todos os
individuos fenotipados (populacdo de estimagdo completa). A partir destes resultados, foram
gerados nove subgrupos de alelos marcadores, formados por 214 (todos os alelos), 150, 100,
50, 25, 10, 5, 2 e 1. A formagao destes subgrupos foi realizada baseada no efeito (em maédul o)
dos alelos marcadores obtidos na andlise inicial, ou seja, considerando todos os 214. A partir
destes valores, de modo sequencial, foram retirados da andlise os de menor efeito, até atingir
0 extremo de apenas um aelo marcador (0 de maior efeito) formando o subgrupo. A
validacdo cruzada foi readlizada pela reamostragem de um grupo de individuos via
procedimento Jacknife (HELTSHE e FORRESTER, 1983).

Para os caracteres em que a GWS apresentou valores de acurécia seletiva superior a
fenotipica, ela foi comparada com 0 méodo da Selecdo Recorrente Reciproca (SRR). Para a
SRR, foi considerada a formacdo de duas populagdes base (Grupos heteréticos — GH),
originadas do livre cruzamento entre diversas linhagens. Entre estas populagdes, seriam
obtidas 200 progénies de meio-irmdos maternos interpopulacionais para avaliacdo e 200
progénies endogamicas S, intrapopulacional para recombinacéo dentro de cada populagéo.
Estas progénies seriam entdo avaliadas em um experimento com duas repeticdes, sendo a
parcela constituida de 25 plantas, totalizando 10.000 plantas avaliadas. Além disso, foi
considerada a selecdo de 10% das progénies superiores.

No caso da GWS Interpopulacional, foi considerada, na mesma populacdo de 10.000
plantas da SRR, em dois GH de 5.000 plantas, em que, foi simulada a selecdo dos 100
mel hores individuos antes do florescimento e a sua recombinacdo dentro de cada GH, ou seja,
intensidade de selecdo de 2%, em nivel de individuo, com coincidéncia entre as geracdes de

avaliacdo e recombinagdo.
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Os ganhos em desvios padrédo genéticos aditivos da selecdo foram estimados por

GS=kr_, em que, k=1,76 para os méodos da SRR e 2,42 para o da GWS; ' & a acurécia

9§’
seletiva (descrita anteriormente para 0 método GWS), obtida por /1/ 4h% para os métodos

r.(l/2)h?
1+(r- D(1/ 4h:

da SRR, emque, h; =

A partir destas estimativas foi obtida, para cada caracter, a eficiéncia do método GWS

em relacdo ao SRR por EF. .. :GSGM.NO, em que, GS é o ganho de selecdo
GWS(%)

GSqrtons
estimado em desvios padréo genético aditivos para cada um dos métodos (GWS e SRR); et &
o tempo médio (em anos) do ciclo de cada um dos métodos, sendo 1,5 parao daSRR e 1,0 e
0,5 paa 0 da GWS, considerando a possibilidade de um ou dois ciclos por ano,
respectivamente.
Resultados e Discussio

Considerando os resultados dos ganhos preditos obtidos com um ciclo de GWS por ano,
€ possivel obter aumento na eficiéncia de selecdo em relacdo ao método da SRR, para 0s
caracteres Liat € Laxi em baixo N no solo de 927% e 599%, respectivamente (Tabela 1).
Quando foi considerada a possibilidade de dois ciclos de GWS por ano, estes valores
passaram para 2992% e 1934%, respectivamente. Com isto, € possivel observar que com a
GWS h& um aumento significativo na acuréacia seletiva, nos ganhos por unidade de tempo e
no processo de melhoramento genético.

O aumento no ganho de selecdo com a GWS é devido a vérios fatores, dentre eles pode
ser mencionado: i) a coincidéncia entre as unidades e geragoes de selecdo e recombinagdo em
apenas um ciclo de selecdo recorrente. Além disso, a selecdo é executada nos proprio
individuo e ndo baseada em progénies. Além disso, ndo precisa ser feita no ambiente ideal de
avaliacdo (FRITSCHE-NETO, 2012). Deste modo, ha um aumento da acurécia seletiva, no
ganho por unidade de tempo, e consequentemente, na eficiéncia dos programas de
melhoramento.

Conclusdes

O método da Selecdo Gendmica Ampla apresenta eficiéncia relativa superior aos

métodos tradicional de Selecdo Recorrente Reciproca para caracteres de raiz em milho

tropical em condi¢des de baixo nitrogénio.
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Tabela 1 - Estimativas de ganhos com a selecdo (GS) em desvios padrdo genético aditivos em cada método
considerado e a eficiéncia relativa (ER) da selecdo gendmica ampla (GWS), com um (GWS 1) ou dois (GWS 2)
ciclos por ano, em relacdo ao método da selecdo recorrente (SR) e selecéo recorrente reciproca (SRR), para

comprimento lateral (L _at) e axial(Lax;) em baixo nitrogénio (BN), em milho, Vigosa, MG

Caréter
Estimativa Método
I— LAT I—AXI
SR/SRR 0,32 0,42
GS
GWS 2,00 1,67
GWS1 927 599
ER (%)
GWS?2 2992 1934
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