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Introducao

Por causa da heterogeneidade de condicbes edatichs das regides produtoras, 0s
programas de melhoramento desenvolvem cultivares g@perar os limitantes produtivos
dessas macrorregifes na safrinha (Artuzo et al9)2®ara isso, a partir de cruzamentos de
gendtipos promissores, sdo realizados estudosadepsagénies e selecdo daqueles de melhor
desempenho agronémico. Na fase final do melhoraogenético é realizada a avaliacao de
gendtipos candidatos em ensaios de valor de cudtiveo (VCU) em diferentes localidades,
para onde se deseja recomendar a cultivar a seoradh (Bastos et al., 2007).

Quando se considera mais de um ambiente, alémfeitssegenéticos e ambientais, hi
um efeito adicional pela interacdo destes, umaquezo melhor gendtipo em um ambiente
pode ndo ser em outro. Essa interacdo gendtipobieate € quantificada em ensaios de
campo em diferentes localidades, de acordo com aderpento diferencial dos genoétipos na
diversidade de ambientes (Bastos et al., 2007).

A complexidade na identificacdo de genotipos sopesi estaveis e adaptados €
simplificada com o uso de metodologias baseadasnentelos mistos (Resende; Duarte,
2007). Para se caracterizar um modelo como mikt@exe possuir um ou mais efeitos fixos,
além da média geral, e um ou mais efeitos aleatéalém do erro experimental. O modelo
misto possibilita modelar, simultaneamente, ost@sefixos e aleatdrios (Resende; Alves,
2020).

A predicéo dos efeitos aleatorios e a estimacaetiw®s fixos dependem da estimacéo
dos componentes de varidncia. A metodologia de MaxiVerossimilhanga Restrita
(Restricted Maximum Likelihood - REML) estima conmgmtes de variancia obtidas por
méxima verossimilhanca, os quais fornecem dadas fpaer a Melhor Predicdo Linear ndo
viesada (Best Linear Unbiased Predictor - BLUP)a éuncéo é predicdo de valores genéticos
(Resende; Alves, 2020). O uso de REML/BLUP em agréalie dados experimentais constitui
uma estratégia que aumenta a acuracia seletivamiménerros de predicdo e maximiza o
ganho genético por ciclo de selecdo (Resende; Qua07). Isso implica comparar
individuos ao longo do tempo e espaco, em modetms ede de dados complexa de
fenotipagem.

O objetivo do presente trabalho foi estimar a aat@itlade e a estabilidade produtiva,
bem como ganhos genéticos com a selecdo de gendakgpmilho na safrinha de 2018, via
analise por modelos mistos.

Material e Métodos
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Foram avaliados 139 hibridos de milho em condigliesafrinha, em dois ensaios de
competicdo distintos, cada um com 49 genotiposessnsaios foram semeados na safrinha
de 2019, em Londrina-PR e Sete Lagoas-MG. A semaattu milho safrinha em Londrina
ocorre entre 0os meses de fevereiro a marco, apdthaita da primeira safra. O cultivo &
caracterizado por uma reducdo gradativa da pracgmt pluvial e aumento da probabilidade
de ocorréncia de geadas. Ja em Sete Lagoas, plafétuados no periodo de janeiro e
fevereiro coincidem historicamente com o periodglderas irregulares.

O delineamento experimental utilizado em todosrsaies foi o latice 7x7, com trés
repeticdes. As parcelas experimentais para cadadiloram constituidas por duas linhas de
4,2 m, com espacamento de 0,7 m entre linhas. Gestemunhas, foram usadas as cultivares
comerciais AG8088PRO2, DKB310PRO2, DKB390PRO2 e BIWS e o hibrido
experimental 1F640PRO2, desenvolvido pela Embrapa.

Para o plantio foram utilizados 350 kg'hde adubo 08-28-16 (+1,8% Ca; 1,0% S;
0,3% B), e a adubacdo de cobertura foi realizada 200 kg.h&d de ureia, no estagio de
desenvolvimento V4. Para tratamento de sementeSnadgs ao meédio investimento
utilizaram-se somente o fungicida Maxim XL®, naeloe 125 mL para 100 kg de sementes,
e 0 inseticida Starion®, na dose de 1,6 mL paraktOfe sementes. Fungicidas e inseticidas
foliares foram aplicados de acordo com a necessidha infestacdo. Os demais tratos
culturais foram realizados de acordo com as recdagéies para a cultura do milho. A
colheita foi efetuada com auxilio de colheitadei parcelas, com afericdo de peso e
umidade. Posteriormente, os dados de producdo faamvertidos em quilos/parcela,
corrigidos para 13% de umidade, e posteriormemtafa@onvertidos em toneladas/hectare.

Na analise de dados, primeiramente os dados de waddos dois ensaios foram
analisados de forma individual, considerando os donbientes (Sete Lagoas e Londrina),
com o0s 49 genotipos de cada ensaio analisadosparade. Posteriormente, foi efetuada uma
analise em que os 139 gendtipos foram analisadosa@mnunto, se convertendo os trés
ensaios em um so0.

Os parametros genéticos foram estimados via maxienassimilhanca restrita, e a
predicdo dos valores genéticos foi feita por meiareelhor predicdo ndo viesada, usando o
modelo 52 do software Selegen-REML/BLUP (Resen@&6® O modelo estatistico usado
foiy=Xt+2Zg+ Wb + Ti+ e, emquey é o veta dados, t € o vetor dos efeitos de teste ou
experimento (assumidos como fixos) somados a m@diral, g € o vetor dos efeitos
genotipicos (assumidos como aleatorios), b € o e efeitos de blocos (assumidos como
aleatorios), i € vetor dos efeitos da interacdatipo x ambiente (aleatdrios) e e é o vetor de
erros ou residuos (aleatorios). As letras mailusa@jpresentam as matrizes de incidéncia para
os referidos efeitos. O teste de razdo de verdssinga (LRT) foi aplicado para testar os
efeitos aleatdrios do modelo.

Resultados e Discussao

O teste de raz&o de verossimilhanca (LRT), em sméiidividual dos ensaios, indicou
significancia do efeito aleatério de ambiente n@s ensaios, e nenhuma significancia no
efeito da interacdo gendtipo x ambiente (TabelaOLLRT foi significativo para efeito de
genotipo somente no ensaio 1.

Na andlise conjunta considerando os trés ensald’Tdoi significativo para os efeitos
de gendtipos, ambientes e da interacdo GxA. Est#®< significativos sdo indicativos da
presenca de variabilidade genotipica significatimdicando que a andlise conjunta expde a
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diferenca entre os ambientes, mas também do ramgm@a dos genotipos entre 0s
ambientes. Além disso, inferem respostas produtdiferenciais dos gendétipos frente a
ambientais contrastantes, o que € uma premissaEstaido de adaptabilidade e estabilidade
(Resende; Duarte, 2007).

As estimativas de variancia fenotipica, genotigicambiental foram mais elevadas no
ensaio 1 e na analise conjunta. Por sua vez, anedai de interacdo genotipo ambientgg)l
teve seus valores mais elevados no ensaio conj0y@®56). A correlacdo genotipica entre o
desempenho dos hibridos nos varios ambientes faierada (0,45), o que infere que a
interacdo GXxA seja do tipo complexa (Resende; Al2820). Correlacbes genotipicas altas
como observadas nos ensaios 1 (0,97) e 3 (0,9@)lmoem para ganhos com a selecéo direta,
ou seja, selecdo em um local visando ganho em (Résende & Alves et al., 2020).

A maior média produtiva foi no ensaio 3 (5,44 t@)/k a menor no ensaio 2 (4,57
ton/ha), o que representa diferenca de quase 168 elas. Essas produtividades meédias
foram similares a média brasileira nesse mesmaogeide safrinha 2019/2020, que alcangou
5,46 ton/ha (Série Histdrica das Safras, 2021).

O ensaio 1 foi 0 que apresentou maiores herdatidglasendo 43% de herdabilidade de
parcelas individuais no sentido amplo e 74% na dielidade da média de gendtipo
assumindo sobrevivéncia completa. Estas herdatddslpodem ser consideradas altas por se
tratar de um caracter quantitativo altamente imibieedo pelo ambiente. A herdabilidade
representa a proporcdo da variabilidade existemteuma populacdo que é de natureza
genética, ou seja, passivel de melhoramento, sqeudatravés dela € possivel estabelecer
estratégias de selecdo e controle genético (Bastds 2007).

Os coeficientes de variacdo genética sao indicatiovariabilidade genética existente
na populagao, e no presente trabalho variaram @%0(ensaio 3) a 32,72% (ensaio 1). Os
coeficientes de variacdo experimental variaramee®,15 e 35,53%. Esses valores de
coeficientes de variacdo genético e experimentimados nos ensaios individuais e
conjuntos corroboram com a ideia de comportameifareticial dos grupos de hibridos
frente a interacdo com os ambientes contrastaResefde; Alves, 2020).

As acuracias seletivas de genodtipos (Acgen) foran®,86 para o ensaio 1, 0,61 no
ensaio 2, 0,63 no ensaio 3 e de 0,72 na analigantanAs acuracias de sele¢do via PEV
(Ac) foram cerca de 15% mais baixas em relacdogecA acuracia seletiva mede o quanto
o valor genético predito € similar ao valor ger@étieal dos genoétipos. Esse parametro é
influenciado pelo niumero de repeticdes, pela varg@residual e ainda pela proporcéo entre a
variancia residual e variancia genética (Resendmyrt®, 2007). Maiores acuracias inferem
menor risco de erro a partir do uso da informagiemotando maior confiabilidade da
predicdo e do processo de selecdo. Dessa formagcascias seletivas podem ser
consideradas de moderadas (0,50 - 0,69) a alt&8 {®@,89), sendo recomendadas acuracias
superiores a 0,70 para selecéo e 0,90 para recagtEm(Resende; Alves, 2020).
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Conclusotes

A estimacdo de parametros genéticos por ensaiwidodil é indispensavel para avaliar
grupos de gendtipos. No entanto, os resultadosliadbinesse trabalho sugerem que a avaliacéo
conjunta pode ser realizada a fim de ponderar melsonédias e os coeficientes de determinacéo
genotipicos entre grupos de gendtipos.
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