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EFEITO DO PROCESSO DISPERSIVO EM SUBPOPULACOES DE TAMANHO
REDUZIDO DE MILHO (Zea mays L.)

Autor: RAIMUNDO NONATO VIEIRA DA CUNHA
Orientador: Prof. Dr. JOSE BRANCO DE MIRANDA FILHO

RESUMO

O composto GN-04 foi utilizado no presente trabalho, tendo por objetivo:
a) avaliar o efeito do processo dispersivo em subpopulagdes de milho com diferentes
tamanhos efetivos, e submetidas previamente a selecdo divergente para alta e baixa
producdo; b) avaliar a capacidade de combinacdo e o potencial heterotico dessas
subpopulagdes e c) estimar componentes da varidncia genética no composto GN-04,
usando o esquema de cruzamento em cadeia. Um lote do referido composto foi plantado
visando a obtengdo de trés diferentes progénies: S;, por autofecundacdo; irmaos
germanos, cruzamento planta a planta e cruzamentos em cadeia, seguindo o esquema 1 x
2,2 x 3 e 3 x 1. Foram obtidas 77 progénies S;, 75 de irmdos germanos e 72 cadeias,
contituidas de trés cruzamentos. As progénies de cada tipo foram avaliadas em ensaios
distintos, em dois locais, de acordo com o delineamento em blocos casualizados, com
trés repeti¢des. Os caracteres avaliados foram: altura da planta (AP), altura da espiga
(AE), comprimento da espiga (CE), didmetro da espiga (DE), peso de espigas (PE) e
prolificidade (PR). Com base nos valores médios do carater PE, foram selecionadas 10
progénies de irmaos germanos,10 de S; e 10 cadeias, sendo cada grupo de materiais
constituido das cinco progénies ou cadeias mais produtivas, e das cinco menos

produtivas. A recombinacdo das progénies selecionadas ou cadeias ensejou a obtencao



Xix
de subpopulagdes com diferentes tamanhos efetivos: Nj, N, e N3, que correspondem a
taxas de endogamia de 50%, 25% e 17%, para Sy, irmdos germanos e cadeias,
respectivamente. Essas subpopulacdes foram avaliadas posteriormente com base no seu
desempenho per se e em cruzamentos ‘topcrosses’ e dialélicos. Os resultados desta
avaliacdo mostraram que o tamanho reduzido das subpopulagdes provocou o surgimento
de valores médios inferiores ou superiores a média estimada da populacdo original, em
conseqiiéncia da deriva genética. Os valores médios de todos os caracteres foram
afetados pela reducdo no tamanho efetivo das subpopulagdes, em conseqiiéncia da
depressao por endogamia, a qual se expressou com mais intensidade no carater PE: em
subpopulagdes com N3 e N; no nivel de sele¢do positiva, o efeito da depressdo foi de
5,20% e 20,07%, respectivamente, ¢ no nivel de selecdo negativa, 15,98% e 55,76%,
respectivamente. A selecdo divergente entre subpopulagdes resultou em diferenciacao
genética suficiente para expressar heterose em cruzamentos entre subpopulagdes com o
mesmo tamanho efetivo. As estimativas da variancia aditiva do composto GN-04, com
base na andlise da varidncia conjunta dos experimentos com progénies de cruzamentos
em cadeia, para os caracteres PE, CE, DE, PR, AP ¢ AE foram, respectivamente: 128,00
(g/pD)?, 1,490 (cm/esp.)?, 0,1704 (cm/esp.)?, 0,0200 (esp./pl)?, 256,55 (cm/pl)* e 136,80
(cm/pl)>. Estimativas negativas da variancia aditiva foram obtidas para os caracteres CE,
DE, AP e AE; para os caracteres PE e PR as estimativas foram 185,00 (g/pl)> e 0,0188
(esp./pl)?, respectivamente. O delineamento de cruzamentos em cadeia de tamanho 3,
tendo em vista a facilidade de execu¢do, pode ser uma alternativa a delineamentos de

execucdo mais complexa para estimar componentes da variancia.



DISPERSIVE PROCESS EFFECT IN REDUCED SIZE SUBPOPULATIONS OF
MAIZE (Zea mays L.)

Author: RAIMUNDO NONATO VIEIRA DA CUNHA
Adviser: Prof. Dr. JOSE BRANCO DE MIRANDA FILHO

SUMMARY

The composite GN-04 was used in the present work with the objetives: a)
evaluation of the effect of the dispersive process in subpopulations of maize with
different effective sizes, and submitted to divergent selection for higth and low yield; b)
evaluation of the combining ability and heterotic potential of the subpopulations; and c)
to estimate components of the genetic variance in the composite GN-04, using chain
crosses. A pollination block of the base population was planted for the development of
three different progenies: S; progenies obtained by selfing, full-sib progenies obtained
by plant-to-plant crosses, and chain crosses following the scheme: 1 x 2,2 x 3 e 3 x 1.
The numbers of progenies were: 77 Sy, 75 full-sibs and 72 chains represented by three
crosses in each chain. The progenies from each type were evaluated in different
experiments in two locations following the randomized complete block design with three
replications. The following traits were analysed: plant height (AP), ear height (AE), ear
length (CE), ear diameter (DE), ear weight (PE) and prolificacy (PR). Observed means
of PE were used for selection of 10 full-sib progenies, 10 S+ progenies and 10 complete
chains, each group being represented by five high yielding and five low yielding
progenies or chains. The recombination of the selected progenies or chains, individually,

led to the development of subpopulations with different effective sizes: Nj, N, and N3,
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corresponding to inbreeding rates of 50%, 25% and 17% for S;-, full-sibs and chain
crosses, respectively. The subpopulations were later evaluated based on their
performance per se, in the topcrosses and in diallel crosses. Results showed that the
reduced size of the subpopulations led to changes in the means of the evaluated traits,
which were smaller or higher than the original means as a consequence of genetic drift.
On the average, all traits showed a decrease in the mean as a consequence of inbreeding
depression. The most depressive trait was PE and the depression effects in
subpopulations with N3 and N; were 7.17% and 22.94% in the positive selection and
16.85% and 55.91% in the negative selection. The divergent selection among
subpopulations led to a genetic differentiation sufficient for the expression of heterosis
in crosses between subpopulations in the same level of effective size. The estimates of
the additive genetic variance in the composite GN-04 were obtained from the analysis of
chain crosses. The estimates for the traits PE, CE, DE, PR, AP and AE were,
respectively: 128.00 (g/pl)?, 1.490 (cm/esp.)?, 0.1704 (cm/esp.)?, 0.0200 (esp./pl)?,
256.55 (cm/pl)* and 136.80 (cm/pl)>. Negative estimates of the dominance variance were
obtained for the traits CE, DE, AP and AE; for the traits PE and PR, the estimates were
185.00 (g/pl)* and 0.0188 (esp./pl)?, respectively. The mating design based on chain
crosses with size 3 was considered feasible and easy to be used and can be a reliable

alternative as compared with other more complex designs.



1 INTRODUCAO

Em uma grande populacao, na auséncia de selecdo, mutacao e migragao,
as freqiiéncias alélicas e genotipicas permanecem constantes de geracdo para geracao,
ndo havendo, portanto, tendéncia de que suas propriedades genéticas se modifiquem.
Contudo, em pequenas populagdes, € com as restricdes ja referidas, essa propriedade de
estabilidade nao se mantém e as freqiiéncias génicas estdo sujeitas a flutuacdes
aleatorias, causadas pela amostragem de gametas. Estes, que transmitem genes para a
geracdo seguinte, carregam amostras de genes da geracdo paternal, e, se a amostra nao
for grande, as freqiiéncias gé€nicas estardo sujeitas a modificagdes entre uma geragao e a
seguinte. Essa mudanca aleatoria nas freqiiéncais génicas denomina-se de processo
dispersivo (Falconer & Mackay, 1995).

As conseqiiéncias do processo dispersivo, destacando-se dentre estas a
deriva genética, diferenciacdo entre subpopulacdes e incremento dos homozigotos,
foram descritas tendo como pressuposto uma ‘populacao idealizada’. Sucintamente, esta
consiste de uma grande populagdo, panmitica, que se subdividiu em um grande niimero
de subpopulagdes com um nimero constante N de individuos que se acasalam por
geragdo; mudancas sistematicas nas freqiiéncias alélicas estdo excluidas.

As condi¢des impostas a populagdo idealizada sdo pouco provaveis de
ocorrer em populagdes reais. Para contornar esse problema surgiu o conceito de tamanho
efetivo da populagdo ou numero efetivo (N), cuja definicdo, como descrita por Kimura
& Crow (1963), ¢ o nimero em uma populagdo idealizada em que cada individuo tem
um igual nimero de progénie esperada.

Em programas de sele¢do recorrente, o numero de progénies

recombinadas em cada ciclo, juntamente com a estrutura de reproducdo da populagdo,



relacionam-se diretamente ao tamanho efetivo. Portanto, como o nimero de progénies
recombinadas para dar origem a populagdo melhorada geralmente ndo ¢ muito grande,
espera-se que ocorra deriva genética, a qual pode afetar o desempenho da populacao per
se, e limitar a resposta a selecdo devido a diminui¢ao da variabilidade genética. Sele¢ao
e deriva, para a maioria dos caracteres em milho, constituem-se em dois processos
importantes, atuando na alteracdo da média da populacio melhorada em dire¢des
opostas através dos ciclos: a selecdo, se efetiva, tende a aumenta-la, enquanto a deriva
genética tende a diminui-la, devido a depressao por endogamia (Helms et al., 1989).
Tendo em vista a importancia do processo dispersivo em todas as etapas
do melhoramento genético de milho, o presente estudo teve por objetivo: a) avaliar o
efeito do mesmo em subpopulagdes de milho com diferentes tamanhos efetivos, e
submetidas previamente a selegdo divergente para alta e baixa produgdo; b) avaliar a
capacidade de combinacdo e o potencial heterotico dessas subpopulagdes; c¢) estimar
componentes da varidncia genética no composto GN-04 que originou essas

subpopulagdes, usando o esquema de cruzamentos em cadeia.



2 REVISAO DE LITERATURA.

2.1 Processo dispersivo

Em uma grande populacao panmitica, e na auséncia de migragao, selecao
ou mutacdo, as freqiiéncias génicas e genotipicas permanecem inalteradas de geragdo
para geracdo. Entretanto, isto ndo se verifica em pequenas populacdes, pois as
freqliéncias génicas estdo sujeitas a flutuagdes aleatdrias decorrentes da amostragem dos
gametas: estes levam para a proxima geracao apenas uma amostra dos genes dos pais, €
se a amostra for pequena, as freqliéncias gé€nicas sdo passiveis de mudar de uma
geracdo para outra, e a esta mudanga aleatéria nas freqliéncias génicas ¢ que se
denomina processo dispersivo, o qual apresenta quatro importantes conseqiiéncias:
deriva genética, diferenciagdo entre subpopulagdes, uniformidade dentro de
subpopulagdes e incremento dos homozigotos (Caballero, 1994; Falconer & Mackay,
1996).

De acordo com Falconer & Mackay (1996), a analise simplificada do
processo dispersivo toma por base uma “populacdo ideal”, qual seja, uma grande
populacdo, cujos cruzamentos ocorrem de forma aleatéria; posteriormente essa
populacdo subdivide-se em um grande nimero de subpopulagdes (linhagem). Todas as
linhas constituem a populacao inteira e cada linha é uma pequena populagdo em que as
freqii€ncias gé€nicas estdo sujeitas ao processo dispersivo. Varias condi¢des ou restri¢des
sdo impostas a populacado ideal:

1) Cruzamentos sdo restritos aos membros da mesma linhagem, ou seja, a
migracao ¢ excluida;

2) As geragoes sao distintas € ndo se sobrepoem,;



3) O nimero de individuos que se acasala em cada linhagem ¢ o mesmo
em todas as geragoes;

4) Dentro de cada linhagem os cruzamentos sdo aleatorios, admitindo-se
autofecundagdo também de forma aleatoria;

5) A selecao nao ¢ permitida em qualquer estadio;

6) A mutacdo ¢ negligenciavel.

Trés importantes estudos, todos com Drosofila melanogaster, que
comprovam os efeitos da deriva em pequenas populagdes, foram realizados por Kerr &
Wright (1954a), Wright & Kerr (1954) e Kerr & Wright (1954b). No primeiro, Kerr &
Wright (1954a) avaliaram 96 subpopulagdes constituidas de 8 individuos tomados ao
acaso (quatro machos e quatro fémeas). Cada subpopulacdo possuia um gene para cerdas
‘forked’ e o seu alelo selvagem (normal), ambos com freqiiéncia 0,5. Apds 16 geragdes
de cruzamentos aleatorios os alelos estavam segregando apenas em 26 das
subpopulagdes, sendo que o alelo ‘forked’ havia se fixado em 29 e o selvagem em 41
das subpopulagdes. A taxa de fixacdo de ambos os alelos alcangou equilibrio a partir da
quarta geracao em torno de 8,9%.

No segundo, Wright & Kerr (1954) estudaram a oscilagdo do gene bar
em 108 subpopulagdes de D. melanogaster, cada uma de tamanho 8 (quatro machos e
quatro fémeas), durante dez geracdes. Iniciando com uma freqiiéncia génica de 0,50,
uma aparente estabilidade na dispersdo das freqiiéncias génicas ocorreu na quarta
geragdo, com uma taxa de fixagdo de 22% para o tipo selvagem e 0,7% para o tipo bar.
Apbs dez geragdes, 95 subpopulagdes haviam fixado alelo selvagem e 3 o tipo bar , o
que demonstra que houve uma forte selecdo contra o gene bar. No terceiro, Kerr &
Wright (1954b) estudaram a oscilagdo dos genes aristapedia e spineless em 113
subpopulagdes dessa mesma espécie, sendo iguais ao estudo anterior o numero de
geragdes e o tamanho efetivo das subpopulagdes. A freqiiéncia média do gene
aristapedia oscilou de 0,50 na geragdo 1 a 0,3544 na geracdo 5, e nas Ultimas trés
geragdes a freqiiencia média foi de 0,4032. A variancia alcangou 0,0235 na segunda

geracdo e flutuou em torno deste valor nas geragdes seguintes. Além da rapida



estabilizacao na distribuicdo das freqiiéncias génicas, os autores concluem que houve
uma forte pressao de sele¢dao contra os homozigotos.

Estudos com pequenas populagdes de milho também ja foram realizados.
Paterniani (1995) estudou o efeito da redu¢ao do tamanho de duas populagdes F, de
milho (A e B), com freqiiéncia génica igual a 0,50 para os locos segregantes da
coloracdo de graos, com propor¢do mendeliana de 3 amarelas (Y): 1 branca (y). Na
avaliacdo da primeira geracdo de amostragem (N = 5), as freqiliencias génicas se
mantiveram proximas ao valor esperado no processo dispersivo [E (p) = po = 0,50]; na
segunda geracdo de amostragem (N = 5), houve aumento significativo na freqliencia do
alelo Y. A redugdo do tamanho efetivo populacional levou a fixagdo deste alelo em duas
das 29 subpopulagdes da populagdo base B.

Moreira (1999) avaliou os efeitos da deriva genética em subpopulagdes
com tamanho efetivo igual a 5, em duas geracdes de amostragem. Efeitos significativos
da deriva genética foram detectados para os caracteres producdo de graos, altura da
planta, altura da espiga, prolificidade e relagdo altura da espiga/altura da planta, sendo
que o carater produgdo de grios foi o mais afetado. Corrales Blandon (1996) também
avaliou os efeitos da deriva genética em subpopulagdes com tamanho efetivo igual a 5
em duas geragdes de amostragem. Visto que a amostragem provocou depressao por
endogamia, ¢ o surgimento de subpopulagdes com médias per se, estimativas da
capacidade geral de combinacdo ou de variancia genética aditiva, similares ou superiores
a da populacao paternal, o autor conclui que a mesma poderia ser utilizada como técnica
auxiliar em programas de melhoramento com diversas finalidades: produzir endogamia,
liberar variabilidade genética e promover o acimulo diferenciado de fatores genéticos
favoraveis entre as subpopulacdes.

Em populagdes ndo estruturadas e que ndo obedecem exatamente as
condigdes referidas anteriormente, a deriva genética ¢ quantificada por um unico
parametro, o tamanho efetivo populacional, o qual pode ser calculado ou estimado de
dados laboratoriais ou de campo, e predito sob varias circunstancias (Caballero, 1994).
O conceito de tamanho efetivo populacional foi definido por Wright (1931), como “o

numero de individuos de uma populacao ideal que sofre os mesmos efeitos de



endogamia e/ou da variancia da freqiiéncia génica que uma dada populacao real, com
sistema de acasalamento conhecido, ao longo das geracdes”. Falconer & Mackay (1996),
o definem como “o niimero de individuos que daria origem a variancia amostral, ou taxa
de endogamia, se eles se reproduzissem a maneira da populagao idealizada”.

Os conceitos e conseqiiéncias do tamanho efetivo de populagdes tém sido
amplamente abordados na literatura (Baker & Kurnow, 1969; Vencovsky, 1978;
Hallauer & Miranda Filho, 1995; Souza Junior et al., 2000). Com populagdes de
tamanho finito ha o risco de que um alelo venha a ser fixado por acaso, mesmo havendo
alelos mais favoraveis presentes na populacdo. Tem-se demonstrado, tanto tedrica
quanto empiricamente, que problemas associados com a fixacdo de alelos indesejaveis
devido a deriva genética, afetam a resposta e o limite de selegdo (Baker & Curnow,
1969).

Em milho, o melhoramento de populagdes via selecao recorrente pode ser
conduzido pela utilizagdo de diversos tipos de progénie que, por serem obtidas através
de diferentes sistemas de cruzamento, resultam em diferentes tamanhos efetivos. Para as
progénies mais usuais, tém-se os seguintes valores de N: meios irmdos: 4N; irmaos
germanos: 2N; S;: N; sendo N o numero de progénies intercruzadas na fase de
recombinacdo, considerando-se que as progénies tem grande nimero de individuos
(Vencovsky, 1978). Tradicionalmente, melhoristas de milho tém recombinado entre 10 e
25 individuos (progénies) em programas de selecdo recorrente. Nos casos em que apenas
10 linhas foram recombinadas, a deriva mostrou-se um importante fator na limita¢ao da
resposta a selecdo (Smith, 1983, 1984; Helms et al., 1989). Entretanto, Garay et al.
(1996), relataram que a recombinagdo de 10 linhagens, em experimentos que faziam uso
da selecdo recorrente, ndo se constituiu em fator importante na limitagdo da resposta a
selecdo. Hallauer (1992), revisando a literatura sobre tamanho efetivo populacional,
sugeriu que aproximadamente 25 a 35 progénies deveriam ser recombinadas em
programas de sele¢do recorrente em milho.

Mais recentemente, Weyhrich et al. (1998) compararam a resposta a
selecdo de progénies S; em quatro programas: 5-S; 10-S;, 20-S; e 30-S;, o que significa

5, 10, 20 ou 30 progénies recombinadas. A intensidade de sele¢do foi a mesma em todos



os programas: 20%. Constataram que a produ¢do de grdos aumentou significativamente
em todos os programas, com exce¢do do 5-S;, que decresceu de forma significativa. Os
autores concluem que a deriva ¢ o fator mais importante na alteracdo das freqiiéncias
alélicas quando menos do que 10 linhagens sdo recombinadas, ndo parecendo uma
vantagem, se os objetivos sdo de curto prazo, recombinar mais do que 10 linhagens por
ciclo de sele¢do. Guzman & Lamkey (2000), realizaram um estudo cujo objetivo foi (i)
avaliar o desempenho da populacdo BS11, ciclo 0 (Cy) e ciclo 5 (Cs), em quatro
programas de selecdo de progénies S; com diferentes tamanhos efetivos (5, 10, 20 e 30),
mas com uma intensidade de selecio comum de 20%, e (ii) comparar a variancia
genética aditiva entre as populagdes Cy e Cs. Cinco ciclos de selecdo foram conduzidos,
usando-se na fase de recombinacao 5, 10, 20 ou 30 linhagens. Cento e trinta linhagens
S; (Cs), de cada uma das populacdes selecionadas, e 100 linhagens S;, Cy, foram
cruzadas em esquema topcross com BS11, Cy. Os quatro programas de selecao
resultaram em incremento significativo na produgdo de graos, reducdo de umidade e
acamamento. Quanto a producdo, o programa 10-S; apresentou o mais alto ganho/ciclo,
seguido pelo 30-S;, enquanto que o 5-S; teve mais alto ganho do que o 20-S;. A
variancia genética aditiva ndo mudou significativamente. Estes resultados sugerem
pouca ou nenhuma vantagem em usar tamanhos efetivos maiores para manter a

variabilidade genética em selecdo recorrente de curto prazo.

2.2 Variabilidade genética intrapopulacional

2.2.1 Producéo

No melhoramento de populagdes, para que se obtenha ganhos com
selecdo, a condicdo bésica € que as populagdes base que serdo exploradas apresentem
variabilidade genética, e as estimativas das varidncias genéticas devido ao efeito médio e
de dominancia dos genes auxiliam na escolha do método de selecio.

A decomposicao da variancia genética de uma populagao foi introduzida

por Fisher (1918) em estudos sobre correlacdo e covariagdo entre parentes. Este autor



mostrou que a variancia genética de uma populagdo panmitica pode ser decomposta em
trés componentes: 1) varidncia genética aditiva, que esta associada aos efeitos médios
dos genes; 2) variancia genética dominante, que esta associada aos efeitos das interagdes
intra-alélicas e, 3) variancia genética epistatica, que ¢ devido aos efeitos das interagdes
interalélicas. Demonstrou, também, que a covariancia genética entre parentes ¢ funcao
de quantidades diferentes destes componentes da variancia genética, dependendo do tipo
de parentesco (Souza Junior, 1988).

Uma teoria geral para a interpretagdo genética da covaridncia entre
parentes foi dada por Cockerham (1954) e Kempthorne (1954, 1955), incluindo a
decomposicdo da variancia epistdtica em partes componentes.

Cockerham (1963) apresentou uma série de esquemas de cruzamento para
estimacao de variancia genética. O procedimento geral em qualquer um deles ¢ analisar
estatisticamente os resultados de cruzamentos apropriados e interpreta-los de acordo
com os componentes de variancia das fontes de variagdo do delineamento. Dentre os
esquemas mais utilizados, destacam-se aqueles sugeridos por Comstock e Robinson
(1948), denominados de Delineamento I e Delineamento II: o primeiro corresponde a
um esquema hierarquico em que as progénies avaliadas resultam de cruzamentos de
diversas plantas, tomadas como machos, cada uma cruzada com varias plantas
(diferentes para cada macho), tomadas como fémeas. O Delineamento II corresponde a
um esquema de classificagdo cruzada, onde um conjunto de plantas tomadas como
machos sdo cruzadas com um outro conjunto de plantas tomadas como fémeas. Hallauer
& Miranda Filho (1995) apresentaram uma andlise detalhada dos procedimentos
genético-estatisticos para a estimag¢do dos componentes da varidncia em populacdes de
milho, e um levantamento das estimativas das varidncias genéticas em nivel
intrapopulacional. No Brasil, predominam os trabalhos envolvendo progénies de meios
irmaos, as quais permitem estimar a varidncia genética aditiva, a herdabilidade e,
conseqiientemente, o progresso esperado por sele¢do (Souza Junior, 1983). Um resumo
das estimativas obtidas pelo Instituto de Genética da Escola Superior de Agricultura
“Luiz de Queiroz” é apresentado por Ramalho (1977) e ampliado por Sampaio (1986).

Dando seqiiéncia a este levantamento, Vencovsky et al. (1988) verificaram que a média



das estimativas da variancia genética aditiva para o carater producao de graos foi de 309
(g/planta)’, com um intervalo de variagio de 41 a 753. Algumas estimativas recentes da

variancia genética aditiva sdo apresentadas na tabela a seguir:

Tabela 01. Estimativas da variancia genética aditiva (62A) para producdo de graos em

diversas populagdes de milho no Brasil

Populagdes 52 (g/pl.y Referéncias

Compostos GN 502,10 a 761,70 Nass & Miranda Filho (1999)
NAP-PM 91,11 Costa et al. (2000)

IAC V3 623,30 Paterniani et al. (2000)
Caraiba 278,28 Mesquita et al. (2000)
Samambaia 283,58 Mesquita et al. (2000)

BR 5011 Sertanejo 171,80 a 865,00 Carvalho et al. (2000)
Composto Flintisa 595,92 Anjos & Andrade (2000)
Populagdes GO 199,83 a 306,05 Silva (2001)

Populagdes brasileiras 309,00' Vencovsky et al. (1988)

"Valor médio de 58 estimativas

Harland (1946) prop6s uma metodologia pela qual cruzamentos aos pares
eram testados em ensaios com repeti¢des, seguido de sele¢do das melhores progénies e
recombinagdo das sementes remanescentes destas. Familias de irmdos germanos também
tém sido utilizadas na estimagao de varidncias genéticas, mas em freqii€éncia bem menor
do que com progénies de meios irmaos. Isto se deve, sobretudo, a impossibilidade de
efetuar-se a decomposicdo da varidncia genética em seus componentes principais, sem
que se adote hipoteses que dificilmente ocorrerdo na pratica. Nass (1992) relatou
estimativas de variancia genética em trés populacdes de milho, as quais variaram de

86,14 a 109,58 (g/planta)®. Frank & Hallauer (1999), trabalhando com seis populagdes
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de milho, relataram estimativas da varidncia genética cuja amplitude variou de 54,41 a
69,95 (g/planta)?.

Lonnquist (1961) sugeriu, em vez de cruzamentos planta a planta, que as
progénies de irmdos germanos fossem obtidas através de cruzamentos em cadeia.
Observa-se que, neste caso, um mesmo gendtipo € avaliado através de duas progénies
distintas, meios irmaos e irmaos germanos, ao passo que nos cruzamentos planta a planta
os genoétipos sdo avaliados através de uma unica progénie. A dupla avaliagdo de um
genotipo contribui para uma maior precisdo das estimativas e aumenta o ganho com
selecdo, sendo o método recomendado para populagdes que ja tenham sido submetidas a
outros ciclos de sele¢do. O autor comparou os dois métodos de obtengdo de progénies de
irmaos germanos, realizando um ciclo de selecdo divergente para produgdo de graos.
Para o caso de progénies de irmaos germanos obtidas através de cruzamentos planta a
planta, obteve ganhos de + 3,5 % e — 6,1 % com selecdo para aumentar e diminuir o
carater. Para aquelas obtidas através do cruzamento em cadeia obteve ganhos de +
10,6% e — 4,9 %, respectivamente. Valois (1982) e Valois & Miranda Filho (1984)
observaram que a variabilidade entre progénies de irmdos germanos € O progresso
esperado com sele¢do foram inferiores no esquema de cruzamento em cadeia, em
relagdo ao esquema usual. Miranda Filho (1982) desenvolveu as expressoes para
obtencdo de componentes da variancia genética, segundo o esquema de cruzamentos em
cadeia, as quais foram utilizadas por Benitez Torres (1986) para estimagdo de
parametros genéticos em duas populacdes de milho. Para os trés caracteres avaliados, o
autor relatou que os valores encontrados foram da mesma magnitude aqueles obtidos por
autores que utilizaram outros delineamentos genéticos.

Progénies endogamicas obtidas através de autofecundagdes sucessivas
também té€m sido bastante utilizadas no melhoramento de populagdes. A utilizagdo desse
tipo de progénie justifica-se quando se trata de caracteres de baixa herdabilidade, pois a
endogamia favorece um aumento na varidncia genética entre progénies (Paterniani &
Miranda Filho, 1987). Outro aspecto favoravel da utilizagdo de progénies endogamicas,
diz respeito a possibilidade de se eliminar genes deletérios e, conseqlientemente,

populagdes melhoradas pela avaliacdo desse tipo de progénie apresentardo menor
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depressdo por endogamia (Hallauer, 1980). A variabilidade entre progénies
endogamicas, origindrias de uma amostragem de plantas Sy da populagdo de referéncia,
também pode ser usada para estimar variabilidade genética (Hallauer & Miranda Filho,
1995). Estes autores, em uma extensa revisao sobre o assunto, reportaram estimativas da
variincia genética aditiva para producdo de grdos, obtidas com progénies S; oscilando
de 120,7 a 389,0 (g/planta)’. Gul Zaffar & Shafiq (2001), estudando o potencial para o
melhoramento de um composto, encontraram um valor expressivo para a variancia

aditiva de 380,21 (g/planta)?.

2.2.2 Caracteres da planta

Os caracteres altura da planta e da espiga sdo importantes no
melhoramento de milho, uma vez que a redugcdo dos mesmos pode conferir vantagens
tais como, maior resisténcia ao acamamento, facilidade de colheita e plantio mais denso
(Sampaio, 1986).

Santos (1985) reportou estimativas da variancia genética aditiva, em
populagdes brasileiras, oscilando entre 176,56 a 668 (cm/planta)® e 46,14 a 584,00
(cm/planta)®* para altura da planta e altura da espiga, respectivamente. Hallauer &
Miranda Filho (1995), a partir de varios trabalhos executados nas condigdes ecologicas
dos Estados Unidos, reportaram estimativas médias de 212,9 e 152,70 (cm/planta)? para
altura da planta e da espiga, respectivamente. Estas estimativas evidenciaram que, para
os caracteres em questdo, os efeitos de aditividade dos genes sdo mais importantes que
os de dominancia.

Arias & Souza Junior (1998), estudando as populagdes BR-105 e BR-106,
estimaram a variancia genética aditiva para altura da planta e da espiga, cujos valores
respectivos obtidos foram 185,74 e 127,45 (cm/planta)?, para a populacio BR-105, e
109,31 e 74,04 (cm/planta)?, para a populacio BR-106. Wolf et al. (2000), analisando
uma populacdo F, reportaram para altura da planta uma estimativa da variancia genética

aditiva de 180,01 (cm/planta)? e, para altura da espiga, 136,65 (cm/planta)?.
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Outro carater importante ¢ o numero de espigas por planta ou
prolificidade, como ¢ mais conhecido na literatura.

A capacidade de produzir mais de uma espiga por planta tem-se mostrado
altamente correlacionada com o rendimento de graos. Acredita-se que a sele¢do do
milho pelo homem foi direcionada para uma espiga por planta para facilitar a colheita e
aumentar o tamanho da espiga. Os materiais tropicais possuem uma adequada
variabilidade genética para incrementar a prolificidade sob sele¢do, sendo possivel a
utilizagdo de métodos simples de selecdo massal, com controle em ambos os sexos
(Paterniani, 1990).

De acordo com Fancelli & Dourado Neto (2001), o nimero de graos por
planta e por unidade de area constituem-se de grande importancia para o rendimento da
cultura do milho. A obtencao do maior numero de graos possivel é fungdo da populagao
e do nimero de espigas encontradas por planta (prolificidade) e por area.

As estimativas de componentes da varidncia genética para o carater
prolificidade tendem a ser muito influenciadas pelo ambiente. Mariani & Desidério
(1975) e Ordas & Stucker (1977) relataram que em baixas densidades a variancia aditiva
foi bem maior que a dominante, ao passo que em altas densidades a diferenca entre as
estimativas decresceu. Soares Filho (1987) obteve valores da variancia genética aditiva
entre 4,1 x 10 e 37,5 x 10 (espigas/pl)? trabalhando com duas popula¢des em dois
ambientes. Hallauer & Miranda Filho (1995), com base em 39 estimativas, relataram um
valor médio da variéncia aditiva de 45,9 x 10~ (espigas/pl)?. Miranda Filho & Andrade
(1996), avaliando a populacio ESALQ — PB1, relataram que a estimativa da variancia
aditiva foi 17,7 x 107 (espigas/pl)>.

Alves et al. (2002) estimaram componentes da varidncia genética nos
ciclos de selecdo 0 e 5 da populacdo CMS — 39 para varios caracteres, dentre os quais,
prolificidade. A estimativa da varidncia aditiva foi 36,0 x 10~ e 24,0 x 10 (espigas/pl)?

nos ciclos 0 e 5, respectivamente.
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2.2.3 Caracteres da espiga

Vérios caracteres componentes da producdo de grios podem ser
mensurados a partir da espiga, mas, no presente estudo, apenas comprimento da espiga e
diametro da espiga serdao considerados.

Quanto ao comprimento da espiga, Hallauer & Miranda filho (1995)
relataram estimativa média no valor de 152,4 x 10 (cm/espiga)® para a variancia
genética aditiva . Santos (1985), em uma extensa revisado sobre o assunto, relatou
estimativas no intervalo de 90,00 x 1072 a 352,40 x 10 (cm/espiga)®. Nass (1992),
analisando quatro compostos, relatou estimativas para a variancia genética aditiva, cujo
menor valor foi de 1,43 e o maior, 4,15 (cm/espiga)>.

A tabela 02, a seguir, sumariza alguns resultados obtidos para o

comprimento da espiga, referentes a estimativa da variancia genética aditiva.

Tabela 02. Estimativas da varidncia genética aditiva (Gi ), em (cm/planta)?, para o

carater comprimento da espiga em diversas populagdes de milho

Populagdes 6A()  Referéncias

American Early (dens. baixa) 265,20  Galal et al. (1977)
American Early (dens. alta ) 134,40  Galal et al. (1977)

BS10 x BS11 160,00  Obilana et al. (1979)
ESALQ-PBI x Entrelagado 1 (S;) 259,67  Nass (1992)

ESALQ-PBI x Entrelagado 1 (IG) 415,13  Nass (1992)

Variedade ‘Ribadumia’ 91,00 Malvar et al. (1996)
Variedade ‘Tuy’ 37,00 Malvar et al. (1996)

B73 x Mol17 (F») 60,00 Wolf et al. (2000)
Composto 54,00 Gul Zaffar & Shafiq (2001)

'Estimativas multiplicadas por 107
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Em se tratando do carater didmetro da espiga, Santos (1985), analisando
trés populagdes, relatou estimativas para a varidncia genética aditiva entre 5,00 x 107 ¢
8,14 x 107 (cm/espiga)®. Nass (1992), trabalhando com duas populacdes semi-exoticas,
obteve estimativas entre 18,85 x 107 ¢ 5,51 x 107 (cm/espiga)®. Hallauer & Miranda
Filho (1995) encontraram um valor médio de 4,60 x 10 (cm/espiga)?, com base em 35
estimativas. Wolf et al. (2000), analisando uma populacao F, relataram uma estimativa

no valor de 2,15 x 10 (cm/espiga)>.

2.3 Cruzamentos com testadores

O é&xito de um programa de melhoramento genético depende da
capacidade de identificagdo de genotipos superiores presentes na populagdo sob selecio.
Esta superioridade pode estar presente na condi¢ao do gendtipo per se, quando entdo se
procurard manter sua combinacdo génica na reprodugdo, ou podera estar no potencial
que este gendtipo evidencia através da capacidade de determinar caracteristicas
favoraveis na sua descendéncia (Allard, 1960). Os primeiros registros sobre teste de
progénie em milho remontam a 1896, quando Hopkins iniciou um programa de selegao
para conteudo de 6leo e proteina.

Davis (1927), citado por Hallauer & Miranda Filho (1995), sugeriu o uso
do procedimento ‘topcross’, o qual consiste em um tipo de teste de progénie visando
avaliar a capacidade de combinagdo de linhagens endogadmicas em um programa de
melhoramento de milho hibrido.

O uso de ‘testcross’ (ou topcross) no melhoramento de milho tem um dos
seguintes objetivos: 1) avaliagdo da capacidade de combinagdo de linhas endogdmicas
em um programa de melhoramento de hibrido, ou 2) avaliacdo do valor genético de
genotipos (plantas) para o melhoramento de populagdes. Em ambas as circunstancias, o
problema da escolha do testador ¢ essencialmente o mesmo, ou seja, encontrar um
testador que forneca a melhor discriminagdo entre genotipos de acordo com os

propositos da selecao (Hallauer & Miranda Filho, 1995).
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Hull (1945) discutiu teoricamente sobre o valor relativo de testadores com
constitui¢des genéticas diferentes. Concluiu que um testador com maior freqiiéncia de
alelos recessivos resulta em uma menor média e maior varidncia entre os hibridos.
Assim sendo, se os alelos recessivos sdo em grande parte indesejaveis na expressao de
caracteres quantitativos, um testador com valor genético mais baixo seria mais eficiente,
no sentido de maior poder de discriminacdo entre os genotipos da populacdo. Neste
sentido, o uso de testadores elite pode levar a identificagdo de pares de linhagens com
elevado grau de complementagdo génica, mas ndo necessariamente a avaliagdo do
potencial genético intrinseco da linhagem.

A controvérsia na escolha do testador relaciona-se ao fato de que um
determinado material pode ser um bom testador em uma circunstancia, mas ndo o ser em
outra. Neste aspecto, algumas variagdes sdo consideradas, tais como a base genética do
testador (ampla vs. estreita), o grau de parentesco com o material a ser avaliado
(aparentado vs. ndo aparentado), valor genético intrinseco (padrdao elevado vs. padrdo

regular ou inferior) ( Miranda Filho & Gorgulho, 2001).
2.3.1 Variancia entre familias ou testcrosses

Rawlings & Thompson (1962), acrescentaram importantes contribui¢des
ao estudo de testadores analisando dois grupos de linhagens de milho, supondo cada
grupo como testador do grupo contrastante. Os aspectos tedricos, utilizados como base
para explicar os resultados, representam basicamente uma extensdo da hipotese de Hull
(1945). Assim, para um Unico loco, a variancia entre hibridos ‘topcross’ ¢ representada

por
ol = %p(l —p)1+F)a+(1-2r)dJ

sendo p e F a freqiiéncia alélica e o coeficiente de endogamia na populagdo base; r ¢ a
freqiiéncia alélica no testador; a e d representam desvios do homozigoto favoravel ¢ do

heterozigoto, respectivamente, em torno da média dos homozigotos.
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Miranda Filho & Vencovsky (2001), mostraram que quando o testador ¢

uma linha pura (completamente homozigética), a varidncia que se expressa entre

,. ) 1 1 1
familias ‘testcrosses’ é ctz = Zcilz, ctz = Ecilz, ou cst2 =Z(1+ F, )04, dependendo

se a populagdo base ¢ ndo endogama (F=0), totalmente endégama (F=1) ou parcialmente
endogama (0<F,<1), respectivamente.

A literatura sobre o uso de testadores no melhoramento de hibridos ou
populagdes de milho ¢ muito vasta e uma ampla revisdo sobre o assunto pode ser

encontrada em Hallauer & Miranda Filho (1995).
2.4 Cruzamentos dialélicos

Os cruzamentos dialélicos referem-se a todos os cruzamentos possiveis
entre um grupo de n linhagens ou variedades. A partir de uma tabela dialélica, sdao
analisados, geralmente, os dados dos n parentais ¢ dos n(n-1)/2 hibridos entre eles,
estimando-se os parametros genéticos das variaveis observadas (Miranda Filho, 1974).
Sprague & Tatum (1942) utilizaram esse esquema de cruzamento para definir os termos
capacidade geral de combinagao (CGC) e capacidade especifica de combinagdo (CEC).

Hayman (1954) apresentou um método que, a partir de um conjunto fixo
de linhagens, possibilita medir a variancia genética aditiva ¢ de dominancia e também
como detectar a interagdo génica ndo alélica. Embora eficiente, o método ¢ bastante
rigoroso nas suas pressuposicoes, sendo indicado somente para linhas puras. Griffing
(1956) denomina de cruzamento dialélico aquele pelo qual um grupo de n linhas puras ¢
escolhido e cruzamentos sdo feitos entre elas. Este procedimento d4 origem a um
méaximo de n* combinagdes. Estas sdo avaliadas em experimentos com repetigdes e as
médias dos tratamentos, representando as combina¢des mencionadas, sdo utilizadas para
formar uma tabela dialélica n x n. Este trabalho inclui um detalhado exame do conceito
de capacidade de combinacdo e oito diferentes analises a partir da consideracao de

quatro sistemas de cruzamentos dialélicos, com tratamentos fixos ou aleatorios.
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Gardner e Eberhart (1966), propuseram um outro modelo dialélico, o qual
se aplica a um conjunto fixo de variedades. Este modelo ¢ capaz de fornecer
informacoes detalhadas das variedades ¢ seus hibridos (F;), obtendo-se os efeitos de
variedade e heterose, sendo esta ultima ainda decomposta em heterose média, varietal e
especifica. Eberhart e Gardner (1966), apresentaram um modelo mais amplo que pode
incluir outros tipos de populagdes (F», retrocruzamentos, autofecundagao) para o estudo
da heterose e seus componentes, e efeitos epistaticos. Vencovsky (1970), mostrou
aspectos importantes no que concerne a utilizagdo, analise e interpretagdo do modelo
Gardner e Eberhart (1966). Neste estudo, o autor define procedimentos para uso do
modelo com outras finalidades além daquelas referentes apenas aos hibridos. Uma
expressdo foi desenvolvida para estimar a média de uma varidvel, em compostos de
variedades possiveis de serem formados com os genitores envolvidos no dialelo.

Os esquemas de analise dos dialelos completos tém sido amplamente
utilizados no melhoramento de milho. Discussdes teodricas e dados experimentais podem
ser encontrados em revisdes apresentadas por Vencovsky (1970); Miranda Filho (1974);
Miranda Filho & Vencovsky (1984); Souza Junior (1981) e Hallauer & Miranda Filho
(1995).

2.4.1 Dialelo parcial

Para a cultura do milho, os modelos dialélicos propostos tem sido de
grande importincia na avaliagdo de linhagens e populag¢des, notadamente aqueles de
Griffing (1956) e Gardner & Eberhart (1966). Todavia, a utilizagdo destes modelos
apresenta alguns inconvenientes na execuc¢dao dos experimentos, pois a medida que
aumenta o numero de parentais envolvidos, o nimero de combinacdes tende a aumentar
drasticamente (Hallauer & Miranda Filho, 1995).

Vencovsky (1987) denominou de cruzamento dialélico parcial a situagao
em que um grupo de linhagens ou materiais ¢ cruzado com outro grupo, em todas as
combinagdes; um grupo podendo ser do tipo dente e o outro do tipo flint, por exemplo.

Miranda Filho & Gorgulho (2001) afirmam que os dois grupos de linhagens ou
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genotipos envolvidos nos cruzamentos sdo distintos ou ndo relacionados, diferindo
portanto dos esquemas propostos por Comstock & Robinson (1948) e Cockerham
(1963), que se referem a dois grupos tomados aleatoriamente da mesma populagao base.
Miranda filho & Geraldi (1984) propuseram um modelo para analise de
dialelos parciais entre grupos distintos de variedades, que consiste em uma adaptacao do
modelo proposto por Gardner e Eberhart (1996). A metodologia foi aplicada por Lima
(1982), Dantas (1992), Belluci (1994), Gorgulho (1997), e Astete Maldonado (2001) na
avaliagdo do potencial heterdtico de grupos de variedades ou progénies. Geraldi &
Miranda Filho (1988) apresentaram dois modelos para andlise de cruzamentos dialélicos
parciais entre dois grupos distintos de variedades, sendo um, denominado de ‘parcial-
ST’, baseado nos conceitos de capacidade geral e especifica de combinagdo de Sprague
e Tatum (1942); e o outro modelo, designado de ‘parcial-G2’, ¢ baseado no método 2 de
Griffing (1956). Os autores apresentam também, férmulas para estimacao dos efeitos e

para obtencdo das somas de quadrados na andlise da variancia para ambos os modelos.



3 MATERIAL E METODOS

3.1 Material

Em 1993/94, o Departamento de Genética da ESALQ/USP iniciou uma
pesquisa sobre resultados de cruzamentos dialélicos no Brasil visando a sintese de novos
compostos. Os pais foram selecionados com base nos valores médios de rendimento,
capacidade de combinagdo e heterose. O intercruzamento desses materiais resultou em
quatro compostos assim denominados: GN-01, GN-02, GN-03 e GN-04.

No presente estudo foi utilizado o composto GN-04, o qual foi
constituido a partir das populagdes CMS 50, BR 106, Cunha, Sintético Elite e Saracura.
Na Tabela 03, a seguir, apresentam-se os valores médios de algumas caracteristicas

agrondmicas importantes do referido composto.

Tabela 3. Médias de trés caracteres do composto GN-4 obtidas em Rio Verde-GO, 1999

Caracteres Unidade Valor
Producdo de espigas t/ha 8,49

Altura da planta cm/pl. 205,10
Altura da espiga cm/pl. 103,60

Fonte: Adaptada de Nass e Miranda Filho (1999)

Os materiais avaliados foram 30 subpopulacdes de tamanho reduzido, 60

familias ‘topcrosses’, resultantes dos cruzamentos dessas subpopulagdes com dois
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testadores, 75 hibridos obtidos através de cruzamentos dialélicos entre essas
subpopulagdes, 77 progénies S;, 75 de irmdos germanos e 216 progénies de cruzamentos

em cadeia.
3.2 Metodos
3.2.1 Obtencéo dos materiais genéticos e execucao experimental

Um lote do composto GN-04 foi instalado em margo de 2000 na area
experimental da ESALQ visando a obtengdo,através de polinizagdes controladas, de trés
tipos de materiais: progénies S;, de irmdos germanos e progénies de cruzamentos em
cadeia, segundo o esquema 1 x 2,2 x 3 ¢ 3 x 1 (Figura 1). No laboratério, procedeu-se a
selecdao das espigas isentas de doengas e pragas, o que resultou em 77 progénies S;, 75
de irmaos germanos e 72 cadeias, as quais sdo compostas de trés progénies, que

apresentam relacdes de parentesco de irmdos germanos € meios irmaos.

PR

3x1 1x2 2x3

Figura 1 - Representacdo diagramatica de um esquema de cruzamentos com 3 genitores,

representando uma cadeia

A avaliacao desses materiais iniciou-se em novembro de 2000, sendo
instalados seis experimentos na area experimental da ESALQ/Genética (L1) e Anhembi
(L2), ambas pertencentes ao Municipio de Piracicaba. Os experimentos de 1 a 4 foram
constituidos com progénies de cruzamentos em cadeia, o experimento 5, com progénies

de irmdos germanos e o experimento 6, com progénies S;. Para todos eles utilizou-se o
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delineamento experimental em blocos casualizados, com trés repeticdes dos tratamentos
em ambos os locais. O espacamento foi de 1,00 m entre fileiras e 0,20 m entre plantas, o
que corresponde a um estande de 50.000 plantas/ha. A unidade experimental constituiu-
se de uma fileira de 4 m, perfazendo um total de 20 plantas apos desbaste. Na Tabela 4,

a seguir, mais informagdes sao apresentadas sobre esses experimentos:

Tabela 4. Experimentos instalados nos locais 1 e 2 no ano agricola 2000/2001

Experimento Tratamento | Testemunha' Material genético
(N°)
01 51(17) AG 6018 Progénies de
cruzamentos em cadeia.
02 48 (16) «“ “
03 51 (17) « “
04 66 (22) «“ “
05 75 “ Progénies de IG
06 77 “« Progénies S,

! Hibrido simples comercial

Numeros entre parénteses representam as cadeias.

Ressalta-se que no caso dos experimentos com progénies originarias de
cruzamentos em cadeia, tomou-se o cuidado de nao permitir que progé€nies constituintes
de uma mesma cadeia fossem avaliadas em experimentos distintos.

A obten¢do das 30 subpopulagdes de tamanho reduzido, com selecdo,
efetuou-se conforme os procedimentos descritos a seguir:

Adotando-se como critério de selecdo a varidvel peso de espigas, foram
escolhidas 10 progénies no experimento 5 ¢ 10 no experimento 6, sendo cada grupo de
10 constituido das 5 progénies mais produtivas e das 5 menos produtivas. Para a sele¢ao
das 10 restantes, foram reunidos os dados dos experimentos de 1 a 4 e, em vez de
progénies, calculou-se a média das cadeias, selecionando-se também as 5 mais

produtivas e 5 menos produtivas de um total de 72 cadeias.
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Com as sementes remanescentes dessas progénies/cadeias, foi instalado
em novembro de 2001, na 4rea experimental da ESALQ, um lote para recombinagao.
Cada progénie ou cadeia ocupou uma linha de 6 m, com 0,2 m entre plantas, perfazendo
um total de 30 plantas. Ressalta-se que na constituicdo dos lotes de sementes para o
plantio, em se tratando de cadeias, foram tomadas quantidades iguais de sementes de
cada uma das trés progénies que a constituiam.

A ¢época do florescimento, efetuou-se artificialmente uma recombinagio
entre plantas da mesma linha e, na colheita, as espigas de cada linha foram colhidas em
conjunto. Na seqiliéncia desse trabalho, partes equivalentes de sementes dessas espigas
foram misturadas para constituir um lote. Este procedimento ensejou a obtengdo de 10
subpopulagdes com N = 1 (originarias de progé€nies de autofecundagdo), 10 com N = 2
(originarias de progénies de irmdos germanos) e 10 com N = 3 (origindrias da
recombinacdo de trés progénies dentro de uma cadeia). As subpopulagdes de tamanhos
efetivos (N) 1, 2 e 3 foram identificadas como Nj, N, e N3 nesse estudo .

Estas 30 subpopulagdes foram avaliadas no experimento de niimero 7,
cuja instalagdo ocorreu em jan/2003. O delineamento foi em blocos casualizados, com 9
repeticoes no Local 1 e 10 no Local 2. A unidade experimental obedeceu as mesmas
dimensdes dos experimentos anteriores. A testemunha, o hibrido simples comercial AG
5055, foi plantada no inicio e final de cada bloco e dentro do bloco, sempre apds uma
seqiiéncia de 10 unidades com tratamentos.

Contiguos ao lote em que se obtiveram as subpopula¢des de tamanho
reduzido, dois outros lotes foram instalados com as mesmas progénies/cadeias, as quais
foram utilizadas em cruzamentos ‘topcrosses’ com uma populacdo de base ampla, o
composto GN-03, e uma de base estreita, o hibrido triplo P 34041. Cada progénie/cadeia
ocupou uma linha de 3,0 m, com 0,2 m entre plantas, perfazendo um total de 15 plantas
ap6s o desbaste. As polinizagdes artificiais em cada lote eram sempre realizadas com a
mistura de pélen de , no minimo, 30 plantas dos respectivos testadores. Na colheita, as
linhas foram colhidas separadamente e, no laboratorio, efetuou-se a debulha das espigas

e mistura das sementes.
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Ao término deste trabalho, foram obtidas 60 familias ‘topcrosses’ que
foram avaliadas no experimento de niimero 8, instalado em abril/2002 em dois locais:
Piracicaba - SP e Maurilandia - GO. Entretanto, devido a problemas de ma qualidade
dos dados, optou-se pelo descarte do experimento instalado em Maurilandia. O
delineamento e a unidade experimental seguiram os mesmos padrdes dos anteriores. O
nimero de repeticdes por local foi quatro. A testemunha utilizada foi o hibrido simples
comercial Z — 8420.

Em jan/2002, essas mesmas progénies/cadeias, ainda com o uso de
sementes remanescentes, foram plantadas na area experimental da ESALQ em trés lotes
distintos, de acordo com o tipo de material: S;, irmdos germanos e cadeia. Cada progénie
ocupou uma linha de 6 m , com 0,2 m entre plantas, perfazendo um total de 30 plantas,
com exceg¢ao das progénies originarias de autofecundacao, cujas linhas eram de apenas 3
m com 15 plantas. Na época do florescimento, cruzamentos dialélicos foram realizados
entre as 5 progénies/cadeias mais produtivas e as 5 menos produtivas. Efetuou-se
também uma recombinag¢do entre plantas da mesma progénie para representar os pais.

A avaliacdo dos materiais obtidos iniciou-se em agosto/2002 com a
instalacdo de 3 experimentos em Guaira — SP e Piracicaba - SP, identificados pelos
nimeros 9, 10 e 11, os quais consistiam, respectivamente, de hibridos originarios de
cruzamentos entre cadeias, irmaos germanos ¢ S;-s. Todavia, devido a intempéries, os
experimentos de Piracicaba foram perdidos. O delineamento estatistico e a unidade
experimental também seguiram os mesmos padroes dos anteriores. Cada experimento
foi constituido de 35 tratamentos (25 hibridos e 10 genitores), com quatro repeti¢des.

Ressalta-se que a obtengdo dos materiais ‘topcrosses’ e hibridos
provenientes de cruzamentos dialélicos, ndo foi precedida de uma recombinagdo das
progénies/cadeias, uma vez que o ‘conjunto génico’ destas equivale ao das
subpopulagdes que lhes correspondem.

Foram tomados os dados de sete caracteres, conforme descri¢ao a seguir:

- Altura da planta (AP): avaliada em cinco plantas competitivas,
escolhidas ao acaso em cada parcela; a medicdo foi efetuada em centimetros, da

superficie do solo até a inser¢cao da ultima folha.
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- Altura da espiga (AE): avaliada pelos mesmos critérios adotados para
altura de planta; a medicdo efetuou-se da superficie do solo até a inser¢do basal da
primeira espiga, sendo esta definida como aquela situada mais proxima ao apice da
planta.

- Peso de espigas (PE): efetuou-se a pesagem, em kg, de todas as espigas
despalhadas da parcela.

- Peso de graos (PG): efetuou-se a pesagem, em kg, dos graos da parcela.

- Diametro da espiga (DE): foram selecionadas cinco espigas ao acaso
para avaliagdo deste carater. A medi¢ao efetuou-se em centimetros, considerando-se o
diametro total da por¢ao mediana.

- Comprimento da espiga (CE): nas mesmas espigas selecionadas para
avaliagdo do carater diametro da espiga, efetuou-se a medicdo, em centimetros, do
comprimento total das espigas.

- prolificidade (PR): obtida através da relacdo niimero de espigas/estande
final.

Nos experimento 8§ mensurou-se apenas o carater PE, e nos experimentos
9,10e 11, PG.

Os caracteres peso de espigas e peso de graos foram corrigidos para o
estande inicial de 20 plantas, conforme metodologia apresentada por Vencovsky (1992),

de acordo com a seguinte equacao de regressao:

>

=Yj; -b (Xj; —20), em que

SA(ij : peso corrigido de espigas do tratamento i, na repeticao j;
Yj; : peso observado de espigas do tratamento i, na repeti¢do j;
b : coeficiente de regressao linear do peso de espigas, em relagdo a

variavel independente estande;

Xj; : estande observado.
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3.2.2 Andlise da variancia

As analises individuais dos experimentos 1, 2, 3, 4, 5, 6 e 7, os quais
foram avaliados em mais de um local, foram realizadas de acordo com o delineamento
em blocos casualizados, a fim de que se verificasse a ordem de grandeza das variancias
residuais. Como em nenhum deles a relacdo entre a maior ¢ a menor variancia
ultrapassou 7, a analise agrupada ou conjunta pode ser realizada sem maiores problemas

( Pimentel - Gomes & Garcia, 2002).
3.2.2.1 Progénies em cadeia

A anélise agrupada dos experimentos de 1 a 4, para um local, consistindo
de progénies obtidas através de cruzamentos em cadeia, foram realizadas de acordo com
o modelo matematico, a seguir:

Yijkm = K+ € + Cii + Piyij by + €ijkm » €M qUC:

Yiikm : € 0 valor observado da progénie k, dentro da cadeia j e experimento i, no bloco
m;
u: média geral, fixa;

e; : € o efeito do experimento 1 (1 = 1.....I), aleatorio;

¢jji : € o efeito da cadeia j (j = 1.....J), dentro do experimento i, aleatorio;
Pyyij - € o efeito da progénie k (k = 1.....K), dentro da cadeia j e experimento i, aleatorio;

b, ;i : € o efeito do bloco m (m = 1.....M), dentro do experimento 1, aleatoro;

m/

. . , . )
Eijkm : € O erro experimental, aleatdrio, com &y, ~ NID (0, OF).
A estrutura da andlise da variancia desses experimentos ¢ apresentada na

tabela seguinte:
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Tabela 5. Analise agrupada da variancia para progénies de cruzamentos em cadeia, para
um local, e para todos os caracteres, em nivel de totais ou de médias de
parcelas e esperanca dos quadrados médios expressa em termos de

componentes da variancia e covariancia

Fonte GL QM E(QM)
de Componentes da Componentes da variancia
variagdo variancia e covaridncia
Exp. -1 QM; - -
Bloco/Exp. IM -1)) QM, 62 ¥ JMG% -
2 2 2 2 2MK
. 0 + MO _ + KMO
Cadeia/Exp. 0-1) QM, p ¢ 02+ M(Covig - —— Covyyp) + —— Covyyp
K-1 K-1
. 2 2 o 2
Prog./cadeia/Exp. (K -1) QM, o+ Mcp G” + M(Covig —— Covpg)
K —
Erro I0K - )M - 1) QM; > -

A estatistica F correspondente as fontes de variagdo foi obtida de acordo
com as seguintes expressoes:

QM / (QM: + QM; — QMs);

QM, / QMs;

QM; / QMy,

QM4 / QM:s.

Quando o denominador € expresso por uma combinacdo linear de
quadrados médios, o nimero de graus de liberdade ¢ obtido pela férmula classica de
Satterthwait (Barbin, 1998). Esta observagao estende-se as situagdes correlatas.

A analise envolvendo os dois locais, denominada de ‘analise agrupada
conjunta’, foi realizada de acordo com o seguinte modelo matematico:

Yijiam = K+ € + 1y + €55 + Pieyij + byt + (€Dig + (CDjiyi + (D1 /i + Eijieam »

em que:
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Yijkim : € 0 valor observado da progénie k, dentro da cadeia j e experimento i, no bloco m

dentro do Local [;

u: ¢ a média geral, fixa;

e; : € o efeito do experimento i (1 = 1.....I), aleatorio;

l;: é o efeito do Local 1 (1= 1.....L), fixo;

¢j/i : € o efeito da cadeia j (j = 1.....J), aleatdrio;

Pyyij: © o efeito da progénie k (k = 1....K), dentro da cadeia j e do experimento i,

aleatorio;

b, /i : € o efeito do bloco m (m = 1.....M), dentro do Local | e experimento i;

m/i

(el); : € o efeito da interagdo do experimento 1, com o Local I;

(cl)j/i: € o efeito da interag@o da cadeia j, com o Local 1, dentro do experimento i;
(D4 € o efeito da interagdo da progénie k, com o Local 1, dentro da cadeia j ¢ do
experimento i;

Ejjkim © € O erTo experimental, aleatorio, com &y, ~ NID (0, o2 ).

A estrutura da analise da variancia com as fontes de variagdo e suas

respectivas esperangas dos quadrados médios estd apresentada na Tabela 6.



Tabela 6. Andlise agrupada conjunta da variancia, para progénies de cruzamentos em cadeia, para todos os caracteres, em

nivel de totais ou de médias de parcelas e esperanca dos quadrados médios, expressa em termos de componentes da

variancia e covariancia, correspondentes as fontes de variacdo de maior interesse

Fonte GL QM E(QM)
de Componentes Componentes da variancia
- da e
variacao
variancia covariancia
Exp. I-1 QM; _ —
Local L-1 QM, _ —
Cadeia/Exp. IJ-1) QM; 2 2 2 2 2
2 ) 5 2 LKM
G + MOy + KMG| + LMG, + LKMG, G~ + MG +KMG] + LM(Covy - —— Covpy ) + 22— Covyyg
! K- -1
Prog./cadeia/Exp. NK-1 QM, 2 2 2 2 5 2
G + Mo, + LMo, G + MO + LM(Covyg — - Covpyp)
Bloco/Local/Exp. LIM-1)) QM; 5 5
G~ + MO -
P
Exp. x Local (I-=D(L-1) QMg _ _
Cadeia x Local/Exp. 10 -1)(L-1) QM; 2 2 2
G +MO, +KMGO| -
p C
Prog. x Local/Cadeia/Exp. (K - 1)(L -1) QMg 2
G +MOy -
p
Erro ILOK-DHM-1)  QM, 2
- _

28
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A estatistica F correspondente as fontes de variagdo foi obtida de acordo

com as seguintes expressdes:
QM / (QM; + QMg — QMy);
QM. / (QM7 + QMg);
QM3 / (QM4 + QM7 -QMs);
QM4/ QMs;
QMs / QMo;
QMg / (QMs + QM7 — QMy);
QM7 / QMg;
QM5 / QMa.

3.2.2.2 Progénies de irmaos germanos e S;

Os experimentos 5 e 6, que consistem de progénies de irmdos germanos e

de autofecundac¢ao, foram analisados de acordo com o seguinte modelo matematico:

Yiim = M+ Py + 1y «(PDyg + b1 + 8 » €M quee
Yy, : valor observado da progénie k, no bloco m e Local I;
u: ¢ a média geral, fixo;
py : € o efeito da progénie k (k = 1.....K), aleatorio;
l;: é o efeito do Local I (1= 1.....L), aleatorio;
(pD)yq : € o efeito da interacdo da progénie k com o Local 1, aleatorio;

b, 1 : € o efeito do bloco m (m = 1.....M), aleatdrio;

m/

€1qm - € O erro experimental, aleatorio, com gy, ~ NID (0, )

A estrutura da andlise da variancia dos experimentos 5 ¢ 6 ¢ dada na

tabela seguinte:
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Tabela 7. Estrutura da anélise conjunta da variancia dos experimentos 5 e 6, para todos
os caracteres, em nivel de totais ou de médias de parcelas, com os quadrados

médios e suas respectivas esperancas

Fonte de GL QM F E(QM)
Variagao
L-1 QM,/(QM, + QM; — QM;
Local QM AQMer QM= QM) 2 Mcﬁl +KOp + KM,
L(M-1 M,/QM.
Bloco/Local (M-1) QM, QM,/QM; 62 +KG%
&ni K-1 M,/QM.
Progénies QM; QM3/QM; 02 N lMcg
éni L-1)K-1 M,/QM.
Progénies x  ([L-1) ) QM. QM./QM; 62 + M 01%1
Local
Residuo LK-DHM-1) QM; - o2
L2
>l
=l
d)l T LA

3.2.2.3 Subpopulagdes de tamanho reduzido

A abordagem do processo dispersivo neste trabalho concentrou-se,
basicamente, nos resultados do experimento 7, cujo modelo matematico para um local

apresenta-se a seguir:

Yljkm = H + bm + ni + Sj + (nS)ij + fk/lj + gljkm , €m que:

Yijkm : Valor observado da subpopulag@o k, dentro do tamanho efetivo i e sele¢do j, no

bloco m;
u: ¢ a média geral, fixo;
b,,: ¢ o efeito do bloco m (m = 1.....M), aleatdrio;

n; : € o efeito do tamanho efetivo i (1 = 1.....I), fixo;
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s;: ¢ o efeito da selecdo j (j = 1.....J), fixo;

(ns);; : € o efeito da intera¢do entre tamanho efetivo i com a selegao j, fixo;
fy/ij : € o efeito da subpopulagéo k (k = 1.....5), aleatdrio;

Ejjkm : € O erro experimental, aleatério, com &g, ~ NID (0, o?).
Na tabela seguinte apresenta-se a estrutura da andlise da variancia do

experimento 7 para um local:

Tabela 8. Estrutura da andlise da varidncia do experimento 7, consistindo de
subpopulagdes de tamanho reduzido, para todas os caracteres, em nivel de

total ou média de parcela

Fonte de variacgao GL QM F

Bloco M -1 QM, QM/QMg
Tamanho efetivo -1 QM QM,/QM;
Selegdo J-1 QM; QM;/QM;
Tamanho efetivo x Selecdo I-DHI-1) QM,4 QM»/QMs
Subpopulagdes/Tamanho efetivo x Selegdo LK -T1) QMs QMs/QM;
Erro WK-DHM-1) QMg -

O modelo matematico utilizado na analise conjunta desse experimento

apresenta-se a seguir:

Yiikim = H+bp, 105 +8; +(ns)y + fy 55 + 1 + (ns)y; + (sD)jy + ()55 + (n8Dyy + €4jppm » €M
que:
Yijkim : € 0 efeito observado da subpopulagdo k, dentro do tamanho efetivo i e sele¢do j,

no bloco m dentro do Local I

u: ¢ amédia geral, fixo;
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b,,: ¢ o efeito do bloco m (m = 1.....M), aleatdrio;

n; : € o efeito do tamanho efetivo i (i = 1.....I), fixo;

s;: ¢ o efeito da selegdo j (j = 1.....J), fixo;

(ns);; : € o efeito da interac¢do entre o tamanho efetivo i coma selegéo j, fixo;

fysij: € o efeito da subpopulagdo k (k = 1....K), dentro do efeito tamanho efetivo x

selecdo ij, aleatorio;
l;: é o efeito do Local 1 (1=1.....L), fixo;

(ns);; : € o efeito da interag@o do tamanho efetivo i com a sele¢do j, fixo;
(s)j; : € o efeito da interagdo da selegdo j com o Local 1, fixo;
(f)55: € o efeito da interagdo da subpopulagdo k com o Local 1, dentro do efeito

tamanho efetivo x sele¢ao 1j, aleatorio;

(nsl)jj; : € o efeito da intera¢do do tamanho efetivo i com a selegéo j e Local 1, fixo;

Ejjkim © € 0 erro experimental, aleatorio, com &y, ~ NID (0, o’ ).

Na tabela seguinte apresenta-se a estrutura da analise de variancia desse

experimento:
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Tabela 9. Estrutura da analise da variancia conjunta do experimento 7, para todas as

variaveis, em nivel de total ou média de parcela

Fonte de variagido GL QM F
Bloco/Local LM-1) QM QM,/QM1,
Local L-1 QM  QMy/(QM; +QMy)
Tamanho efetivo I-1 QM; QM3/QMg
Selecao J-1 QM, QM./QM,
Tamanho efetivo x Selecdo I-DI-1 QM; QM5/QMg
Subpopulagio/Tamanho efetivo x Sele¢do DEK-1) QMg QMy/QM;
Subpopulagio x Local/Tamanho efetivo x Selegdo DEK-DEL-1) QM; QM,/QMy;
Tamanho efetivo x Local I-D@TX-1) QMg QMy/QM;
Selegdo x Local (J-DL-1) QMy QMy/QM;
Tamanho efetivo x Sele¢do x Local I-DI-D@-1) QM QM;¢/QM;
Erro LIWK-HM-1)] QM -

3.2.2.4 Progénies ‘topcrosses’

De acordo com Vencovsky & Barriga (1992), o esquema de cruzamento

‘topcross’ pode ser considerado como um dialelo parcial, ou com mais propriedade,

como um delineamento genético fatorial, quando se utilizam dois ou mais testadores.

No presente trabalho os materiais ‘topcrosses’ foram analisados de acordo

com esta ultima op¢ao, cujo modelo matematico apresenta-se a seguir:

Yk]m =MW+ f] + tk + (ft)_]k + bm + gkjm , €m que:

Yijm : Vvalor observado da subpopulagdo j com o testador k, no bloco m;

u: ¢ a média geral, fixo;

f;: ¢ o efeito da progénie ‘topcross’ j (j =1

ty : € o efeito do testador k (k = 1.....K), fixo;

J), aleatério;
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(ft);x : ¢ o efeito da interagdo da progénie ‘topcross’ j com o testador k, aleatorio;
b,,: ¢ o efeito do bloco m (m = 1.....M), aleatdrio;

€1qm - € O erro experimental, aleatorio, com gy, ~ NID (0, )

Na tabela seguinte apresenta-se a estrutura da analise da variancia desse

experimento:

Tabela 10. Estrutura da andlise da variancia do experimento 8 para o carater peso de

espigas, em nivel de total de parcela

Fonte de variacdo GL QM F
Bloco (M-1) QM QM,/QM;
Progénie ‘topcross’ I-1 QM, QM,/QM,4
Testador K-1 QM; QM:/QM,
Testador x Progénie ‘topcross’ (J-I(K-1) QM, QMy/QM;
Residuo (K-1H(M-1) QM; -

A capacidade geral e especifica de combinagdo das subpopulacdes foram

calculadas através das expressoes apresentadas por Vencovsky & Barriga (1992):
CgC-y;-y.;
cec-yi «¥. Vi -Yi-
Para avaliar se os dois testadores estavam ordenando igualmente as

subpopulagdes, aplicou-se o coeficiente de correlagdo de Spearman (p).

3.2.2.5 Cruzamento dialélico parcial

Inicialmente, foram realizadas andlises individuais dos experimentos 9,

10 e 11, segundo o delineamento em blocos casualizados, tendo em vista a obtengdo dos
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quadrados médios residuais. A analise com os valores médios, bem como a estimativa de
parametros pertinentes, foi realizada de acordo com a metodologia de andlise de
cruzamentos dialélicos parciais proposta por Miranda Filho e Geraldi (1984), que
consiste na adaptagdo do modelo de Gardner e Eberhart (1966), para representar a média
do cruzamento entre a variedade ou linhagem i1 do grupo 1, e a variedade ou linhagem j
do grupo 2. Todos os efeitos sdo considerados como fixos. Nos experimentos
anteriormente referidos, o efeito de subpopulacdes, antes considerado aleatorio, foi
considerado aqui como fixo, uma vez que houve um interesse evidente na realizagdo de
tais cruzamentos com essas subpopulacoes.

O modelo adaptado exposto pelos autores € o que segue:

Yij :“+ad+%(Vi +Vj)+e(H+hi +hJ +Sij)+6ij,emque:

Y;: : média do cruzamento entre a subpopulagdo i do grupo 1 (cinco
progénies mais produtivas) e a subpopulagdo j do grupo 2 (cinco
progénies menos produtivas); 0 = 1 e o = 0 para os hibridos. Para

representar as subpopulagdes paternais, yj; € substituido por y;; ou
Yjj» paraas subpopulagdes dos grupos 1 e 2, respectivamente;

u : ¢ a média dos valores médios das subpopulagdes paternais dos dois
grupos;

d : ¢ a medida da diferenca entre as médias dos dois grupos de
subpopulagdes;

Vi e V; : sdo os efeitos de subpopulagdes relativos aos grupos 1 e 2,

respectivamente;
h : é o efeito da heterose média de todos os cruzamentos;

hj e h; : sdo os efeitos de heterose das subpopulagdes relativos aos

grupos 1 e 2, respectivamente;



1

subpopulagdes i e j;

1

€ : € o erro experimental, com ¢; ~ NID (0, o’ ).
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si; . ¢ o efeito da heterose especifica do cruzamento entre as

A andlise da variancia para o esquema de cruzamentos em dialelo parcial

¢ apresentada a seguir:

Tabela 11. Estrutura da analise individual da variancia dos experimentos 9, 10 e 11,

baseado em um dialelo parcial, de acordo com o modelo sugerido por

Miranda Filho & Geraldi (1984)

Fontes de variagdo GL QM F
Tratamentos N-1 QM; QMI1/QM;
Subpopulagdes (Grupo 1) I-1 QM, QM2/QM;,
Subpopulagdes (Grupo 2) J-1 QM; QM3/QM;
Grupo 1 x Grupo 2 1 QM, QM4/QM;
Heterose (H) J QM; QM5/QM;
H. Média 1 QM QM6/QM;o
H. Grupo 1 I-1 QM QM7/QM;
H. Grupo 2 I-1 QMg QMB/QM,
H. Especifica I-DJ-1) QM QM9/QM;

Residuo - QM -

Ressalta-se que as testemunhas incluidas nos experimentos ndo foram

consideradas como um tratamento adicional, sendo retiradas, portanto, da analise

estatistica. Todas as analises foram realizadas através dos procedimentos ‘GLM’ e

‘Mixed’ do software SAS v. 8.12, excetuando-se as referentes aos experimentos 9, 10 e

11, que foram realizadas com o programa ‘Genes’.
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3.2.3 Estimativas de componentes da variancia
3.2.3.1 Experimentos com progénies obtidas atraves de cruzamentos em cadeia

A expressdo que permite estimar a variancia genética, para um local, foi
deduzida da Tabela 4, sendo apresentada tanto em termos de varidncias quanto de
covariancias. Expressdes para estimar a covaridncia de meios irmaos € irmaos germanos
também foram deduzidas, para facilitar o entendimento das expressdes que permitem

estimar os componentes da variancia genética:

2 QM4 _QMS 2 . . A . L.
6. =————=_ em que 6,.¢ a estimativa da varidncia genética
gc M gc

entre progénies de cruzamentos em cadeia;

~D A A

Gy = Coviy — < 1Covmi,

em que Covj, ¢ a covariancia entre

progénies de irmdos germanos € Cov,; € a covaridncia entre progénies de meios

Irmaos;
X (K-1)(QM; -QMy,)
OV = 5
2MK
R QOM, +(K-1)QM , - KQM
Covj, = 3 4 > ;
MK

A2 ~ .
G, =4xCovy,;

67 =4x (Covig —2xCov,,).

As variancias dessas estimativas de variancias foram obtidas através das
seguintes expressoes:

2(K - 1)}2 QMy® - Qm,’
MK IJ-1)+2 I(K-1)+2

b

V(fsA)=2[
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2 2 2 2 D) ) )
V(6 _{2( 4 J [(Z—K) QM; +(2K—2) QM, N K2QM, }}’
MKJ | 10-D+2 UEK-D+2  IJK-1)M-1)+2

As expressoes referentes a andlise conjunta da variancia foram deduzidas

da Tabela 5 e apresentam-se a seguir:

52 My -QMg

gc LM
. 2C .
&2 = Covj, _ 20V ;
g (K1)
N K-1
Covpy = ST KM [QM; + QMg —(QM, + QM; |;
& | QM3 + (K-DQM, +(1-K)QMg —QM; |
i = LKM ’

As expressoes das estimativas dos componentes da varidncia genética
sdo equivalentes aquelas apresentadas para um Local. As varidncias associadas as
estimativas dos componentes de variancia foram obtidas de acordo com as seguintes

expressoes:

V(ai)zz{

Z(k—l)T QM52 N QM,? N QM2 N QMg? .
LKM | |10-D+2 UE-D+2 10-)L-D+2 UE-)L-H+2|’

4 H(Z—K>2QM32 Lek-2%oMg?  K-27oMyt | (2-2K) QMg ]

V(62 )=2[
D LKM 1(J-1)+2 UK-1)+2  IJ-1)(L-D)+2 DE-I(L-1)+2

3.2.3.2 Progénies de irmaos germanos e S;

As expressdes das estimativas da varidncia genética foram deduzidas da

Tabela 7 e apresentam-se a seguir:
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2 QM5 -QM, 2, . o »
S ==y cemaue Sgéa estimativa da varidncia genética entre

progénies de irmaos germanos;

R M; -QM . o T .
G; = w , em que Ggl ¢ estimativa da varidncia genética entre
LM
progénies S;.
o : 2 o L2 1 o
Em nivel intrapopulacional, a Gjgcontem —G, +—Gp, a0 passo que a
2 4

. 1 1
Gél contém Gi +ZGZD + D, +§D2 , €m que:

D, : covariancia entre os efeitos aditivos e dominantes nos homozigotos;

D, : variancia dos efeitos de dominancia nos homozigotos.

Com progénies de irmdos germanos e S;s é impossivel isolar os
componentes da variancia genética, a ndo ser que algumas hipdteses sejam definidas

previamente. O que se expde a seguir foi baseado na metodologia adotada por Nass
(1992).

Na estimagdo da variancia genética aditiva, para as varidveis com baixa
dominancia (CE, DE, PR, AP e AE), assumiu-se que G2D = 0. Assim, para as progénies
de irmdos germanos tem-se Gi =2G%G; enquanto que para as progénies S; tem-se
&2 =

Para a variavel PE, em que os efeitos de dominancia génica sdo
importantes, assumiu-se que Gi = Gi. Logo, para as progénies de irmdos germanos,

A 4 . A . 4., 4~ 1 ~
Gi = Ecizg, e para progénies Sy, Gi = EG; _ED ,sendo D =D, +§D2 . A expressdo

que estima D pode ser encontrada efetuando-se algumas operagdes algébricas naquela

. A i . A - 3.
que estima a varidncia genética aditiva com progénies S+ e, dado que &7 =>§&>

12 4 A’
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obtém-se o estimador de D em termos das variancias genéticas com progénies de irmaos

LA A2 S0
germanos € Sys.: D = Gy, —EGig.

3.2.4 Depressao por endogamia (1)

Este parametro foi estimado para as subpopula¢des de tamanho reduzido
per se, bem como para as subpopulagdes agrupadas em fung¢do do tamanho efetivo e

selecdo, em %, de acordo com a seguinte expressao:

M, -M
1% =| —2—"5% 1100 , em que:
M,

M, : média da populagdo original;
Mg, :média da k-ésima subpopulacdo ou grupo de subpopulagio.

Uma vez que a populagdo original nao foi incluida como um tratamento

no experimento 7, M,, foi estimado pelo método dos minimos quadrados, resolvendo-se

a seguinte equacao matricial:

y X B
m, 1 1/2
M, |, €m que:
m, =1 1/4 [d J
m; ) (1 1/6

m; : ¢ a média das subpopulacdes de tamanho efetivo 1;
m, : ¢ a média das subpopulag¢des de tamanho efetivo 2;

m; : ¢ a média das subpopulag¢des de tamanho efetivo 3;
d : ¢ a contribuicao dos locos heterozigotos.

A segunda coluna da matriz x refere-se aos coeficientes de endogamia das

subpopulacdes de tamanho efetivo 1, 2 e 3, respectivamente.



4 RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1 Processo dispersivo

Hé duas maneiras distintas de tratar o processo dispersivo e de deduzir
suas conseqiiéncias: uma ¢ considera-lo como processo amostral e descrevé-lo em
termos de variancia de amostragem. A outra € considerd-lo como um processo de
endogamia, e descrevé-lo em termos de mudancas genotipicas, resultantes de
acasalamento entre individuos aparentados. Desses, a primeira abordagem ¢
provavelmente a mais simples para uma descricdo de como opera o processo, mas a
segunda proporciona maneira mais conveniente de expressar suas conseqiiéncias
(Falconer & Mackay, 1996).

No presente estudo as conseqiiéncias do processo dispersivo foram
aferidas basicamente pelo desempenho per se das subpopulagoes, o qual é um indicativo
de divergéncia alélica, depressao por endogamia e pela variabilidade supostamente
existente entre essas subpopulagdes, a qual também pode ser um indicativo de
diferenciac¢do genética entre as mesmas devido ao efeito da deriva.

Outro aspecto relevante que deve ser ressaltado ¢ que em estudos do
processo dispersivo ou deriva genética a selecdo normalmente ¢ excluida. Ha casos
porém em que a deriva € investigada no transcorrer de um programa de selecdo
recorrente. Neste trabalho, a inclusdo da selecdo teve por finalidade: mensurar o efeito
da mesma, verificando o seu efeito entre e dentro dos diferentes niveis de tamanhos
efetivos (N+) das subpopulagdes e, principalmente, se a sele¢do, da forma como
realizada (selecdo divergente), poderia gerar divergéncia genética suficiente para

expressao da heterose entre cruzamentos das subpopulacdes.
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4.1.1 Analise da variancia

Os resultados da andlise conjunta da variancia do experimento 7 sdo
apresentados na Tabela 12 para as variaveis PE, CE, DE e PR e Tabela 13 para os
caracteres AP e AE. A precisdao experimental pode ser considerada satisfatoria para
todas as varidveis. Os maiores coeficientes de variacdo foram encontrados para as
variaveis PE e PR: 16,6 e 15,5%, respectivamente, inserindo-se na classificacio média
de acordo com Scapim et al. (1995).

Para todas os caracteres o teste F mostrou diferengas estatisticas
significativas (p < 0,05) para as médias de subpopulacdes, o que ja era esperado devido
a acdo da deriva combinada com a da selecio. A decomposicdo do efeito de
subpopulagdes permitiu aferir a variabilidade dentro dos niveis de tamanho efetivo e
selecdo. Também nesse caso observou-se pelo teste F diferencas  estatisticas
significativas para a maioria das subpopulagdes inseridas dentro das seis combinagdes
possiveis. Obviamente, as diferencas detectadas entre as subpopulagdes, dentro de uma
determinada combina¢do do efeito tamanho efetivo x selegdo, devem ser creditadas em
parte a deriva.

Em termos tedricos, seria esperado que as variancias apresentassem um
padrdo de crescimento inversamente proporcional ao tamanho efetivo. Em geral, isto ndo
foi observado para nenhum dos caracteres, que apresentaram um comportamento um
tanto quanto erratico dessas variancias. Entretanto, verificou-se que CE e AP com
selecdo negativa, e AP com selecdo positiva apresentaram um comportamento de acordo
com as expectativas tedricas. Esse comportamento imprevisivel das varidncias pode
estar associado ao pequeno tamanho amostral.

Com relagdo ao tamanho efetivo, foram observadas diferengas estatisticas
significativas para PE, CE, PR e AP, o que demonstra a importancia de se trabalhar com
tamanhos adequados de populagdes em programas de sele¢do, visto que caracteres
importantes para a produgdo podem ser afetados quando o tamanho efetivo ¢ muito
reduzido. Os caracteres DE e AE, por sua vez, ndo apresentaram diferencas pelo teste

empregado.
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Quanto ao efeito da selecao, este ndo foi eficaz para AP e AE. Para os
outros caracteres foram observadas diferencas estatisticas significativas. Ressalta-se que
o critério de selecdo das subpopulagdes restringiu-se ao carater PE. O fato de a selecdo
ter sido eficiente para os caracteres CE, DE e PR, provavelmente deve-se a existéncia de
uma maior correlagdo genética dos mesmos com o PE.

O efeito da interacdo tamanho efetivo x sele¢do foi significativo para os
caracteres PE e PR. Nao se verificaram diferengas estatisticas significativas para as
interagdes entre os efeitos tamanho efetivo e sele¢do com locais, mas o efeito
significativo da interagdo de subpopulagdes com locais no tocante aos caracteres PE,
CE, AP e AE demonstra que houve um comportamento diferenciado das mesmas em
termos de resposta as variacdes ambientais. Quanto ao efeito de locais, mesmo em se
tratando de ambientes bem contrastantes, ndo se verificaram diferencas para PE e DE.

As analises da variancia para o Local 1 (ESALQ/Genética) e Local 2
(Anhembi), sdo apresentadas nas Tabelas 14 e 15. A precisdo experimental nos dois
locais, para todas os caracteres , € aceitavel, apresentando valores bem proximos aqueles
ja descritos nas Tabelas 12 e 13. Os maiores valores novamente foram observados para
PE e PR, mas mesmo estes nao podem ser considerados como excessivos, segundo
resultados da literatura.

Quanto a significancia estatistica dos efeitos do modelo, em ambos os
locais, observou-se que, de uma maneira geral, hd uma grande consisténcia com 0s
resultados j4 comentados na analise conjunta da variancia.

Detectou-se diferenca estatistica significativa para o efeito de
subpopulagdes, pelo teste F, para todos os caracteres, tanto no Local 1 quanto no Local
2. A decomposicao desse efeito dentro das combinagdes de niveis de tamanho efetivo e
selecdo também revela uma grande variabilidade entre as subpopulagdes. Entretanto, em
alguns casos, a resposta das subpopulagdes foram diferentes de um local para o outro, o
que ja era esperado, tendo em vista a detecgdo de significancia estatistica para o efeito de
Local x subpopulagdo na andlise conjunta. O exemplo mais apropriado para essa
diferenciagdo na resposta entre locais sdo as subpopulagdes de tamanho efetivo 3, com

selecao negativa (N3). Constatou-se que no Local 1 (Tabelas 14 e 16), estas
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apresentaram diferencga estatistica significativa somente para as variaveis DE e PR,
enquanto que no Local 2 (Tabelas 15 e 16), com excecdo de DE, significancia estatistica
foi observada em todas as outras variaveis.

Os dados concernentes ao efeito do tamanho efetivo demonstraram que,
no Local 1, diferencas estatisticas significativas foram detectadas para todos os
caracteres, fora AE, ao passo que, no Local 2, apenas PE, CE e AP diferiram
estatisticamente. Ressalta-se que as diferencas observadas com relagdo ao tamanho
efetivo podem ser atribuidas em parte ao efeito da deriva genética, uma vez que,
conforme a teoria, a reducdo drastica do tamanho da populacao pode levar a perda de
alelos, favoraveis ou desfavoraveis, de maneira aleatoria (Falconer & Mackay, 1996).

No que concerne ao efeito da selecdo, verificou-se que no Local 1
somente AP e AE ndo apresentaram significancia estatistica; este mesmo resultado foi
encontrado no Local 2 e, volta-se a repetir, também na analise conjunta, em que se
agregou a provavel causa.

Na andlise da variancia por local a Unica interagdo existente ¢ a do efeito
tamanho efetivo com o de selecdo. No Local 1, a interagdo foi significativa somente para
PR, mas, no Local 2, além desta, a interacao para PE também foi significativa, o que fez

com que na analise conjunta esta interacdo também mostrasse significancia.

4.1.2 Valores médios em funcdo do tamanho efetivo e selecéo

As Tabelas 17 a 22 permitem que se faca uma avaliagdo do efeito da
reducdo do tamanho efetivo e, por conseqiiéncia, da taxa de endogamia, nos caracteres
mensurados, bem como uma avaliagdo desse efeito com sele¢cdo positiva e negativa. Os
tamanhos efetivos 1, 2 e 3 das subpopulagdes correspondem a uma taxa média de
endogamia de 50%, 25% e 17%, conforme expressdo dada por Falconer & Mackay
(1997): VF= 1/2N. A abordagem sera realizada apenas com os dados médios dos dois
locais.

Na Tabela 17 sdo apresentados os valores médios do carater PE de acordo

com a combinagdao fatorial de niveis dos tratamentos tamanho efetivo e selegdo.
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Ressalta-se que os dados referentes a esse carater revestem-se como um dos mais
importantes deste trabalho, uma vez que a selecdo foi efetuada em fun¢do unicamente
dessa varidvel. A comparagdo entre as médias das subpopulacdes de N3 e Nj, ou seja,
com taxas de endogamia de 17% e 50%, revelou que houve um decréscimo de
aproximadamente 31%. Entre o N3 e N, e N, e Ny, os decréscimos foram 12% e 22%,
respectivamente. Estes resultados estdo de acordo com o que se esperava, visto que a
varidvel PE, dentre aquelas de importancia para o milho, ¢ umas das mais afetadas
negativamente com o aumento da taxa de homozigose. Como a hipotese subjacente é
que os valores médios decrescam com o aumento da endogamia, o calculo desses
porcentuais entre médias de N-s foi sempre realizado comparando-se o menor N com o
maior. Esta observagdo ¢ valida para todos os outros caracteres.

A comparagdo das médias, efetuada através do teste de Tukey,
demonstrou que o N3 e N; ndo apresentaram diferenca estatistica significativa, mas
diferiram quando comparados com o N;.

A tendéncia das médias dos N, dentro dos niveis de selecdo, positiva ou
negativa, apresenta 0 mesmo padrdo de comportamento das médias marginais, ou seja,
ha uma tendéncia de decréscimo de N-s maiores para os menores. Esta tendéncia ¢ bem
mais acentuada quando se observa o nivel de selecdo negativa: em termos porcentuais, o
decréscimo entre 0 N3 e No, N3 e Ny e Ny e Ny foi de 19%, 47% e 35%,
respectivamente, ao passo que no nivel com sele¢ao positiva, na mesma ordem citada, o
decréscimo foi de 5%, 17% e 12%. Verificou-se, portanto, que a sele¢do positiva ndo foi
suficiente para compensar os efeitos depressivos da endogamia.

A diferenca entre a selecdo positiva e negativa entre os diferentes N,
também atende as expectativas tedricas, porquanto a endogamia tende a aumentar a
efetividade da sele¢do (Hallauer & Miranda Filho, 1995).

Quanto ao carater CE, cujos dados apresentam-se na Tabela 18,
constatou-se que as médias referentes aos Ny seguem um padrdo de decréscimo
semelhante ao ja descrito para PE, mas em intensidade bem menor. Expressando-o em
termos porcentuais, obteve-se 1%, 9% e 1 % para as comparagdes entre 0 N3 e N, N3 e

Ni, e N; e Ny, respectivamente.
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Todavia, os valores médios dos Ns dentro do nivel de seleg@o positiva, ja
ndo se apresentam de acordo com o padrdo até agora observado: verificou-se que houve
um leve aumento, de aproximadamente 2%, do N3 para o Nj. Isto significa que, nesse
caso, a selecdo positiva compensou o efeito depressivo da endogamia. Com sele¢ao
negativa, manteve-se o padrdo de decrescimento do N3 ao N;. As diferengas entre
selecdo positiva e negativa estdo dentro das expectativas tedricas como j4 mencionado.

Vale ressaltar que CE, bem como DE, PR, AP e AE, foram selecionadas
indiretamente através de PE. Logo, o fato de apresentarem um comportamento
semelhante ou ndo ao PE, no que concerne especificamente as diferencas entre selecao
positiva e negativa, relaciona-se diretamente a existéncia de correlagcdes genéticas
maiores ou menores entre aquelas variaveis e PE.

Os dados referentes ao carater DE sdo apresentados na Tabela 19.
Verificou-se que praticamente ndo houve diferenga entre as médias dos N-, em valores
absolutos, apesar de permanecer uma leve tendéncia de decréscimo, em torno de 4%, do
N3 e N, em relagdo ao Nj, mas ndo o suficiente para acusar significancia estatistica pelo
teste de Tukey. Resultados experimentais ja demonstraram que a variavel DE ndo
decresce tao rapidamente com o incremento da homozigosidade, como o carater PE, por
exemplo, o que pode ser uma explicagdo para os resultados aqui obtidos.

Observando-se os N5 dentro dos niveis de seleg¢do, verificou-se que com
selecdo positiva os valores s3o muito proximos, uma vez que a maior diferenga entre
eles, N3 com Ny, ndo superou os 3%. Com selecao negativa, a média do N, foi um pouco
superior ao N3, mas houve um decréscimo em torno de 5% quando se compara a média
do N; com o Nj.

A diferenca entre selecdo positiva e negativa foi maior com
subpopulagdes N;. uma explicagdo para a maior efetividade da selecio em
subpopulagdes com Ny, € que ao se realizar a selecdo para PE antes da geracdo das
subpopulagdes, as progénies S;, evidentemente, j4 eram endogamicas, mas as outras,
ndo. Logo, uma maior eficiéncia da sele¢do ja era esperada nessa fase, refletindo-se

também nas subpopulagdes.
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Os resultados referentes ao carater PR sdo apresentados na Tabela 20.
Constatou-se que as médias dos N+ apresentaram um padrdao decrescente do maior N
para o menor, ou, em termos de endogamia, das subpopulagdes menos endogamicas para
as mais endogamicas, como era de se esperar. Vale ressaltar que o decréscimo do Nj
para o N, foi mais acentuado do que do N, para o Ni: 10% e 2%, respectivamente. Isto
ocorreu porque, com selecdo positiva, a média das subpopulagdes com N; foi superior
em aproximadamente 7% e 3% a média das subpopulacdes com N; e Nj,
respectivamente, o que contribuiu para arrefecer a tendéncia de decréscimo.

Em uma primeira analise, pode parecer que esses dados sejam
contraditorios, mas € possivel que na selecdo inicial efetuada com progénies S; para PE,
um dos componentes da produ¢do que mais tenha contribuido seja justamente a
prolificidade.

A diferenga entre a selecdo positiva e negativa coaduna-se com o que
preconiza a teoria, qual seja, de que a selecdo apresenta maior efetividade com materiais
mais endogamicos. Ademais, vale destacar que a selecao foi ineficaz com subpopulagdes
apresentando a menor taxa de endogamia (17%).

Os valores médios do carater AP sdao apresentados na Tabela 21. Com
relacdo as médias dos N, constatou-se um padrdo decrescente das mesmas a medida
que havia um aumento da taxa de endogamia, fato este que também se repetiu com os
caracteres PE, CE ¢ PR. O decréscimo observado entre o N e N3 e Ny e Nj, com selecao
positiva, foi de aproximadamente 2% em ambas as comparacdes e, com selecdo
negativa, 3% e 5%, respectivamente. Em vista desses resultados, pode-se dizer que este
carater tende a decrescer mais lentamente a medida que ocorre um incremento da
endogamia. Vale assinalar também que nos niveis 2 e 3 do fator tamanho efetivo, o
efeito da selecdo, mensurado pela diferenca entre a selecdo positiva e negativa, foi
praticamente nulo; no nivel 1, entretanto, nota-se um efeito mais acentuado da selecao,
como também ja vem ocorrendo para os demais caracteres.

Na Tabela 22 apresentam-se os valores médios referentes ao carater AE.
Houve um decréscimo de aproximadamente 6% entre os niveis 2 ¢ 3 de N, mas as

médias dos niveis 1 e 2 nao diferiram. Este resultado foi possivel porque, com selecao
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positiva, os valores médios com N; e N, foram praticamente iguais € mesmo com
selecdo negativa o decréscimo foi de somente 1%. Hallauer & Miranda Filho (1995)
demonstraram com base numa ampla revisdo que, excetuando-se rendimento, alguns
caracteres, dentre os quais AP e AE, decrescem mais fortemente nas primeiras geragoes
de endogamia e, nas seguintes, tendem a diminuir a tendéncia de queda; em alguns
trabalhos, at¢ um leve crescimento do valor médio em geracdes mais avangadas foi
relatado. Uma das explicacdes possivel para este fato ¢ a de que o decréscimo do valor
fenotipico médio de alguns caracteres nem sempre ocorre de forma linear em fungdo do
incremento da endogamia.

Deve-se ressaltar também que ndo houve efeito da sele¢do nas
subpopulagdes com Nj; alids, neste nivel de N, tem-se o Uinico caso em que se observou
até uma leve superioridade do valor médio com selecdo negativa, entre todos os
caracteres avaliados.

A diferenca entre a selecdo positiva e negativa, nos trés niveis de N,
demonstrou a maior eficiéncia da selecdo com subpopulagdes mais endogamicas, o que
também ja havia ocorrido com os demais caracteres.

Os valores médios marginais da selecdo demonstram, para todos os
caracteres, superioridade da selecdo positiva em relagdo a negativa, como era de se
esperar, principalmente em se tratando do cardter PE. Estas médias também
apresentaram significancia estatistica pelo teste de Tukey (p<0,05), com excecdo dos
caracteres AP e AE.

As Figuras 2 a 7, para os caracteres PE, CE, DE, PR, AP e¢ AE,
respectivamente, corroboram o que ja foi discutido anteriormente para o efeito da
selecdo em subpopulagdes com diferentes tamanhos efetivos (Tabelas 17 a 22). Quanto a
dispersao desses valores, esperava-se que subpopulagdes com maior taxa de endogamia
mostrassem uma maior dispersao, como de fato ocorreu com os caracteres PE e PR. Para

os demais, isto nao se confirmou totalmente.
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4.1.3 Valores médios das subpopulactes, depressédo por endogamia e desempenho
em relacéo a testemunha

Para todos os caracteres avaliados, apresentam-se nas Tabelas 23 a 26,
por local, os valores médios com base na parcela, depressdo por endogamia e uma
comparag¢do das médias das subpopulacdes com a testemunha, o hibrido simples A 5055.
Nas Tabelas 27 e 28, estas mesmas estimativas sdo apresentadas tomando-se por base a
média dos dois locais.

Convém lembrar que a populacdo original, composto GN-04, ndo foi
incluida no mesmo experimento em que se avaliaram as subpopulagdes de tamanho

reduzido. Por conseguinte, a média da populacdo original (m,) teve que ser estimada

conforme j4 exposto anteriormente.

No Local 1, as médias estimadas foram 2,89 (kg/4m?), 15,79 (cm/esp.),
4,14 (cm/esp.), 1,59 (esp./pl.), 224,96 (cm/pl.) e 129,05 (cm/pl.) para PE, CE, DE, PR,
AP e AE, respectivamente. No Local 2, na mesma ordem citada e respectivas unidades,
as estimativas encontradas foram: 2,69, 16,37, 4,16, 1,30, 207,19 ¢ 99,05. Para os dois
locais, ainda nessa mesma ordem, as estimativas encontradas foram: 2,79, 16,07, 4,15,
1,45, 216,08 e 114,05. Abstraindo-se dos experimentos de 1 a 4 (cruzamentos em
cadeia) o efeito ambiental de anos, fornecem-se os valores médios ai encontrados, na
mesma ordem das estimativas anteriores, para que se possa ter uma base de comparagao,

uma vez que estes também estimam m, : 2,72, 16,66, 4,44, 1,25, 220,81 e 127,09.

Em geral, nos locais 1 e 2, verificou-se uma consideravel variabilidade,
para todos os caracteres, quanto ao desempenho per se das subpopulagdes, o que ja
havia sido demonstrado pela significancia estatistica do teste F na andlise da varidncia,
quando se efetuou a decomposicao do efeito de subpopulagdes dentro dos niveis de Ne
selecdo (Tabelas 14, 15 e 16).

Em virtude da grande variabilidade das estimativas da depressdo por
endogamia entre subpopulagdes, torna-se menos visivel um padrdo de comportamento
dessas estimativas em fun¢do do tamanho efetivo. Contudo, pode-se observar que houve

tendéncia de decréscimo a medida que os N-s aumentam, principalmente para PE, tanto
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no Local 1 quanto no Local 2. Para os outros caracteres essa tendéncia fica mais
evidente apenas quando se comparam as subpopulagdes com N; e Nj.

Dentro de um mesmo nivel de endogamia e sele¢do, constatou-se uma
variagdo consideravel na depressdo apresentada pelas subpopulagdes, aparentemente
sem nenhum padrdo, o que, em parte, pode ser atribuido as mudangas das freqii€ncias
génicas causadas pela deriva (Falconer & Mackay, 1995). Isto explica também os
valores negativos observados em algumas subpopula¢des, os quais, neste caso,
correspondem aquelas subpopulacdes que apresentaram um valor médio superior a
média estimada da populagdo original.

A comparagdo do valor médio com a testemunha demonstra que esta foi
inferior a maioria das subpopulacdes apenas quanto aos caracteres PR, AP e AE, como
Ja era previsto, uma vez que o hibrido utilizado, A 5055, ndo ¢ prolifico e apresenta um
porte relativamente baixo.

O desempenho das subpopulagdes per se, a depressdo por endogamia e o
desempenho em relagdo a testemunha, com base na média dos dois locais, constantes das
Tabelas 27 e 28, ndo apresentam aspectos relevantes que possam vir a alterar o que ja
foi constatado por local, portanto, comentarios adicionais ndo serao efetuados.

Estas mesmas estimativas sdo apresentadas nas Tabelas 29 a 32, por
local. A diferenca ¢ que, em vez de dados médios por subpopulacdo, neste caso
apresentam-se as médias de cinco subpopulag¢des hierarquizadas segundo os niveis dos
fatores tamanho efetivo e selecdo. A apresentagao dos dados dessa maneira ¢ bem mais
apropriada, pois facilita o discernimento de tendéncias, além do que a depressdo por
endogamia fica bem melhor estimada.

Quanto ao carater PE, os valores médios do Local 1 mostraram-se
ligeiramente superiores aos do Local 2, com exce¢do das subpopulagdes com N; e
selecdo positiva. A divergéncia entre a selegdo positiva e negativa ¢ bem mais acentuada
do que nos outros caracteres, como era de se esperar, ¢ tende a aumentar a medida que
também aumenta a endogamia das subpopulagdes, o que estd de acordo com a teoria da

selecdo com populagdes endogamicas.
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A depressdao por endogamia, em ambos os locais, exibiu um padrao
consistente de decréscimo enquanto diminui a taxa de endogamia das subpopulacdes.
Admitindo-se que a selecdo ndo interage com os niveis de N, pode-se tomar a média dos
valores encontrados com sele¢do negativa e positiva e compara-la com estimativas
encontradas na literatura, cujas populagdes apresentem endogamia equivalente. Para as
subpopulagdes com Ny, a estimativa média da depressao foi de 41% no Local 1 e 38%
no Local 2. Estes valores estdo coerentes com os encontrados por Vianna et al. (1982),
Lima et al. (1984) e Gama et al. (1985). Para as subpopulacdes com N, estas estimativas
foram 22% e 23%, e com N3, 13% e 11%, nos locais 1 e 2, respectivamente. Estes
valores sdo bastante superiores aos relatados por Corrales Blandon (1996) e Astete
Maldonado (2001), que analisaram subpopulagdes, sem selecdo, com taxa de endogamia
de 19% e 23%, respectivamente.

Observou-se também que a sele¢do positiva atenuou os efeitos da
depressdo, quando se comparou com os niveis alcangados com sele¢do negativa. Em
relacdo aos outros caracteres, PE apresentou valores bem mais elevados de depressao, o
que evidencia a importancia de genes com efeito dominante no controle do carater.

A testemunha, em ambos os locais, superou as subpopulagdes, sendo que
o melhor desempenho destas foi verificado com Nj e selecdo positiva no Local 2. Esta
relacdo também expressou nitidamente os efeitos da depressdo por endogamia, como
pode ser observado pela tendéncia de decréscimo do N3 ao Nj, tanto com selegdo
positiva quanto com negativa.

Os outros caracteres nao apresentaram, como se observou para PE, uma
clara distingdo entre os niveis de selecdo e tamanho efetivo. No tocante ao carater CE,
verificou-se que os valores médios sdo muito proximos, em ambos os locais. O valor
médio mais discrepante foi observado nas subpopulagdes com N; e selecdo negativa.
Nos dois locais, subpopulagdes com N e selecao positiva foram, em média, ligeiramente
superiores aquelas com N3 . Por conseguinte, as estimativas da depressdo por endogamia
refletiram esse comportamento dos valores médios. Com selecdo negativa, a tendéncia
de aumento dessas estimativas a medida que aumenta a taxa de endogamia das

subpopulagdes ficou mais evidente. Ja com selegdo positiva, verificou-se que, pelo
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menos em parte, esta compensou o efeito da endogamia, visto que subpopulagdes com
N, foram menos sensiveis a este efeito do que as subpopulagdes com Ns3. Hallauer &
Miranda Filho (1995) relataram para populagdes com endogamia de 50% uma estimativa
de depressdao de 8%, valor este bem préximo ao encontrado neste trabalho, no mesmo
nivel de endogamia e sele¢dao positiva. Corrales Blandon (1996) e Astete Maldonado
(2001), reportam estimativas no valor de 3,81% e 4,30%, as quais estdo conformes com
as estimativas encontradas para subpopulacdes com Nj e selecdo positiva. Os valores
relativamente baixos das estimativas de depressdo por endogamia para esse carater,
provavelmente refletem uma contribui¢ao mais importante de genes com efeito aditivo.

Com relagdo ao carater DE, algumas similaridades podem ser
encontradas com o que ja foi discutido para CE. Os valores médios das subpopulagdes
com N distintos, em ambos os locais, também sdo muito proximos, tanto com sele¢ao
positiva quanto negativa, principalmente em se tratando das subpopulagdes com N; e No.
A comparagdo com a testemunha também reflete o comportamento similar dessas
médias em ambos os locais.

Pode-se dizer também que a selecdo positiva atenuou o efeito da
endogamia, notadamente com as subpopulagdes de N; e N,. Ainda neste nivel de
selecdo, o efeito depressivo da endogamia ¢ mais evidente apenas nas subpopulagdes
com N;. Com selecdo negativa, hd uma inversdo dos valores esperados entre as
subpopulagdes de N3 e N,, com as ultimas apresentando estimativas inferiores. No
Local 2, as subpopulagdes com N3 e selecdo positiva nao foram afetadas pela
endogamia.

Hallaver & Miranda Filho (1995), com base em nove estimativas
reportadas na literatura, estimaram a mudanca no valor médio fenotipico do carater DE,
devido ao incremento de 1% no coeficiente de endogamia, em -0,0926 mm. Astete
Maldonado (2001), com base apenas em um resultado, estimou-a em -0,04 mm.
Covertendo-se estes indices aos niveis de endogamia das subpopulagdes analisadas neste
trabalho, e considerando apenas a selecdo positiva, constatou-se que, no Local 1, hd uma
maior coeréncia com as estimativas apresentadas pelo tltimo autor, mas bem inferiores

as dos primeiros. No Local 2, contudo, ndo se verificou depressdo no nivel de 17% de
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endogamia das subpopulacdes, mas, em nivel de 50%, foi 2 e 5 vezes superior a
estimada por Hallauer & Miranda Filho (1995) e Astete Maldonado (2001),
respectivamente. Em nivel de 25%, h4 mais coeréncia com as estimativas apresentadas
pelo tltimo autor.

Em relacdo ao carater PR, evidenciou-se claramente o efeito de locais,
com superioridade dos valores médios observados no Local 1. Em termos de tendéncia,
com selecdo positiva, ¢ possivel observar em ambos os locais um pequeno decréscimo
entre as médias das subpopula¢des com N3 ¢ N,, mas a média correspondente ao N; ¢
superior as demais. Por causa disso, verificou-se um crescimento nao muito acentuado
da depressdo por endogamia somente entre as subpopulagdes com N3 e N,. Com
selecdo negativa, houve um crescimento consistente da depressdo a medida que se
aumentou a endogamia das subpopulagdes. Quanto ao desempenho das subpopulagdes
em relacdo a testemunha, demonstrou-se que, em geral, esta foi menos prolifica.

Concernente ao carater AP, em ambos os locais, verificou-se que as
subpopulagdes mais endogamicas apresentaram uma tendéncia de redu¢do da média, a
qual foi um pouco mais acentuada com sele¢do negativa. Ressalta-se que, no Local 1,
com subpopulagdes de N3, e no Local 2, com subpopulacdes de N, a selecao nao foi
eficiente; alids, as médias com selecdo negativa foram até ligeiramente superiores as
observadas com selecdo positiva, o que demonstra que nesses dois casos ndo houve
correlagdo entre AP e PE. Stojsin & Kannenberg (1994) também ndo encontraram
nenhuma tendéncia geral de resposta a selecdo, ao selecionar indiretamente AP através
de um indice que incluia produgdo de graos.

As estimativas da depressao por endogamia foram um pouco maiores no
Local 1; a maior diferenca foi observada com subpopulacdes de N; e selecdo negativa.
Astete Maldonado (2001), analisando subpopulagdes com 23% de endogamia, estimou
em 4,6% a depressdo para AP, a qual estd bem proxima da encontrada nesse estudo, para
subpopulagdes com 25% de endogamia. Refletindo a tendéncia ja verificada para a
média, em ambos os locais, constatou-se um maior efeito da depressdo nas

subpopulagdes mais endogamicas.
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Quanto a comparacao com a testemunha, verificou-se superioridade das
subpopulagdes em todos os niveis de N e selecdo. E possivel constatar também, através
desta relagdo, a tendéncia de decréscimo do carater em questdo com o aumento dos
niveis de endogamia.

No que concerne ao carater AE, as médias obtidas tanto no Local 1
quanto no Local 2 ndo apresentaram uma tendéncia geral que pudesse ser estabelecida
em funcdo dos N quando se analisam os valores obtidos com seleg@o positiva no Local
1 e positiva ou negativa no Local 2.

Observou-se que a média das subpopulacdes com endogamia de 50% e
selecdo positiva, praticamente ndo diferiu em relagdo aquelas com endogamia de 25%,
em ambos os locais. Com selecdo negativa, a diferenca observada entre a média dessas
subpopulagdes também foi insignificante. Entretanto, resultados como estes, sem o fator
selecdo envolvido, ndo sao incomuns na literatura, como demonstraram Hallauer &
Miranda Filho (1995). A selegdo, por sua vez, foi ineficaz com subpopulagdes de N3,
uma vez que a média com selegdo positiva foi praticamente idéntica a obtida com
selecdo negativa, inclusive com uma leve superioridade desta ultima.

As estimativas da depressdo por endogamia, nos dois locais, com sele¢cao
positiva, foram inferiores a obtida por Corrales Blandon (1996) e Astete Maldonado
(2001), sem selegdo, que foi de 12,2% e 8,5%, respectivamente, respeitando-se, € claro,
os niveis de endogamia em que as estimativas sdo comparaveis. Nao se verificou, em
termos médios, depressao em subpopulacdes com Nj e selegdo negativa, resultado este
que ndo tem uma explicacdo tdo evidente. Mesmo entre o N; e N, ainda com sele¢dao
negativa, o efeito da depressdo foi pouco expressivo, principalmente no Local 2.

A comparagdo com a testemunha revelou uma superioridade das
subpopulagdes em todos os niveis de N e selecdo, nos dois locais. A falta de um padrao
consistente na variagao das médias também fica bem nitida nesta relacao.

Nas Tabelas 33 e 34 apresentam-se as mesmas estimativas para todos os
caracteres, com base agora na média dos dois locais. O foco principal na discussao dos
resultados constantes dessas tabelas recai sobre a depressao por endogamia, uma vez que

as estimativas das médias das subpopulagdes coincidem com o que ja foi exposto e
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discutido nas Tabelas 17 a 22, diferindo apenas na forma de apresentéd-las. A razdo para
inseri-las novamente nas Tabelas 33 e 34 visa o estabelecimento de uma conexao entre
os valores absolutos das subpopulagdes e o efeito da depressdo por endogamia
correspondente, expresso em porcentagem.

Quanto ao carater PE, as estimativas da depressdo por endogamia
apresentaram a mesma tendéncia ja identificada por local, ou seja, subpopulagdes com
taxas de endogamia mais elevadas, associadas a estimativas mais altas de depressdo,
notadamente naquelas com N; e em todas as outras com sele¢do negativa. De acordo
com a literatura, o cardter rendimento, expresso como producao de graos ou peso de
espigas, sempre tende a cair quando a endogamia ¢ incrementada (Hallauer & Miranda
Filho, 1995).

Para os demais caracteres, esta tendéncia, identificada para PE, somente
se configura quando se observa o nivel com sele¢dao negativa, enquanto que com selecao
positiva ndo ¢ possivel estabelecer uma tendéncia que se aplique a todos eles. Uma
explicagdo para este fato relaciona-se, provavelmente, a sensibilidade diferenciada
desses caracteres ao incremento da homozigozidade, ao efeito atenuante da selecdo
positiva sobre a depressao, ao tamanho reduzido da amostra e a diferenca nao muito alta
entre as taxas de endogamia de dois grupos de subpopulagdes analisadas: 17% (N3) e
25% (Ny).

Quando se comparam as estimativas da depressdo, com sele¢do positiva,
entre as subpopulagdes com N3 e Nj, constatou-se, para todos os caracteres, uma
tendéncia de aumento das mesmas, com exce¢cdo de PR, cuja média superou a da
populacdo original, como se pdde observar pelo valor negativo associado a estimativa da
depressdo. Hallauer & Miranda Filho (1995) também reportam, ndo para o carater PR,
mas para numero de espigas na populagdo BSSS, um aumento de 20% entre a geragdo Sy
€ Sl.

Comparando-se as subpopulagdes com N3 e N, também com selegao
positiva, verificou-se que somente o carater CE divergiu em relacdo aos demais, os quais
apresentaram um acréscimo nas estimativas de depressdo, ou praticamente nao

diferiram, como ¢ o caso do carater DE. Entre as subpopulagdes com N, e Nj, que
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significa uma diferenga na taxa de endogamia de 25%, houve uma diminui¢do do efeito
da depressdo para os caracteres PR e AE. A comparagdo dos valores médios com a
testemunha ndo apresentou mudangas significativas em relacdo ao que ja fora comentado
por local.

As Figuras 8 e 9 demonstraram que, para a maioria dos caracteres
avaliados, com excec¢ao de AE, existe uma relagdo linear entre os valores médios e o

coeficiente de endogamia.

4.2 Avaliacdo da capacidade de combinagdo das subpopulagbes em esquema

‘topcross’

A realizacdo de ‘topcrosses’ das subpopulagdes com um testador de
base ampla, o composto GN-03, e um de base estreita, o hibrido triplo P 3041, teve
como objetivo avaliar se a dispersdo entre subpopulacdes, sob diferentes tamanhos
efetivos, reflete-se também na dispersdo dos efeitos de capacidade de combinagao.

Os resultados da analise da variancia do experimento 8 com progénies
‘topcrosses’, apenas para o carater PE, apresentam-se na Tabela 35. O coeficiente de
variagdo experimental foi de 13,8%, que se insere dentro da classificagdo média definida
por Scapim et al. (1995).

As fontes de variagdo mais importantes, tais como, testador, progénies
‘topcrosses’ € a interacao entre as mesmas nao apresentaram diferencas estatisticamente
significativas. Algumas ilagdes podem ser extraidas desses resultados: os testadores nao
diferiram em suas estimativas para capacidade geral de combinacao, o que € corroborado
pelas médias obtidas muito proximas, conforme se pode verificar na Tabela 36.
Entretanto, ndo é correto afirmar que a estrutura genética dos mesmos seja também
muito semelhante, uma vez que a classificagdo dos ‘topcrosses’ foi estatisticamente
diferente entre um e outro testador, como se comprovou pelo teste de correlagdo de

Spearman, cujo valor de T igual a 0,18 ndo foi significativo.

\

As progénies ‘topcrosses’ também nao diferiram quanto a capacidade

geral e especifica de combinagdo, o que provavelmente estd mais associado ao bom
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desempenho dos testadores do que a falta de diferenciagdo genética entre as
subpopulagdes. Na literatura sobre este assunto, varios autores, dentre eles Hull (1945) e
Rawlings & Thompson (1962) concluem que testadores com baixo desempenho,
supostamente com uma baixa freqliéncia de alelos favoraveis, sdo os mais efetivos na
identificacao de diferengas genéticas, o que ndo ¢ o caso dos testadores utilizados neste
trabalho.

Como ja afirmado inicialmente, as diferencas porventura existentes entre
progénies ‘topcrosses’ sdo um indicativo de variacdes nas freqiiéncias génicas das
mesmas. Como a fonte de variacdo tamanho efetivo ndo foi incluida no modelo
estatistico, um presumivel efeito desta foi investigado através do agrupamento das
médias dos ‘topcrosses’ em fun¢do dos N-+. De acordo com as tendéncias observadas
nas Figuras 10, 11 e 12, é possivel dizer que ha evidéncias de divergéncia genética entre
subpopulagdes com diferentes N-. Os dois testadores foram efetivos na discriminagao
entre N5 com maior destaque para o hibrido P 3041 (Figura 10). A distingdo entre N
também se verificou quando se tomou a média dos ‘topcrosses’ baseada nos dois
testadores (Figura 11). Estas, quando apresentadas segundo os niveis de selecdo,
demonstraram que , com sele¢do positiva, houve uma inversao da tendéncia de queda do

Nj para o Ny, devido, provavelmente, ao efeito do hibrido P 3041.

4.3 Analise de cruzamentos dialélicos

Os resultados da andlise da varidncia dos experimentos 9, 10 e 11,
segundo o esquema de cruzamentos dialélicos, para o carater producio de graos (PG),
sdo apresentados na Tabela 37.

Nao houve diferenga estatistica significativa de subpopulagdes dentro de
grupos; para o efeito entre grupos, somente as subpopulagdes com N3, cujas médias para
os grupos I e II foram 4,9 e 4,2 t/ha, apresentaram diferenca estatistica significativa,
demonstrando que, no caso das subpopulacdes com N; e Ny, as médias entre 0s grupos

com selegdo positiva e negativa ndo divergiram, como se esperava.
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Verificou-se que o efeito da heterose média foi significativo para as
combinagdes hibridas de todos os grupos de subpopulagdes com distintos tamanhos
efetivos, o que demonstra que estes, quando cruzados, apresentaram potencial
heterdtico. Entretanto, a heterose de subpopulagdes dos grupos I e II ndo apresentaram
significancia, evidenciando a ndo existéncia de variabilidade suficiente no efeito
heterotico das subpopulagdes constituintes dos grupos.

O efeito médio da heterose, no hibrido, foi de aproximadamente 24%,
17% e 24% superior a média dos pais, respectivamente as subpopulagdes de Nj, N, e N3,
conforme mostrado nas Tabelas 38, 39 e 40, valores estes que sdo superiores aos
hibridos mais produtivos encontrados por Gorgulho & Miranda Filho (2001).

Quanto ao efeito da heterose especifica, também ndo se verificou
diferenca estatistica significativa entre os cruzamentos das subpopulagdes com Nj, N, e
N3, o que significa que as subpopulagdes comportaram-se de maneira relativamente
homogénea nos cruzamentos.

A produgdo (t/ha) das subpopulagdes e das combinagdes hibridas sdo
apresentadas nas Tabelas 41, 42 e 43, as quais se referem ao Nj;, N, e Nj,
respectivamente. Constatou-se que o nimero de hibridos superiores a testemunha foram
44%, 0% e 24%, na mesma ordem dos N citados. Em relacdo aos genitores, os hibridos
foram superiores em 24%, 17% e 24 %, seguindo-se a mesma ordem anterior. Estas
porcentagens, evidentemente, devem coincidir com aquelas obtidas através da heterose

média, expressas anteriormente.

4.4 Estimativas de componentes da variancia

A determinag¢do de componentes da variancia genética, de caracteres de
interesse para selecdo, tem-se revelado de grande importancia para o melhoramento,
tendo em vista a vasta literatura sobre o assunto. Neste trabalho, a estimacao de
componentes da variancia genética teve como principal objetivo destacar a metodologia
empregada na obten¢do dos materiais genéticos, qual seja, a realizacdo de cruzamentos

planta a planta, com cadeias de tamanho 3, conforme esquema apresentado
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anteriormente. Esta metodologia, pela sua simplicidade, pode vir a ser uma alternativa a
delineamentos genéticos de mais dificil execucdo, como, por exemplo, o Delineamento I
de Comstock & Robinson (1948).

Nas Tabelas 44 a 47 apresentam-se os valores dos quadrados médios da
analise agrupada dos experimentos 1, 2, 3 e 4, com progénies de cruzamentos em cadeia,
por local, para os caracteres PE, CE, DE, PR, AP e AE. Neste caso, ¢ importante
destacar que os quadrados médios relativos as progénies mostraram-se estatisticamente
significativos para todos os caracteres, nos dois locais. Apresentam-se também nas
referidas tabelas, as médias e os coeficientes de variacao de cada carater. Com relagdo a
estes, destaca-se, negativamente, o coeficiente de variacdo de 22,3% do carater PR, no
Local 2, classificado como alto de acordo com Scapim et al. (1995).

Os quadrados médios da analise da varidncia agrupada conjunta, valores
médios e coeficientes de variagdo para os caracteres anteriormente referidos sdo
apresentados nas Tabelas 48 e 49. Similarmente ao que ja ocorrera na analise por local, o
efeito de progénies também foi significativo para todos os caracteres. Os coeficientes de
variagdo foram praticamente a média dos obtidos por local e todos se encontram em
niveis aceitaveis para esses caracteres.

Andlises da variancia conjunta também foram realizadas para progénies
de irmdos germanos e S, cujos quadrados médios, valores médios e coeficientes de
variagdo, para todos os caracteres, sdo apresentados nas Tabelas 50, 51, 52 e 53, sendo
as duas primeiras referentes a irmaos germanos, e as duas ultimas a S;s. Com esses dois
tipos de materiais genéticos, o efeito de progénies também foi significativo para todos os
caracteres. Quanto aos coeficientes de variagdo, valores altos para o carater PR foram
encontrados tanto para irmdos germanos quanto para S 21,1% e 24,6%,
respectivamente. O coeficiente de variacdo para PE também foi elevado: 18,7% e
19,4%, na mesma ordem citada, mas ainda classificado como médio, de acordo com

Scapim et al. (1995). Para os outros caracteres os niveis encontrados sdo aceitaveis.

As estimativas da varidncia genética aditiva (S i) e genética dominante

2 . . .
(Sp), por local, para os seis caracteres avaliados, com progénies de cruzamentos em
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cadeia, sdo apresentadas na Tabela 54. Para o carater PE, as estimativas da Si e S|23,

expressas em (g/pl)?, foram 239,0 e 358,0 no Local 1, e 241,0 e 9,0 no Local 2,

respectivamente. Verificou-se que, enquanto houve um certo equilibrio nas estimativas
2 . . o 2 o
da s’y nos dois locais, as estimativas da S, por sua vez, foram muito discrepantes.
Quanto aos erros associados a essas estimativas, foram muito baixos nos dois locais.
o 2 . .
Vale ressaltar que a estimativa da S’y obtida neste trabalho € bastante

inferior aquela obtida por Nass & Miranda Filho (1999) com progénies de meios irmaos,
para este mesmo composto, que foi de 761,7 (g/pl)> no primeiro de ciclo de selegdo.
Entretanto este valor decresceu para 99,2 (g/pl)*> no segundo ciclo de sele¢do, com base
em progénies de irmaos germanos (Nass et al, 2000).

Hallauer & Miranda Filho (1995) reportaram estimativas médias, de um
total de 99 trabalhos, de 469,1 e¢ 286,8 (g/pl)> para as estimativas da S i e s|23,
respectivamente. Vencovsky et al. (1988), de um total de 58 trabalhos, apresentaram
estimativa média da S i de 309,0 (g/pl)>. Em face destes resultados da literatura, pode-se
dizer que a magnitude da variabilidade genética do composto GN-04, principalmente da

2 ~ C o~ . , ~
S s » Nd0 apresenta uma condi¢do muito favoravel para exploragdo em um programa de
selecdo recorrente. Os caracteres CE, AP e AE, nos dois locais, ¢ DE no Local 1,

. . . 2 .
apresentaram estimativas negativas da S € os erros respectivos, em geral, superaram a

. S 2 A Cn

propria estimativa da S. Componentes da variancia, por defini¢do, ndo podem ser

negativos, mas tais resultados aparecem com uma certa freqii€ncia na literatura. Hallauer
. . . . . 2

& Miranda Filho (1995) reportaram estimativas negativas da S para os caracteres

precocidade e acamamento. Os mesmos autores afirmam que estimativas negativas em
milho parecem ser causadas por um modelo, amostragem ou técnica experimental
inadequados. Entretanto, quando o valor paramétrico ¢ muito baixo ou proximo de zero,

as estimativas podem ser negativas por simples erro de amostragem. Silva (1990),

o . o . 2
utilizando o Delineamento I, obteve estimativas negativas das, para os caracteres
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, o . . . 2
numero de grdos por fileira e didmetro da espiga, e da Sy, para os caracteres peso de

100 sementes, nimero de graos por fileira e altura da espiga.

Para o caracteres da espiga, CE e DE, as estimativas da S,ZA foram,

respectivamente, 1,3016 e 0,1476 (cm/espiga)> no Local 1, e 1,6716 e 0,1780
(cm/espiga)* no Local 2, o que indica haver uma maior variabilidade genética para o
carater CE. Resultados similares a estes foram encontrados por Galal et al. (1977),
Obilana et al. (1979) e Santos (1985), para o CE. Para o DE, os valores citados na
literatura, em geral, sdo bastante inferiores aos encontrados neste trabalho: Hallauer &
Miranda Filho (1995) reportaram um valor médio de 0,0460, com base em 35 trabalhos,

e Silva (1990), com base em 10 trabalhos, cita um valor médio de 0,0538. Quanto a

estimativa da Sé, para o DE, esta foi de 0,0228 no Local 2, um valor que ¢
aproximadamente 2,5 vezes superior ao encontrado por Hallauer & Miranda Filho
(1995).

No que concerne ao carater PR, as estimativas de Si, expressas em

(espigas/pl)?, nos locais 1 e 2, foram 0,0220 e 0,3168, respectivamente. Estes valores
demonstram um grande efeito ambiental, sendo a expressdo da variabilidade genética

aditiva no Local 2 superior em aproximadamente 14 vezes a do Local 1. As estimativas

2 .. . . . . - N a2
de s foram positivas nos dois locais, mas, no Local 1, o erro € muito superior a S, €
. 2 . . )
no Local 2, as estimativas do erro e de S sdo praticamente equivalentes.

. . 2
Quanto aos caracteres AP ¢ AE, as estimativas de S A CXpressas em

(cm/pl)?, foram respectivamente 317,4 e 140,7 no Local 1, e 337,9 ¢ 172,7 no Local 2.

Nass & Miranda Filho (1999) obtiveram para este mesmo composto, com progénies de

meios irmaos, estimativas da Side 364,9 para AP e 223,1 para AE, uma maior

) .. . s , o 2
divergéncia, portanto, com relacdo a este Ultimo carater. As estimativas da S foram

negativas, em ambos os locais, para os dois caracteres, como ja referido.
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As estimativas dos componentes da variancia genética, com base na

analise agrupada conjunta dos experimentos 1, 2, 3 e 4, sdo apresentadas na Tabela 55.

Para o carater PE, as estimativas de Si es é, expressas em (g/pl)* foram 128,0 e 185,0,

respectivamente, bastante inferiores, portanto, aos resultados ja citados de Hallauer &
Miranda Filho (1995), Nass & Miranda Filho (1999) e Vencovsky et al. (1988). Como ja
ocorrera quando da andlise por local, as estimativas dos erros respectivos mostraram-se
insignificantes em relagdo as estimativas dos componentes da variancia anteriormente
citados. Contudo, deve-se ressaltar que a populacao base (GN-04) utilizada neste estudo
j& foi submetida a dois ciclos de selecdo recorrente, sendo, portanto, esperada uma
reducdo da variabilidade em relagdo a populagdo estudada por Nass & Miranda Filho
(1999).

Para os caracteres da espiga, CE e DE, as estimativas de S i, expressas

em (cm/espiga)?, foram 1,4900 e 0,1704, respectivamente. Hallauer & Miranda Filho
(1995) reportaram, uma estimativa média de S i similar a encontrada neste estudo para
o carater CE, a qual foi de 1,5240. Os mesmos autores reportaram para o carater DE
uma estimativa média de S i de 0,0460, valor este que ¢ inferior em aproximadamente 4

vezes ao obtido neste estudo. Isto evidencia que € possivel obter ganhos com selecdo
recorrente intrapopulacional para os dois caracteres, levando-se em conta também que os

efeitos de dominancia sdo nulos ou préoximos de zero, haja vista as estimativas negativas
2
de sp.
, . ) . 2
Quanto ao carater PR, expresso em (espigas/pl)*, as estimativas de S’y ¢

Sé foram 0,0200 e 0,0188, respectivamente, evidenciando uma  contribuigdo

ligeiramente superior dos efeitos aditivos dos genes, resultado este que confirma as

estimativas obtidas nos dois locais. Hallauer & Miranda Filho (1995), com base em 39

estimativas, relataram um valor médio de 0,0459 e 0,0118 para as estimativas de Si e
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2 . . . . v~ . ..
S p» respectivamente, corroborando, assim, uma maior contribui¢do dos efeitos aditivos
dos genes para esse carater.

Para os caracteres AP ¢ AE, as estimativas de S i , expressas em (cm/pl)?,

foram 256,6 e 136,8, as quais nao divergem muito daquelas encontradas por Hallauer &
Miranda Filho (1995), mas sdo inferiores 1,42 e 1,63 vezes, respectivamente para AP e

AE, aquelas obtidas por Nass & Miranda Filho (1999) com esse mesmo composto.

s r1: . , . . 2
Como ja ocorrera na analise por local, aqui também as estimativas da s foram

negativas.
o 2 . ~ o
Estimativas de S, também sdo apresentadas com base na analise

conjunta do experimento 5, com progénies de irmados germanos (Tabela 56) e do
experimento 6, com progénies S; (Tabela 57). Entretanto, com esses materiais ndo ¢
possivel estimar componentes da varidncia genética diretamente, a ndo ser que algumas

hipdteses sejam estabelecidas e que, na pratica, dificilmente ocorrerdo. Neste estudo,

. 2 . VL2 . 2 . .
admitiu-se S, igual a S para o cariter PE e S igual a zero para os demais. As

estimativas dos erros ndo foram calculadas, mas certamente sdo altas em virtude do

tamanho reduzido da amostra de progénies avaliadas: 75 de irmaos germanos e 77 de S;.

Verificou-se que, devido as hipdteses assumidas, os estimadores da S,

para PE, tanto com irmdos germanos quanto com S;, conduziram ao mesmo valor
numérico, que foi de 276,0 (g/pl)*. Este resultado ndo ¢ tdo discrepante dos obtidos por
local com progénies de cruzamentos em cadeia, contudo, ¢ mais que o dobro do obtido
na analise conjunta dos experimentos com estas mesmas progénies.

Em face das estimativas obtidas com progénies em cadeia, com base na
analise conjunta, constatou-se que as estimativas com progé€nies de irmdos germanos
apresentaram valores bem préximos para os caracteres CE, DE e PR, ao passo que com
progénies S; isto ocorreu apenas para o carater PR. Para AP e AE, tanto com irmaos

germanos quanto com Sy 0s resultados foram bastante divergentes.



5 CONCLUSOES

A interpretacdo dos resultados deste trabalho permitem chegar as
seguintes conclusdes:

— O tamanho efetivo reduzido das subpopula¢des provocou o surgimento
de valores médios inferiores ou superiores a média da populacdo original para todos os
caracteres avaliados, em conseqiiéncia da deriva genética;

— O efeito do tamanho efetivo foi significativo para a maioria dos
caracteres avaliados;

— O efeito da selecdo correspondeu as expectativas tedricas, sendo mais
acentuado nas subpopulagdes com menor tamanho efetivo;

— A selecdo positiva atenuou os efeitos depressivos da endogamia ;

— Os valores médios de todos os caracteres foram afetados pela redugdo
no tamanho efetivo das subpopulagdes, notadamente para peso de espigas;

— A depressao por endogamia, em maior ou menor intensidade, afetou
todos os caracteres avaliados;

— As progénies ‘topcrosses’ nao diferiram quanto a capacidade de
combina¢do, mas quando agrupadas segundo os tamanhos efetivos, verificou-se um
melhor desempenho daquelas com maiores N-;

— A selecdo divergente entre subpopulagdes pode resultar em
diferenciagdo genética suficiente para expressdo da heterose em cruzamentos entre

subpopulagdes com mesmo tamanho efetivo;
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— O delinecamento de cruzamentos em cadeia de tamanho 3, tendo em
vista a facilidade de execu¢do, pode ser uma alternativa a delineamentos de execugdo

mais complexa para estimar componentes da variancia.



ANEXO A
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Figura 2 — Distribuicdo de valores da variavel peso de espigas (kg/4m?) com selecio

positiva e negativa, em subpopulagdes (A) tamanho efetivo 1, (B) tamanho

efetivo 2 e (C) tamanho efetivo 3
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Figura 3 — Distribui¢do de valores da varidvel comprimento da espiga (cm) com selecdo
positiva e negativa, em subpopulagdes (A) tamanho efetivo 1, (B) tamanho

efetivo 2 e (C) tamanho efetivo 3
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Figura 4 — Distribuicdo de valores da variavel didmetro da espiga (cm) com selecdo

positiva e negativa, em subpopulagdes (A) tamanho efetivo 1, (B) tamanho
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Figura 5 — Distribui¢do de valores da varidvel prolificidade (espigas/pl.) com selecao
positiva e negativa, em subpopulagdes (A) tamanho efetivo 1, (B) tamanho

efetivo 2 e (C) tamanho efetivo 3
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Figura 7 — Distribui¢do de valores do carater altura da espiga (cm) com sele¢do positiva

e negativa, em subpopulagdes (A) tamanho efetivo 1, (B) tamanho efetivo 2

e (C) tamanho efetivo 3
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Tabela 12. Quadrados médios da andlise da varidncia conjunta do experimento 7, com
subpopulagdes de tamanho reduzido, para os caracteres peso de espigas

(PE), comprimento da espiga (CE) , didmetro da espiga (DE) e prolificidade

(PR)
Fonte de Variagdo G.L. Quadrados médios
PE CE DE PR

(kg/4m?)*>  (cm/esp.)* (cm/esp.?  (esp./pl)?
Bloco/Local 17 0,3405* 1,0976 0,1531 0,0339
Local 1,5634 68,2386* 0,2578 8,0874*
Tamanho efetivo 28,7017* 95,1764* 1,6573 1,4921%*
Selecdo 47,7310%  100,1811*  5,4963* 5,6003*

5,1059* 21,3294 0,2486 2,0450*
) 1,3634* 10,5144* 1,1052%* 0,2986*

Tamanho efetivo x Selegdo
Subpopulagdes/Tamanho efetivo x Selegdo (2

Subpopulagdes/N;-' 0,6614  212671*  2,6752%  04197*
Subpopulagdes/N,* 3,0656%  6,2430%  1,7294*  0,1506
Subpopulagdes/N,” 1,1843%  4,7095% 00265  0,2345*
Subpopulagdes/N;’ 0,7834 2,5182  03122*  0,3501*
Subpopulagdes/N;* 1,7851*  8,8243*  12987*  0,1075

0,4188* 1,4109* 0,0947 0,0618
0,2461 0,2325 0,0187 0,0504
Selegdo x Local 0,0003 0,3144 0,0016 0,0357
Tamanho Efetivo x Sele¢do x Local 0,2029 0,7574 0,1118 0,0294
Erro 493 0,1216 0,8617 0,0992 0,0415

Local x Subpop./Tamanho Efetivo x selegdo 2

1

2

1

2

4

4

4

4

Subpopulagdes/N,” 4 0,7004 19,5244 0,5895%* 0,5293*

4

4

4

Tamanho Efetivo x Local 2
1

2

9

CV% 16,6 6,3 7,9 15,5

' Ny... N3™: simbolizam as combinacdes de niveis do fator de tratamento tamanho
efetivo x selecao
* efeito significativo em nivel de probabilidade igual ou inferior a 5%, pelo teste F

Quadrados médios sem asterisco ndo foram significativos
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Tabela 13. Quadrados médios da andlise da varidncia conjunta do experimento 7, com

subpopulagdes de tamanho reduzido, para os caracteres altura da planta (AP)

e altura da espiga (AE)
Fonte de Variagdo G.L. Quadrados médios
AP AE
(cm/pl.)? (cm/pl.)?
Bloco/Local 17 1111,5468%* 369,0587*
Local 1 25736,9375* 108674,6892*
Tamanho efetivo 2 7669,1455%* 2911,3619
Selecdo 1 1284,0050 1258,1902
Tamanho efetivo x Selegdo 2 969,2352 632,8648
Subpopulagdes/Tamanho efetivo x Selegdo (24) 1763,5506%* 1014,6765%*
Subpopulagdes/N;- 4 2950,6332* 748,2087*
Subpopulagdes/N;” 4 1791,2620* 2001,2019*
Subpopulagdes/N,” 4 1847,7970* 1145,1949*
Subpopulagdes/N,” 4 1349,6531* 994,5485%
Subpopulagdes/N;~ 4 3649104 306,5329
Subpopulagdes/N;~ 4 2277,0480%* 892,3724%*
Local x Subpopulagdes/Tamanho Efetivo x selecdo 24 309,2453* 199,4906*
Tamanho Efetivo x Local 2 278,9097 161,7619
Selecdo x Local 1 330,8850 0,0007
Tamanho Efetivo x Selecdo x Local 2 326,38464 28,9490
Erro 493 148,9470 90,5707
CV% 6,0 8,8

I N;... N5 : simbolizam as combinagdes de niveis do fator de tratamento tamanho
efetivo x sele¢do
* efeito significativo em nivel de probabilidade igual ou inferior a 5%, pelo teste F

Quadrados médios sem asterisco ndo foram significativos
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Tabela 14. Quadrados médios da andlise da varidncia do experimento 7, com
subpopulagdes de tamanho reduzido, para os caracteres peso de espigas
(PE), comprimento da espiga (CE), didmetro da espiga (DE) e prolificidade
(PR). ESALQ/Genética, 2003

Fonte de Variagdo GL Quadrados médios

PE CE DE PR
(kg/4m?)?  (cm/esp.)* (cm/esp.)> (esp./pl)
2

Bloco 8 0,5691* 1,5620 0,1898 0,0359
Tamanho efetivo 2 15,2963*  49,1815* 0,9593*  0,9728*
Selecao 1 22,7941*%  42,4037* 2,7000*  3,1019*

Tamanho efetivo x Sele¢do 2 2,2733 13,5815 0,0333 1,2039*
Subpopulagdes/Tamanho efetivo x Selegdo (24)  1,0159* 5,5555* 0,6630*  0,1760*

Subpopulagdes/N; o4 0,4121%* 9,6444* 1,2000%* 0,2200%*

Subpopulagdes/N,” 4 1,5295%* 3,4667* 1,1889%  0,0484

Subpopulagdes/N,” 4 0,7958* 2,3111%* 0,0333 0,1281

Subpopulag:f)es/Nz+ 4 0,3784* 8,1333* 0,3000* 0,3473*

Subpopulagdes/N;™ 4 0,2045 0,9667 0,3111*  0,2819*

Subpopulagdes/N;~ 4 2,7752%  88111%  0,9444*  0,0303

Erro 232 0,1190 0,9634 0,1151 0,0559
CV% 16,0 6,8 8,5 16,4

IN; ...N;": simbolizam as combinacodes de niveis do fator de tratamento tamanho efetivo
x selecao
* efeito significativo em nivel de probabilidade igual ou inferior a 5%, pelo teste F

Quadrados médios sem asterisco nao foram significativos
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Tabela 15. Quadrados médios da andlise da varidncia do experimento 7, com
subpopulagdes de tamanho reduzido, para os caracteres peso de espigas
(PE), comprimento da espiga (CE), didmetro da espiga (DE) e prolificidade
(PR). Anhembi, 2003

Fonte de Variagdo GL Quadrados médios

PE CE DE PR
(kg/4m?)?  (cm/esp.)* (cm/esp.)> (esp./pl)
2

Bloco 9 0,1372 0,6848 0,1204 0,2901
Tamanho efetivo 2 13,5602*  46,0633* 0,7033 1,0945
Selecdo 1 25,0563*  58,9633* 2,8033* 2,5025*
Tamanho efetivo x Selecao 2 3,0779* 8,2233 0,3433 1,7041*
Subpopula¢des/Tamanho efetivo x Selegio 24 0,7524* 6,4150* 0,5300*%  4,4377*

Subpopulagdes/N; "4 0,4503* 12,7700%* 1,6700*%  0,2134*

Subpopulagdes/N,” 4 1,7222% 3,5500* 0,6300*  0,1550*

Subpopulagdes/N,” 4 0,6156* 2,8300%* 0,0300 0,3107*

Subpopulagdes/N,” 4 0,7506*  12,4700%  0,3000%  0,1960*

Subpopulagdes/N;™ 4 0,8392%* 2,4200%* 0,0800 0,1213*

Subpopulagdes/Ns~ 4 01365  4,4500%  0,4700%  0,1131*

Erro 261 0,1239 0,7714 0,0851 0,0287
C.V% 17,2 5.8 73 142

U Ny... N5 simbolizam as combinacoes de niveis do fator de tratamento tamanho
efetivo x sele¢do
* efeito significativo em nivel de probabilidade igual ou inferior a 5%, pelo teste F

Quadrados médios sem asterisco nao foram significativos
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Tabela 16. Quadrados médios da andlise da variancia do experimento 7, com
subpopulagdes de tamanho reduzido, para os caracteres altura da planta

(AP) e altura da espiga (AE), por local

Fonte de Variacao GL Quadrados médios

L1 \ L2
AP AE AP AE
(c/ply? (cm/pl)? (cm/pl)? (cm/pl)?

Bloco 8/92 1952,8353*  679,7148*  363,7348* 92,9200
Tamanho efetivo 2 5106,8164*  2111,3037 2715,3733*  897,9600
Selegdo 1 1386,2935 598,5333 164,2800 663,0533
Tamanho efetivo x Selegdo 2 1097,7468 4235111 147,8800 228,0133
Subpop./Tamanho efetivo x Selecao (24) 1257,7602*  797,9407*  790,4400*  395,0200*
Subpopulagdes/N;™ 4 1693,9111*  695,2444*  1455,0800* 188,4800*
Subpopulagdes/N; " 4 1652,5778* 1486,3555*  537,8000*  629,5200*
Subpopulagdes/N, 4 1708,2222* 1156,2222*  982,8800*  404,7200*
Subpopulagdes/N," 4 1211,6889*  743,4222*  297,4800* 321,8000*
Subpopulagdes/N3” 4 148,2500 189,6444 276,2000*%  362,7200*
Subpopulagdes/N; " 4 1131,9111*  516,7556* 1193,2000* 462,8800*
Erro 232/2612  187,4315 122,1899 114,7386 62,4648*
C.V% 6,47 8,98 5,40 8,28

'Ne 1" ... Ne 3": simbolizam as combinacdes de niveis do fator de tratamento tamanho
efetivo x selecao

2 Graus de liberdade dos locais 1 e 2, respectivamente

* efeito significativo em nivel de probabilidade igual ou inferior a 5%, pelo teste F

Quadrados médios sem asterisco nao foram significativos
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Tabela 17. Valores médios do carater peso de espigas (kg/4m?), dados de dois locais,

para o fator de tratamento tamanho efetivo x selecao

manho efetivo! 1 2 3 X
Selegao!
Negativa (A) 1,23 1,89 2,32 1,81°
Positiva (B) 2,15 2,45 2,59 2,39°
X 1.69° 2,17 2,46 -
B-A 0,92 0,56 0,27 -

! Médias na mesma linha ou coluna, seguidas de mesma letra, ndo diferem pelo teste de

Tukey (p < 0,05). Esta observacgdo estende-se as situagdes correlatas

Tabela 18. Valores médios do carater comprimento da espiga (cm/esp.), dados de dois

locais, para o fator de tratamento tamanho efetivo x selegao

amanho efetivo 1 2 3 X
Selegao

Negativa (A) 13,31 14,61 15,27 14,40°
Positiva (B) 14,71 15,64 15,37 15,247
X 14,01° 15,12° 15,32° -
B-A 1,40 1,03 0,10 -

Tabela 19. Valores médios do carater variavel diametro da espiga (cm/esp.), dados de

dois locais, para o fator de tratamento tamanho efetivo x sele¢ao

amanho efetivo 1 2 3 X
Selegao
Negativa (A) 3,76 4,00 3,94 3,90
Positiva (B) 4,02 4,12 4,15 4,10°

X 3,89° 4,06" 4,04° B
B-A 0,26 0,12 0,21 -
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Tabela 20. Valores médios do carater prolificidade (esp./pl), dados de dois locais, para o

fator de tratamento tamanho efetivo x selecao

amanho efetivo 1 2 3 X
W
Negativa (A) 1,05 1,19 1,42 1,22°
Positiva (B) 1,46 1,37 1,42 1,42°
X 1,26° 1,28% 1,42° -
B-A 0,41 0,18 0,00 -

Tabela 21. Valores médios do carater altura da planta (cm/pl), dados de dois locais, para

o fator de tratamento tamanho efetivo x sele¢ao

amanho efetivo 1 2 3 X
Selegao

Negativa (A) 19421 205,27 210,94 203,47°
Positiva (B) 202,43 205,94 211,07 206,48°
X 198,32° 205,60% 211,00 -
B-A 8,22 0,67 0,13 -

Tabela 22. Valores médios do carater altura da espiga (cm/pl), dados de dois locais, para

o fator de tratamento tamanho efetivo x sele¢ao

amanho efetivo 1 2 3 X
Selegao

Negativa (A) 103,98 104,98 114,32 107,76"
Positiva (B) 109,98 108,99 113,23 110,73*
X 106,98 106,99* 113,77 -

X
B-A 6,00 4,01 -1,09 -
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23. Valor médio (X), depressio por endogamia (I) e relagdo valor

médio/testemunha (>_</ T) para os caracteres peso de espigas (PE),

comprimento da espiga (CE) e diametro da espiga (DE), obtidos em 30

subpopulagdes de tamanho efetivo reduzido, com selecdo.
ESALQ/Genética, 2003
N Sel. Subp. PE CE DE
X \ XIT X , XIT X \ XIT

keame) 0 o) | emesp) Y e | emesp P )
1 P 1 1,94 32,87 58 1400 11,34 78 3,56 14,01 71
1 P 2 2,88 0,35 87 1533 2,91 85 4,56 -10,14 91
1 P 3 1,98 31,49 60 13,77 12,79 77 3,89 6,04 78
1 P 4 1,96 32,18 59 1444 8,55 80 4,00 3,38 80
1P 5 1,93 3322 58 14,00 11,34 78 3,89 6,04 78
I N 6 136 52,94 41 1233 21,91 69 3,78 8,70 76
1 N 7 143 50,52 43 13,78 12,73 77 3,78 8,70 76
1 N 8 127 56,06 38 11,44 27,55 64 4,00 3,38 80
1 N 9 0,90 68,86 27 1322 16,28 73 3,11 2488 62
1 N 10 138 5225 42 13,88 12,10 77 4,00 3,38 80
2 P 11 2,86 1,04 86 16,11  -2,03 90 4,11 0,72 82
2 P 12 2,52 12,80 76 1422 9,94 79 411 0,72 82
2 P 13 230 2042 69 1444 855 80 4,00 3,38 80
2 P 14 2,52 12,80 76 1622 2,72 90 444 725 89
2 P15 2,66 7,96 80 1577 0,13 88 4,00 3,38 80
2 N 16 2,16 2526 65 1477 6,46 82 4,00 3,38 80
2 N 17 1,81 37,37 55 14,55 7,85 81 3,89 6,04 78
2 N 18 235 18,69 71 14,55 7,85 81 4,00 3,38 80
2 N 19 1,66 42,56 50 13,77 12,79 77 4,00 3,38 80
2 N 20 1,73 40,14 52 13,66 13,49 76 3,89 6,04 78
3P 21 3,56 23,18 107 1544 2,22 86 4,56 -10,14 91
3P 22 2,63 9,00 79 1644 4,12 91 4,00 3,38 80
3P 23 2,13 26,30 64 1422 9,94 79 3,67 11,35 73
3P 24 2,51 13,15 76 1422 9,94 79 422 -1,93 84
3P 25 230 2042 69 1433 925 80 4,11 0,72 82
3 N 26 2,19 2422 66 1555 1,52 86 3,78 8,70 76
3N 27 2,35 18,69 71 14,88 5,76 83 4,00 3,38 80
3 N 28 238  17.65 72 1500 5,00 83 422 -1,93 84
3N 29 240 16,96 72 1500 5,00 83 3,89 6,04 78
3 N 30 2,61 9,69 79 14,66 17,16 81 3,78 8,70 76
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Tabela 24. Valor médio (X), depressio por endogamia (I) e relagdo valor

médio/testemunha (>_</ T) para os caracteres prolificidade (PR), altura da

planta (AP) e altura da espiga (AE),

obtidos em 30 subpopulagdes de

tamanho efetivo reduzido, com selegao. ESALQ/Genética, 2003

N Sel. Subp. PR AP AE
X . XIT | X . XIT | X \ XIT
@epp) O ) [ emp) O @) | empy OO )
1 P 1 1,56 1,92 139 223,56 0,62 118 138,89  -7,62 129
1 P 2 1,63 -2,56 146 224,89 0,03 118 136,44 -5,73 126
1 P 3 1,51 5,13 135 205,78 8,53 108 112,67 12,69 104
1 P 4 1,59 0,00 142 198,44 11,79 104 116,22 9,94 108
1 P 5 1,71 -7,69 153 196,67 12,58 104 114,22 11,49 106
1 N 6 1,38 13,46 123 175,78 21,86 93 106,89 17,17 99
1 N 7 1,20 25,00 107 208,89 7,14 110 127,11 1,50 118
1 N 8 1,04 35,26 93 199,56 11,29 105 109,56 15,10 101
1 N 9 1,13 29,49 101 194,00 13,76 102 124,00 391 115
1 N 10 0,97 39,74 87 209,11 7,05 110 116,44 9,77 108
2 P 11 1,40 12,18 125 226,67 -0,76 119 126,00 2,36 117
2 P 12 1,44 9,62 129 208,67 7,24 110 120,00 7,01 111
2 P 13 1,64 -3,21 146 199,33 11,39 105 114,89 10,97 106
2 P 14 1,22 23,72 109 210,00 6,65 111 114,00 11,66 106
2 P 15 1,72 -8,33 154 22489 0,03 118 136,00  -5,39 126
2 N 16 1,42 10,90 127 209,11 7,05 110 117,56 8,90 109
2 N 17 1,21 24,36 108 22511  -0,07 118 131,78 2,12 122
2 N 18 1,38 13,46 123 227,11 -0,96 120 125,78 2,53 116
2 N 19 1,14 28,85 102 198,00 11,98 104 102,00 20,96 94
2 N 20 1,34 16,03 120 199,56 11,29 105 115,11 10,80 107
3 P 21 1,48 7,05 132 227,33 -1,05 120 128,44 0,47 119
3 P 22 1,59 0,00 142 22622  -0,56 119 138,67  -7,45 128
3 P 23 1,59 0,00 142 203,78 9,42 107 119,11 7,70 110
3 P 24 1,52 4,49 136 20822 744 110 122,44 5,12 113
3 P 25 1,62 -1,92 145 225,11 -0,07 118 130,44 -1,08 121
3 N 26 1,61 -1,28 144 220,69 1,90 116 130,89 -1,43 121
3 N 27 1,73 -8,97 154 214,89 4,48 113 122,67 4,94 114
3 N 28 1,26 21,15 113 219,78 2,30 116 127,56 1,15 118
3 N 29 1,57 1,28 140 224,67 0,13 118 134,67  -435 125
3 N 30 1,64 3,21 146 21533 428 113 131,78 -2,12 122
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25. Valor médio (X), depressio por endogamia (I) e relagdo valor

médio/testemunha (>_</ T) para os caracteres peso de espigas (PE),

comprimento da espiga (CE) e didmetro da espiga (DE), obtidos em 30

subpopulagdes de tamanho efetivo reduzido, com sele¢do. Anhembi, 2003

N Sel. Subp. PE CE DE
X . XIT | X ] XIT | X . XIT

(kefdmey 10 ©%) | (cmjesp) 1) ©) | (cmiesp) 1) %)
P 1 1,75 34,94 60 1500 837 83 390 625 78
1P 2 282 -483 97 16,10 1,65 89 450 8,17 90
1 P 3 207 23,05 71 1510 776 84 390 625 78
1 P 4 188 30,11 65 1470 10,20 82 400 385 80
1 P 5 224 1673 77 14,60 10,81 81 400 3,85 80
1 N 6 132 50,93 45 13,00 20,59 72 400 3,85 80
1N 7 0,99 63,20 34 13,90 15,09 77 350 15,87 70
1 N 8 135 4981 46 12,10 26,08 67 4,10 1,44 82
I N 9 0,92 6580 32 1460 1081 81 320 23,08 64
I N 10 135 4981 46 1480 9,59 82 410 1,44 82
2P 231 14013 79 16,40 0,18 91 400 385 80
2 P 12 239 115 82 1510 7,76 84 4,10 1,44 82
2 P 13 196 27,14 67 1440 12,03 80 400 3,85 80
2 P 14 271 074 93 17,00 -3,85 94 440  -577 88
2 P 15 223 1710 77 16,70 2,02 93 400 385 80
>N 16 173 35,69 59 1520 7.15 84 400 385 80
2 N 17 199 26,02 68 1500 837 83 400 385 80
2 N 18 220 1822 76 1570 4,09 87 4,10 1,44 82
2 N 19 162 3978 56 1450 1142 81 400 385 80
2 N 20 167 37,92 57 1440 12,03 80 4,10 1,44 82
3P 21 265 1,49 o1 1520 7.15 84 450 817 90
3P 22 255 5,20 88 1650  -0,79 92 4,10 1,44 82
3P 23 264 1,86 91 1600 226 89 400 385 80
3 P 24 254 5,58 87 1500 837 83 430 337 86
3P 25 236 1227 81 1630 043 91 400 385 80
3N 26 179 733.46 62 16,00 226 89 390 625 78
30N 27 228 15024 78 1590 2,87 88 400 3,85 80
30N 28 229 1487 79 1490 898 83 400 3,85 80
30N 29 258 409 89 1570 4,09 87 4,00 3,85 80
30N 30 236 1227 81 1510 7,76 84 3,80 8,65 76
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Tabela 26. Valor médio (X), depressio por endogamia (I) e relagdo valor

médio/testemunha (>_</ T) para os caracteres prolificidade (PR), altura da

planta (AP) e altura da espiga (AE),

obtidos em 30 subpopulagdes de

tamanho efetivo reduzido, com selecao. Anhembi, 2003

N Sel. Subp. PR AP AE
X . XIT | X . XIT | X \ XIT
@epp) O ) [ emp) O @) | empy OO )

1 P 1 1,33 231 129 194,80 5,98 118 102,40  -338 123
1 P 2 1,46 -12,31 142 205,80 0,67 121 106,80 -7,82 129
1 P 3 1,25 3,85 121 192,80 6,95 115 90,00 9,14 108
1 P 4 1,15 11,54 112 196,20 5,30 115 93,40 5,70 113
1 P 5 1,42 -9,23 138 185,40 10,52 117 88,80 10,35 107
1 N 6 1,18 9,23 115 171,80 17,08 121 84,20 14,99 101
1 N 7 0,92 29,23 89 195,20 5,79 119 96,20 2,88 116
1 N 8 0,86 33,85 84 202,80 2,12 128 91,80 7,32 111
1 N 9 0,99 23,85 96 187,40 9,55 113 92,20 6,92 111
1 N 10 0,80 38,46 78 197,60 4,63 117 91,40 7,72 110
2 P 11 1,18 9,23 115 203,80 1,64 114 97,40 1,67 117
2 P 12 1,23 5,38 119 192,80 6,95 124 93,80 5,30 113
2 P 13 1,33 -2,31 129 193,00 6,85 127 89,00 10,15 107
2 P 14 1,10 15,38 107 196,60 5,11 115 94,40 4,69 114
2 P 15 1,46  -1231 142 203,60 1,73 114 104,40  -5,40 126
2 N 16 1,18 9,23 115 200,40 3,28 127 89,00 10,15 107
2 N 17 1,34 -3,08 130 215,00 -3,77 121 102,60 -3,58 124
2 N 18 1,02 21,54 99 190,40 8,10 116 87,80 11,36 106
2 N 19 0,90 30,77 87 196,40 5,21 124 91,00 8,13 110
2 N 20 0,97 25,38 94 191,60 7,52 123 87,20 11,96 105
3 P 21 1,25 3,85 121 209,00 -0,87 120 94,80 4,29 114
3 P 22 1,30 0,00 126 213,80  -3,19 118 106,00  -7,02 128
3 P 23 1,23 5,38 119 192,60 7,04 121 94,40 4,69 114
3 P 24 1,16 10,77 113 191,80 7,43 115 92,00 7,12 111
3 P 25 1,44 -10,77 140 212,80 -2,71 115 106,00 -7,02 128
3 N 26 1,28 1,54 124 203,80 1,64 117 95,80 3,28 115
3 N 27 1,30 0,00 126 194,40 6,17 121 93,00 6,11 112
3 N 28 1,10 15,38 107 207,60 -0,20 119 107,40 -8,43 129
3 N 29 1,40 -7,69 136 206,60 0,28 128 96,00 3,08 116
3 N 30 1,32 -1,54 128 201,60 2,70 113 103,40  -4,39 125
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27. Valor médio (X), depressio por endogamia (I) e relagdo valor

médio/testemunha (>_(/ T), dados de dois locais, para os caracteres peso de

espigas (PE), comprimento da espiga (CE) e diametro da espiga (DE),

obtidos em 30 subpopulagdes de tamanho efetivo reduzido, com selecio

N Sel. Subp. PE CE DE
X . XIT | X ] XIT | X ] X/T

keant) O oy | empy P e )
1 P 1 1,85 33,69 59 14,50 9,77 81 3,73 10,12 75
1 P 2 2,85 -2,15 91 15,72 2,18 87 4,53 -9,16 91
1 P 3 2,03 27,24 65 14,44 10,14 80 3,89 6,27 78
1 P 4 1,92 31,18 62 14,57 9,33 81 4,00 3,61 80
1 P 5 209 2509 67 1430 11,01 79 3,94 5,06 79
1 N 6 134 51,97 43 12,67 21,16 70 3.89 6,27 78
1 N 7 1,21 56,63 39 13,84 13,88 77 3,64 12,29 73
1 N 8 1,31 53,05 42 11,77 26,76 65 4,05 2,41 81
1 N 9 091 67,38 29 13,91 13,44 77 3,16 23,86 63
1 N 10 1,37 50,90 44 14,34 10,77 80 4,05 2,41 81
2 P 11 2,58 7,53 83 16,26 -1,18 90 4,06 2,17 81
2 P 12 246 11,83 79 14,66 8,77 81 411 0,96 82
2 P 13 2,13 23,66 68 1442 1027 80 4,00 3,61 80
2 P 14 2,61 6,45 84 16,61 -3,36 92 4,42 -6,51 88
2 P 15 2,45 12,19 79 16,24 -1,06 90 4,00 3,61 80
2 N 16 1,95 30,11 63 14,99 6,72 83 4,00 3,61 80
2 N 17 1,90 31,90 61 14,78 8,03 82 3,94 5,06 79
2 N 18 2,27 18,64 73 15,13 5,85 84 4,05 2,41 81
2 N 19 1,64 41,22 53 14,14 12,01 79 4,00 3,61 80
2 N 20 170 39,07 54 1403 12,69 78 3,99 3,86 80
3P 21 3,10 -1L11 99 1532 4.67 85 453 9,16 91
3 P 2 2,59 717 83 1647  -2,49 92 4,05 2,41 81
3 P 23 2,39 14,34 77 15,11 5,97 84 3,83 7,71 77
3 P 24 2,53 9,32 81 14,61 9,09 81 4,26 -2,65 85
3 P 25 2,33 16,49 75 15,32 4,67 85 4,06 2,17 81
3 N 26 1,99 28,67 64 15,78 1,80 88 3,84 7,47 77
3 N 27 232 1685 74 1539 423 86 4,00 3,61 80
3 N 28 234 16,13 75 1495 6,97 83 411 0,96 82
3 N 29 2,49 10,75 80 15,35 4,48 85 3,94 5,06 79
3 N 30 2,49 10,75 80 14,88 7,41 83 3,79 8,67 76
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28. Valor médio (X), depressio por endogamia (I) e relagdo valor

médio/testemunha (>_(/ T), dados de dois locais, para os caracteres

prolificidade (PR), altura da planta (AP) e altura da espiga (AE), obtidos

em 30 subpopulagdes de tamanho efetivo reduzido, com sele¢ao

N Sel. Subp. PR AP AE
X . XIT | X . XIT | X \ XIT
@epp) O ) [ emp) O @) | empy OO )
1 P 1 1,44 0,69 133 194,80 5,98 109 120,64  -5,78 126
1 P 2 1,54 -6,21 143 205,80 0,67 115 121,62 -6,64 127
1 P 3 1,38 4,83 128 192,80 6,95 108 101,33 11,15 106
1 P 4 1,37 5,52 127 196,20 5,30 110 104,81 8,10 109
1 P 5 1,57 -8,28 145 185,40 10,52 104 101,51 11,00 106
1 N 6 1,28 11,72 119 171,80 17,08 96 95,54 16,23 100
1 N 7 1,06 26,90 98 19520 5,79 109 111,66 2,10 116
1 N 8 0,95 34,48 88 202,80 2,12 113 100,68 11,72 105
1 N 9 1,06 26,90 98 187,40 9,55 105 108,10 5,22 113
1 N 10 0,89 38,62 82 197,60 4,63 110 103,92 8,88 108
2 P 11 1,29 11,03 119 203,80 1,64 114 111,70 2,06 116
2 P 12 1,34 7,59 124 192,80 6,95 108 106,90 6,27 111
2 P 13 1,49 -2,76 138 193,00 6,85 108 101,94 10,62 106
2 P 14 1,16 20,00 107 196,60 5,11 110 10420 8,64 109
2 P 15 1,59 -9.,66 147 203,60 1,73 114 12020  -5,39 125
2 N 16 1,30 10,34 120 200,40 3,28 112 103,28 9,44 108
2 N 17 1,27 12,41 118 215,00 -3,77 120 117,19 -2,75 122
2 N 18 1,20 17,24 111 190,40 8,10 106 106,79 6,37 111
2 N 19 1,02 29,66 94 196,40 5,21 110 96,50 15,39 101
2 N 20 1,15 20,69 106 191,60 7,52 107 101,16 11,30 105
3 P 21 1,37 5,52 127 209,00 -0,87 117 111,62 2,13 116
3 P 22 1,45 0,00 134 213,80  -3,19 119 12233 -7,26 127
3 P 23 1,41 2,76 131 192,60 7,04 108 106,76 6,39 111
3 P 24 1,34 7,59 124 191,80 7,43 107 107,22 5,99 112
3 P 25 1,53 -5,52 142 212,80 -2,71 119 118,22 -3,66 123
3 N 26 1,44 0,69 133 203,80 1,64 114 113,34 0,62 118
3 N 27 1,51 -4,14 140 194,40 6,17 109 107,83 5,45 112
3 N 28 1,18 18,62 109 207,60 -0,20 116 117,48 -3,01 122
3 N 29 1,48 2,07 137 206,60 0,28 115 11533  -1,12 120
3 N 30 1,48 2,07 137 201,60 2,70 113 117,59  -3,10 122
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Tabela 29. Valor médio (X) de 5 subpopulagdes, agrupadas de acordo com o tamanho

efetivo e a selecdo , depressdo por endogamia (I) e a relagdo valor

médio/testemunha (>_</ T)) obtidos para os caracteres peso de espigas (PE),

comprimento da espiga (CE) e diametro da espiga (DE). ESALQ/Genética,

2003
N  Sel PE CE DE
X XIT X XIT X XIT
(kg/dm?)  1(%) (%) | (cm/esp)  1(%) (%) | (emlesp) (%) (%)
1 N 1,27 56,06 38 12,93 18,11 72 3,73 9,90 75
1 P 2,14 25,95 64 14,31 9,37 80 3,98 3,86 80
2 N 1,94 32,87 58 14,27 9,63 79 3,96 4,35 79
2 P 2,57 11,07 77 15,36 2,72 85 4,13 0,24 83
3 N 2,39 17,30 72 15,02 4,88 83 3,93 5,07 79
3 P 2,63 9,00 79 14,93 5,45 83 4,11 0,72 82
Tabela 30. Valor médio (X) de 5 subpopulagdes, agrupadas de acordo com o tamanho
efetivo e a selecdo, depressdo por endogamia (I) e a relacdo valor
médio/testemunha (X/T) obtidos para os caracteres prolificidade (PR),
altura da planta (AP) e altura da espiga (AE). ESALQ/Genética, 2003
N Sel. PR AP AE
X XIT X XIT X XIT
(espipl)  1(%) %) | (cmpl)  1(%) %) | (mpl)  1(%) (%)
1 N 1,14 28,30 102 19747 12,22 104 116,80 9,49 108
1 P 1,60 -0,63 143 209,87 6,71 110 123,69 4,15 115
2 N 1,30 18,24 116 211,78 5,86 111 118,44 8,22 110
2 P 1,49 6,29 133 213,91 491 113 122,18 5,32 113
3 N 1,56 1,89 139 219,07 2,62 115 129,51 -0,36 120
3 P 1,56 1,89 139 218,13 3,04 115 127,82 0,95 118
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Tabela 31. Valor médio (X) de 5 subpopulagdes, agrupadas de acordo com o tamanho
efetivo e a selecdo, depressdo por endogamia (I) e a relacdo valor
médio/testemunha (>_</ T)) obtidos para os caracteres peso de espigas (PE),

comprimento da espiga (CE) e didmetro da espiga (DE). Anhembi, 2003

N Sel PE CE DE
X XIT X XIT X XIT
(kg/dm?)  1(%) (%) | (cm/esp)  1(%) (%) | (cm/esp)  1(%) (%)
1 N LI9 55,76 41 13,68 1643 76 3,78 9,13 76
1 P 215 20,07 74 15,10 7,76 84 4,06 2,40 81
2 N 184 31,60 63 14,96 8,61 83 4,04 2,88 81
2 P 232 13,75 80 15,92 2,75 88 4,10 1,44 82
3N 226 15,98 78 15,52 5,19 86 3,94 5,29 79
3 P 255 5,20 88 15,80 3,48 88 4,18 -0,48 84

Tabela 32. Valor médio (X ) de 5 subpopulagdes, agrupadas de acordo com o tamanho
efetivo e a selecdo, depressdo por endogamia (I) e a relagdo valor
médio/testemunha (X/T) obtidos para os caracteres prolificidade (PR),

altura da planta (AP) e altura da espiga (AE). Anhembi, 2003

N Sel. PR AP AE

X XIT X XIT X XIT

(esp/pl)y  1(%) (%) | (empl)  1(%) (%) | (empl)  1(%) (%)

1 N 095 26,92 92 190,96 7,83 114 91,16 7,97 110
1 P 1,32 -1,54 128 19500 5,88 116 96,28 2,80 116
2 N 1,08 16,92 105 198,76 4,07 118 91,52 7,60 110
2 P 1,26 3,08 122 197,96 4,45 118 95,80 3,28 115
3 N 1,28 1,54 124 202,80 2,12 121 99,12 -0,07 119
3 P 1,28 1,54 124 204,00 1,54 121 98,64 0,41 119
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Tabela 33. Valor médio (X) de 5 subpopulagdes, com dados de dois locais, agrupadas

de acordo com o tamanho efetivo e a sele¢do , depressdo por endogamia (I)

e a relacdo valor médio/testemunha (>_</ T), obtidos para os caracteres peso

de espigas (PE), comprimento da espiga (CE) e diametro da espiga (DE)

N Sel PE CE DE
X XIT X XIT X XIT
(kg/am?) (%) (%) | (cm/esp)  1(%) (%) | (emesp)  1(%) (%)
1 N 123 5591 39 1331 17,17 74 3,76 9,40 75
1 P 215 2294 69 14,71 8,46 82 4,02 3,13 80
2 N 1,89 3226 61 14,61 9,09 81 4,00 3,61 80
2 P 245 12,19 79 15,64 2,68 87 4,12 0,72 82
3N 232 16,85 74 1527 498 85 3,94 5,06 79
3 P 259 7,17 83 1537 436 85 4,15 0,00 83

Tabela 34. Valor médio (X) de 5 subpopulagdes, com dados de dois locais, agrupadas

de acordo com o tamanho efetivo e a selecdo, depressdo por endogamia (I) e

a relagdo valor médio/testemunha (X/T), obtidos para os caracteres

prolificidade (PR), altura da planta (AP) e altura da espiga (AE)

N Sel PR AP AE
X XIT X XIT X XIT
(espp)  1(%) %) | mpy (%) %) | mph) 1) (%)
1 N 1,05 27,59 97 19421 10,12 108 103,98 8,83 108
1 P 1,46 -0,69 135 20243 6,32 113 109,98 3,57 115
2 N 1,19 17,93 110 20527 5,00 115 10498 7,95 109
2 P 1,37 5,52 127 20594 4,69 115 108,99 444 114
3 N 1,42 2,07 131 21094 2,38 118 11432 -024 119
3 P 1,42 2,07 131 211,07 232 118 11323 0,72 118
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Tabela 35. Quadrados médios da andlise da variancia do experimento 8, com progénies

‘topcrosses’, para o carater peso de espigas (PE). ESALQ/Genética, 2003

Fonte de Variacao GL Quadrados médios'
PE
(kg/4m?)?
Bloco 3 108,0823*
Testador 1 4,4554
Progénies ‘topcrosses’ 29 47,7264
Progénies ‘topcrosses’ x Testador 29 27,2049
Residuo 177 21,5542
CV % - 13,8

' Quadrados médios multiplicados por 10
* Efeito significativo em nivel de probabilidade igual ou inferior a 5%, pelo teste F

Quadrados médios sem asterisco ndo foram significativos
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Tabela 36. Médias, capacidade geral de combinacao (CGC) e capacidade especifica de
combinag¢do (CEC) dos cruzamentos ‘topcrosses’ das subpopulagdes com o
hibrido P 3041 (1) e o composto GN-03 (2), para o carater peso de espigas
(kg/4m?). ESALQ/Genética, 2003

Subpop. X CGC CEC

Topcross \ 1 | 2 1 \ 2
1 3,39 3,62 3,16 0,04 0,22 -0,22
2 3,33 3,61 3,05 -0,02 0,27 -0,27
3 3,33 3,36 3,30 -0,02 0,02 -0,02
4 3,54 3,46 3,63 0,19 -0,09 0,10
5 3,37 3,58 3,17 0,02 0,20 -0,19
6 2,86 2,93 2,78 -0,49 0,06 -0,07
7 3,20 2,96 3,45 -0,15 -0,25 0,26
8 3,39 3,39 3,39 0,04 -0,01 0,01
9 3,06 3,15 2,97 -0,29 0,08 -0,08
10 2,87 2,64 3,10 -0,48 -0,24 0,24
11 3,39 3,48 3,29 0,04 0,08 -0,09
12 3,20 3,07 3,32 -0,15 -0,14 0,13
13 3,32 3,34 3,30 -0,03 0,01 -0,01
14 3,01 3,26 2,75 -0,34 0,24 -0,25
15 3,60 3,40 3,79 0,25 -0,21 0,20
16 3,39 3,26 3,52 0,04 -0,14 0,14
17 3,47 3,42 3,52 0,12 -0,06 0,06
18 3,40 3,42 3,39 0,05 0,01 0,00
19 3,20 2,81 3,59 -0,15 -0,40 0,40
20 3,13 2,97 3,30 -0,22 -0,17 0,18
21 3,50 3,61 3,39 0,15 0,10 -0,10
22 4,05 3,87 4,22 0,70 -0,19 0,18
23 3,62 3,58 3,67 0,27 -0,05 0,06
24 3,20 3,34 3,07 -0,15 0,13 -0,12
25 3,16 3,35 2,97 -0,19 0,18 -0,18
26 3,65 4,09 3,20 0,30 0,43 -0,44
27 3,44 3,30 3,59 0,09 -0,15 0,16
28 3,51 3,50 3,53 0,16 -0,02 0,03
29 3,41 3,61 3,20 0,06 0,19 -0,20
30 3,57 3,59 3,54 0,22 0,01 -0,02

X 3,35 3,36 3,34 - - -

r! - 0,18™ - - -

! Coeficiente de correlagdo de Spearman
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Tabela 37. Quadrados médios da analise da variancia de tabelas dialélicas referentes as
subpopulacdes de tamanho efetivo N, N, e N3, para o carater producdo de

graos (PG). Guaira - SP, 2003

Fonte de Variacao GL Quadrados médios'

N, N, N;

PG PG PG

(kg/4m?)? (kg/4m?)? (kg/4m?)?

Tratamentos 34 36,8824* 27,7941%* 28,4847*
Entre grupos 1 20,1640 1,6000 82,9440*
Grupo | 4 18,8133 15,9733 20,8489
Grupo II 4 13,0667 18,2356 11,1556
Heterose 25 44.2528%* 32,2628* 30,3008*
Heterose média 1 648,9930* 292,5714*  553,1429*
Heterose do Grupo I 4 13,5111 13,5611 2,4500
Heterose Grupo II 4 27,4611 28,8111 8,3111
Heterose especifica 16 18,3406 21,5325 10,0838
Residuo 102 15,2055 13,2704 9,2650

' Quadrados médios multiplicados por 10?
* Efeito significativo em nivel de probabilidade igual ou inferior a 5%, pelo teste F

Quadrados médios sem asterisco nao foram significativos
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Tabela 38. Estimativa da heterose especifica (s;), do efeito de subpopulagdes (s; € s;), do

efeito heterdtico de subpopulagdes (h; e hj), da média de grupos de

subpopulagdes (u), do desvio entre grupos de subpopulacdes (d) e da heterose

média (h) para o carater producio de grios (kg/4m?), analisado segundo o

esquema de cruzamento dialélico parcial de subpopulacdes de tamanho

efetivo 1. Guaira - SP, 2003

17

2’

3,

GHO) §i hi

Gl(i)

1 0,2160 -0,0360 -0,2160 -0,1400 0,1780 0,0980 -0,1326
(27,41) (8,01) (24,02) (4,81) (21,70)

2 0,1240 0,1820 0,0120 -0,1020 -0,2140 0,0280 0,0844
(34,17) (28,37) (49,86) (17,36) (13,67)

3 -0,4340 -0,2060 0,1340 0,2200 0,2880 -0,0020 -0,1326
(-4,81) (0,23) (44,83) (22,66) (27,54)

4 0,1600 -0,0820 0,0480 -0,0460 -0,0780 -0,2420 0,1234
(40,70) (19,11) (58,64) (23,56) (23,59)

5 -0,0640 0,1440 0,0240 0,0700 -0,1720 0,1180 0,0574
(22,85) (24,83) (47,7%) (23,92) (14,08)

Si -0,0300 0,2900 -0,5000 0,0800 0,1600

hJ' -0,0046 -0,1326 0,3024 -0,1036 -0,0616

1,9;10 d =0,0710 H =0,4766

Valores entre parénteses representam a heterose do cruzamento em relagdo a média dos

pais, em %
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Tabela 39. Estimativa da heterose especifica (s;), do efeito de subpopulagdes (s; € s;) , do
efeito heterdtico de subpopulacdes (h; e hj), da média de grupos de
subpopulagdes (u), do desvio entre grupos de subpopulacdes (d) e da heterose
média (h) para o carater producio de grios (kg/4m?), analisado segundo o
esquema de cruzamento dialélico parcial de subpopulacdes de tamanho
efetivo 2. Guaira - SP, 2003

GII(j) 1 9 2’ 3 9 47 5 b §I I:]\
1
Gl
1 0,3000 0,0240 -0,2000 -0,1060 -0,0180 -0,1160 0,0780
(25,25) (27,48) (11,53) (32,35) (13,48)
2 -0,1800 0,0340 -0,3000 0,1040 0,3420 -0,076 -01220
(-9,00) (16,53) (-4,51) (32,56) (22,22)
3 -0,0720 -0,2980 0,2780 0,1020 -0,0100 0,1840 -0,0800
(-1,41) (0,26) (26,55) (32,43) (4,66)
4 0,1520 -0,0940 0,1720 -0,1240 -0,1060 -0,1760 0,1760
(23,08) (26,80) (37,33) (37,72) (14,29)
5 -0,2000 0,3340 0,0500 0,0240 -0,2080 0,1840 -0,0520
(-6,10) (34,73) (16,62) (29,73) (-4,14)
Si 0,3240 -0,1060 0,0940 -0,2360 -0,0760
hi -0,1980 0,0630 0,0170 0,2580 -0,1400
1,8;60 d =0,0200 H =0,3200

Valores entre parénteses representam a heterose do cruzamento em relagdo a média dos

pais, em %
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Tabela 40. Estimativa da heterose especifica (s;), do efeito de subpopulagdes (s; € s;), do

efeito heterdtico de subpopulacdes (h; e hj), da média de grupos de

subpopulagdes (u), do desvio entre grupos de subpopulacdes (d) e da heterose

média (h) para o carater producio de grios (kg/4m?), analisado segundo o

esquema de cruzamento dialélico parcial de subpopulacdes de tamanho

efetivo 3. Guaira —SP, 2003

Gll; ! 2 3 4 5 § h

Glg)

1 00320 00700  -0,1280 00300  -0,0040 00880  0,0100
29.14)  (3746)  (10.82)  (22.67)  (22.92)

2 02660 -0,0280  0,0840 0,052 0,580  0,0480  0,0080
(12,14) (3219  (1.88) (2399  (31,58)

3 0,660 02360 00960 00940  -0,1200  -02320  0,0760
4465  (2632) (2809  (3236)  (22,16)

4 01280 02300  -0,1180  -0,0200 00360 02380  -0,0650
(1507) (40,54 (7200 (1538)  (20,30)

5 0,960  -0,0360 0066  -0,1560  -0,0700  -0,1420  -0,0290
(3884  (31,32) (20,000  (11,36)  (18,56)

3 02040 -0,1540 01760 0,460 0,1360

h, 00280 0,450  -0,1120  -0,0550  -0,0060

a- 1,808 d =01440 H =0,4400

Valores entre parénteses representam a heterose do cruzamento em relagdo a média dos

pais, em %
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Tabela 41. Producao de graos (t/ha, média de 4 repeticdes) para dois grupos de

subpopulagdes de tamanho efetivo 1 e combinagdes hibridas. Guaira - SP,

2003
o GII) r ZX 3 ¥ 5 g
)

1 6,45 5,90 5,55 5,45 6,45 5,40
(100) (92) (86) (85) (100) (84)
2 6,68 6,90 6.58 6,00 5,93 5,23
(104) (107) (102) (93) (92) (81)
3 4,70 5,35 6,30 6,23 6,60 5,15
(73) (83) (98) (97) (103) (80)
4 6,53 6,00 6,43 5,90 6,03 4,55
(102) (93) (100) (92) (94) (71)
5 6,25 6,85 6,65 6,48 6,08 5,45
(97) (107) (104) (101) (95) (85)

g, 473 5,53 3,55 5,00 5,20

’ (74) (86) (55) (78) (81)

Valores entre parénteses representam a comparagdo do rendimento, em %, ao hibrido

simples comercial A 5055

Tabela 42. Produgdo de grdos (t/ha, média de 4 repeticdes) para dois grupos de

subpopulagdes de tamanho efetivo 2 e combinagdes hibridas. Guaira -SP,

2003
o GII; E 2’ 3 & 5 9,
Li)

1 6.20 5.63 5.20 5.63 5,05 445
(96) (87) (81) (87) (78) (69)
2 455 5.20 450 5,70 5,50 455
(71) (81) (70) (88) (85) (71)
3 525 4.80 6.38 6,13 5,05 5.20
(81) (74) (99) (95) (78) (81)
4 6,00 5.50 6,30 5,75 5,00 430
93) (85) (98) (89) (78) (67)
5 5.00 6,45 5.88 6,00 4,63 5,20
(78) (100) 91) (93) (72) (81)

7. 5.45 438 4,38 4,05 445

: (84) (68) (76)) (63)) (69)

Valores entre parénteses representam a comparagdo do rendimento, em %, ao hibrido

simples comercial A 5055
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Tabela 43. Producao de graos (t/ha, média de 4 repeticdes) para dois grupos de

subpopulagdes de tamanho efetivo 3 e combinagdes hibridas. Guaira -SP,

2003
o GII; E 2’ 3’ & 5 )
Li)

1 5.65 6.10 538 575 5.90 5.10
(97) (105) (93) (99) (102) (88)
2 485 5.80 5.85 575 6.25 5.00
(84) (100) (101) (99) (108) (86)
3 575 5.10 5.70 5.68 5.38 430
(99) (88) (98) (98) (93) (74)
4 5,25 6,50 5.40 5.63 6,00 5.48
1) (112) (93) (97) (103) (94)
5 5,68 5.45 5.48 4,90 535 4,53
(98) (94) (94) (84) (92) (78)

g 3,65 3.78 4,60 428 4,50

] (63) (65) (79) (74) (78)

Numeros entre parénteses representam a comparacdo do rendimento, em %, ao hibrido

simples comercial A 5055
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Tabela 44. Quadrados médios da analise da variancia agrupada dos experimentos 1, 2, 3

e 4, com progénies obtidas através de cruzamentos em cadeia, para os

caracteres peso de espigas (PE), comprimento da espiga (CE), didmetro da

espiga (DE) e prolificidade (PR). ESALQ/Genética, 2003

Fonte de Variagao G.L. Quadrados médios
PE CE DE PR
(kg/4m?)*>  (cm/esp.)* (cm/esp.)*  (esp./pl)?
Experimento 3 0,6978 6,3767 1,0314 0,6304*
Bloco/Experimento 8 0,2118 2,6742 0,0793 0,0418
Cadeia/Experimento 68 0,5319%* 4,9637* 0,5868* 0,1150*
Progénies/Cadeia/Experimento 144 0,3167* 2,0355% 0,2546* 0,0651*
Residuo 424 0,1376 1,3709 0,1699 0,0288
X 2,60 16,39 4,33 1,16
CV % 14,2 7,1 9,5 14,6

* Efeito significativo em nivel de probabilidade igual ou inferior a 5%, pelo teste F

Quadrados médios sem asterisco nao foram significativos
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Tabela 45. Quadrados médios da analise da variancia agrupada dos experimentos 1, 2,
3 e 4, com progénies obtidas através de cruzamentos em cadeia, para os

caracteres altura da planta (AP) e altura da espiga (AE). ESALQ/Genética,

2003
Fonte de Variagao G.L. Quadrados médios
AP AE

(cm/pl.)? (cm/pl.)?
Experimento 3 3149,7532 607,1711
Bloco/Experimento 8 1392,9994* 261,7627*
Cadeia/Experimento 68 842,4740%* 453,9867*
Progénies/Cadeia/Experimento 144 236,0405* 137,4444*
Residuo 424 128,3356 72,0705

X 227,99 138,62

CV % 4,97 6,12

* Efeito significativo em nivel de probabilidade igual ou inferior a 5%, pelo teste F

Quadrados médios sem asterisco nao foram significativos



Tabela 46. Quadrados médios da analise da variancia agrupada dos experimentos 1, 2,

3 e 4, com progénies obtidas através de cruzamentos em cadeia, para os

caracteres peso de espigas (PE) , comprimento da espiga (CE), diametro da

espiga (DE) e prolificidade (PR). Anhembi, 2003

Fonte de Variagao G.L. Quadrados médios
PE CE DE PR
(kg/4m?)*>  (cm/esp.)* (cm/esp.)*  (esp./pl)?
Experimento 3 1,7801 2,7501 0,4444 0,2204
Bloco/Experimento 8 1,8643%* 49758* 0,9523* 0,1128
Cadeia/Experimento 68 0,4529%* 6,8089* 0,7848* 0,2011*
Progénies/Cadeia/Experimento 144 0,2359* 3,0478%* 0,3843* 0,1360%*
Residuo 424 0,1608 2,2693 0,2336 0,0891
X 2,83 16,92 4,54 1,34
CV % 14,2 8,9 10,6 22,3

* Efeito significativo em nivel de probabilidade igual ou inferior a 5%, pelo teste F

Quadrados médios sem asterisco nao foram significativos
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Tabela 47. Quadrados médios da analise da variancia agrupada dos experimentos 1, 2,
3, e 4, com progénies obtidas através de cruzamentos em cadeia, para os

caracteres altura da planta (AP) e altura da espiga (AE). Anhembi, 2003

Fonte de Variacdo G.L. Quadrados médios
AP AE

(cm/pl.)? (cm/pl.)?
Experimento 3 173,8906 261,2369
Bloco/Experimento 8 923,9943* 386,7643*
Cadeia/Experimento 68 999,8633* 539,7306*
Progénies/Cadeia/Experimento 144 239,5824* 151,1650*
Residuo 424 116,4383 65,7065
X (cm/pl.) 213,62 115,57
CV % 5,0 7,0

* Efeito significativo em nivel de probabilidade igual ou inferior a 5%, pelo teste F

Quadrados médios sem asterisco ndo foram significativos
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Tabela 48. Quadrados médios da andlise da varidncia agrupada conjunta dos
experimentos 1, 2, 3 e 4, com progénies obtidas através de cruzamentos
em cadeia, para os caracteres peso de espigas (PE), comprimento da

espiga (CE), diametro da espiga (DE) e prolificidade (PR)

Fonte de Variagao G.L. Quadrados médios
PE CE DE PR
(kg/4m?)*>  (cm/esp.)* (cm/esp.)*  (esp./pl)?

Experimento 3 0,2216 0,8643 0,4838 0,6465
Local 1 15,4343 92,7314*  14,1290*  10,1853*
Cadeia/Experimento 68 0,7017* 9,9292%* 1,1564* 0,2323*
Progénies/Cadeia/Experimento 144 0,3699* 3,2323%* 0,4066* 0,1294*
Bloco/Local/Experimento 16 1,0380%* 3,8250%* 0,5158* 0,0773
Local x Experimento 3 2,2564 8,2624 0,9921 0,2043
Local x Cadeia/Experimento 68 0,2831* 1,8434 0,2153 0,0838
Local x Progénie/Cadeia/Experimento 144 0,1826* 1,8511 0,2323 0,0716
Residuo 848 0,1492 1,8201 0,2017 0,0589

X 2,72 16,66 4,44 1,25
CV % 14,2 8,1 10,1 19,4

* Efeito significativo em nivel de probabilidade igual ou inferior a 5%, pelo teste F

Quadrados médios sem asterisco ndo foram significativos
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Tabela 49. Quadrados médios da andlise da varidncia agrupada conjunta dos
experimentos 1, 2, 3 e 4, com progénies obtidas através de cruzamentos

em cadeia, para os caracteres altura da planta (AP) e altura da espiga (AE)

Fonte de Variacdo G.L. Quadrados médios
AP AE

(cm/pl.)? (cm/pl.)?
Experimento 3 1602,5333 377,1865
Local 1 62906,7671%* 168272,5079*
Cadeia/Experimento 68 1612,6194* 856,5020*
Progénies/Cadeia/Experimento 144 352,0196* 196,1457*
Bloco/Local/Experimento 16 1158,4969* 324,2635%
Local x Experimento 3 1721,1105 491,2214
Local x Cadeia/Experimento 68 229,7179* 137,2153*
Local x Progénie/Cadeia/Experimento 144 123,6033 92,4638*
Residuo 848 122,3869 68,8885

X (cm/pl) 220,81 127,09

CV % 5,0 6,5

* Efeito significativo em nivel de probabilidade igual ou inferior a 5%, pelo teste F

Quadrados médios sem asterisco ndo foram significativos
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Tabela 50. Quadrados médios da analise da variancia conjunta do experimento 5, com
progénies de irmdos germanos, para os caracteres peso de espigas (PE),

comprimento da espiga (CE) , didmetro da espiga (DE) e prolificidade (PR)

Fonte de Variagao G.L. Quadrados médios
PE CE DE PR

(kg/4m?)?  (cm/esp)*>  (cm/esp)? (esp/pl)?
Local 1 3,7923 2,5689 13,8689* 0,1583
Bloco/Local 4 1,7348%* 2,5089 0,8978*  0,2105*
Progénies 74 0,8199*  6,9125%  0,6488*  0,1467*
Progénies x Local 74 0,3228* 2,4022%* 0,2383 0,08320
Residuo 296 0,2279 1,4481 0,1861 0,0645
X - 2,55 16,65 4,53 1,20
CV % - 18,7 7,2 9,5 21,1

* Efeito significativo em nivel de probabilidade igual ou inferior a 5%, pelo teste F

Quadrados médios sem asterisco ndo foram significativos

107



Tabela 51. Quadrados médios da andlise da variancia conjunta do experimento 5, com

108

progénies de irmaos germanos, para os caracteres altura da planta (AP) e

altura da espiga (AE)

Fonte de Variacao

Quadrados médios

AP AE
(cm/pl.)? (cm/pl.)?
Local 46848,9295* 81917,9192*
Bloco/Local 1152,1482* 103,7233
Progénies 752,0006* 304,8419*
Progénies x Local 321,7434% 165,7966*
Residuo 211,1899 98,3206
X 220,14 124,83
CV % 6,6 7,9

* Efeito significativo em nivel de probabilidade igual ou inferior a 5%, pelo teste F

Quadrados médios sem asterisco ndo foram significativos



Tabela 52. Quadrados médios da andlise da variancia conjunta do experimento 6, com

progénies S;, para as varidveis peso de espigas (PE), comprimento da

espiga (CE) , diametro da espiga (DE) e prolificidade (PR)

Fonte de Variagao G.L. Quadrados médios
PE CE DE PR

(kg/4m?)?  (cm/esp)*>  (cm/esp)? (esp/pl)?
Local 1 6,6864 0,8658 3,1255% 3,4080*
Bloco/Local 4 1,1294* 3,1602 0,2619* 0,1491
Progénies 76 0,9108* 6,6695* 0,4382* 0,2580*
Progénies x Local 76 0,1424%* 1,7737 0,1913%* 0,0820
Residuo 304 0,0934 1,6821 0,0996 0,0780
X 1,58 14,45 4,06 1,34
CV % 19,4 9,0 7,8 24,6

* Efeito significativo em nivel de probabilidade igual ou inferior a 5%, pelo teste F

Quadrados médios sem asterisco ndo foram significativos
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Tabela 53. Quadrados médios da andlise da variancia conjunta do experimento 6, com

progénies Si;, para as variaveis altura da planta (AP) e altura da espiga

(AE)
Fonte de Variagao G.L. Quadrados médios
AP AE

(cm/pl.)? (cm/pl.)?
Local 1 57313,2967* 91518,2305*
Bloco/Local 4 566,1470* 326,0459*
Progénies 76 1403,9692* 610,3911*
Progénies x Local 76 309,5288* 132,8082*
Residuo 304 211,1350 94,2567
X - 187,72 105,46
CV % 7,7 9,2

* Efeito significativo em nivel de probabilidade igual ou inferior a 5%, pelo teste F

Quadrados médios sem asterisco ndo foram significativos
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Tabela 54. Estimativas da variancia genética (S o ), da variéncia genética aditiva (S, ) e da varidncia genética dominante (S 1)

para seis caracteres do composto GN-04, com base na andlise agrupada da variancia dos experimentos 1, 2, 3, ¢ 4,

com progénies de cruzamentos em cadeia, em dois locais

Caracteres Unid. L1 1.2

S S $H S S S5
PE (g/pl)? 149,2500  239,0000 + 2,1800 358,0000 + 3,9000 62,5000 241,0000 + 1,8028 9,0000 + 3,0822
CE (cm/esp.)* 0,2215 1,3016 + 0,3877 -0,4156 + 0,4928 0,2595 1,6716 £ 0,5355 -0,6336 + 0,8407
DE (cm/esp.)*  0,0282 0,1476 +0,0458 -0,0348 +0,0707 0,0502 0,1780 £ 0,0624 0,0228 £0,1015
PR (esp./pl.)*  0,0121 0,0220 = 0,0093 0,0003 +0,0173 0,0156 0,3168 = 0,0173 0,0340 £+ 0,0332
AP (cm/pl.)> 35,9016 317,3948 + 64,4707 -221,6572 £ 80,9650 41,0480 337,9028 + 76,1414 -173,7108 + 144,4251
AE (cm/pl)? 21,7913 140,6856 + 34,8470 -53,5208 £44,9936 28,4862 172,6960 + 41,3026 -58,7516 £ 51,6234
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o A - A2 A (- . A2
Tabela 55. Estimativas da variancia genética (S o ), variancia genética aditiva (S, ) e

C A . L. . A2 .
variancia genética dominante (S [, ) de seis caracteres do composto GN-04,

com base na analise agrupada conjunta da variancia dos experimentos 1, 2, 3,

e 4, com progénies de cruzamentos em cadeia

Caracteres Unid. 3 ;c 3 i 3 ZD

PE (2/pl) 78,0000 128,000 + 1,5000 185,0000 + 2,5495
CE (cm/esp.)? 0,2302 1,4900 = 0,3915 -0,5692 +0,5423
DE (cm/esp.)? 0,0290 0,1704 + 0,0458 20,0544 £ 0,0656
PR (esp./pl)? 0,0096 0,0200 = 0,0100 0,0188 + 0,0173
AP (cm/pl)? 38,0694 256,5524 £61,9499  -104,2752 + 39,6304
AE (cm/pl)? 17,2803 136,8012 + 33,0670 -67,6800 + 39,6304

. . cn , L. A2 cn , L .. A2
Tabela 56. Estimativas da varidncia genética (S ; g) ¢ variancia genética aditiva (S , ) de

seis caracteres do composto GN-04, com base na analise conjunta da

variancia do experimento 5, com progénies de irmaos germanos

Caracteres Unid. 3 2 $ 2

ig A
PE (g/pl)? 207,0000 276,0000
CE (cm/esp.)? 0,7517 1,5034
DE (cm/esp.)? 0,0684 0,1368
PR (esp./pl)y? 0,0106 0,0212
AP (cm/ply? 71,7095 143,4190
AE (cm/ply? 23,1742 46,3484
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o A e A2 A - . A2
Tabela 57. Estimativas da varidncia genética (S ) e variancia genética aditiva (S , ) de

seis caracteres do composto GN-04, com base na andlise conjunta da

variancia do experimento 6, com progénies S;

Caracteres Unid. 3 ; 3 i
PE (g/pl)? 320,2500 276,0000
CE (cm/esp.)? 0,8160 0,8160
DE (cm/esp.)? 0,0412 0,0412
PR (esp./pl)? 0,0293 0,0293
AP (cm/ply? 182,4067 182,4067
AE (cm/pl)? 79,5972 79,5972
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