Pré-M elhoramento de Milho Visando Resisténcia aos Enfezamentos

Flavia Franca Teixeira’, Flaviane Malaquias Coste?, Elizabeth de Oliveira Sébato', Carlos Eduardo Prado Leite',
Walter Fernandes Meirelles', Claudia Teixeira Guimardes’, Silvia Neto Jardim Belicuas®

Resumo

O Banco Ativo de Germoplasma de Milho (BAGMilho) é uma colecéo de grande valor para 0 melhoramento de
plantas pois € uma fonte de ampla variabilidade genética. Entretanto, o uso do BAGMilho € reduzido
atualmente, uma vez que os materiais-elite trabalhados pelo melhorista tém desempenho superior aos acessos do
BAG. Para que esse impasse sgja superado, é preciso que sgjam identificadas fontes de variabilidade atil em
programas de pré-melhoramento e que essas fontes sgjam introgredidas em materiais-elite e avaiadas em
diversas condices ambientais. O objetivo deste trabalho foi avaliar agronomicamente hibridos experimentais de
milho obtidos no programa de pré-melhoramento a partir de acessos do BAGMilho identificados previamente
como fontes de resisténcia aos enfezamentos. Familias endogamicas derivadas do cruzamento do acesso NAP
Corn Stunt com linhagens-€lite foram hibridizadas com testadores dos grupos heteréticos duro e dentado para a
selecdo de hibridos experimentais. Os ensaios foram conduzidos em cinco condigdes ambientais para a
avaliacdo de 92 hibridos experimentais e 4 testemunhas quanto a produtividade de gréos (PG) e percentual de
plantas com sintomas dos enfezamentos (%D), dentre outros caracteres de importéncia agrondmica. Os
tratamentos diferiram para a maioria dos caracteres considerados, 0 que permitiu a selecdo dos hibridos
experimentais PL109xL 1, PL237xL1, PL324x L1, PL422xL2 e PL586xL 2 que conciliaram ato PG e baixo %D
em todas as condi¢fes ambientais e outros caracteres favoravels.

Introducédo

O Banco Ativo de Germoplasma de Milho (BAGMilho) mantido na Embrapa Milho e Sorgo preserva
cerca de 4.000 acessos, em sua maioria coletados em territério brasileiro, e € uma importante fonte de
variabilidade genética para suprir os programas de melhoramento. Porém, as cultivares comerciais e 0s
materiais-elite utilizados nos programas de melhoramento e os acessos do BAGMilho se tornaram colecdes bem
distintas devido a elevada performance agronémica presente nos materiais-elite. Por essa razdo, o potencia de
uso direto de acessos provenientes do BAGMilho em programas de melhoramento € praticamente nulo, apesar
de ja terem sido identificados acessos fontes de resisténcia a estresses abidticos e hidticos, entre eles os
enfezamentos (MIRANDA FILHO et al., 2000).

Novas fontes de variabilidade genética enriquecem a colegcdo de trabalho do melhorista por meio da
ampliacdo de sua base genética, o0 que pode levar a diminuicéo da vulnerabilidade genética dos materiais-elite
(NASS; PATERNIANI, 2000). Para que a ampliacéo da base genética possa chegar ao milho cultivado é de
fundamental importéncia que as novas fontes tenham desempenho agronbmico satisfatorio e, com isso,
despertem o interesse do seu uso no melhoramento. Desta forma, o pré-melhoramento podera ser Util para o
desenvolvimento de novas cultivares com alta aceitagdo devido a introgressdo de alelos que confiram novas
fontes de variabilidade aos programas de melhoramento. Uma forma interessante para aumento da utilizacdo da
variabilidade contida no BAGMilho é aintrogressdo de alelos favorévels de acessos do BAG em linhagens-€lite
de desempenho conhecido e integrados aos grupos heteréticos usados no programa.

Os relatos de prejuizos na cultura do milho devido a incidéncia de enfezamentos tornaram-se mais
frequentes e crescentes a partir dos anos 90, especialmente em localidades onde se optou pelo cultivo do milho
safrinha. A existéncia de milho no campo por um periodo maior ao longo do ano promove abrigo para a
cigarrinha-do-milho, o inseto transmissor do agente causal dos complexos dos enfezamentos (OLIVEIRA et al.,
2002). Segundo a previsdo do Instituto Brasileiro de Geografia e Estatistica (IBGE), a &rea colhida com o milho
safrinha no Brasil em 2011 é cerca de 5,76 milhdes de ha, 0 que corresponde a aproximadamente 40% da &rea
total cultivada com milho no Brasil. A producdo de milho safrinha deve aumentar cerca de 7,6% na safra
2010/11 em relacdo a anterior, passando de 22,96 para 24,70 milhdes de toneladas (GRUPO DE
COORDENACAO DE ESTATISTICAS AGROPECUARIAS, 2011). O fato de que o milho safrinha tem
ganhado cada vez mais importancia no Brasil € uma constatagdo geral entre pesquisadores e produtores rurais.
Portanto, agora o grande desafio € tornar a segunda safra, além de uma boa opgdo técnica, mais rentavel para o
produtor (EMBRAPA MILHO E SORGO, 2009).

A heranca da resisténcia genética aos enfezamentos foi estudada por Silveira et al. (2008), que
encontraram efeitos aditivos e de dominancia com poucos genes no controle do caracter e indicam que para o
aumento da resisténcia aos enfezamentos devem ser consideradas combinagdes especificas devido aos efeitos de
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heterose.

O objetivo deste trabalho foi avaliar agronomicamente hibridos experimentais de milho obtidos no
programa de pré-melhoramento a partir de acessos do BAGMilho identificados previamente como fontes de
resisténcia aos enfezamentos.

Material e M &odos

Foram avaliados 92 hibridos experimentais de milho, obtidos pelo cruzamento de familias endogémicas
e linhagens-elite do melhoramento, e 4 testemunhas. Duas linhagens-€lite (pais recorrentes), representantes dos
dois grupos heteréticos explorados pelo programa de melhoramento de milho da Embrapa Milho e Sorgo, foram
cruzadas com 0 acesso do BAGMilho denominado NAP Corn Stunt (pai doador), indicado por MIRANDA
FILHO et a. (2000) como composto fonte de resisténcia aos enfezamentos. As populagdes obtidas foram
retrocruzadas com os pais recorrentes e as duas populagbes de RC foram conduzidas em campo para
autofecundacéo de plantas e obtencdo de 92 familias endogdmicas com a selecdo de 46 plantas em cada
populacdo, ou sgja, foram derivadas 46 familias de cada grupo heterético. A identificagdo das familias foi
atribuida de acordo com as plantas das quais foram derivadas por meio das letras “PL” seguidas de trés
algarismos. Essas familias foram cruzadas com linhagens de grupos heteréticos opostos aos pais recorrentes,
denominadas L1 e L2, representantes dos grupos duro e dentado, respectivamente. Assim, foram obtidos os 92
hibridos experimentais. As testemunhas foram o acesso de milho NAP Corn Stunt e as cultivares BRS Angela,
BRS 1010 e BRS 1030.

Os tratamentos foram avaliados em 5 condic¢des ambientais: Sete Lagoas safra (SL1), Janalba safra (J1),
Sete L agoas safrinha (SL2), Janaliba safrinha (J2) e Londrina safrinha (L2). E importante ressaltar que, visando
obter condicdes favorévels ao aparecimento do vetor, ao desenvolvimento do patdgeno e a discriminagdo dos
seus efeitos, os plantios foram realizados um pouco ap6s o periodo de implantacéo das lavouras de milho em
cada época e localidade. Os ensaios foram conduzidos em Delineamento de Blocos Casualizados e compostos
de 96 tratamentos, com 3 repetices. Cada parcela experimenta foi composta de uma linha de 5 metros lineares,
com espacamento de 08,0 m entre linhas e densidade de semeadura de 5 plantas por metro linear. Todos os
ensaios foram conduzidos em &reas experimentais da Embrapa onde foram realizados os tratos culturais
indicados para 0 milho e todos os ensaios contaram com irrigacéo, quando necesséria.

Os caracteres considerados na avaliagdo foram nimero de dias para florescimentos masculino (FM) e
feminino (FF), tomado pelo nimero de dias entre a emergéncia de pléantulas e a floragdo de 50% das plantas na
parcela; aturas de planta (AP) e de espiga (AE), em cm; percentual de plantas acamadas ou quebradas (A CQ),
tomada pela divisdo do nimero de plantas tombadas ou acamadas dividido pelo nimero de plantas da parcela;
prolificidade (PROL); percentual de plantas com sintomas dos enfezamentos (%D), tomado pela razéo entre o
nimero de plantas que apresentaram sintomas da doenca (OLIVEIRA et a., 2008) e o nimero de plantas da
parcela; e produtividade de gréos (PG), em t/ha com correcgo de umidade para 13%. E importante saientar que
os caracteres %D e PG foram tomados nas 5 avaliages, entretanto, os demais caracteres foram considerados em
alguns ambientes. Os dados obtidos foram submetidos as andlises estatisticas por meio do programa GENES
(CRUZ, 2006) e foi empregado o teste de Scott-Knott para a discriminacéo dos genotipos e andlise dos hibridos
mais promissores sob 0 ponto de vista do melhoramento por associarem alta produtividade de gréos a resistancia
aos enfezamentos.

Resultados e Discussdo

Os resultados das andlises de varidncia mostraram que os tratamentos diferiram para todos os caracteres
avaliados, exceto para AE. Foi observada também a interacdo entre gendtipos por ambientes para os caracteres
FM, AP, %D e PG. Os ensaios apresentaram boa precisdo experimental, com estimativa do coeficiente de
variagdo meédio (CV% ) na ordem de 19,1% para PG. De acordo com os resultados das andlises de variancia,
foram efetuados os testes de médias para a selecdo de gendtipos mais promissores para 0 programa de
melhoramento. Alguns dos resultados obtidos nos testes de médias sio apresentados na Tabela 1. E importante
sdlientar que nessa tabela foram incluidos apenas os tratamentos que apresentaram PG classificados como
superiores nos 5 ambientes e apenas 0s caracteres cujas médias formaram agrupamentos pelo teste de Scott-
Knott. As médias gerais para PG variam de 5,17 t/ha, em J2, a 7,28 t/ha, em L2, e as médias gerais para %D
variaram de 8,68%, para SL1, a 30,21%, para J1. Nas avaliacOes do %D foi observada a predominancia dos
sintomas do enfezamento causado por espiroplasma.



Tabela 1. Médias e testes de médias dos tratamentos que apresentaram PG superiores nas 5 condicfes
ambientais.

Trat. PG %D %D %D %D FM AP %ACQ PROL
g SL1 1 » L2 SL2 SL1 Cj Cj
PL199xL1 8,14 A 58l B 4133 A 1752 C 1954 C 5967 B 2450 B 9,71 B 1,04 B
PL380xL2 7,93 A 89 B 248 B 2308 B 58 C 6033 B 2550 A 580 B 1,04 B
PL201xL1 7,86 A 752 B 3610 A 2930 B 1383 C 60,33 B 2533 A 599 B 1,07 A
BRSI010 784 A 727 B 3613 A 2605 B 1201 C 60,00 B 2600 A 1005 B 1,18 A
PL422xL2 771 A 600 B 2410 B 903 C 926 C 61,67 A 2683 A 926 B 1,00 B
PL222xL1 7,55 A 991 B 3539 A 1560 C 10,71 C 60,33 B 2600 A 849 B 1,08 A
PL586xL2 7,54 A 864 B 2527 B 1444 C 1321 C 60,67 B 2617 A 2480 A 1,08 A
PL667xL2 7,54 A 481 B 3333 A 1856 C 17,79 C 61,33 A 2650 A 17,79 A 1,08 A
PL109xL1 743 A 10,38 B 2842 B 1257 C 1573 C 60,33 B 2567 A 1335 B 1,11 A
PL237xL1 743 A 726 B 21,16 B 11,16 C 20,79 C 60,67 B 2533 A 7,72 B 1,13 A
PL324xL1 7,28 A 477 B 2546 B 1845 C 641 C 6200 A 2583 A 1751 A 101 B
PL549xL2 7,09 A 589 B 4235 A 2500 B 17,04 C 60,67 B 2567 A 908 B 1,12 A

1 médias seguidas pelas mesmas | etras na coluna ndo diferenciaram entre si pelo teste de Scott-Knott ao nivel de
5% de probabilidade.

O programa de pré-melhoramento visa disponibilizar genétipos de boa performance e que fornecam
novas fontes de variabilidade Util a0 melhoramento, portanto a selegdo dos hibridos experimentais promissores
para o programa de melhoramento foi realizada em duas etapas. Primeiramente, foram selecionados os hibridos
experimentais com PG superior em todas as condi¢des ambientais. Apds essa restri¢ao preliminar, foi realizada
a segunda etapa de selecdo em que foram considerados 0 %D e outros caracteres favoréveis. Tendo em vista
esse critério, preliminarmente foram selecionados 12 tratamentos, entre eles apenas uma testemunha, o hibrido
smples BRS 1010 e 11 hibridos experimentais, o que corresponde a 11,96% do total dos hibridos
experimentais. Na segunda etapa de selecéo, apenas os hibridos experimentais PL109xL 1, PL237xL1, PL324x
L1, PL422xL2 e PL586xL 2 conciliaram alta PG e baixo %D em todas as condi¢gdes ambientais, e ainda, outros
caracteres favorévels. A pressao de selecdo utilizada foi bastante elevada, pois, considerando as duas etapas de
selecdo, apenas 6 hibridos experimentais foram considerados promissores para prosseguirem no programa de
melhoramento, o que corresponde a selegdo de 5,43% dos materiais testados. E importante ressaltar que foram
selecionados hibridos experimentais em ambos os grupos de cruzamentos, ou seja, hibridos envolvendo os
testadores dos grupos heteréticos duro (L1) e dentado (L2), o que mostra que a partir de cruzamentos em que
um dos genitores foi 0 acesso NAP Corn Stunt foi possivel derivar familias endogémicas promissoras para
cruzamento envolvendo ambos os grupos heteréticos utilizados no programa de melhoramento de milho da
Embrapa Milho e Sorgo.
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