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Resumo

O objetivo deste trabalho foi verificar a eficacia do método da selecéo genomica ampla (GWS) no melhoramento
de milho para os componentes da eficiéncia no uso de fésforo (EUP). Para isto, foram avaliadas 41 combinages
hibridas de milho, em ata e baixa disponibilidade de P, em casa de vegetacdo pertencente ao Departamento de
Fitotecnia da Universidade Federa de Vigosa, em outubro de 2010. As plantas foram coletadas no estadio V6.
Foram estimados os dois componentes da EUP, que sdo as €ficiéncias de absor¢éo e de utilizacdo de N. Os dados
obtidos foram submetidos a andlises estatisticas via metodologia REML/BLUP. Na genotipagem da populacéo de
estimacdo, foram utilizados 80 marcadores microssatélites (SSR). A predicdo dos valores genéticos genémicos dos
hibridos foi obtida via RR-BLUP/GWS. Para os caracteres em que a GWS apresentou atos valores de acurécia
seletiva, ela foi comparada com a selegdo recorrente intrapopulacional. Com o uso da GWS houve um aumento
significativo na acurécia seletiva, nos ganhos estimados por unidade de tempo.

Introducédo

O fosforo (P) € um nutriente limitante em vérias regides do mundo, principa mente nos solos intemperizados
dos tropicos. Quando a disponibilidade deste elemento no solo é limitante, durante o crescimento e
desenvolvimento vegetal, ocorre reducéo no metabolismo, da massa e da superficie de vérios 6rgados das plantas,
afetando assim a produtividade (Sultenfuss e Doyle 1999). Isto se deve a0 P estar envolvido na producéo e
transporte de energia e nutrientes, fotossintese, transformagdo de carboidratos e na composicéo dos é&cidos
nucléicos, aglcares fosfatados, fosfolipidios e coenzimas (Taiz e Zeiger 2006). Assim, a eficiéncia no uso de P
(EUP) pelas plantas é importante, pois permite alcangar produtividades satisfatorias, com menores custos e de
modo sustentéavel (Ahlgren et al. 2008).

Moll et al. (1982) definiram a EUP como produtividade de gréos ou de parte aérea seca por unidade de P
disponivel para a planta. A avaliacdo e a selecdo baseadas no fendtipo para EUP utilizam geralmente métodos
destrutivos da planta, 0 que, dependendo da estrutura genética da populagdo, ndo permite o uso daquelas
identificadas como superiores em hibridagdes. Consequentemente ha reducdo no potencia dos ganhos a serem
obtidos com a selecéo.

A sdlecdo gendmica ampla (GWS) foi proposta visando aumentar a eficiéncia do melhoramento genético
(Meuwissen et a. 2001). Com a GWS, a predicdo e a selecdo podem ser realizadas em fases juvenis das plantas,
acelerando assim 0 processo de melhoramento (Resende 2008), e ainda sem utilizar métodos destrutivos.

Diante do exposto, o objetivo deste trabaho foi o verificar a eficacia do méodo da GWS no melhoramento
do milho para os componentes da EUP.

Material e méodos

Para a conducéo dos experimentos foram utilizadas duas fontes de germoplasma: a primeira composta de
sete linhagens homogéneas para eficiéncia no uso de fésforo (EUP) e contrastantes para eficiéncia no uso de
nitrogénio (EUN) (Grupo I) e a segunda de sete linhagens homogéneas EUN e contrastantes paraa EUP (Grupo I1).
Pelo cruzamento entre as linhagens dos dois grupos, foram obtidas 41 combinacGes hibridas por meio de
cruzamentos em esguema de fatorial interpopulacional (deshalanceado).

As 41 combinagBes hibridas obtidas foram avaliadas em alta e baixa disponibilidade de P, utilizando o
delineamento de blocos ao acaso com duas repetices, em esquema fatorial simples (hibridos x niveis de P). O
experimento foi conduzido em casa de vegetacdo pertencente ao Departamento de Fitotecnia, da Universidade
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Federal de Vigosa (20°45'14"S; 42°52'53"W), em outubro de 2010. Para genotipar a populagdo de estimagéo,
foram utilizados 80 marcadores microssatélites (SSR). As plantas foram coletadas no estédio de seis folhas
completamente expandidas (V6), 25 dias apds a semeadura. A partir dos dados obtidos foram estimados os dois
componentes da EUP (Moall et a. 1982): eficiéncia de absor¢cdo (EAbP = P na planta/ P aplicado) e eficiéncia de
utilizacdo (EUtP = massa da parte aérea seca/ P na planta).

Para a obtencdo das estimativas dos parémetros genéticos, os dados obtidos foram submetidos a andlises
estatisticas por meio do método da Mé&xima Verossimilhanca Restrita/Melhor Preditor Linear N&o Viesado
(REML/BLUP) (Resende, 2002).

A predicdo dos valores genéticos gendmicos das combinagdes hibridas foi obtida via Regresséo Aleatoria
(Random Regression) do tipo BLUP (RR-BLUP) aplicado a sele¢do gendmica ampla (RR-BLUP/GWS), sendo esta
um tipo especia da regresséo de cumeeira (Ridge Regression) (Resende 2008):

y=Xb+Zh+e
em que, y: é o vetor de médias fenotipicas de cada combinacdo hibrida, b: € o vetor de efeitos fixos, h: € o vetor
dos efeitos al eatdrios dos alelos marcadores e € refere-se ao vetor de residuos aeatorios. X e Z sdo as matrizes de
incidéncia parab e h. A matriz de incidéncia Z contém os valores 0, 1 e 2 para 0 nimero de alelos. A estrutura de

médias e variancias é definida como: h~ N (O,G); E(y=Xb); e~N(O,R=1s2); Var(y)=V=ZGZ'+R;
G=IsZ/n.
O valor genético genémico global do individuo j é dado por VGG = 2/ j =a Zilﬁ .
i

Primeiramente, foi analisado todo o conjunto de marcadores moleculares em todos os individuos fenotipados
(populacdo de estimacdo completa). A partir destes resultados, foram gerados nove subgrupos de alelos
marcadores, formados por 214 (todos os aelos), 150, 100, 50, 25, 10, 5, 2 e 1. A formag&o destes subgrupos foi
redizada baseada no efeito (em modulo) dos alelos marcadores obtidos na andlise inicial, ou sga, considerando
todos os 214. A partir destes valores, de modo seqiiencial, foram retirados da andlise os de menor €efeito, até atingir
0 extremo de apenas um alelo marcador (0 de maior efeito) formando o subgrupo. A validagdo cruzada foi
realizada pela reamostragem de um grupo de individuos via procedimento Jacknife (Heltshe e Forrester 1983).

Para os caracteres em que a GWS apresentou valores de acurécia seletiva superior a fenotipica, ela foi
comparada com 0 método da selecdo recorrente intrapopulaciona (SRI). Paraisto, foi considerada a formacdo de
uma populagédo base, originada do livre cruzamento entre diversas linhagens. Desta populagdo, foram obtidas 200
progénies de meio-irmdos maternos para avaliagdo e 200 progénies endogamicas S, para recombinagdo. Estas
progénies foram avaliadas em um experimento com duas repeticles, sendo a parcela congtituida de 25 plantas,
totalizando 10.000 plantas avaliadas. Além disso, foi considerada a selegdo de 10% das progénies superiores.

No caso da GWS, foram consideradas, na mesma populacdo de 10.000 plantas, a selecdo dos 200 melhores
individuos antes do florescimento e a sua recombinagdo, ou seja, intensidade de selecdo de 2%, em nivel de
individuo, com controle parental em ambos 0s sexos e coincidéncia entre as geracdes de avaliacao e recombinagéo.

Os ganhos em desvios padrdo genéticos aditivos da selecdo foram estimados por GS = k.rg@ , em que, k=1,76

Ty

para o método da SRI e 2,42 parao da GWS; % é a acurécia seletiva (descrita anteriormente para o método GWS),

r.(1/ 2)h§
1+(r- D1/ Hh2 ~
A partir destas estimativas foi obtida, para cada carécter, a eficiéncia do método GWS em relagdo ao da SR

por EFguses = M 100, em que, GS € o ganho de selecdo estimado em desvios padréo genético aditivos
| “*GWS

para cada um dos métodos (GWS e SRI); et € o tempo médio (em anos) do ciclo de cada um dos métodos, sendo

1,5 para 0 da SRI e 1,0 e 0,5 para 0 da GWS, considerando a possibilidade de um ou dois ciclos por ano,

respectivamente.

obtida por /1/ 4h%  paraos métodos da SRI, em que, h? =
Am Am

Resultados e discussao

Considerando os resultados dos ganhos preditos obtidos com um ciclo de GWS por ano, € possivel obter
aumento na eficiéncia de selegdo em relacdo ao método da selecdo recorrente intrapopul acional, para os caracteres
EAP e EUtP em baixo P (BP) e massa de parte aérea seca (MPS) em ato P (AP) de 1028,01%, 960,21% e
1240,86%, respectivamente (Tabela 1). Quando foi considerada a possibilidade de dois ciclos de GWS por ano,
estes valores passaram para 3317,05%, 3098,27% e 4003,85%, respectivamente. Com isto, é possivel observar que



com a GWS ha um aumento significativo na acurécia seletiva, nos ganhos por unidade de tempo e no processo de
mel horamento genético.

Tabela 1. Estimativas de ganhos com a selegdo (GS) em desvios padrdo genético aditivos em cada método
considerado e a eficiéncia relativa (ER) da sde¢cdo gendmica ampla (GWS), com um (GWS 1) ou dois (GWS 2)
ciclos por ano, em relacdo ao método da sdegdo recorrente intrapopulaciona (SRI), eficiéncias de absor¢do (EAP)
e de utilizagdo (EUtP) e a massa de parte aérea seca (MPS) em baixo (BP) e ato fosforo (AP), em milho, Vigosa,
MG

N , Cardter
Estimativa Método EAP (BP) EUP (BP) MPS (AP)
Gs SR 0,29 0,35 0,22
GWS 1,97 2,25 1,83
ER (%) GWS1 1028,01 960,21 1240,86
GWS2 3317,05 3098,27 4003,85

Para alcancar aumentos na EUP, é necessario o aumento de seus componentes (Parentoni e Souza Jr 2008).
Segundo Corrales et a. (2007), quando a disponibilidade de um determinado nutriente é limitante, a EAbP é mais
importante que a EUtP. Assim, a EAbP tanto em alta disponibilidade de P como em baixa disponibilidade, séo de
grande interesse no ponto de vista de melhoramento para condi¢Bes de estresses de P, pois possibilita a selecéo
indireta de plantas mais EUP, além de apresentar excelentes ganhos com a selegdo por meio da GWS.

Por fim, é possivel concluir que o méodo da seecdo gendmica ampla é eficiente no melhoramento dos
componentes da EUP em milho em condic6es de alta disponibilidade de fésforo no solo.
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