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Resumo

O objetivo deste trabalho foi verificar a efichcia do método da selecdo gendmica ampla (GWS) no
melhoramento demilho para os componentes da eficiéncia no uso de nitrogénio (EUN). Para isto, foram
avaliadas 41 combinagBes hibridas de milho, em alta e baixa disponibilidade de N, em casa de vegetacdo
pertencente ao Departamento de Fitotecnia da Universidade Federal de Vigosa, em outubro de 2010. As plantas
foram coletadasno estédio V6. Foram estimados os dois componentes da EUN, que sdo as eficiéncias na
absorcdo e na utilizagdo de N. Os dados obtidos foram submetidos a andlises estatisticas via metodologia
REML/BLUP. Na genotipagem da populacdo de estimacdo, foram utilizados 80 marcadores microssatélites
(SSR). A predicéo dos valores genéticos gendmicos 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 daGWS houve um aumento significativo na acurécia seletiva e nos
ganhos estimados por unidade de tempo para os componentes da eficiéncia no uso de nitrogénio em milho em
alto e baixo nitrogénio.

Introducédo

Aproximadamente 50% da &ea mundia plantada com milho no mundo sdocultivadas em condices
edafoclimaticas tropicais, nas quais, geramente, o cultivo € conduzido em baixa disponibilidade de nitrogénio
(N) (Monneveuxet al., 2005). Assim, a eficiéncia no uso de N (EUN) pelas plantas é importante, pois permite
alcancar produtividades satisfatorias, com menores custos e de modo sustentével (Ahlgrenet al., 2008).

Mollet a. (1982) definiram a EUN como produtividade de gréos ou de parte aérea seca por unidade de N
disponivel paraaplanta. A avaliagdo e a selegdo baseadas no fendtipo para EUN utilizam geralmente métodos
destrutivos da planta, o que, dependendo da estrutura genética da populagdo, ndo permite o uso daguelas
identificadas como superiores em hibridagdes. Conseguentemente ha reducéo no potencial dos ganhos a serem
obtidos com a selegéo.

A selecdo genbmica ampla (GWS) foi proposta visando aumentar a eficiéncia do melhoramento
genético(Meuwissenet a., 2001). Com a GWS, a predicdo e a selegdo podem ser realizadas em fases juvenis das
plantas, acelerando assm o processo de melhoramento (Resende, 2008) e, ainda, sem utilizar métodos
destrutivos.

Diante do exposto, o objetivo deste trabalho foi o verificar a eficacia do método da GWS no melhoramento do
milho para os componentes da EUN.

Material e M éodos

Para a conducéo dos experimentos foram utilizadas duas fontes de germoplasma: a primeira composta de sete
linhagens que nédo diferem para eficiéncia no uso de fésforo (EUP) e contrastantes para EUN (Grupo 1) e a
segunda de sete linhagens homogéneaspara EUN e contrastantes para a EUP (Grupo 11). Pelo cruzamento entre
as linhagens dos dois grupos, foram obtidas 41 combinagdes hibridas por meio de cruzamentos em esquema de
fatorial interpopulaciona (desbaanceado).

As 41 combinagdes hibridas obtidas foram avaliadas em ata e baixa disponibilidade de N, utilizando o
delineamento de blocos ao acaso com duas repeticdes, em esquema fatorial simples (hibridos x niveis de N). O
experimento foi conduzido em casa de vegetacdo pertencente ao Departamento de Fitotecnia, da Universidade
Federal de Vicosa (20°45'14"S; 42°52'53"W), em outubro de 2010. Paragenotipara populacdo de estimacao,
foram utilizados 80 marcadores microssatélites (SSR).As plantas foram coletadasno estadio de seis folhas
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completamente expandidas (V6), 25 dias apds a semeadura. A partir dos dados obtidos foram estimados os dois
componentes da EUN (Mollet a., 1982): eficiéncia ha absorcdo (EAbN = N naplanta/ N aplicado) e eficiéncia
na utilizacdo de N (EUtN = massa da parte aérea seca/ N na planta).

Para a obtencdo das estimativas dos parémetros genéticos, os dados obtidos foram submetidos a andises
estatisticas por melo do método da Méaxima Verossimilhangca RestritalMelhor Preditor Linear Nao-Viesado
(REML/BLUP)(Resende, 2002).

A predicdo dos valores genéticos gendmicosdas combinages hibridas foi obtida via Regressdo Aleatoria
(RandomRegression) do tipo BLUP (RR-BLUP) aplicado a selegdo genémica ampla (RR-BLUP/GWS), sendo
esta um tipo especia daregresséo de cumeeira (RidgeRegression) (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 aleatdrios dos alelos marcadores e e: refere-se ao vetor de residuos aeatérios. 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 € definida como: h~N(0,G); E(y=Xb);e~N(O,R=1s2);
Var(y)=V=2GZ'+R;G=Is%/n.
O vaor 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 alelos), 150, 100, 50, 25, 10, 5, 2 e 1. A formagdo destes subgrupos foi
realizada baseada no efeito (em mdédulo) dos alelos marcadores obtidos na andlise inicial, ou sgja, considerando
todos os 214. A partir destes valores, de modo seqiiencial, foram retirados da andlise os de menor efeito, até
atingir o extremo de apenas um alelo marcador (o de maior efeito) formando o subgrupo.A validacdo cruzada
foi redlizada 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 o método da selecdo recorrente intrapopulacional (SRI). Paraisto, foi considerada a formagao
de uma populagéo base, originada do livre cruzamento entre diversas linhagens. Desta populagéo, foram obtidas
200 progénies de meio-irmaos maternos para avaliacdo e 200 progénies endogamicas S, para recombinacéo.
Estas progénies foram avaliadasem um experimento com duas repeticles, sendo a parcela constituida de 25
plantas, totalizando 10.000 plantas avaliadas. Além disso, foi considerada a selecéo 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 segja, intensidade de selecdo de2%, em nivel de
individuo, com controle parental em ambos 0s sexos e coincidéncia entre as geracbes de avaliagdo e
recombinagéo.

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

para 0 método da SRI e 2,42 para o da GWS,; 1, s€ a acurécia seletiva (descrita anteriormente para o método
r.(l/ 2)h;

1+(r- D1/ Hh2 ~

A partir destas estimativas foi obtida, para cada carécter, a eficiéncia do método GWS em relagéo ao da SR

por EFguses =M.100, em que, GSé 0 ganho de selegfo estimado em desvios-padrdo genéticos

GSS?I 'tGWS
aditivos para cada um dos métodos (GWS e SRI); e t é o tempo médio (em anos) do ciclo de cada um dos
métodos, sendo 1,5 parao da SRl e 1,0 e 0,5 para o da GWS, considerando a possibilidade de um ou dois ciclos
por ano, respectivamente.

GWS), obtidapor /1/ 4hZ  para os métodos da SRI, em que, hZ. =

Resultados e Discussdo

Considerando os resultados dos ganhos preditos obtidos com um ciclo de GWS por ano, é possivel obter
aumento na eficiéncia de selecdo em relacdo ao método daSRI, para os caracteres EAbN em baixo N (BN),
EADBN, EUtN e a massa de parte aérea seca (MPS) em alto N (AN) de 306,98%, 393,84%, 816,99% e 363,82%,
respectivamente (Tabela 1).Na possibilidade de dois ciclos de GWS por ano, estes valores passaram para



990,53%, 1270,80%, 2636,15% e 1173,92%, respectivamente. Com isto, € 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 em milho.

Tabela 1.Estimativas de ganhos com a selecdo (GS) em desvios padréo genético aditivos em cada método
considerado e a eficiénciarelativa (ER) da selecdo gendmica ampla (GWS), com um (GWS 1) ou dois (GWS 2)
ciclos por ano, em relagdo a0 método daselecdo recorrente intrapopulacional (SRI), para as eficiéncias de
absorcdo (EAN), €ficiéncia de utilizacdo (EUtN) e massa de parte aérea seca (MPS) em baixo (BN) e dto
N(AN) em milho.Vigosa,MG.

A . Caracter
Parametro Método EADN (AN) __EAbN (BN) _ EUIN(AN) ___MPS (AN)
oo SR 0,69 0,65 0,31 0,70
GWS 180 132 167 170
ER (% GWS1 393,84 306,98 816,99 363,82
GWS 2 1270,80 990,53 2636,15 117392

Para alcancar aumentos na EUN, é necessario o aumento de seus componentes (Hirelet al., 2007). Segundo
Corrales et a. (2007), quando a disponibilidade de um determinado nutriente € limitante, a EAbN é mais
importante que a EUtN. Assim, a EAbN tanto em alta disponibilidade de Ncomo em baixa disponibilidade, séo
de grande interesse no ponto de vista de melhoramento para condi¢cbes de estresses de N, e milho, pois
possibilita a selecdo indireta de plantas mais EUN, além de apresentar excelentes ganhos com a selecdo por
meio da GWS.

Deste modo, conclui-se que com o uso da GWS houve um aumento significativo na acurécia seletiva e nos
ganhos estimados por unidade de tempo para os componentes da eficiéncia no uso de nitrogénio em milho, em
alto e baixo nitrogénio.
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