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Resumo: Foram avaliados trés testadores de base genética estreita
combinados com 72 progénies S3; derivadas de populacbes de milho
selecionadas por seu mérito forrageiro. Para tanto, foram conduzidos trés
experimentos delineados em latice simples, com 81 tratamentos. Avaliou-se
rendimento de grdos (RG) e de massa verde (MV). A partir das médias
ajustadas, foram estimadas as capacidades combinatérias de testadores,
progénies e hibridos topcross, utilizando um dialelo parcial a partir das
combinacgdes F;. Ficou evidenciada a variabilidade genética para a selecao de
testadores e progénies promissoras para RG e MV. O melhor testador para
RG e MV foi a linhagem elite 9.H3.33 . A progénie 21 combinou-se bem com o
melhor testador, tanto para RG quanto para MV.

Introducao

O fornecimento de alimentos com alto valor nutritivo, especialmente em
periodos de vazio forrageiro, é essencial a manutencao de indices produtivos
satisfatorios na exploracdo animal, em propriedades dedicadas a exploragéo
pecuaria (Oliveira et al., 2004).

O milho €é muito utilizado na alimentacdo animal, devido a
caracteristicas como elevada aceitacdo animal, alto rendimento de gréos e
matéria seca, teor de proteina satisfatorio e facil cultivo (Marcondes et al.,
2012). De fato, aproximadamente 70% do milho produzido no mundo e no
Brasil € destinado a alimentacdo animal, justificando a criacdo de programas
de melhoramento de milho voltados a obtencdo de germoplasma apropriado a
formacao de hibridos forrageiros superiores, adaptados as diversas condi¢ées
edafoclimaticas brasileiras.

A escolha correta das linhagens é fundamental para o éxito de um
programa dedicado a busca de hibridos superiores (Souza Neto et al., 2015).
Para isso, pode ser utilizada a técnica dos cruzamentos topcrosses, que
consiste em combinar familias parcialmente endogamicas (S, ou S3) com um
ou mais testadores. Os testadores que auxiliam na escolha das linhagens
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podem ter base genética ampla, como populacdes, ou estreita, como hibridos
simples e linhagens elite (Hallauer et al., 2010). Assim, as melhores linhagens
sao selecionadas com base em sua capacidade combinatéria. O trabalho teve
como objetivo avaliar trés testadores de base genética estreita com 72
familias (S3) oriundas de geracbes avancadas de hibridos comerciais de
milho, previamente avaliados para producéo de gréo e forragem.

Materiais e métodos

Na safra 2014/2015 foram implantados na FEI (Universidade Estadual
de Maringa) trés experimentos delineados em latice simples com 81
tratamentos. Cada experimento agrupou 72 hibridos topcrosses do respectivo
testador mais 9 hibridos comerciais de milho, como testemunhas. As parcelas
tinham duas fileiras de 5 m, espacadas 0,9 m entre si, com 22,7 cm entre
plantas. Avaliou-se o rendimento de grdos (RG), expresso em kg ha™ a 13%
de umidade, e o rendimento de massa verde (MV), avaliado em plantas cujos
graos se encontravam em estadio de grdo pastoso a farinaceo (¥ linha do
leite). Em cada parcela, uma das fileiras foi usada para verificar o RG e a
outra, para avaliar MV. Com base nas médias ajustadas dos tratamentos,
foram estimadas a capacidade geral de combinacédo (CGC) dos testadores,
sendo o Grupo | constituido pelos hibridos simples AG8088 e DKB330 e pela
linhagem elite 9.H3.3, extraida do hibrido AG8080. O Grupo Il foi formado
pelas 72 familias Sz Avaliou-se a capacidade especifica de combinacéo
(CEC) dos hibridos (grupo | x grupo Il), por meio da analise dialélica parcial,
considerando apenas as combinag¢des hibridas Fys.

Resultados e Discussao

Foi verificado para RG e MV um efeito significativo dos tratamentos nos
trés experimentos avaliados, indicando a presenca de variabilidade genética
(Tabela 1). Os valores dos coeficientes de variagdo indicaram uma boa
precisdo experimental durante a conducdo e analise dos experimentos para
ambas as varidveis analisadas.

Os componentes de variancia que refletem a variabilidade genética
disponivel para a selecdo foram maiores nos experimentos com os testadores
AG8088 e 9. H3.33 para ambas as variaveis (Tabela 1). Os valores dos
coeficientes de herdabilidade ampla (h?) variaram de 54,7% a 75,1% para RG
e de 44,7 a 55,81% para MV, indicando que, tanto para RG como para MV, a
variabilidade ambiental deve ser considerada, pela possibilidade de reducgéo
do nivel de acerto na selecéo das progénies mais promissoras.
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Tabela 1 — Analise de variancia dos experimentos em latice modificado com as
estimativas de quadrado médio para rendimento de grdos (RG) e de massa
verde (MV), para cada testador, combinado com as progénies Ss.

Testadores
FV GL AG8088 DKB330 9.H3.33
RG MV RG MV RG MV
Repeticio 1 394850,4  40164557,4 6962655 642409136 1057977,4  21143984,2
Bloco/Repeticéo 16 1768940,7 11573856,0 593974,1 272494586  810171,3  17089946,1
Trat. (ajustado) 80 3204139,6" 24710938,2" 1224981,1" 39306327,5" 16956217 45552356,7"
Erro efetivo 64  796464,2  10917832,1  480717,4  21736274,9 7976142  20615926,9
Efic. do latice - 115,87 100,10 101,25 101,42 100,00 96,57
Var. genotipica - 1203837,7 6869553,0  522131,8  8785026,2  449003,7 124682148
Var. fenotipica - 1602069,8 12355469,1 762490,53 196531637  847810,8 227761783
Herdabilidade (%) 75,14 55,81 68,47 44,70 52,96 54,74
CV (%) - 12,36 7,06 9,69 10,0 11,59 9,25

Significativo pelo teste de F(p<0,01).

Os dialelos permitem a obtencdo de estimativas de CGC e CEC,
relacionadas a acao de genes de efeito aditivo e ndo aditivo, respectivamente.
A significancia dos quadrados médios para CGC e CEC indicou que ambos os
efeitos génicos foram importantes no controle dos caracteres (Tabela 2).

Tabela 2 — Andlise de variancia do dialelo parcial com desdobramento do
efeito de tratamentos em efeitos de capacidade geral (CGC) e capacidade
especifica de combinacéo (CEC), para rendimento de gréos (RG) e de massa
verde (MV).

QM
FV GL
RG MV
Cruzamento (215) 1850286,99 41040749,65
CGC (grupo 1) 2 13255475,08" 300901206,13"
CGC (grupo 1) 71 2160827,52" 49356305,22"
CEC (I x 1) 142 1534380,28" 33222965,44"
Residuo médio 192 691598,64 17756678,02

*k

Significativo pelo teste de F(p<0,01).

A linhagem testadora 9.H3.3 foi 0 genitor de maior §; dentro do grupo |,
para RG (347,40 kg ha’) e MV (1653,78 kg ha), evidenciando uma maior
frequéncia de genes favoraveis de efeito aditivo e contribuindo para aumentar
RG e MV em seus cruzamentos. No grupo Il, as progénies Sz que mais se
destacaram em CGC para RG foram as familias 12, 61, 63, 2 e 55, com 1610,
1495, 1349, 1110 e 1043 kg ha™, respectivamente. Para MV, as familias S3
que se destacaram em CGC foram 24, 15 e 4, com 8287, 5403 e 5138 kg ha™
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respectivamente. Vale destacar que a familia 29 apresentou efeitos de CGC
apreciaveis tanto para RG como para MV, devido a presenca de alelos
favoraveis de efeito aditivo para ambas as variaveis.

Com o testador 9H3.3, as familias 8, 66, 21 e 56 se destacaram por
efeitos de CEC para RG, com 1426, 1303, 1248 e 1230 kg ha™,
respectivamente, esta Ultima apresentando também um alto valor de §; para
RG. Para MV, as progénies de destaque foram 63, 71, 49, 29, 32, 21, 4, 23 e
24, com 8389, 7671, 7409, 4944, 4822, 4761, 4617, 3300 e 2994 kg ha™,
respectivamente. As progénies 29, 4, 23 e 24 apresentaram efeitos positivos e
de alta magnitude de §;. A progénie 21 merece destaque, pois se combinou
bem com a linhagem 9.H3.33 tanto para RG quanto RMV.

Conclusobes

Os resultados permitiram concluir que existe variabilidade genética para a
selecdo de testadores e de familias parcialmente endogamicas que sejam
promissoras para rendimento de graos e produtividade de massa verde, em
milho, com destaque para a linhagem 9.H3.33, que mostrou-se adequada
como testadora das progénies Sz para ambos 0s caracteres.
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