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RESUMO

O milho, uma importante fonte de energia alimentar, enfrenta desafios de
produtividade devido a doengas como a estria bacteriana, causada pelo patégeno
Xanthomonas vasicola pv. vasculorum, que esta crescendo no Estado do Parana.
Este estudo avaliou 25 genoétipos de milho da UEM com objetivo de identificar a
suscetibilidade e tolerancia a doenca, realizado na Fazenda Experimental de
Iguatemi-PR entre maio e julho de 2024, com 19 linhagens e 6 hibridos comerciais.
O delineamento experimental foi de blocos completos casualizados, com 10
repeticoes. A unidade experimental foi um vaso de 11 L com trés plantas de milho,
conduzidas até o estadio vegetativo V6. A inoculacéo foi feita com 10 mL de solucéo
bacteriana por planta na concentracdo de 10® UFC mL™. As avaliacbes da
severidade da doenga ocorreram cinco vezes entre 7 e 19 dias apés a inoculacao,
utilizando uma escala diagramatica e a area abaixo da curva de progresso da
doenca (AACPD). A andlise estatistica incluiu deviance com LRT e o teste de Qui-
Quadrado, com as predicbes das médias genotipicas baseadas nos Blup’s. As
linhagens de milho L128, L21, L170 e L3383 foram classificadas como tolerantes a
estria bacteriana, apresentando as menores médias genotipicas de AACPD (4,0;
3,4; 2,5 e 2,3, respectivamente), que diferiram significativamente, a 5% de
probabilidade, da testemunha mais resistente (AS1844), com média de 6,8. A
linhagem L64, com média genotipica de AACPD de 78,6, foi a mais suscetivel entre
0s materiais avaliados. Concluiu-se que as linhagens tolerantes poderao ser usadas
no desenvolvimento de hibridos resistentes.
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INTRODUGCAO

Devido ao crescimento da populagdo mundial, h4 uma necessidade crescente de
aumentar a producao de alimentos. Programas de melhoramento buscam genétipos
produtivos e adaptados, além de tolerantes a doencgas. Assim, a disponibilidade de
germoplasma com essas caracteristicas € crucial para o sucesso desses programas.
A estria bacteriana do milho, causada pela bactéria Xanthomonas vasicola pv.
vasculorum, € um problema que afeta regides como EUA, Argentina e Brasil (Leite et
al., 2018). Seus sintomas iniciais sdo pequenas pontuacdes que evoluem para
lesGes alongadas e estreitas com halos amarelados e bordas onduladas (Leite et al.,
2018). A avaliacdo da doenca considera a incidéncia (presenca ou auséncia do
patdgeno) e a severidade (proporcao do tecido infectado) que é quantificada pela
escala diagramatica utilizando representacgdes ilustradas de folhas com os sinais das
doencas em diferentes fases do desenvolvimento do patégeno. Essa técnica deve
ser capaz de reproduzir niveis de severidade observaveis em campo, permitindo
obter as estimativas dos danos em todas as fases da doenca e diferentes estadios
das plantas.

Dada a recente descoberta da doenca no Brasil e os altos niveis de incidéncia e
severidade, sdo necesséarios estudos para identificar genotipos geneticamente
tolerantes. Deste modo, o objetivo geral deste trabalho foi avaliar a severidade da
estria bacteriana em 25 genétipos de milho presentes no banco de germoplasma da
UEM, procurando identificar as linhagens de milho mais resistentes a doenca.

MATERIAIS E METODOS

A pesquisa foi realizada entre maio e julho de 2024 na Fazenda Experimental de
Iguatemi-PR. Os tratamentos foram compostos por 19 linhagens do banco de
germoplasma da UEM e 6 hibridos comerciais. O delineamento experimental foi em
blocos completos com os tratamentos ao acaso, com dez repeti¢cdes por tratamento.
A unidade experimental consistiu em um vaso de 11L contendo trés plantas de
milho, que foram conduzidas até o estadio vegetativo V6.

A inoculagéao foi feita com 10 mL de solucao bacteriana (108 UFC mL™") por planta.
Vinte e quatro horas antes e apds a inoculagao, as plantas foram mantidas em uma
camara Umida para favorecer a penetracao bacteriana. A severidade da doenca foi
avaliada com base em uma escala diagramatica desenvolvida por Robaina et al.
(2020), com cinco avaliagdes realizadas em intervalos de trés dias, comecando sete
dias apos a inoculagéo.

Apé6s andlise da severidade da doenca, a area abaixo da curva de progresso da
doenca (AACPD) foi construida para identificar os genoétipos suscetiveis e tolerantes.
Utilizou-se um modelo estatistico adotando os gendétipos como um fator de efeito
aleatdrio e os blocos de efeito fixo. A significAncia do fator gendtipos foi avaliada por
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meio da analise de deviance com LRT e teste de qui-quadrado, utilizando o software
SELEGEN da EMBRAPA.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os resultados indicaram diferengas significativas entre os gendétipos em um nivel de
5% de probabilidade, evidenciando a variabilidade genética entre eles, sendo
favoravel para o programa de melhoramento genético. A acuracia do experimento foi
de 0,9782 indicando alta precisdo experimental. As médias genotipicas e o0s
intervalos de confianca estao apresentados na Tabela 1.

Tabela 1 — Médias genotipicas preditas (MG) e intervalos de confianca (LIIC-
LSIC) de acordo com os Blup’s heterogéneos para a variavel de area abaixo da
curva de progresso da doenca (AACPD) na concentragdo bacteriana de 108
UFC/mL.

Genétipos MG (LIIC-LSIC)
L64 78,6 (73,1-84,1)
L1 54,1 (50,3-57,9)
L166 46,5 (43,7-49,4)
L191 30,0 (27,1-33,0)
L9 28,9 (25,8-31,9)
L155 28,8 (26,1-31,6)
L158 19,8 (18,0-21,7)
DKB345 =S 17,3 (15,8-18,9)
AS1735=S 17,0 (16,0-18,0)
L148 16,0 (14,4-17,6)
L67 15,9 (14,3-17,5)
IPR164 = R 15,5 (14,4-16,6)
L91 14 3(12,8-16,1)
L51 3 (8,5-10,2)
DKB265 = R (7 8-10,2)
L18 3(7,8-8,9)
L157 2 (7,5-8,9)
AS1777 =S 5 (6,6-8,5)
L203 3 (6,5-8,1)
AS1844 =R 8 (6,1-7,5)
L235 ,6 (5,0-6,2)
L128 4,0 (2,6-5,4)
L21 4 (2,1-4,7)
L170 5(1,8-3,3)
L333 2,3(1,7-2,8)
Acuracia 0,9782

*Os gendétipos designados como S sao suscetiveis a estria bacteriana conforme informagoées fornecidas pelas respectivas
empresas; 0s genotipos designados como T sdo tolerantes conforme informagdes fornecidas pelas respetivas empresas.
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LIIC = Limite Inferior do Intervalo de Confianga; LSIC = Limite Superior do Intervalo de Confianga

A linhagem 64 (Dekalb747) foi a mais suscetivel a estria bacteriana, com a maior
média genotipica de AACPD de 78,6, diferindo significativamente, a 5% de
probabilidade, de todos os gendtipos avaliados. Por outro lado, as linhagens de
milho L128, L21, L170 e L333 foram classificadas como tolerantes a estria
bacteriana, pois apresentaram as menores médias genotipicas de AACPD (4,0; 3,4;
2,5 e 2,3, respectivamente) que diferiram da testemunha mais resistente (AS1844),
que apresentou uma média genotipica de AACPD de 6,8. As variagdes dos valores
da AACPD indicam uma variabilidade genética entre os gendtipos de milho
estudados. Possivelmente, a doenca pode ser governada por muitos genes, o que
caracteriza uma heranca poligénica. Do ponto de vista biolégico, a existéncia de
linhagens tolerantes e suscetiveis a estria bacteriana no milho, possivelmente, pode
estar associada ao mecanismo de infecgdo do patégeno na planta.

Os resultados confirmaram a variabilidade genética entre os gendétipos, permitindo a
identificacdo de linhagens tolerantes que poderdo ser utilizadas em programas de
melhoramento em que serdo cruzadas para formar hibridos resistentes a estria
bacteriana e utilizadas em estudos de heranga genética com os cruzamentos com as
linhagens suscetiveis.

CONCLUSAO

Existem evidéncias que ha variabilidade genética entre o0s genotipos,
consequentemente constata-se que as linhagens L128, L21, L170 e L333 foram as
mais tolerantes a agdo da estria bacteriana, enquanto a linhagem 64 foi a mais
suscetivel a acdo da mesma.
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