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RESUMO 

SALUCI, Julio Cesar Gradice Saluci, M.Sc., Universidade Estadual do Norte 
Fluminense Darcy Ribeiro, março de 2019. Performance de linhagens de milho-
pipoca quanto a resistência à Helmintosporiose (Bipolaris maydis) e aos atributos 
agronômicos. Orientador: Prof. Marcelo Vivas. 

   

Por um lado, o milho-pipoca é uma excelente opção de cultivo agrícola, haja vista 

que a grande demanda existente por esse produto o torna rentável e competitivo, 

dentre as demais opções. Por outro lado, comparado ao milho comum, o milho-

pipoca mostra-se mais suscetível ao ataque de pragas. Dentre as doenças que 

afetam a cultura está a Helmintosporiose, causada pelo fungo Bipolaris maydis que 

pode causar danos a cultura e, portanto, prejuízos econômicos significativos. O 

principal método de controle dessa doença faz-se pelo uso de genótipos 

resistentes. Assim, o objetivo da presente investigação foi avaliar linhagens de 

milho-pipoca de diferentes genealogias quanto à resistência ao Bipolaris maydis e 

aos atributos agronômicos. Para tal, dois experimentos foram conduzidos: i). No 

primeiro, com o objetivo de avaliar o potencial de linhagens S4 de diferentes 

genealogias foram estudadas 78 linhagens no delineamento de blocos 

aumentados, utilizando 6 testemunhas e 4 repetições. Tal experimento foi 

conduzido em casa de vegetação e as plantas foram cultivadas em vasos plásticos 

preenchidos com 5 litros de substrato. A inoculação do patógeno se deu utilizando 

suspensão de 2x104 conídio.mL-1 quando as plantas atingiram o estágio V4. Sete 

dias após a inoculação, quantificou-se a incidência de folhas com sintomas da 
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doença. Entre o sétimo e décimo quarto dia após a inoculação, determinou-se a 

severidade da doença na folha. Para a severidade na folha, houve um efeito 

estatístico significativo para ambas as avaliações. Na primeira avaliação, observou-

se que 83,3% das linhagens apresentaram médias estatisticamente iguais a zero, 

já na segunda, conduzida no décimo quarto dia, a porcentagem reduziu para 

37,2%. Conclui-se que dentre as linhagens avaliadas existem fontes de resistência 

a Bipolaris maydis. ii) O segundo experimento foi conduzido no delineamento de 

blocos casualizados, sendo avaliadas 35 linhagens S7 em quatro repetições. Cada 

unidade experimental foi composta por três linhas de 2 metros com 11 plantas cada, 

espaçadas de 0,2 m x 0,9 m, entre plantas e linhas, respectivamente. As avaliações 

da doença foram realizadas duas semanas após o florescimento das plantas, 

quando verificou-se a incidência de folhas com sintomas da doença (IBP), 

severidade na planta (SBP) e severidade na folha anexa à espiga (SBF). Ao final 

do ciclo, as espigas foram colhidas e posteriormente, foram realizadas avaliações 

de rendimento de grãos (RG) e capacidade de expansão (CE). Verificou-se 

diferença estatística significativa entre os tratamentos, indicando a existência de 

variabilidade entre as linhagens para todas as variáveis analisadas. Observou-se a 

formação de 4 grupos para IBP, onde o grupo superior compreendeu as linhagens 

L624; L623 e L55, com médias inferiores a 40% de incidência. Para SBP e SBF, 

constatou-se a formação de três grupos, onde 28,57% das linhagens apareceram 

no grupo superior em ambas as variáveis, e suas médias foram iguais a zero pelo 

teste t. Quanto ao desempenho agronômico, as linhagens L70, L292, L682 e L55 

se destacaram com resultados satisfatórios para RG e CE. Concluiu-se que foi 

possível identificar linhagens como fontes de resistência ao B. maydis com bom 

potencial agronômico. 

  



 

ix 
 

 

ABSTRACT 

SALUCI, Julio Cesar Gradice Saluci, M.Sc., Universidade Estadual do Norte 
Fluminense Darcy Ribeiro, março de 2019. Performance of popcorn lineages for 
resistance to Southern corn leaf blight (Bipolaris maydis) and agronomic attributes. 
Advisor: Prof. Marcelo Vivas. 

               

Popcorn is an excellent option for agricultural cultivation; for having a high demand 

in the market, it becomes a profitable and competitive product. On the other hand, 

in comparison to common maize, popcorn is more susceptible to pests. Caused by 

the Bipolaris maydis fungus, Southern corn leaf blight is among the diseases that 

can damage crops and thus cause significant economic losses. The use of resistant 

genotypes is the major method of controlling this disease. As such, this study sought 

to evaluate popcorn lines from different genealogies regarding resistance to 

Bipolaris maydis and agronomic traits. To this end, two experiments were 

conducted. In the first, in order to evaluate the potential of S4 lines of different 

genealogies, 78 lines were studied in the augmented block design, using 6 controls 

and 4 replicates. Such experiment was conducted in a greenhouse, and plants were 

cultivated in plastic pots filled with five liters of substrate. The pathogen was 

inoculated using a suspension of 2x104 conidia.mL-1 when plants reached the V4 

stage. Seven days after inoculation, the incidence of leaves with symptoms of the 

disease was quantified, and, between the seventh and the fourteenth day after 

inoculation, the disease severity in leaves was determined. For severity in leaves, 

there was a significant statistical effect for both evaluations. The first evaluation 
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showed that 83.3% of the lines presented means statistically equal to zero; the 

second one, performed on the fourteenth day, reported a percentage reduction to 

37.2%. It was concluded that, among the evaluated lines, there are sources of 

resistance to Bipolaris maydis. The second experiment was carried out in a 

randomized block design, evaluating 35 S7 lines in four replicates. Each 

experimental unit consisted of three 2-meter lines with 11 plants each, spaced 0.2 

m x 0.9 m between plants and lines, respectively. Evaluations of the disease were 

carried out two weeks after flowering, during which the incidence of leaves with 

symptoms of the disease (IBL), severity in plant (SBP), and severity in leaf attached 

to the ear (SBL) were detected. After the cycle, the ears were harvested and later 

evaluations of grain yield (GY) and expansion capacity (EC) were conducted. A 

significant statistical difference was found between treatments suggesting the 

existence of variability among lines for all variables under analysis. Four groups 

were formed for IBL, in which the superior group included the L624; L623; and L55 

lines, with means less than 40% incidence. Three groups were formed for SBP and 

SBL, in which 28.57% of lines were found in the superior group in both variables, 

and their means were equal to zero according to the t test. In terms of agronomic 

performance, L70, L292, L682 and L55 lines were highlighted with positive results 

for GY and EC. The study revealed that it could be possible to identify lines as 

sources of resistance to B. maydis with good agronomic potential. 
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1. INTRODUÇÃO  

O milho-pipoca é um grão dos tipos especiais, cuja principal característica 

é a presença de amido cristalino com capacidade de se expandir quando aquecido, 

transformando-se em uma massa pouco consistente composta de amido e fibras 

chamada de pipoca (Araújo et al., 2011). Ela, por sua vez, é uma guloseima 

mundialmente apreciada, sendo consumida em diversas situações no cotidiano, por 

pessoas de diversos países, especialmente no Brasil, onde o consumo é elevado 

(Andrade et al., 2002; Rodovalho et al., 2008).  

Entre as pesquisas brasileiras, as informações sobre a quantidade de 

milho-pipoca produzido e consumido ainda são poucas, estimando-se que o 

consumo situa-se em torno de 70 a 80 mil toneladas anualmente (Rodovalho et al., 

2008; Santos et., 2008), sendo atribuído um relativo aumento ao logo dos últimos 

anos, devido à popularização de eletrodomésticos como os aparelhos de 

microondas e pipoqueiras (Rinaldi et al., 2007; Mendes de Paula et al., 2010). 

Embora o país tenha se destacado quanto a produção de milho comum, 

demostrando assim sua aptidão ao cultivo dessa espécie, o mesmo não ocorre com 

o milho-pipoca. A produção nacional ainda não é suficiente para atender a total 

demanda por esse alimento, sendo necessária a sua importação, que se dá, em 

maior volume, da Argentina e dos Estados Unidos da América (Scapim et al., 2006). 

A importação é atribuída, principalmente, a baixa produtividade das lavouras em 

consequência da falta de cultivares adaptadas as diferentes áreas de cultivos. Até 

a safra dos anos de 2003/04 era comum os agricultores semearem suas próprias 
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sementes, que em geral, eram derivadas de cultivares locais. Nas safras seguintes, 

com o desenvolvimento do híbrido IAC-112 e as parcerias entre empresas 

empacotadoras e produtores, o cenário de importação começou ser modificado, 

passando a diminuir a importação nos anos posteriores (Scapim et al., 2006; 

SENASA, 2018). 

Mesmo com os avanços obtidos, ainda existem barreiras que restringem o 

desenvolvimento da cultura. Características da espécie, como: porte baixo das 

plantas; elevado percentual de acamamento; cultivares com baixo potencial 

produtivo e; elevada incidência de pragas, são os principais desafios a serem 

superados (Sawaki, 2001). Entre as doenças com potencial para causar danos 

econômicos, destaca-se a Helmintosporiose, causada pelo patógeno Bipolaris 

maydis (Nisik. & Miyake), Shoemaker [sinônimos: Helminthosporium maydis 

Nisikado & Myiake e Drechslera maydis (Nisikado) Subramanian & P.C. Jain)] - 

forma teliomórfica Cochliobolus heterostrophus (Dreschsler) Drechsler. Este 

patógeno, pode causar lesões foliares, provocando redução do tecido 

fotossintético, impactando em redução da produtividade (Nihei e Ferreira, 2012). 

Assim, a resistência genética das plantas tem sido a principal forma de 

controle do B. maydis, estratégia de controle a qual representa a forma mais eficaz 

para diminuir os prejuízos causados por doenças em plantas (Von Pinho et al., 

2001). Vale ainda destacar que até o presente momento nenhum produto químico 

encontra-se registrado no Ministério da Agricultura para ser utilizado contra esse 

patógeno. Tal cenário reforça a necessidade de estudos visando o desenvolvimento 

de genótipos resistentes, produtivos e com alta capacidade de expansão. 

No entanto, as informações referentes ao patossistema do milho-pipoca e 

B. maydis ainda são restritas, pouco se sabe sobre aspectos de resistência para 

essa doença, além do que, existem diferentes raças do fungo que afetam a cultura 

dificultando assim, o entendimento dos mecanismos genéticos de resistência 

(Casela et al., 2006). Desse modo, a avaliação de linhagens endogâmicas e 

parcialmente endogâmicas oriundas de genealogias vindas de países com 

diferentes características edafoclimáticas podem revelar fontes de resistência ao B. 

maydis. 

Para ampliar o conhecimento a respeito dessa doença e da interação 

planta-patógeno, faz-se necessário os estudos de base, tal como identificar as 

fontes de resistência ao patógeno. Para tanto, trabalhos de avaliação de materiais 
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contidos em bancos de germoplasma parecem uma boa opção para o 

conhecimento da variabilidade genética a respeito da resistência de plantas de 

milho-pipoca ao B. maydis. 

Diante do exposto o objetivo deste trabalho foi avaliar o potencial de 

linhagens de milho-pipoca quanto à resistência a Helmintosporiose e aos atributos 

agronômicos e indicar alguns materiais genéticos para serem testados em 

cruzamentos para geração de híbridos. 

 



4 
 

 

2. REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 

2.1. Aspectos gerais da cultura do milho-pipoca  

  

O milho-pipoca, grão cujo nome científico é Zea mays everta, apresenta 

como características marcantes as sementes duras, pequenas e destacadamente, 

a capacidade de pipocamento ou expansão dos grãos, quando aquecidos (Pereira 

Filho et al., 2010). Suas características botânicas são semelhantes a do milho 

comum. Entretanto, as plantas apresentam porte menor, colmo mais fino e fraco, 

tornando-as mais vulneráveis ao acamamento. São mais suscetíveis a pragas, 

possuem maior prolificidade, menor número de folhas e, grãos que podem ser 

redondos, chatos, ou pontiagudos (Zinsly e Machado, 1987, Sawasaki, 2001).   

Entre os países que maiores produtores de milho-pipoca destaca-se os 

Estados Unidos da América (EUA), com cerca de 88 mil hectares de área plantada 

e produção anual média em torno de 356 mil toneladas, com produtividade média 

de 4 t ha-1. Tamanha produção é dada em virtude do alto consumo que é de 

aproximadamente 43 litros de pipoca por pessoa anualmente (USDA, 2014; 

POPCORN, 2019). Além, é claro, das exportações, que têm também como destino, 

o Brasil.  

No território brasileiro, as informações quanto à cultura, produção, 

produtividade e consumo do milho-pipoca são escassas. Elas, na maioria dos casos 

ficam retidas nas empresas privadas; somando-se ainda ao fato de os 

levantamentos de safras realizados pelos órgãos públicos serem obtidos em 
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conjunto com o milho comum (Coan et al., 2018). Contudo, nos últimos anos, o 

mercado nacional de milho-pipoca passou por uma importante mudança. Dois 

fatores podem ser destacados para tal ocorrido: i) as parcerias entre empresas 

empacotadoras dos grãos e produtores, fato que incentivou e impulsionou o 

aumento do número de produtores do grão no país e ii) a produção, e o 

melhoramento genético da cultura, ofertando materiais mais adaptados. 

Até a safra agrícola 2003/04, produtores cultivavam suas próprias 

sementes, que apresentavam baixo desempenho agronômico. Havia também um 

desestímulo para a cultura devido, principalmente, ao grande volume de grãos 

importados, cerca de 75% do total consumido. A importação se dava em maior 

escala dos EUA e da Argentina, sendo mais baratos e de melhor qualidade, 

desvalorizando o produto nacional (Freitas Júnior et al., 2006).  

Nas safras seguintes, percebeu-se uma mudança nesse cenário, quando 

as parcerias entre empresas e produtores e a ampla utilização do híbrido IAC-112 

e de híbridos americanos, impulsionaram no aumento da produção e na qualidade 

do milho-pipoca brasileiro. No ano agrícola 2004/05 as importações começaram a 

diminuir, de modo que apenas 20 mil toneladas de um total estimado de 70 a 80 mil 

consumidos vieram de outros países (Scapim et al., 2006). Para a safra de 2008/09 

sete cultivares de milho-pipoca foram disponibilizadas para comercialização 

nomeados como: Zélia (híbrido triplo), Jade (híbrido triplo), IAC 112 (híbrido simples 

modificado), IAC 125 (híbrido triplo), BRS Angela (variedade), RS-20 (variedade) e 

UFVM2-Barão-Viçosa (variedade) (Scapim et al., 2010). 

Com o desenvolvimento de novas cultivares e o aumento das áreas 

plantadas, as importações seguiram em constante redução. Em 2011, foram 

importadas 12 mil toneladas de grãos da Argentina, 5,1 mil t em 2012, 6,7 mil 

toneladas em 2013 e 2,83 t em 2014 (SENASA, 2018). Em 2015, houve um 

aumento considerável na oferta de cultivares, estando disponíveis 69, sendo, em 

grande parte materiais desenvolvidos no exterior e mantidos no Brasil sob domínio 

de empresas privadas. Apenas as cultivares RS 20, IAC-112, IAC-125, BRS-

Angela, UFVM2, POP TOP, UENF-14 e UENF-UEM 01, foram de origem nacional 

(Coan et al., 2018). 

Embora tenha ocorrido grande progresso na cultura do milho-pipoca, ainda 

justifica-se a necessidade de se desenvolver cultivares nacionais a fim de alcançar 

melhor desempenho produtivo, maior capacidade de expansão dos grãos, plantas 
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mais adaptadas as condições edafoclimáticas do país, além da resistência às 

principais doenças que afetam o milho-pipoca. 

 

2.2. Melhoramento do milho-pipoca 

 

A necessidade de desenvolver materiais para a cultura de milho-pipoca 

melhorado passa pelo objetivo de produtores e consumidores. Existe uma 

constante busca por alto rendimento de grãos associado à qualidade da pipoca, 

que deve apresentar boa capacidade de expansão, maciez e, textura. Uma das 

dificuldades do melhoramento dessa cultura está na correlação negativas entre as 

principais características (capacidade de expansão e rendimento de grãos), 

dificultando a seleção de genótipos e, consequentemente, a obtenção de novos 

materiais (Freitas et al., 2013). No entanto, essa dificuldade tem sido superada por 

pesquisas que buscam melhorar a produção.  

Os métodos adotados para o milho-pipoca, são semelhantes aos do milho 

comum, podendo ser empregados métodos de melhoramento de populações como 

a seleção recorrente. Nesse caso, tem sido utilizado o método intrapopulacional, 

principalmente pelo efeito gênico aditivo associado a capacidade de expansão e 

pela baixa diversidade no milho-pipoca brasileiro (Pacheco et al., 1998; Pereira e 

Amaral Júnior, 2001); como também, pode ser utilizada as estratégias de obtenção 

de híbridos (Zinsly e Machado, 1987; Coan et al., 2018). 

A condução de populações pelo método intrapopulacional é uma opção 

vantajosa, além da eficiência em melhorar a população de trabalho, aumentando a 

frequência dos alelos favoráveis sem perda em variabilidade. A nova população 

pode também ser utilizada para extração de linhas puras para obtenção de híbridos, 

assim, os dois métodos podem ser desenvolvidos de forma conjunta (Vilarinho et 

al., 2003). Entre as instituições que atuam no melhoramento de milho-pipoca no 

Brasil podem ser destacadas a Embrapa Milho e Sorgo, a Universidade Federal de 

Viçosa (UFV), a Universidade Estadual de Maringá (UEM), o Instituto agronômico 

de Campinas (IAC), a Universidade Estadual de Londrina (UEL), a Universidade 

Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF) e a Universidade Federal do 

Cariri (UFCA). 

A grande maioria dessas instituições tem se destacado com resultados 

promissores para essa cultura. Na região noroeste do Estado do Rio de Janeiro, a 
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UENF vem trabalhando no sentido de desenvolver cultivares adaptada a região, 

dando novas opções de diversificação agrícola para os agricultores do estado. O 

trabalho que vem sendo realizado desde 1998, conta com bons frutos, entre eles o 

lançamento da cultivar UENF-14 (variedade de polinização aberta), o registro de 

híbridos, além do desenvolvimento de um elevado número de linhagens 

endogâmicas (Pereira e Amaral Júnior 2001, Amaral Júnior et al., 2013). 

Entre os objetivos e trabalhos do programa, encontra-se a seleção 

recorrente na população UNB-02, hoje denominada UENF-14; cruzamentos 

dialélicos e testcrosses entre linhagens e populações, buscando obtenção de 

híbridos superiores; melhoramento buscando eficiência a estresses bióticos e 

abióticos, como a resistência a ambientes com baixo fósforo ou nitrogênio, 

resistência ao déficit hídrico e, o melhoramento buscando resistência as doenças 

de relevância para a cultura, como a resistência a Fusarium nos grãos e, a doenças 

foliares como a Helmintosporiose causado pelo Bipolaris maydis (Kurosawa et al., 

2017; Santos et al., 2017; Schwantes et al., 2017; Kamphorst et al., 2018). 

 

2.3. Doenças foliares de ocorrência na cultura  

 

Na cultura do milho-pipoca, as plantas são acometidas pelas mesmas 

doenças que ocorrem no milho comum, apresentando alta suscetibilidade, 

principalmente, às doenças foliares (Arnhold, 2008). Os principais patógenos com 

potencial para causar danos econômicos são: a Cercospora zeae-maydis (Tehon e 

Daniels), a Pucccinia polysora (Underw), o Exserohilum turcicum (Pass.) (K. J. 

Leonard e E. G. Suggs) e, o Bipolaris maydis (Nisik. e Miyake) Shoemaker (Casela 

et al., 2006; Sabato et al., 2013; Santos et al., 2017). 

 

2.3.1. Helmintosporiose (Bipolaris maydis) 

 

A infecção e desenvolvimento desse patógeno nas plantas de milho 

ocorrem com diferentes intensidades, variando em função do grau de resistência 

do hospedeiro, do sistema de manejo da lavoura e das condições climáticas 

durante o cultivo (Reis et al., 2004). Em milho-pipoca, considerado mais susceptível 

em relação ao milho comum, os danos são, em geral, mais acentuados, portanto, 
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essa doença deve ser considerada de grande importância para essa cultura 

(Oliveira et al., 2004). 

A Helmintosporiose pode ser causada por três diferentes raças 

morfologicamente semelhantes de B. maydis: as raças T, O e C. As raças T e C 

são patogênicas somente a genótipos de milho com citoplasma macho-estéril “T” e 

“C”, respectivamente. Ao mesmo tempo, a raça “O” causa danos em qualquer tipo 

de genótipo (Costa et al., 2014). A sintomatologia apresentada pelas raças do 

patógeno possuem poucas diferenças entre si. A raça “T” corresponde a lesões 

ovais e levemente maiores que as causadas pela raça “O”, e apresenta uma borda 

de coloração marrom escura, causando lesões em toda a parte das plantas. Os 

sintomas causados pela raça “C” são caracterizados por lesões, estreitas, 

alongadas e necróticas (Costa et al., 2014). No entanto, para milho-pipoca. Ainda 

pouco se sabe sobre a distribuição das raças de B. maydis no Brasil. 

A disseminação dos conídios do fungo ocorre, principalmente, pelos pingos 

de chuva e pelo vento, uma vez contaminada, a planta apresenta lesões foliares 

com cor de palha seca e com formato retangular, limitada pelas nervuras. Seu 

desenvolvimento é favorecido por temperaturas entre 22°C e 30°C e elevada 

umidade relativa do ar (Casela et al., 2006; Martinez et al., 2010). 

No milho comum, alguns trabalhos tem demostrado que essa doença tem 

alto potencial de prejuízo econômico, e tem ocorrido sistematicamente em países 

como Brasil, Índia, Paquistão, Estados Unidos entre outros (Casela et al., 2006; 

Altaf et al. 2016; Singh et al., 2018). Reduções na ordem de 40% da produtividade 

foram identificadas por Byrnes et al., (1989), nos Estados Unidos da América. 

Pesquisas de Hussain et al. (2016) no Paquistão, demonstraram que havia 

diferenças significativa para o rendimento de grãos, com inoculação do patógeno 

em diferentes momentos do crescimento das plantas de milho.  

Na cultura do milho-pipoca ainda não foram quantificadas perdas 

diretamente associadas ao B. maydis, havendo necessidade de estudos de base 

visando a identificação de fontes de resistência, não só para trabalhos de 

melhoramento, como também para caracterização da variabilidade do patógeno. 
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2.4. Interação patógeno-hospedeiro e resistência genética ao Bipolaris maydis 

 

As plantas estão sujeitas a sofrerem com injúrias causadas por diferentes 

microrganismos patogênicos e em distintas intensidades, principalmente as 

espécies agrícolas, quando as perdas da cultura, constantemente, atingem 

patamares suficientes para causar prejuízos econômicos. Diversas estratégias 

podem ser utilizadas a fim de contornar esse problema, mesmo assim, a 

capacidade de defesa ligada a resistência genética do hospedeiro é a principal 

ferramenta a ser explorada. Essa ferramenta é definida como um mecanismo da 

planta hospedeira que pode impedir ou retardar o desenvolvimento da doença 

(Carvalho e Barcellos, 2012). 

Os mecanismos de defesa das plantas são divididos em dois grupos, cada 

um com ações em momentos diferentes. No primeiro momento, um conjunto de 

receptores atuam no reconhecimento de padrões moleculares associados ao 

patógeno. Uma vez reconhecido, a planta desencadeia o processo de resposta, 

geralmente com alterações da parede celular e acúmulo de proteínas relacionadas 

à defesa que afetam negativamente a colonização por microrganismos (Wit, 2007; 

Nurnberger et al., 2004; Jones e Dangl, 2006). Esse caso é associado à resistência 

qualitativa, governada por poucos genes, também descrita como resistência 

medida por gene R (Camargo, 2018a). 

Em um segundo momento, quando o patógeno superou a defesa primária 

e iniciou o processo de colonização, outros mecanismos de defesa da planta são 

ativados. No entanto, ocorrem tardiamente e são dependentes dos alelos que estão 

presentes no hospedeiro. Considerando o tempo de reação no segundo momento 

de defesa e a constituição alélica da planta, a resistência pode ser apresentada em 

diferentes níveis (Camargo, 2018b). Esta forma de resistência está associada à 

herança de caráter quantitativo, ou seja, a resistência ocorre pelo efeito do 

somatório da ação de vários genes com pouca influência no fenótipo. No entanto, 

cada um desses genes têm capacidades peculiares de reduzir a intensidade da 

doença. 

A suscetibilidade das plantas de milho ao Bipolaris maydis varia em 

decorrência da raça do patógeno e do controle genético associado a elas. A 

resistência às raças “T” e “C” está relacionada aos genes que conferem citoplasma 

macho-estéril CMS-T e CMS-C, respectivamente. Ao tempo em que a presença 
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desses genes confere macho-esterilidade às plantas, também as tornam 

susceptíveis a essas duas raças. Historicamente, a utilização da macho-

esterilidade na obtenção de materiais genéticos provocou um surto dessa doença, 

ocasionando perdas significativas na produção de milho nos EUA no ano de 1970 

(Costa et al., 2014). 

A terceira raça identificada, a raça “O”, é descrita com potencial de infecção 

a qualquer tipo de genótipo. A resistência a essa raça tem sido descrita como 

quantitativa de ação gênica dominante (Lim e Hooker, 1976; Burnette e White, 

1985; Kump et al., 2011). Com isso, as plantas de milho podem apresentar 

diferentes níveis de resistência a essa raça. Neste caso, a identificação das fontes 

de resistência ao patógenos com essa forma de controle genético se dá, então, 

pela quantificação da doença nas plantas. Nesse caso recomenda-se o uso de 

escalas diagramáticas ou chaves de avaliação, e é indispensável o conhecimento 

sobre patometria para se obter estimativas precisas da resistências dos genótipos 

das doenças (Camargo, 2018b).



11 
 

 

3. TRABALHOS 

3.1. POTENCIAL DE LINHAGENS S4 DE MILHO-PIPOCA QUANTO A 

RESISTÊNCIA À Bipolaris maydis 

 

 

3.1.1. RESUMO 

 

A cultura do milho-pipoca se destaca pela sua maior rentabilidade em relação ao 

milho comum. Entretanto, carece de informações e de materiais genéticos 

resistentes às doenças foliares de ocorrência na cultura. Diante do exposto, o 

objetivo deste trabalho foi avaliar linhagens S4 de milho-pipoca provenientes de 

diferentes genealogias, quanto a resistência à B. maydis. O experimento foi 

realizado em casa-de-vegetação no delineamento de blocos aumentados, com 

quatro blocos, sendo avaliadas 78 linhagens obtidas de 13 genealogias. As 

linhagens L-55, L-70, L-77, L-88, P-01 e P-08 foram consideradas testemunhas, 

sendo repetidas em todos os blocos. Avaliou-se a incidência do B. maydis na planta 

aos 7 dias e a severidade na folha, aos 7 e 14 dias após a inoculação. Os dados 

obtidos das linhagens foram submetidos à análise de variância e as médias 

discriminadas pelo teste T de Student, sendo consideradas resistentes às linhagens 

cuja as médias não diferiram de zero. Visando avaliar os méritos das populações 

originárias das linhagens, agrupou-se de acordo com cada genealogia as linhagens 

                                            
* Parte da dissertação de mestrado submetida à revista Functional Plant Breeding Journal - FPBJ 
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S4 por meio de gráficos Bloxplot. Para a severidade na folha, houve efeito 

significativo para ambas as avaliações, demonstrando variabilidade entre as 

diferentes linhagens. Na primeira avaliação, aos sete dias após a inoculação, 

observou-se que 83,3 % das linhagens apresentaram médias estatisticamente 

iguais a zero; aos quatorze dias, a porcentagem reduziu para 37,2 %. Considerando 

a segunda avaliação de severidade, foi possível identificar linhagens resistentes ao 

B. maydis em 69,2% das genealogias estudadas.  

 

Palavras-chave: Melhoramento vegetal, Resistência genética, Helmintosporiose.  

 
 
 

3.1.2. ABSTRACT 

 
Popcorn crop is distinguished by its higher profitability in relation to common maize. 

But this culture lacks information and genetic materials resistant to leaf diseases. 

For this reason, this paper intended to evaluate S4 popcorn lines, from different 

genealogies, for resistance to B. maydis. The experiment was performed in a 

greenhouse in augmented block design with four blocks, and 78 lines from 13 

genealogies were evaluated. L-55, L-70, L-77, L-88, P-01, and P-08 lines were 

considered controls and were replicated in all the blocks. The incidence of B. maydis 

in plants was analyzed at seven days and leaf severity at seven and 14 days after 

inoculation. Data from the lines were submitted to analysis of variance, and the 

means were classified by the Student t test, being considered resistant to the lines 

in which the means did not differ from zero. The S4 lines were grouped, by each 

genealogy, using Boxplot graphs to evaluate the merits of the populations originated 

from the lines. There was a significant effect on leaf severity in both evaluations, 

demonstrating variability between the different lines. In the first evaluation, seven 

days after inoculation, it could be seen that 83.3% of the lines displayed means 

statistically equal to zero; at fourteen days, the percentage decreased to 37.2%. 

After the second evaluation of severity, lines resistant to B. maydis were identified 

in 69.2% of the genealogies studied. 

 

Keywords: plant breeding, genetic resistance, Southern corn lef blight. 
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3.1.3. INTRODUÇÃO 

 

 

 

Dentre os chamados “milhos especiais” o milho-pipoca se destaca pela alta 

rentabilidade, sendo responsável por influenciar diversos setores da economia 

vinculados ao agronegócio, além de ser um alimento com alta qualidade nutricional 

e funcional, destinado exclusivamente ao consumo humano (Freitas et al., 2013; 

Paraginski et al., 2016). 

Embora o Brasil seja o segundo maior produtor de milho-pipoca, sua 

produção não atende ao mercado consumidor interno; sendo, por conseguinte, uma 

das culturas com elevada perspectiva de crescimento no país (Conab, 2013). 

Embora se trate de um mercado promissor, o cultivo de milho-pipoca, tem sido alvo 

de poucos estudos a fim de otimizar sua produtividade. Dentre as alternativas para 

alcançar esse objetivo têm-se buscado desenvolver cultivares mais produtivas e 

capazes de gerar um produto final de melhor qualidade (Silva et al., 2013; Vittorazzi 

et al., 2013; Vieira et al., 2017; Guimarães et al., 2018). Dentre os desafios para 

alcançar tais objetivos, está a obtenção de genótipos mais adaptados a estresses 

bióticos e abióticos que afetam diretamente a produtividade da cultura (Kurosawa 

et al., 2017; Santos et al., 2017; Schwantes at al., 2017; Santos et al., 2017b; 

Gabriel et al., 2018; Coan et al., 2018). 

Destaque especial deve ser dado para as doenças foliares, entre elas a 

Cercospora zeae-maydis Tehon & Daniels, a Puccinia polysora Underw, a 

Physopella zeae (Mains); Cummins & Ramachar, o Exserohilum turcicum (Pass). 

K. J. Leonard & E. G. Suggs, e, o Bipolaris maydis (Nisik. & Miyake), Shoemaker 

(Casela et al., 2006; Sabato et al., 2013; Santos et al., 2017). Tais doenças 

acometem as plantas destruindo tecidos foliares e diminuindo a área fotossintética, 

interferindo em caracteres relacionados à produtividade da cultura e qualidade dos 

grãos (Nihei e Ferreira, 2012). Dentre as doenças foliares, a Helmintosporiose, 

causada por B. maydis, tem despertado constante preocupação em lavouras de 

milho, principalmente em milho-pipoca, pela elevada severidade da doença em 

cultivos com genótipos susceptíveis (Huang et al., 2010; Altaf et al., 2016). 

O melhoramento genético vegetal é uma importante estratégia de controle 

para a incidência de B. maydis em milho, permitindo a avaliação, seleção e 
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recombinação de genótipos resistentes ao patógeno (Mubeen et al., 2017). Em 

geral, os programas de melhoramento da cultura apresentam duas vertentes: a 

obtenção de populações melhoradas e a obtenção de híbridos; nos dois casos 

buscam-se materiais genéticos superiores aos ascendentes (Paterniani e Miranda 

Filho, 1978; Vilarinho et al., 2003 Arnhold, 2008). Neste sentido, trabalhos 

objetivando a avaliação e caracterização de genótipos são importantes para o 

conhecimento da variabilidade genética em bancos de germoplasmas, sobretudo 

no que se refere à resistência a doenças foliares para a cultura do milho-pipoca 

(Kurosawa et al., 2017). Um dos fatores limitantes para tais avaliações é que a 

aquisição e avaliação de linhagens endogâmicas, para a obtenção de híbridos na 

cultura, é um processo demorado que demanda grande investimento financeiro 

(Marcondes et al., 2015). 

Neste aspecto, a avaliação e seleção empírica de linhagens parcialmente 

endogâmicas é uma alternativa viável para reduzir o número de famílias durante o 

estudo, economizando recursos. Outra forma é o uso de delineamentos que 

possibilitam avaliar de forma eficiente um grande número de materiais genéticos, 

mesmo com restrição de recursos e, ou, material genético (Peternelli et al., 2009; 

Ribeiro et al., 2016; Omar Junior et al., 2017). O delineamento de blocos 

aumentados permite a avaliação de tratamentos com uma única repetição no 

experimento, possibilitando a avaliação de um grande número de tratamentos; por 

conseguinte, possui grande importância para os programas de melhoramento 

vegetal. Inicialmente, foi desenvolvido para o melhoramento de cana-de-açúcar, 

mas tem sido utilizado com sucesso em outras culturas (Federer, 1956; Peternelli 

et al., 2009; Arnhold et al., 2010). Dessa forma acredita-se identificar linhagens de 

milho-pipoca parcialmente endogâmicas com elevados níveis de resistência ao B. 

Maydis.  

Pelo exposto, o presente estudo teve por objetivo avaliar o potencial de 

linhagens S4 de milho-pipoca provenientes de diferentes genealogias quanto à 

resistência a Helmintosporiose causada por B. maydis e indicar as genealogias com 

maior potencial de resistência. 
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3.1.4. MATERIAL E MÉTODOS 

 

 

 

O presente trabalho foi realizado na Universidade Estadual do Norte 

Fluminense Darcy Ribeiro, em Campos dos Goytacazes, RJ. O experimento foi 

conduzido em uma casa de vegetação em delineamento de blocos aumentados de 

Federer (Federer, 1956), com 4 repetições e 6 testemunhas (a escolha do 

delineamento se deu por restrições quanto à quantidade de sementes disponíveis 

para plantio). Foram avaliadas 84 linhagens de milho-pipoca, sendo 6 linhagens - 

L-55, L-70, L-77, L-88, P-01, P-08 - consideradas testemunhas, repetidas em todos 

os blocos, e 78 linhagens em S4, avaliadas em parcelas únicas casualizadas ao 

longo dos blocos (Tabela 1). 

Na ocasião do estudo, foram alocados dentro da casa de vegetação vasos 

plásticos com capacidade para 5L, preenchidos com substrato a base de 

solo:areia:esterco de curral na proporção de 2:1:1. Foram plantadas 4 sementes 

em cada vaso e, após a emergência das plântulas, foi realizado o desbaste, 

eliminando plantas menos vigorosas até que se obtivessem duas plantas por 

recipiente, compondo, assim, uma unidade experimental. 

A introdução do patógeno se deu via inoculação de conídios do fungo B. 

maydis, no período em que as plantas atingiram o estádio fenológico V4 

(apresentando quatro folhas expandidas, com colar, lígula e aurículas visíveis) 

conforme descrito por Santos et al. (2016). O inóculo aplicado consistiu em solução 

de conídios em concentração de 2x104 conídio.mL-1, ajustada com auxílio de 

hemacitrômetro, com adição de poli-oxi-etileno-sorbitano monolautaro (Tween 20, 

Sigma Chemical Co) na proporção de 1 gota L-1, a fim de garantir melhor cobertura 

e umedecimento das folhas pela suspensão do inóculo. A inoculação se deu pela 

aspersão da suspensão na planta até o ponto de escorrimento. 

 

 

 

 

 



16 
 

 
 

 

Tabela 1. Origem das populações de polinização aberta e do número de linhagens 
S4 de milho-pipoca oriundas de cada população 

 

Denominação 

da população 

Número de 

linhagens 

avaliadas 

Origem da população 

ARZM 05 083 3 Centro Internacional para el Mejoramiento de 

Maíz y Trigo - Argentina 

ARZM 07 049 6 Centro Internacional para el Mejoramiento de 

Maíz y Trigo - Argentina 

ARZM 13 050 7 Centro Internacional para el Mejoramiento de 

Maíz y Trigo - Argentina 

BOYA 462 2 Centro Internacional para el Mejoramiento de 

Maíz y Trigo - Colombia 

BOZM 260 13 Centro Internacional para el Mejoramiento de 

Maíz y Trigo - Bolivia 

CHZM 13 134 2 Centro Internacional para el Mejoramiento de 

Maíz y Trigo - Chile 

PA 091 8 Universidade Estadual de Maringá - Brasil 

PA 170 R 4 Centro Internacional para el Mejoramiento de 

Maíz y Trigo - Paraguay 

PARA-172 6 Centro Internacional para el Mejoramiento de 

Maíz y Trigo - Paraguay 

PR-023 7 Universidade Estadual de Maringá – Brasil 

SAM 9 North American landrace (USA) - South 

American variety 

SE-013 9 Universidade Estadual de Maringá – Brasil 

URUG-298 2 Centro Internacional para el Mejoramiento de 

Maíz y Trigo - Uruguay 

Total 78  

Fonte: dados de pesquisa, 2019. 
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Sete dias após a inoculação, quantificou-se a incidência de folhas com 

sintoma de Helmintosporise, conforme figura 1, obtida pela razão entre o número 

de folhas com sintoma de doença e o número de folhas totais da planta. Aos sete 

e quatorze dias após a inoculação, determinou-se a severidade de 

Helmintosporiose em folha, estimada visualmente com auxílio de escala 

diagramática (James,1971). 

 
 

 

Figura 1. Representação diagramática para avaliação de severidade de 
helmintosporiose maidis em folhas de milho, proposta por James 
(1971). Fonte: James ,1971. 

 
 

Os dados de incidência e severidade foram submetidos à análise de 

variância pelo teste “F” utilizando o software Genes (Cruz, 2013). Para a obtenção 

das estimativas de coeficiente de variação experimental (CVe) foi utilizada a 

seguinte expressão: 

CVe = 
√QM Erro

Média Geral
 x100  

 

Em que: 

 

CVe = Coeficiente de variação experimental, e 

QM Erro = Quadrado médio do erro obtido por meio da análise de variância;  

  

(1) 



18 
 

 
 

A estimativa de coeficiente de variação genético (CVg) foi obtido por meio 

da seguinte expressão: 

 

CVg =
√QM Linhagens

Média
x100 

 

Em que:  

 

CVg = Coeficiente de variação genético, e 

QM Linhagens = Quadrado médio da fonte variação Linhagens obtido por 

meio da análise de variância.   

 

 O coeficiente de relação relativo foi obtido pela relação entre o coeficiente 

de variação genético sobre o coeficiente de variação experimental. Para fins 

comparativos, avaliaram-se os valores fenotípicos ajustados de severidade das 

linhagens S4, pela metodologia do teste T, de Student, calculando o valor crítico de 

T, a partir do qual as médias das linhagens diferem de zero. Os dados fenotípicos 

ajustados das linhagens S4 foram utilizados para inferir sobre o potencial das 

genealogias, sendo que, para tal, foram construídos gráficos boxplot (Bussab e 

Morettin, 2017) utilizado software estatístico R (2016). 

 

 

3.1.5. RESULTADOS E DISCUSSÕES 

 

 

Por meio da análise de variância foi possível evidenciar diferença 

significativa entre as linhagens para a severidade aos 7 dias e para a severidade 

aos 14 dias, mostrando a variabilidade existente entre os diferentes materiais 

genéticos avaliados, no que se refere a resistência à Helmintosporiose. Entretanto, 

para a incidência de B. maydis, não houve significância na diferença entre as 

linhagens (Tabela 2). A variabilidade observada entre as linhagens em ambas as 

avaliações de severidade indicam a possibilidade de ganhos com a seleção para 

essa característica, tornando possível a seleção de linhagens com alto nível de 

resistência à Helmintosporiose. 

(2) 
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O resultado não significativo para a variável incidência implicou na omissão 

do cálculo de parâmetros genéticos. A não significância para incidência implica em 

níveis iguais de distribuição da doença na folha; logo, há de se concluir que a 

inoculação praticada foi eficiente em causar sintomas na planta toda. Desta forma, 

o que irá diferenciar os genótipos será a área afetada pelo patógeno, ou seja, a 

severidade. Para essas variáveis foram encontrados valores de 63,14% e 74,89% 

para o coeficiente de variação genético, e valores de 1,13 e 2,58 para o coeficiente 

de variação relativo, respectivamente, para severidade aos 7 e aos 14 dias (Tabela 

2). Os valores acima de 1 obtidos para o coeficiente de variação relativo (CVr) 

refletem na possibilidade de se alcançar ganhos com o melhoramento genético 

(Vencovsky, 1987), indicando a variabilidade genética nos genótipos avaliados. 

 

 

Tabela 2. Resumo das análises de variância e estimativas de parâmetros genéticos 
para incidência e severidade de Helmintosporiose (Bipolaris maydis), em 
testes de linhagens S4 de milho-pipoca no delineamento de blocos 
aumentados 

 

Fonte de Variação 
Grau de 

Liberdade 

Quadrado Médio (%2) 

Incidência 
Severidade 

aos 7 dias 

Severidade 

aos 14 dias 

Blocos 3 105.6774 0.2257 0.6490 

Tratamentos 

(Ajustados) 
83 128.2425ns 0.1495* 1.3624** 

Testemunhas (T) 5 593.2610** 0.2530** 4.2214** 

Linhagens (L) 77 94.0012 ns 0.1440* 1.1825** 

T. vs L. 1 439.7323 ns 0.0629 ns 0.9168* 

Erro 15 161.4382 0.0678 0.1565 

Média Geral  38,25 0,48 1,41 

Média Testemunhas  41,97 0,52 1,58 

Média Linhagens  37,10 0,46 1,36 

Cve (%)  33,21 54,32 28,06 

CVg (%)  -- 63,14 74,89 

CVr  -- 1,13 2,58 
ns, *, **, respectivamente, não significativo em 5 %, significativo em 5 % e 
significativo em 1 % pelo teste de F; CVe = Coeficiente de variação experimental; 
CVg = Coeficiente de variação genético; CVr = Coeficiente de variação relativo. 
Fonte: dados de pesquisa, 2019. 
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Na primeira avaliação, severidade aos 7 dias, por meio da discriminação 

das linhagens, observou-se que 83,3% das linhagens apresentaram médias 

estatisticamente iguais a zero. Apenas 16,7% das linhagens apresentaram médias 

diferentes de zero, totalizando 13 linhagens, conforme apresentado na tabela 2. 

Sendo estas consideradas como suscetíveis ao patógeno. Considerando as 

genealogias das linhagens S4 de milho-pipoca, somente SAM, PA-170-R, PA-91, 

CHZM-13-134 e BOYA-462 apresentaram todas as linhagens resistentes, com 

médias iguais a zero, pelo teste t (Gráfico 1, figura A). Considerando as genealogias 

das linhagens S4 de milho-pipoca, somente SAM, PA-170-R, PA-91, CHZM-13-134 

e BOYA-462 apresentaram todas as linhagens resistentes, com médias iguais a 

zero, pelo teste t. 

Por ocasião da segunda avaliação da severidade, identificou-se aumento 

na severidade da doença na maioria das linhagens, resultando em maior 

porcentagem de linhagens susceptíveis. Entre as 78 linhagens, 37,2 % 

apresentaram médias iguais a zero, e 62,8 % foram consideradas susceptíveis ao 

B. maydis. Considerando o resultado da segunda avaliação de severidade, foi 

possível identificar potencial de resistência nas seguintes linhagens: SE-013-1, SE-

013-2, SE-013-5, SE-013-6, SE-013-7, SE-013-8, SE-013-9, SAM-4, SAM-6, SAM-

7, PR-023-3, PR-023-5, PR-023-6, PARA-172-1, PARA-172-3, PARA-172-4, PA-

170-R-1, PA-170-R-2, PA-091-1, PA-091-2, PA-091-4, PA-091-5, PA-091-6, PA-

091-7, CHZM-13-134-2, BOZM-260-5, BOZM-260-9, BOZM-260-10 e ARZM-07-

049-4. O potencial para resistência a B. maydis, encontrado nos genótipos 

derivados das raças PARA-172, BOZM-260 e ARZM-07-049, também foi verificado 

por Kurosawa et al. (2017); contudo, os autores relatam a falta de informações 

referentes à resistência a doenças nos genótipos de milho-pipoca em estudo no 

germoplasma brasileiro.  
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Gráfico 1. Médias das linhagens S4 de milho-pipoca avaliadas no delineamento de 
blocos aumentados: A) Severidade de Bipolaris maydis na primeira 
avaliação; e B) Severidade de Bipolaris maydis na segunda avaliação. 
Linhagens que apresentam barras com magnitudes inferiores a linha, 
possuem média estatisticamente igual à zero. Fonte: dados de pesquisa, 
2019. 

 
Considerando as 13 genealogias das quais se obtiveram as linhagens S4 

avaliadas, observou-se que há variabilidade dentro das famílias para incidência de 

Helmintosporiose (Gráfico 2, A). Observou-se alta incidência de folhas 
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apresentando sintomas da doença, sendo a população ARZM-05-083 a única que 

apresentou a distribuição das linhagens com menor incidência: todas abaixo de 35 

%. Nas demais genealogias, ocorreram maior variabilidade na distribuição das 

linhagens quanto à incidência. A ocorrência de variabilidade em si não reflete 

negativamente no potencial das famílias para resistência à Helmintosporiose, mas 

evidencia a necessidade de, ao se trabalhar com essas famílias em programa de 

melhoramento, obter linhagens e avaliá-las a fim de selecionar aquelas com melhor 

desempenho em relação ao estresse biótico de interesse neste estudo. A exemplo, 

em PA-091, PA-170-R, PR-23 e SE-013, os resultados apontaram que há 

possibilidade de obtenção de linhagens com incidência de Helmintosporiose abaixo 

de 20%, valor este, ainda menor quando comparado com linhagens mais 

resistentes oriundas de ARZM-05-083. 

 

Gráfico 2. Distribuição das linhagens de milho-pipoca quanto à resistência a 
Helmintosporiose, agrupadas de acordo com as famílias de origem, 
para incidência de Helmintosporiose (A), severidade de 
Helmintosporiose aos 7 dias (B) e severidade aos 14 dias (C). Fonte: 
dados de pesquisa, 2019. 
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Considerando a severidade de B. maydis na folha, estimada na primeira 

avaliação, observou-se a formação de três grupos em relação à distribuição das 

linhagens por genealogia: URUG-298, SE-013, BOYA-462 e CHZM-12-134 

apresentaram tendência de distribuição simétrica; ARZM-05-083, ARZM-07-049, 

ARZM-13-050, PA-091, PA-170-R, PARA-172 e SAM com assimetria à direita; 

enquanto um terceiro grupo, formado por BOZM-260 e PR-023, apresentou 

assimetria à esquerda (Gráfico 2, B). Houve um número menor de genótipos com 

assimetria à esquerda. Entretanto, esse resultado indica que a média desses 

genótipos (genealogia) está abaixo da mediana, existindo, assim, grande 

potencialidade para a resistência nessas famílias. 

Na segunda avaliação, aos 14 dias, pode-se observar uma tendência 

simétrica de distribuição em ARZM-05-083, BOYA-462, BOZM-260, CHZM-13-134, 

PA-170-R e URUG-298. Assimetria à direita foi encontrada em ARZM-07-049, 

ARZM-13-050, PA-091 e PARA-172. E assimetria à esquerda, em PR-023; SAM e 

SE-013 (Gráfico 2, C). Observou-se maior número de famílias com tendência a 

distribuição simétrica. 

Mesmo que em S4, revela-se a possibilidade de exploração do potencial 

das linhagens em programas de melhoramento de milho-pipoca. Sendo esta 

cultura, em geral, mais susceptível a pragas e doenças do milho, carecendo, pois, 

de variedades melhoradas no âmbito de resistência a doenças foliares (Arnhold, 

2008), o presente trabalho torna-se ainda de maior relevância. Portanto, a obtenção 

de linhagens endogâmicas dos acessos relacionados anteriormente, com potencial 

de resistência, e a sua utilização serão de grande valor no desenvolvimento de 

novas cultivares de milho-pipoca para o agronegócio brasileiro. 

 

 

3.1.6. CONCLUSÕES 

 

 

Dentre as linhagens avaliadas neste estudo, identificaram-se fontes de 

resistência à Helmintosporiose causada por Biporis maydis. Linhagens 

provenientes das famílias SE_013, SAM, PR_023, PARA_172, PA_170_R, 

PA_091, CHZM_13_134, BOZM_260, ARZM_07_049, apresentaram potencial a 
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serem exploradas em programas de melhoramento de milho-pipoca visando 

obtenção de resistência ao Bipolaris maydis. 
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3.2. DESEMPENHO per se DE LINHAGENS S7 DE MILHO-PIPOCA QUANTO A 

REAÇÃO A HELMINTOSPORIOSE (B. maydis) AVALIADAS A CAMPO 

3.2.1. RESUMO 

 

A Helmintosporiose, causada por Bipolaris maydis (B. maydis), pode causar danos 

a cultura do milho-pipoca, sendo o melhoramento genético uma das alternativas 

para o controle dessa doença. O presente estudo teve como objetivo avaliar o 

desempenho de linhagens de milho-pipoca a campo quanto à incidência e 

severidade de Helmintosporiose e atributos agronômicos. Conduziu-se 

experimento a campo, na área experimental do Ifes - Campus de Alegre. O 

delineamento experimental adotado foi em blocos casualizados com quatro 

repetições de 35 linhagens. As unidades experimentais foram compostas por três 

linhas de cultivo com 2 m de comprimento. Decorridas duas semanas do início do 

florescimento das plantas, foi realizada a avaliação de incidência de B. maydis na 

planta (IBP), severidade de B. maydis na planta (SBP) e severidade na folha anexa 

a espiga (SBF). No final do ciclo da cultura foram obtidas as informações de 

rendimentos de grãos (RG) e de capacidade de expansão (CE). Os dados 

coletados foram submetidos a análise de variância pelo teste “F” e, sendo 

significativo, foi realizado o agrupamento de médias pelo teste de Scott-Knott a 5% 

de probabilidade. Verificou-se diferença significativa entre os tratamentos, 

indicando a variabilidade existente entre as linhagens, para todas as variáveis 
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analisadas. Seguindo com a análise dos resultados, o teste de agrupamento, 

resultou na formação de 4 grupos para IBP, onde o grupo superior compreendeu 

as linhagens L624; L623 e L55, com médias inferiores a 40% de incidência. Para 

SBP e SBF, observou-se a formação de três grupos, onde 28,57% das linhagens 

apareceram no grupo superior em ambas as variáveis, e suas médias foram iguais 

a zero, estatisticamente pelo teste t. Quanto ao desempenho agronômico, as 

linhagens L70, L292, L682, L55 se destacaram com resultados satisfatório para RG 

e CE. Entre as linhagens estudadas foi observado grande variação quanto as 

variáveis analisadas, sendo identificado potencial de resistência ao B. maydis, e 

linhagens com potencial agronômico.  

 

Palavras-chave: Resistência genética, Helmintosporiose, Linhagens. 
 
 
 

3.2.2. ABSTRACT  

 

Southern corn leaf blight, caused by Bipolaris maydis (B. maydis), can bring damage 

to the culture of popcorn, and one of the alternatives presented for controlling this 

disease is genetic breeding. The goal of this study was to evaluate the performance 

of popcorn lines in the field in terms of incidence and severity of Southern corn leaf 

blight and agronomic traits. A field experiment was conducted in the experimental 

area of the Instituto Federal do Espírito Santo – Ifes, Campus Alegre, Espírito Santo 

State, Brazil. A randomized block design with four replicates of 35 lines was 

adopted. The experimental units consisted of three cultivation rows of 2-m long. Two 

weeks after the beginning of flowering, the incidence of B. maydis in the plant (IBP), 

severity of B. maydis in plant (SBP), and severity in leaf attached to the ear (SBL) 

were evaluated. After the crop cycle, information was obtained on grain yields (GY) 

and expansion capacity (EC). Data collected were submitted to analysis of variance 

by the "F" test and, when significant, the grouping of means was conducted by the 

Scott-Knott test at 5% probability. A significant difference was found between the 

treatments, suggesting variability among lines for all variables analyzed. Following 

the analysis of the results, the grouping test resulted in the formation of four groups 

for IBP, in which the superior group included the L624; L623; and L55 lines, with 

means less than 40% incidence. Three groups were formed for SBP and SBL, in 
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which 28.57% of the lines were found in the superior group in both variables, and 

their means were equal to zero, statistically by the t test. As for agronomic 

performance, L70, L292, L682, L55 lines showed satisfactory results for GY and EC. 

A large variation with regard to the variables analyzed was evidenced among the 

lines under study, with the identification of potential for resistance to B. maydis and 

lines with agronomic potential. 

 

Palavras-chave: Genetic resistance, Southern corn lef blight, Lines. 

 

 

3.2.3. INTRODUÇÃO 

 

 

A pipoca é amplamente consumida entre os brasileiros, sendo apreciada, 

principalmente, como petisco em lanches rápidos. Possui forte influência em 

diversos setores da economia nacional e, é uma opção vantajosa para produtores 

pois, possui bom potencial lucrativo (Freitas et al., 2013; Paraginski et al., 2016). 

Embora o cultivo de milho-pipoca se apresente como vantajoso em relação ao milho 

comum, ainda são necessários avanços tecnológicos visando aumentar a 

produtividade a fim de atender à crescente demanda pelo produto no país (Amaral 

Júnior et al., 2013). 

Nos cultivos de milho-pipoca, entraves relacionados à baixa produtividade, 

suscetibilidade ao acamamento, baixa capacidade de expansão dos grãos, e 

limitações de natureza fitopatológica, ainda são limitações das variedades 

nacionais, requerendo assim, investimentos em pesquisas a fim de superar tais 

problemas (Sawazaki, 2001; Arnhold et al. 2008). Em particular, os problemas 

fitopatológicos, principalmente as doenças foliares de ocorrência na cultura, geram 

grandes prejuízos ao cultivo. Essas doenças causam a morte do tecido foliar, 

diminuindo a área fotossintética ativa, impactando negativamente na produtividade 

(Nihei e Ferreira, 2012). 

Dentre as doenças, a Helmintosporiose – causada pelo fungo Bipolaris 

maydis (Nisik & Miyake) Shoemaker [sinônimos: Helminthosporium maydis 

Nisikado & Myiake e Drechslera maydis (Nisikado) Subramanian & P.C. Jain)], 

forma teliomórfica Cochliobolus heterostrophus (Dreschsler.) Drechsler – tem sido 
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alvo de trabalhos de melhoramento, pelo seu alto poder de acometimento das 

plantas. Em situações severas de ocorrência, quando se instala nos estágios joviais 

da cultura e quando as condições climáticas favorecem o seu desenvolvimento, 

pode ocasionar perdas da ordem de 70% em produtividade nos cultivos de milho 

(Huang et al., 2010; Hussain et al., 2016; Kurosawa et al., 2017). 

A resistência genética é uma das formas mais eficazes de controle de 

doenças em plantas, sendo possível uma ampla utilização em áreas agrícolas, e 

em praticamente todas as culturas, além do baixo impacto ambiental em relação ao 

controle químico (Camargo, 2018). Assim, trabalhos que possibilitem identificar 

linhagens resistentes e com bom desempenho agronômico, para serem usadas 

como genitoras na obtenção de híbridos se tornam de grande utilidade para essa 

cultura, pois, a transferências dos alelos favoráveis aos descendentes depende da 

presença desses alelos nas linhagens genitoras (Hallauer et al., 2010). 

O processo de seleção de genitores é uma das principais etapas dos 

programas de melhoramento vegetal, sobretudo, quando o objetivo final é a 

obtenção de híbridos, estratégia comumente utilizada no melhoramento de milho 

(Oliboni et al., 2012). Alguns métodos podem ser empregados para essa seleção, 

sendo habitual a utilização de análises dialélicas. Esse método, no entanto, pode 

ser inviável quando se tem maior número de linhagens para serem testadas, devido 

à grande quantidade de cruzamentos resultantes, demandando assim, elevada 

mão de obra (Pena et al., 2016; Souza Neto et al., 2015). 

Outros métodos, como o topcross e o dialelo circulante, também podem ser 

utilizados a fim de diminuir o número total de cruzamentos (Vivas et al., 2014; Pena 

et al., 2016; Mafra et al., 2018). Entretanto, para a obtenção de resultados com o 

uso dos métodos supracitados, trabalhos de pré-melhoramento, visando selecionar 

apenas genótipos superiores, constitui-se como alternativa amplamente utilizada 

pelos melhoristas. Diante do exposto, o objetivo deste trabalho foi investigar o 

desempenho de linhagens de milho-pipoca em estágio S7, quanto à resistência a 

Helmintosporiose e, indicar os materiais mais promissores a serem testados em 

cruzamentos para a geração de híbridos que agreguem alto rendimento de grãos e 

capacidade de expansão, além da resistência a B. maydis. 
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3.2.4 MATERIAL E MÉTODOS 

 
 

O experimento foi instalado em novembro de 2017, no Instituto Federal do 

Espirito Santo - Campus de Alegre, localizado no município de Alegre, Sul do 

estado do Espírito Santo, latitude 20º45’44” Sul, longitude 41º27’43” Oeste e 

altitude de 134 m. A temperatura anual média da região é de 23,1°C e precipitação 

total anual média de 1341 mm (Lima et al., 2008). Foram avaliadas 35 linhagens de 

milho-pipoca, em estágio S7 (Tabela 1). Adotou-se delineamento em blocos 

casualizados, com quatro repetições. 

A área de plantio foi preparada mecanicamente com gradagem sendo a 

sulcagem, adubação e o semeio realizados manualmente. Cada unidade 

experimental foi constituída por três fileiras de 2 m de comprimento, com 

espaçamento de 0,90 m entre fileiras. A semeadura foi realizada respeitando-se a 

densidade de cinco plantas por metro linear. Os tratos culturais empregados, como 

adubação de plantio e cobertura, irrigação, controle de pragas e ervas daninhas, 

entre outros, foram realizados conforme as exigências da cultura do milho-pipoca. 

 

 

Figura 1. Representação diagramática para avaliação de severidade de 
Helmintosporiose maidis em folhas de milho, proposta por James 
(1971). Fonte: James, 1971. 

 
 

O desempenho das linhagens, quanto a resistência ao B. maydis, foi 

avaliado estimando-se a incidência e severidade da doença nas cinco plantas 

centrais de cada unidade experimental. A avaliação ocorreu quinze dias após o 
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início do florescimento das plantas, período no qual acredita-se ser mais favorável 

à ocorrência da doença. A incidência de B. maydis na planta (IBP), foi avaliada 

contabilizando o número de folhas com sintomas em relação ao número total de 

folhas em cada uma das cinco plantas centrais, expresso em porcentagem. A 

severidade de B. maydis na folha (SBF), foi estimada visualmente com auxílio da 

escala diagramática proposta por James (1971), sendo o intervalo de severidade 

expressos pela escala: 0%; 1%; 5%; 25% e 100% de área foliar lesionada. Nessa 

avaliação, foi avaliada a folha anexa a primeira espiga de cada planta. 

A severidade de B. maydis na planta (SBP), foi estimada, também 

visualmente, com base na escala diagramática desenvolvida pela Agroceres 

(1996), com os seguintes intervalos de severidade: 0%; 0,5%; 10%; 30%; 50%; 

70%; 80%; 90% e 100%. 

 

 

Figura 2. Representação diagramática para avaliação de severidade de moléstias 
com base na planta adotada pela Agroceres (1996). Fonte: Agroceres, 
1996. 

 
 

Além das avaliações de incidência e severidade de Helmintosporiose (B. 

maydis), após a colheita dos grãos, foram avaliadas as características agronômicas 

de importância para a cultura. O rendimento de grãos em Kg.ha-1 (RG), obtido pela 

pesagem dos grãos colhidos em todas as plantas de cada unidade experimental. E 

a capacidade de expansão, em mL.g-1 (CE), obtida após o pipocamento dos grãos. 

Para o pipocamento, foram obtidas duas amostras com 30 gramas (g) de grãos de 

cada uma das unidades experimentais (para mensurar a massa de grãos das 

amostras utilizou-se balança digital de precisão com quatro casas decimais). Cada 

amostra, separadamente, foi acondicionada em sacos de papel, os quais 

posteriormente foram aquecidos em aparelho micro-ondas, sob potência de 1000 
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watts por dois minutos. O volume resultante da expansão foi mensurado em proveta 

volumétrica de 1000 mL e posteriormente, ponderado pela massa inicial de grãos 

(30 g). 

 

 
Tabela 1. Descrição da origem, adaptação climática e instituição de 

desenvolvimento das linhagens contidas no estudo 
 

Linhagens Origem Adaptação climática 
Instituição de 

Desenvolvimento 

P4 
Raças Sul-
americanas 

Temperado/ Tropical UEM 

P3 Composto CMS-42 Temperado/ Tropical UEM 
P2 Composto CMS-42 Temperado/ Tropical UEM 
L76 Viçosa Temperado/ Tropical UENF 
L71 BRS-Angela Tropical UENF 
L70 BRS-Angela Tropical UENF 
L695 UENF-14 Tropical UENF 
L693 UENF-14 Tropical UENF 
L692 UENF-14 Tropical UENF 
L691 UENF-14 Tropical UENF 
L689 UENF-14 Tropical UENF 
L688 UENF-14 Tropical UENF 
L686 UENF-14 Tropical UENF 
L685 UENF-14 Tropical UENF 
L683 UENF-14 Tropical UENF 
L682 UENF-14 Tropical UENF 
L624 PA 091 Temperado/ Tropical UENF 
L623 PA 091 Temperado/ Tropical UENF 
L55 Beija-flor Temperado/ Tropical UENF 
L51 Beija-flor Temperado/ Tropical UENF 
L509 PA 170 Roxo Temperado/ Tropical  UENF 
L477 SE 013 Tropical UEM 
L476 SE 013 Tropical UEM 
L363 PR 023 Tropical UEM 
L294 URUG 298 Temperado  UENF 
L293 URUG 298 Temperado UENF 
L292 URUG 298 Temperado UENF 
L270 PARA 172 Temperado UENF 
L266 PARA 172 Temperado UENF 
L265 PARA 172 Temperado UENF 
L263 PARA 172 Temperado UENF 
L262 PARA 172 Temperado UENF 
L261 PARA 172 Temperado UENF 
L204 IAC 125 Temperado/ Tropical UENF 
L203 IAC 125 Temperado/ Tropical UENF 
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Os dados foram submetidos à análise de variância, e quando identificado 

diferença significativa pelo teste F, foi aplicado o teste de agrupamento de médias 

Scott-Knott a 5 % de probabilidade. Para a obtenção das estimativas de coeficiente 

de variação experimental (CVe) foi utilizada a seguinte expressão: 

 

CVe = 
√QM Resíduo

Média Geral
 x100 

 

Em que:  

 

CVe = Coeficiente de variação experimental, e 

QM Resíduo = Quadrado médio do erro obtido por meio da análise de 

variância;  

  

 

A estimativa de coeficiente de variação genético (CVg) foi obtido por meio 

da seguinte expressão: 

 

CVg =
√QM Linhagens

Média
x100 

Em que:  

 

CVg = Coeficiente de variação genético, e 

QM Linhagens = Quadrado médio da fonte variação Linhagens obtido por 

meio da análise de variância.  

 

Para a estimativa de coeficiente de determinação genotípico utilizou-se a 

seguinte expressão:  

H
2
= 

QM Linhagens

QM Linhagens + QM Resíduo
 

 

Em que: 

 

H2 = Coeficiente de determinação genotípico; 

(1) 

(2) 

(3)
/ 
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QM Linhagens = Quadrado médio da fonte variação Linhagens obtido por 

meio da análise de variância, e 

QM Resíduo = Quadrado médio da fonte variação Resíduo obtido por meio 

da análise de variância. 

 

O coeficiente de relação relativo foi obtido pela relação entre o coeficiente 

de variação genético sobre o coeficiente de variação experimental.  

Para as variáveis IBP; SBF e SBP, foi utilizado também, o teste T de 

Student, para discriminar se a média de cada linhagem é estatisticamente igual ou 

diferente de zero. Além disso, foram construídos gráficos boxplot para cada 

variável, agrupando os valores estimados em cada unidade experimental de 

linhagens de mesma genealogia.  

 

 

3.2.5. RESULTADOS E DISCUSSÕES 

 

 

Os quadrados médios das linhagens foram significativos, ao nível de 1% 

de probabilidade, para as cinco variáveis analisadas, indicando a ocorrência de 

variabilidade genética entre os genótipos avaliados (Tabela 2). As magnitudes dos 

coeficientes de variação experimental (CVe) apresentaram valores de 22,41%, 

48,68%, 62,97%, respectivamente, para IBP, SBF, SBP, valores esses 

considerados altos para a experimentação agrícola, no entanto, apesar de serem 

valores relativamente altos, outros trabalhos de avaliação de doenças foliares tem 

demostrado ser uma evento comum para esse tipo de caráter (Vieira et al., 2009; 

Kurosawa et al., 2016). 

O CVe obtido para CE, se comparado ao encontrado por Arnhold e Milani 

(2011), pode ser considerado alto, sendo maior que o limite inferior da classe 

estabelecida pelos autores, que é de 20,34%. Já para RG, o CVe obtido nesse 

experimento pode ser classificado como médio, se comparado a classificação de 

Scapim et al. (1995). No entanto, altas estimativas de CVe podem estar atreladas 

a variações do material genético. Desta forma, observa-se valores altos para o 

coeficiente de variação genético (CVg) para todas as características analisadas, o 

que proporcionou valores elevados para o coeficiente de variação relativo (CVr), 
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todos acima de 1 (tabela 2). Valores acima de 1 para esse parâmetro, demostram 

haver maior variação devido as causas genéticas (Vencovsky, 1987). Dado 

relevante para trabalhos de seleção de linhagens, devido à necessidade de 

selecionar genótipos resistentes e distantes geneticamente. Sendo assim, estes 

resultados revelam a possibilidade de obtenção de ganhos para essas 

características agronômicas em cruzamentos futuros, e ainda sendo possível 

identificar fontes de resistência a Helmintosporiose com seleção baseada no 

fenótipo dessas linhagens. Tal possibilidade também pode ser confirmada pelos 

altos valores encontrados para o coeficiente de determinação genotípico (H2) 

(Tabela 2). 

 

Tabela 2. Resumo das análises de variância e estimativas de parâmetros genéticos 
para incidência de B. maydis na planta (IBP); severidade de B. maydis 
na folha (SBF) e planta (SBP); rendimento de grãos em kg ha-1 (RG) e 
para capacidade de expansão (CE), em linhagens S7 de milho-pipoca 

 

Fonte de 
variação 

Gl 
Quadrado médio 

IBP SBF SBP RG CE 

Blocos 3 1195,53 0,78050 8,2832 204138 17,969  
Linhagens 34 622,97** 0,76106** 7,0069** 2178319** 113,99** 

Erro 102 130,60 0,09714 1,5219 92996 11,572 

Média geral  50,99 0,6402571 1,958914 1395,763 15,26157 
Cve (%)  22,41 48,68 62,97 21,85 22,29 
Cvg (%)  48,95 136,27 135,13 105,74 69,96 

H2  0,83 0,89 0,82 0,96 0,91 
CVr  2,18 2,80 2,15 4,84 3,14 

ns, **, respectivamente, não significativo em 5 %, significativo a 1 % pelo teste F; 
CVe = Coeficiente de variação experimental; CVg = Coeficiente de variação 
genético; H2 = Coeficiente de determinação genotípico; e, CVr = Coeficiente de 
variação relativo. Fonte: dados de pesquisa, 2019. 
 
 

A alta variabilidade genética encontrada entre as linhagens, pode estar 

relacionada às diferentes genealogias destas. Neste estudo, estão compreendidas 

trinta e cinco linhagens endogâmicas de treze genealogias (Tabela 1). Visando 

obter uma visão mais abrangente sobre o efeito da genealogia sobre o desempenho 

das linhagens, construíram-se gráficos Boxplot. Quanto as genealogias, encontre-

se no Gráfico 1, a distribuição dos dados fenotípicos avaliados em cada unidade 

experimental, agrupados em relação a genealogia de cada linhagem, para as 

variáveis IBP, SBF e SBP. 
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Para a incidência de B. maydis na planta (IBP) (Gráfico 1, A), encontrou-se 

amplitude de 16 a 97%. A maior parte das genealogias apresentaram mediana 

entre as porcentagens de 40 a 60%, destacando-se as linhagens oriundas da 

população PA-091 com mediana próxima de 15% de incidência e amplitude máxima 

não ultrapassando 40%. Outro ponto importante foi a baixa dispersão dos dados, 

exceto quanto a genealogia UENF-14, que apresentou dados variando entre 21 e 

97%. Entretanto essa genealogia compreende o maior número de linhagens, cerca 

de 28,5% do total, revelando que a população inicial provavelmente possui uma 

base genética ampla, principalmente para genes relacionados à incidência de B. 

maydis. 

 

 
Gráfico 1. Distribuição das linhagens de milho-pipoca quanto à resistência ao 

Bipolaris maydis, agrupadas de acordo com as genealogias, A) para 
Incidência de Bipolaris maydis na planta (IBP), B) severidade de 
Bipolaris maydis na planta (SBP) e, C) severidade na folha. Fonte: 
dados de pesquisa, 2019. 
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Para a severidade de B. maydis na planta (SBP), conforme gráfico 1B, 

observou-se amplitude variando de 0,1% a 70%. A mediana das diferentes 

genealogias ficou em torno de 10%, valor relativamente baixo, entretanto houve 

elevada dispersão dos dados, identificados pela presença de outliers em sete das 

trezes genealogias, com maior presença na população UENF-14. Quanto a 

severidade na folha (SBF) apresentada no gráfico 1C, observou-se pequena 

amplitude, com porcentagens que variaram entre 0 a 8,5% de área foliar lesionada. 

As genealogias Beija-flor, IAC-125, UENF-14 e URUG-298, foram as que 

apresentaram maior dispersão dos dados, identificada pelo posicionamento do 

menor e maior valor observado para cada genealogia, além dos outliers presentes. 

Em geral as medianas ficaram compreendidas entre 0 e 2% de severidade. 

Quanto as avaliações agronômicas, observou-se maiores amplitudes para 

o rendimento de grãos (RG) como demonstrou-se no gráfico 2A, com 

produtividades variando de 176 a 3.934 kg ha-1. As genealogias CMS-42 e Sul-

americanas, apresentaram as maiores medianas, acima de 2.000 kg ha-1. As 

genealogias Beija-flor; BRS-Angela; PARA-172; SE-013; UENF-14; URUG-298 e 

Viçosa, apresentaram mediana entre 1000 e 2000 kg ha-1, e as genealogias IAC-

125; PA-091; PA-170 Roxo e PR-023, ficaram com medianas abaixo de 1000 kg 

ha-1. 

Para a capacidade de expansão (CE) conforme gráfico 2B, a amplitude 

variou de 4,1 a 33,06 mL g-1. A maioria das medianas se situaram entre 10 e 20 mL 

g-1. Ainda é possível, com base no gráfico, destacar as genealogias BRS-Angela, 

IAC-125; UENF-14 e URUG-298, as quais apresentaram o limite superior acima de 

25 mL g-1, indicando a presença de linhagens com alelos favoráveis para maiores 

valores de CE. 

Em relação ao desempenho per se das linhagens, agrupadas em relação à 

média, percebe-se, no Gráfico 3, a formação de grupos similares quanto a 

resistência a Helmintosporiose. Nota-se a formação de quatro grupos para IBP. 

Onde o grupo superior compreendeu as linhagens L624; L623 e L55, com médias 

inferiores a 40% de incidência. O grupo inferior envolveu apenas a linhagem L693 

sendo que as demais foram reunidas nos dois grupos intermediários. Embora o 

teste de agrupamento de médias tenha sido eficiente em identificar grupos 



41 
 

 
 

superiores para cada caractere nota-se para IBP, que todas as linhagens possuem 

médias estatisticamente superiores a zero. 

 
 

 

Gráfico 2. Distribuição das linhagens de milho-pipoca quanto ao desempenho 
agronômico, agrupadas de acordo com a genealogia, A) para 
rendimento de grãos (RG) em kg ha-1 e B) capacidade de expansão 
dos grãos (CE) em mL g-1. Fonte: dados de pesquisa, 2019. 

 
 

Apesar de todas as linhagens terem apresentado a doença em suas folhas, 

observou-se no gráfico 1, B e C, que em algumas destas linhagens, apesar da 

ocorrência da infecção, não houve evolução da doença, identificada pela baixa 

severidade na planta e na folha. Para a severidade de B. maydis na planta (SBP) e 

severidade na folha (SBF), observou-se a formação de três grupos. No primeiro 

caso, analisando a SBP, percebe-se que 31 linhagens foram alocadas no grupo 

superior, destas, apenas dez possuem médias com magnitude inferior ao limite 

crítico de igualdade a zero. São elas: L76, L70, L695, L692, L689, L685, L624, L623, 

L292 e L266. 

Avaliando a severidade da doença, as linhagens que se destacaram tanto 

para SBP quanto para SBF, são as dez mencionadas acima, em ambas variáveis, 

pertencem ao grupo superior e suas médias são estatisticamente iguais a zero. 

Para SBF, o grupo superior foi formado por 31 linhagens. Ainda para essa variável, 
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todas integrantes do grupo superior possuem médias iguais a zero. Desta forma os 

dados demonstram que todas as genealogias deram origem a linhagens com baixa 

severidade de B. maydis na folha. 

Considerando as três variáveis, e o agrupamento pelo teste de Scott-Knott, 

apenas as linhagens L624, L623 e L55, oriundas da genealogia PA-091 e Beija-flor, 

participam do grupo superior para as três características. Avaliando a severidade 

da doença, as linhagens que se destacaram ao mesmo tempo para SBP e SBF, 

são as dez mencionadas acima, em ambas variáveis, pertencem ao grupo superior 

e suas medias são estatisticamente iguais a zero. Estas linhagens, que se 

destacaram, foram obtidas das seis genealogias, a saber: Viçosa, BRS-Angela, 

UENF-14, URUG-298, PA-091, Para-172. A maioria das linhagens que se 

destacaram possui sua genealogia de populações que já passaram por processos 

de melhoramento, tendo provavelmente, reunida grande quantidade de genes 

favoráveis às principais características de interesse para a cultura do milho-pipoca. 

O bom desempenho demostrado pela linhagem L70, obtida da população 

BRS-Angela, pode estar atrelado ao fato de que essa população originou-se de um 

composto formado por 33 materiais de milho-pipoca, selecionados para resistência 

a doenças foliares, e que após ciclos de seleção recorrente adquiriu ganhos 

expressivos para ser comercializada como cultivar (Pacheco et al., 2005). Essa 

grande diversidade dos materiais de origem desta população, possivelmente, 

abrangeu alelos de resistência a doenças foliares, incluindo o B. maydis. 

Quanto a população UENF-14, uma população de polinização aberta obtida 

por ciclos de seleção recorrente intrapopulacional (Amaral Júnior et al., 2013), 

quando avaliado o histórico de Helmintosporiose causada por Exserohilum 

turcicum, Ribeiro et al., (2016) verificaram que a seleção realizada ao longo dos 

ciclos, mesmo que não tenha sido realizada para essa característica efetivamente, 

favoreceu os alelos de resistência, sendo estes mantidos na população. Assim, 

acredita-se que durante a obtenção dessa cultivar, tenha sido feita de forma 

empírica, a seleção também de plantas com resistência ao B. maydis. 

As linhagens resistentes obtidas das genealogias URUG-298 e Para-172, 

corroboram com os resultados encontrados por Kurosawa (et al., 2018), que ao 

avaliarem essas populações, encontraram resultados promissores a esse 

patossistema, sendo, portanto, indicadas como possíveis fontes de genes de 

resistência ao B. maydis. 
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Além da resistência à doença, é importante levar em consideração o bom 

desempenho agronômico das linhagens. Alto rendimento de grãos e alta 

capacidade de expansão são as principais características requeridas nas cultivares 

de milho-pipoca; a dificuldade de selecionar essas características simultaneamente 

está na correlação negativa entre elas (Freitas et al., 2013). Ademais, a 

produtividade, de ação gênica dominante (Pereira e Amaral, 2001; Barreto et al., 

2012), possui maior facilidade de ser reestabelecida pela heterose, no entanto, a 

capacidade de expansão com predominância de efeitos gênicos aditivos, é de difícil 

ganho por meio da exploração da heterose (Pereira e Amaral Júnior, 2001; Scapim 

et al., 2006). Sendo assim, é muito importante que as linhagens indicadas para 

serem testadas em cruzamentos híbridos, apresentem resistência ao patógeno e a 

boa capacidade de expansão. 

Gráfico 3. Médias das linhagens de milho-pipoca quanto à resistência ao Bipolaris 
maydis, (A) para Incidência de Bipolaris maydis na planta (IBP), (B) 
severidade de Bipolaris maydis na planta (SBP) e, (C) severidade na 
folha. Barras seguidas de mesma letra pertencem ao mesmo grupo pelo 
teste de Scott-Knott 5 % de probabilidade. Linhagens que apresentam 
barras com magnitudes inferiores a linha pontilhada, possuem média 
estatisticamente igual a zero. Fonte: dados de pesquisa, 2019. 
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Ao avaliar a dispersão das linhagens em relação ao RG e CE (Gráfico 4), 

nota-se potenciais inversos para essas variáveis. Estes resultados podem ser 

relacionados aos efeitos da correlação negativa existente entre esses parâmetros, 

já identificados na cultura do milho-pipoca (Vilarinho et al., 2013). Para o 

rendimento de grãos, confirma-se o alto valor encontrado para CVr para essa 

variável (Tabela 2), pela grande variação entre as linhagens.  

Gráfico 4. Dispersão das linhagens de milho-pipoca quanto ao rendimento de grãos 
em kg ha-1 (RG) e capacidade de expansão em mL g-1 (CE). Linhas 
horizontais delimitam o limite dos grupos similares para RG e linhas 
verticais indicam o limite para CE formados pele teste de Scott-Knott a 
5%. Fonte: dados de pesquisa, 2019. 

 

Quanto ao agrupamento, foram distintos seis grupos para essa variável. O 

grupo superior, limitou-se apenas a linhagem L261 oriunda da população PARA-
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172. Entretanto, outras linhagens que foram alocadas no segundo e terceiro grupo, 

como a P3, P2 e P4 originadas do composto CMS-42 e de Raças Sul-americanas, 

com média em torno de 2.500 a 3.000 kg.ha-1 também apresentaram bons 

resultados. Considerando que são linhas puras, em estágio S7, estes valores são 

elevados para essa variável. 

O quarto grupo, formado pelas linhagens L262, L265, L70, L292, L682, L55, 

que apresentaram médias em torno de 2.000 kg ha-1, também são boas opções 

para rendimento de grãos, somando-se o fato desse grupo reunir linhagens com 

bons resultados para CE. Para a capacidade de expansão, as linhagens L686, L204 

e L689 obtidas das genealogias UENF-14 e IAC-125, foram reunidas no grupo 

superior, além de apresentarem produtividade satisfatória, em torno de 1.500 kg 

ha-1. Ainda no grupo superior para CE, integram as linhagens L71, L294 e L688, 

extraídas das populações BRS-Angela; URUG-298 e UENF-14, respectivamente, 

porém estas com produtividade inferior, com médias próximas de 500 kg ha-1. 

As genealogias UENF-14, BRS-Angela e IAC-125 são cultivares 

comerciais, que apresentam bom desempenho agronômico, o que provavelmente 

está relacionado ao desempenho das linhagens, encontrado nesse estudo. 

Considerando as linhagens que se destacaram quanto a resposta à ocorrência de 

Helmintosporiose, a L689, apresentou, alto valor para CE e produtividade 

satisfatória, sendo, portanto, indicada para teste de obtenção de genitores de 

híbridos. Também as linhagens L70 e L292, consideradas fontes de resistência a 

Helmintosporiose, apresentaram resultados promissores para CE e RG. 

 

 

3.2.6. CONCLUSÕES 

 

Foi possível identificar fontes de resistência ao B. maydis com bom 

potencial produtivo. 

As linhagens L76; L70; L695; L692; L689; L685; L624; L623; L292 e L266 

formaram o grupo promissor para resistência ao patógeno. 

As linhagens L261, P3, P2 e P4 apresentaram alto rendimento de grãos, 

enquanto que as linhagens L689, L204, L688, L294, L71 e L696 apresentaram os 

maiores valores para capacidade de expansão. 
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4. RESUMO E CONCLUSÕES 

As doenças foliares estão entre as principais problemáticas da cultura do 

milho, sobretudo, no milho-pipoca. A Helmintosporiose causada pelo fungo 

Bipolaris maydis está associada a potencial de perdas significativas na cultura. Sua 

capacidade de redução de área foliar, provocada pela ação do patógeno pode 

reduzir em até 40% a produtividade de grãos. No milho-pipoca, apesar da 

identificação de ocorrência e da maior suscetibilidade em relação ao milho comum, 

ainda não foram realizados levantamentos do potencial de danos econômicos. 

Pouco se sabe sobre esse patossistema. Nesse contexto, foram realizados dois 

experimentos com objetivos de avaliar a resistência de linhagens de milho-pipoca 

ao B. maydis.  

No primeiro experimento, com o objetivo de avaliar o potencial de linhagens 

S4 de diferentes genealogias, foram estudadas 78 linhagens no delineamento de 

blocos aumentados, utilizando 6 testemunhas e 4 repetições. O experimento foi 

conduzido em casa de vegetação e, as plantas foram cultivadas em vasos plásticos 

preenchidos com 5 litros de substrato. A introdução do patógeno se deu via 

inoculação quando as plantas atingiram o estágio V4. O inóculo aplicado consistiu 

em solução de conídios em concentração de 2x104 conídio.mL-1. Sete dias após a 

inoculação quantificou-se a incidência de folhas com sintomas da doença. Aos sete 

e quatorze dias após a inoculação, determinou-se a severidade da doença na folha. 

Conclui-se que dentre as linhagens avaliadas existem fontes de resistência a 

Helmintosporiose causada por B. maydis, e das quatorze genealogias de origem 
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das linhagens avaliadas, nove apresentaram potencial a serem exploradas em 

programas de melhoramento de milho-pipoca visando obtenção de resistência ao 

B. maydis.  

No segundo experimento, objetivou-se avaliar o desempenho de linhagens 

S7 quanto à resistência ao B. maydis, avaliadas em campo. Utilizou-se o 

delineamento de blocos casulizados, sendo avaliadas 35 linhagens em quatro 

repetições. Conduziu-se o experimento a campo, na área experimental do Ifes - 

Campus de Alegre, no Espírito Santo. Cada unidade experimental foi composta por 

três linhas de 2 metros com 11 plantas cada, espaçadas de 0,2 m x 0,9 m, entre 

plantas e linhas, respectivamente. As avaliações da doença foram realizadas duas 

semanas após o florescimento das plantas, onde se avaliou a incidência de folhas 

com sintomas da doença, severidade na planta e severidade na folha anexa a 

espiga. Ao final do ciclo, as espigas foram colhidas e, posteriormente, foram 

realizadas as avaliações de rendimentos de grãos e capacidade de expansão. 

Conclui-se que foi possível identificar linhagens como fontes de resistência ao B. 

maydis com bom potencial agronômico e as linhagens L76; L70; L695; L692; L689; 

L685; L624; L623; L292 e L266 formaram o grupo promissor para resistência ao 

patógeno. 
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