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RESUMO

SALUCI; Julio Cesar Gradice; D.Sc.; Universidade Estadual do Norte Fluminense
Darcy Ribeiro; Marco de 2023; AVALIACAO DE GERMOPLASMA DE MILHO-
PIPOCA E ANALISE GENETICA QUANTO A RESISTENCIA A MANCHA DE
HELMINTOSPOSIOSE MAIDIS; Orientador: Prof. Ds.c. Marcelo Vivas.

A mancha de helmintosporiose maidis (MHM) € uma importante doenca foliar do
milho-pipoca e o uso de gendtipos resistentes € a opcdo de controle mais indicada
para essa doenca. Entretanto, sdo restritas as fontes de resisténcia bem como
informacgdes a respeito da heranca e efeitos génicos para uso em programas de
melhoramento. Nesta pesquisa, objetivou-se identificar novas fontes de resisténcia
em um conjunto de linhagens endogamicas bem como estudar sua heranca. No
primeiro capitulo, foram avaliadas 184 linhagens a campo em duas épocas de
avaliacdo, para a incidéncia e severidade dos sintomas da MHM. Um conjunto de
linhagens candidatas as fontes de resisténcia (LCFR) foi selecionado e avaliado em
casa de vegetacdo em condi¢des de inoculacao artificial. A partir dos dados da area
abaixo da curva de progresso de doenca (AACPD), com base em avaliacbes de
severidade, foi realizada analise de variancia e foi aplicado um algoritmo de
agrupamento de médias. Em condi¢cdes de campo, as linhagens apresentaram alta
variabilidade fenotipica para a incidéncia e severidade da MHM possibilitando
selecionar as de maior potencial para resisténcia, sendo selecionadas 52,7% do total.
Em casa de vegetacdo para a AACPD, o algoritmo permitiu a identificagcdo de cinco
grupos, sendo que o grupo de interesse, apresentando as menores médias, reuniu 23
linhagens. Esse grupo reuniu linhagens com alta resisténcia a MHM, potencial para
rendimento de grdos e capacidade de expansao, além de linhagens que se
destacaram com bom desempenho como genitores em pesquisa ja realizadas. No
segundo capitulo, duas linhagens endogamicas contrastantes para a resistencia a
MHM foram selecionadas para o estudo, sendo: Parental 1 (P1) a linhagen L353
(Resitente), e parental 2 (P2) a linhagen L653 (Suscetivel). A partir do cruzamento
entre L353 e L653 foi obtida a geragéo Fi, e pela autofecundagéo da geracgéo F: foi
obtida a geracdo F.. As geracdes de retrocruzamento, RC1 e RC, foram obtidas pelo
cruzamento entre a geracao F1 e 0s respectivos parentais P1 e P,. Estas geracdes
foram inoculadas e avaliadas em casa de vegetacdo quanto a severidade dos
sintomas. A partir das avaliacGes de severidade, foi calculada a AACPD. As geracbes
P1 e P, foram contrastantes quanto a reacdo a doenca, apresentando médias de
AACPD de 136,5 e 461,9, respectivamente. A geragao F, apresentou média de 132,6,
estatisticamente igual ao P:. As demais geracdes apresentaram médias de 388,6,

372,7 e 554,0, correspondendo, respectivamente, as geracdes F,, RC1 e RC,. A



analise genética da resisténcia & MHM demonstrou efeitos aditivos e ndo aditivos
relacionados a resisténcia, embora maior variancia genética de dominancia tenha sido
observada. Efeitos de interacdo digénica do tipo dominante x dominante também
foram observados. Dessa forma, a exploracdo dos efeitos de dominancia deve ser
utilizada nos programas de melhoramento e a hibridacdo podera ser um método

utilizado para a obtencéao de cultivares resistentes a MHM em milho-pipoca.

Palavras-chave: melhoramento vegetal, fontes de resisténcia, resisténcia genética,
Bipolaris maydis, heranca genética.
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ABSTRACT

SALUCI; Julio Cesar Gradice; D.Sc.; Universidade Estadual do Norte Fluminense
Darcy Ribeiro; Marco de 2023; EVALUATION OF POPCORN GERMOPLASM AND
GENETIC ANALYSIS FOR RESISTANCE TO SOUTHERN CORN LEAF BLIGHT;
Adviser: Prof. Ds.c. Marcelo Vivas.

Southern corn leaf blight (SCLB) is an important foliar disease of popcorn, and the use
of resistant genotypes is the most recommended control option for this disease.
However, sources of resistance are restricted as well as information regarding
inheritance and gene effects for use in breeding programs. In this research, the
objective was to identify new sources of resistance in a set of inbred lines as well as
to study its inheritance. In the first chapter, 184 lines were evaluated in the field during
two evaluation periods for the incidence and severity of SCLB symptoms. A set of
candidate lines for sources of resistance (CLSR) was selected and evaluated in a
greenhouse under artificial inoculation conditions. From the data on the area under
the disease progress curve (AUDPC), based on severity assessments, analysis of
variance was performed, and a mean grouping algorithm was applied. Under field
conditions, the lines showed high phenotypic variability for the incidence and severity
of SCLB, making it possible to select those with the greatest potential for resistance,
52.7% of the total being selected. In a greenhouse for AUDPC, the algorithm allowed
the identification of five groups, with the group of interest, presenting the lowest
averages, comprising 23 lineages. This group brought together lines with high
resistance to SCLB, potential for grain yield and expansion capacity, in addition to
lines that stood out with good performance as parents in research already carried out.
In the second chapter, two contrasting inbred lines for resistance to SCLB were
selected for the study, being: Parental 1 (P1) the L353 (Resistant) line, and Parental 2
(P2) the L653 (Susceptible) line. From the cross between L353 and L653 the F;
generation was obtained, and by self-fertilization of the F, generation the F» generation
was obtained. The backcross generations, RC; and RC,, were obtained by crossing
the F1 generation and the respective P, and P, parents. These generations were
inoculated and evaluated in a greenhouse for the severity of symptoms. Based on the
severity assessments, the AUPDC was calculated. The P1 and P, generations were
contrasting in terms of reaction to the disease, presenting average AUPDC of 136.5
and 461.9 respectively. The F1 generation had an average of 132.6, statistically equal
to P:. The other generations presented averages of 388.6, 372.7 and 554.0,
corresponding, respectively, to the F2, RC: and RC; generations. Genetic analysis of

resistance to SCLB demonstrated additive and non-additive effects related to

Vii



resistance, although greater genetic variance in dominance was observed. Dominant
x dominant digenic interaction effects were also observed. Therefore, the exploration
of dominance effects should be used in breeding programs and hybridization could be

a method used to obtain cultivars resistant to SCLB in popcorn.

Keywords: plant breeding, sources of resistance, genetic resistance, Bipolaris maydis,

genetic inheritance.
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INTRODUCAO GERAL

A pipoca é um dos alimentos mais populares e saborosos do mundo, com
uma histoéria de mais de 5.000 anos. Além do que, pode ser encontrada em diversas
formas e em diversos setores do comércio, desde graos em embalagens comuns, em
embalagens para micro-ondas, e mesmo pipoca pronta para consumo, 0 que é muito
comum em cinemas e nas pracas de diversas cidades (Freitas et al., 2013; Lima et
al., 2016; Jiang et al., 2023).

No Brasil, a cultura do milho-pipoca tem ganhado destaque no cenario
agricola como uma opcao vantajosa para os produtores, devido ao fato de possuir
alta rentabilidade em consequéncia do elevado valor agregado, principalmente em
relacdo ao milho comum (Catéo e Caixeta, 2017). Seu cultivo tem sido estimulado
pela alta demanda, tendo também ocorrido o desenvolvimento e importacao de novas
cultivares adaptadas as condi¢gbes edafocliméticas do Brasil aumentadas nos ultimos
anos (Catao e Caixeta, 2017).

Embora possua relevancia na agricultura, a cultura ainda carece de
melhorias em alguns aspectos para uma maior difusdo e adaptacdo as novas regioes
do pais como a resisténcia as doencas. Estima-se que no mundo ocorra uma perda
média de 22,5% da producdo do milho comum em decorréncia das doencas,
podendo-se esperar valores aproximados para milho-pipoca, sobretudo por ser este
tltimo mais suscetivel as pragas e doencas (Savary et al., 2019).

Dentre as principais doencas de ocorréncia na cultura, a mancha de
helmintosporiose maidis (MHM) se destaca. Esta doencga foi responsavel por uma das
maiores epidemias no milho nos anos 70 do século XX, causando prejuizos,
aproximadamente, de 1 bilhdo de dblares nos Estados Unidos da América, e perdas
severas também foram relatadas na China (Ullstrup, 1972). Atualmente, a MHM esta
presente nos cultivos de milho comum e de milho-pipoca em paises como Estados
Unidos, india, China, Brasil e paises da Europa (Wei et al., 1988; Ullstrup, 1972;
Kurosawa et al., 2020; Saluci et al., 2023).

A MHM é causada pelo fungo Bipolaris maydis (teleomorfo = Cochliobolus
heterostrophus). Esta doenca possui alto poder de acometimento das plantas, uma
vez que, o fungo infecta a planta e promove a morte do tecido foliar, reduzindo a area
fotossintética ativa, o que impacta diretamente na producéo (Nihei e Ferreira, 2012).
Perdas em rendimento de grdos em torno de 50% e 70% da producdo foram
associadas a esta doenga, em condi¢des de alta intensidade (Ali e Yan, 2012; Hussain
et al., 2016).

Diversas estratégias podem ser adotadas para reduzir as perdas causadas
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pelas doencas, destacadamente a rotacdo de cultura, a utilizacdo de agrotéxicos, o
controle genético e a combinacéo de estratégias. A principal estratégia € o uso de
genatipos resistentes, no entanto, para o milho-pipoca, ainda ha uma necessidade de
estudos visando a obtencdo e recomendacao de gendtipos que agregue resisténcia,
produtividade, e que produza grdos com alta capacidade de expansao (Ayiga-Aluba
et al., 2015).

Para o desenvolvimento de cultivares resistentes € necesséario que haja
antes a identificacdo de genotipos doadores de genes de resisténcia. Nesse cenario,
a avaliacdo de colecdes de germoplasmas é fundamental.

O conhecimento da variabilidade genética nos materiais de milho-pipoca
guanto a reagdo aos patégenos causadores da MHM ainda sé&o restritos, ndo sendo
conhecidos genoétipos com elevada resisténcia, sobretudo, dentre os brasileiros.
Algumas pesquisas j& realizadas, com parte dos materiais desenvolvidos pela
Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro — UENF, apontaram existir
variabilidade genética quanto a resisténcia a MHM (Kurosawa et al., 2018; Saluci,
2023), no entanto, tais pesquisas abrangeram poucos materiais. Soma-se a isto a
dinamicidade no desenvolvimento, e incorporagdo de novos gendtipos que
demandam caracterizacdo, fazendo-se necessaria a caracterizagdo destes quanto a
reagdo a MHM.

Outro ponto importante no desenvolvimento de cultivares resistentes as
doencas é o conhecimento da heranca, efeitos genéticos, numero de alelos, natureza
e magnitude da acdo génica que governa o mecanismo de resisténcia, a fim de
empregar os melhores métodos e estratégias de melhoramento para se obter ganhos
significativos e de forma mais eficaz.

Algumas metodologias podem ser empregadas no estudo de heranca de
caracteres, contudo, a analise de médias de geracdes é uma das mais indicadas para
esse tipo de estudo (Hayman, 1958). Embora alguns avancos tenham sido
alcancados sobre a heranca da resisténcia a MHM em milho-comum, pouco se sabe
a respeito no milho-pipoca, tornando-se oportuno o estudo de heranca por meio da
analise de médias de geracfes a partir de fontes de resisténcia genética em milho-
pipoca.

Nesse aspecto, os principais objetivos e acfes realizados neste trabalho
foram: i) caracterizar a colecdo de germoplasma de milho-pipoca da UENF quanto a
resisténcia & MHM em condi¢do de campo e sob inoculagdo em casa de vegetacéo;
i) selecionar gendtipos com resiténcia genética a MHM em germoplasma de milho-
pipoca,; e iii) estudar a heranca da resisténcia @ MHM em milho-pipoca por meio da

andlise de médias de geracgoes.
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REVISAO DE LITERATURA

Caracteristicas botanicas e origem do milho-pipoca

O milho-pipoca pertence ao grupo dos milhos especiais, juntamente com o
milho branco, milho doce, milho verde e o minimilho. O milho-pipoca apresenta como
principal caracteristica a capacidade de expandir os grdos quando aquecidos. A
expansdo do milho-pipoca ocorre pela ruptura do pericarpo apés a temperatura e a
presséo interna dos graos atingirem valores aproximados de 177 °C e 930 kPa,
respectivamente (Soylu & Tekkanat, 2007; Senhorinho et al.,, 2019). Nestas
condi¢bes, o amido da pipoca se expande e forma a pipoca expandida (Cafiizares et
al., 2020; Hoseney et al., 1983). A pipoca, por sua vez, € uma das guloseimas mais
populares no mundo, além de apresentar excelentes propriedades funcionais e
nutricionais (Park et al., 2000).

O milho-pipoca é uma cultura anual com plantas monoicas, albgamas e
diploides com 2n = 2x = 20 cromossomos (Gaut et al., 2000). Seu centro de origem é
0 continente americano (Goodman, 1980; Buckler e Stevens, 2005). O milho-pipoca
também possui graos duros e pequenos, que podem ser redondos ou pontiagudos,
em geral, apresenta graos menores quando comparado ao do milho comum, porte
reduzido, colmo mais fino, menor nimero de folhas, maior prolificidade, além de maior
suscetibilidade as pragas e doengas, acamamento e baixa tolerancia a seca (Ziegler
e Ashman, 1994; Sawazaki, 2001). Ademais, as outras caracteristicas botanicas sao
analogas as do milho comum (Zinsly e Machado, 1987; Sawasaki, 2001; Pereira Filho
et al., 2010).

Embora a origem genética do milho-pipoca ainda ndo esteja bem
esclarecida, existem duas hipoteses a esse respeito. A primeira, supde que o milho-
pipoca teve sua origem do milho comum, do tipo flint, uma vez que este possui uma
baixa capacidade de expandir seus graos (Erwin, 1949). Uma segunda teoria, diz que
o ancestral do milho-pipoca € o teosinto, que ao longo do tempo foi modificado pelo
homem, através de selecdo (Goodman e Smith,1987). Embora as hipéteses
apresentadas ndo sejam conclusivas a respeito da origem genética do milho-pipoca,
este teve um papel importante no desenvolvimento pré-histérico do milho para a
formacdo do patriménio genético atual da espécie Zea mays L. (Zinsly e Machado,
1987).

Producéo e consumo de milho-pipoca
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No Brasil, os levantamentos e a divulgacao sobre a cultura, em termos de
consumo, producdo e produtividade, ainda sao restritos. Na maioria dos casos, essas
informacbes ficam retidas nas empresas privadas, somando-se ainda o fato dos
levantamentos de safras realizados pelos érgdos publicos serem obtidos em conjunto
com o milho comum (Coan, Pinto e Scapim, 2018).

Embora existam poucas informag¢des divulgadas, sabe-se que no passado,
a cerca de 15 a 20 anos, a producao nacional era pouco expressiva. A maior parte do
milho-pipoca consumido nacionalmente provinha de importacdes, correspondendo a
cerca de 75% do total consumido (Freitas Junior et al., 2006). Com o passar dos anos,
perceberam-se mudancas no cenario, destacadamente devido a dois fatores: i) as
parcerias entre empresas empacotadoras dos graos e produtores, fato que incentivou
e impulsionou o aumento do numero de produtores do grdo no pais e i) o
melhoramento genético da cultura, ofertando materiais mais adaptados. Tais fatores
contribuiram positivamente para o avanco da cultura no pais.

No ano agricola 2004/05 as importagbes comegaram a diminuir, de modo
gue apenas 20 mil toneladas de um total estimado de 70 a 80 mil consumidos vieram
de outros paises (Scapim et al., 2006). Tais resultados sdo associados a ampla
utilizacdo do hibrido IAC-112 e dos hibridos americanos, o que impulsionou o
aumento da producéo e a qualidade do milho-pipoca brasileiro. Quatro anos depois,
para a safra de 2008/09, sete cultivares de milho-pipoca foram disponibilizadas para
comercializagdo nomeadas como: Zélia (hibrido triplo), Jade (hibrido triplo), IAC-112
(hibrido simples modificado), IAC-125 (hibrido triplo), BRS Angela (variedade), RS-20
(variedade) e UFVM2-Baréo-Vigosa (variedade) (Scapim et al., 2010).

Tais avangcos no melhoramento da cultura e disponibilidade de cultivares
melhoradas culminaram em outro fato importante, a reducdo observada na
importacao dos graos da Argentina que, até entdo, era um dos principais paises entre
0s exportadores de milho-pipoca para o Brasil. Em 2011, foram importados 12 mil t
de gréos, 5,1 miltem 2012, 6,7 mil t em 2013 e 2,83 mil t em 2014 (SENASA, 2018).

Em termos de consumo de pipoca, tem-se os Estados Unidos da América
(EUA) como maior consumidor, seguido pelo Brasil. Nos EUA o consumo gira em
torno de 43 litros de pipoca por pessoa anualmente. (POPCORN, 2020). O Brasil é 0
segundo maior consumidor de pipoca no mundo. Em 2018, os brasileiros consumiram
aproximadamente cerca de 260 mil t movimentando cerca de US$ 628 milhdes de
dolares. A expectativa é que em 2024, o consumo dos brasileiros chegue a 385 mil t
movimentando cerca de US$ 850 milhdes de délares. Em relagé@o a producgéo global,

0 Brasil ocupa o 3° lugar no ranking, com producgéo estimada em 225 mil t em 2020.
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Os EUA sdo os maiores produtores mundiais do cereal, com uma producao
aproximada de 560 mil t em 2020. Em segundo lugar, a Argentina, com producéo de
240 mil t produzidas também em 2020 (Bertolucci, 2022).

Recentemente, a divulgacéo sobre a producédo de milho no Brasil apontou o
estado do Mato Grosso como o maior produtor de milho-pipoca, tendo produzido
cerca de 268,402 mil toneladas em uma area cultivada de 60.017 hectares no ano
agricola de 2018, além de uma expanséo de 11,6% na area cultivada no ano de 2019
(Kist, 2019).

Doencas na cultura do milho-pipoca

As doencas do milho representam uma ameaca significativa a capacidade
de producao agricola, podendo causar perdas econémicas significativas. As doencas
mais comuns da cultura sao causadas por bactérias, fungos ou virus e, sob as
condi¢cbes ideais, estes patdgenos podem se espalhar extremamente rapido e a
infeccdo de uma Unica planta pode levar rapidamente a uma severa epidemia da
doenga no campo (Singh et al., 2020; Li et al., 2021).

O milho-pipoca é acometido pelos mesmos patégenos causadores de
doencas no milho-comum, no entanto, considera-se o milho-pipoca mais suscetivel
as principais pragas e doengas (Sawasaki, 2001). Estima-se que, no mundo, ocorra
uma perda média de 22,5% da producdo do milho em decorréncia das principais
doencas (Savary et al., 2019).

Em geral, as principais doencas de ocorréncia no milho-pipoca, que
aparecem na literatura, sdo: a mancha de helmintoporiose maidis, causada pelo fungo
Bipolaris maydis (teleomorfo = Cochliobolus heterostrophus) (Saluci et al., 2023); a
mancha de helmintosporiose turcicum, causada pelo fungo hemibiotréfico
Exserohilum turcicum (teleomorfo = Setosphaeria turcica) do filo Ascomicota
(Kurosawa et al.,, 2018); as ferrugens do milho, em maior destaque a ferrugem
polysora, causada pelo fungo Puccinia polysora Underw (Kurosawa et al., 2016); a
mancha branca, que inicialmente foi descrita sendo causada pelo fungo
Phaeosphaeria maydis, mas a dificuldade em reproduzir os sintomas com inoculagao
e a posterior descoberta da bactéria Pantoea ananatis associada as lesfes,
evidenciaram o complexo de fitopatdégenos relacionadas a mancha branca do milho
onde o fungo P. maydis e outros atuam como oportunistas apos a infec¢éo por P.

ananatis (Arnhold, 2008; Lana et al., 2012; Costa et al., 2012); a cercosporiose do
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milho, causada pelo fungo Cercospora zeae-maydis (Vieira et al., 2016); e a podridao

de espiga, causada por fungos do género Fusarium spp. (Almeida et al., 2021).

Mancha de helmintosporiose maidis — MHM

A mancha de helmintosporium maidis (MHM) € uma importante doenca foliar
do milho. Habitualmente ocorre em todo o mundo, principalmente em regites de clima
tropical. O poder de acometimento da MHM é alto, podendo resultar em perdas
expressivas uma vez que causa morte do tecido foliar. Em condigfes severas a perda
em rendimento de grdos pode chegar a 70%. Historicamente foi responséavel por
prejuizos de aproximadamente US$ 1 bilhdo nos EUA nos anos 70 do século XX.
Perdas severas também foram relatadas na China (Ullstrup, 1972; Pan et al., 2010;
Ali et al., 2011, Singh et al., 2012).

A MHM é causada pelo fungo filamentoso, necotrofico, Bipolaris maydis
(teleomorfo = Cochliobolus heterostrophus) pertencente ao filo Ascomycota. O fungo
possui trés ragas morfologicamente semelhantes, a saber: “T”, “O” e “C”. Asragas T
e C sado patogénicas somente aos genoétipos de milho com citoplasma macho-estéril
“T” e “C”, respectivamente. Por outro lado, a raga “O” causa danos em qualquer tipo
de gendtipo (Costa et al., 2014). A sintomatologia apresentada pelas ragas do
patégeno possuem pouca diferenca entre si; em geral, as lesdes associadas ao
género sao elipticas ou fusiformes. A raga “T” corresponde as lesdes ovais e
levemente maiores que as causadas pela raga “O”, e apresenta uma borda de
coloracdo marrom escura, causando lesdes em toda a parte das plantas. Os sintomas
causados pela raga “C” sao caracterizados por lesdes estreitas, alongadas e
necroticas (Costa et al., 2014; Ali et al., 2011; Sun et al., 2020).

A ocorréncia de epidemias da MHM em campos de milho esta fortemente
associada as condicfes climaticas. Regime pluviométrico, umidade relativa do ar e
temperaturas, sdo os trés principais fatores climaticos que interferem na doenca (Peet
e Maschtti, 1972). A infec¢do por B. maydis é favorecida em condi¢bes de alta
umidade relativa do ar, onde a presenca de agua livre sobre as folhas de milho
proporciona a germinacao dos conidios e penetragdo do fungo no tecido vegetal,
temperaturas 6timas para a infec¢é@o estdo compreendidas entre 22 e 30°C (Martinez
et al., 2010).

O controle da MHM tem sido realizado por dois principais métodos, o controle
quimico, com a utilizacdo de agrotoxicos, e o0 genético, com a utilizacao de genotipos

resistentes (Ye et al., 2012). O controle genético tem sido trabalhado de forma mais
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recorrente, uma vez que o fungo tem adquirido resisténcia aos principais principios
ativos utilizados como fungicida e, também, por questdes ambientais (Raid et al.,
1991; Montesinos, 2003; Ye et al., 2012).

No que tange ao controle genético da MHM, as ragas “T" e “C” sdo
especificas aos genes que conferem citoplasma macho-estérii CMS-T e CMS-C,
respectivamente. A raca “O” tem controle génico por genes nucleares que podem ser
de efeito poligénico (Holley e Goodman 1989), dois genes recessivos ligados (Craig
e Fajemisin 1969, Thompson e Berquist, 1982, Chang e Peterson 1995) ou um gene
recessivo (Smith e HooKer, 1973). Neste Ultimo caso, o gene confere resisténcia
apenas nas fases antes do florescimento. Quanto aos efeitos poligénicos, estudos de
QTLS tém identificado regides importantes associadas a resisténcia (Martins et al.,
2019). Regibes dos cromossomos 8, 9 e 10 foram associadas a resisténcia a MHM
(Negeri et al., 2011) e cromossomos 3 e 9 (Balint-Kurti PJ et al., 2006). Relata-se
ainda a respeito da raca O, sobre a acéo génica, efeitos aditivos e ndo aditivos,
associados ao controle genético da resisténcia (Burnette e White, 1985; Lim e Hooker,
1976; Kump et al., 2011; Kurosawa et al., 2020; Santos et al., 2019).

Nos programas de melhoramento de milho para resisténcia a MHM, os
estudos mais frequentes tém se concentrado na identificagéo de fontes de resisténcia
e na obtencado de hibridos a partir de linhagens resistentes (Chandrashekara et al.,
2014; Kurosawa et al., 2020; Saluci et al., 2023). Semelhante ao que tem sido
empregado no melhoramento da mancha de helmintosporium turcicum (MHT) e
outras doencas do milho de controle poligénico, a sele¢é@o recorrente também se

adequa como método a ser utilizado.

Melhoramento genético e heranca da resisténcia a Mancha de helmintosporiose maidis

— MHM em milho-pipoca

O melhoramento genético é um dos principais fatores que tem contribuido
para a manutencé@o e o progresso do cultivo do milho-pipoca no Brasil. A oferta de
cultivares adaptadas e superiores para as caracteristicas agrondmicas e sensoriais é
o principal objetivo dos programas de melhoramento da cultura (Caranhato et al.,
2022).

Entre os desafios inerentes a cultura para o melhoramento genético,
destacam-se a dificuldade em alcancar ganhos genéticos para produtividade e
capacidade de expansao, bem como os percalcos ocasionados pelas doencas que

acometem a cultura (Jele et al., 2014; Vieira et al., 2016).
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Em paises de clima tropical, como o Brasil, as doencas fungicas sao fatores
extremamente preocupantes, principalmente no milho-pipoca, que é mais suscetivel
guando comparado ao milho comum. No entanto, o melhoramento genético tem
buscado solucionar tais problemas de forma eficiente (Kurosawa et al., 2018; Almeida
et al., 2021).

Tanto para o milho comum quanto para o milho-pipoca, a mancha de
helmintosporiose maidis (MHM) tem se tornado uma doenga preocupante. Esta
doenca tem estado presente nas lavouras e, principalmente, nos cultivos de safrinha.
Contudo, o manejo com utilizacdo de gendtipos resistentes tem sido adotado com
bons resultados (Ye et al., 2012).

Embora a resisténcia as doencas seja, frequentemente, considerada como
caracteristica secundaria em programas de melhoramento, frente as caracteristicas
como produtividade e, no caso do milho-pipoca, também a capacidade de expanséo,
a busca por gendétipos resistentes a MHM tem sido trabalhada de maneira mais
assidua por pesquisadores (Kurosawa et al., 2020; Saluci et al., 2023; Ferreira et al.,
2024).

Em se tratando de melhoramento genético para a resisténcia as doengas em
plantas, as estratégias e métodos adotados pelos melhoristas consistem na
identificacdo de fontes de resisténcia, estudo de heranca e introdugéo e exploracdo
dos genes de resisténcia no desenvolvimento de novas cultivares (Thurow et al.,
2018).

A identificagc&o de fontes de resisténcia pode ser realizada em quatro grupos
principais de gendtipos, priorizados em ordem crescente de importancia. Em primeiro
lugar, destacam-se as cultivares elite, sendo estas as mais recomendadas, uma vez
gue apresentam baixas frequéncias de alelos indesejaveis. Em segundo plano, a
colecdo de germoplasma figura como uma das principais fontes de genes de
resisténcia para as espécies cultivadas. Dada a sua significativa relevancia, € comum
gue os programas de melhoramento mantenham suas préprias colecdes de
germoplasma. Os genotipos silvestres constituem o terceiro grupo, sendo aqueles
relacionados as plantas cultivadas que podem servir como fontes valiosas de genes
de resisténcia aos diversos estresses, tanto biéticos quanto abiéticos. Por fim, as
mutacdes, sejam elas naturais ou induzidas pela exposi¢cao aos agentes mutagénicos,
compdem o quarto grupo de fontes de resisténcia (Thurow et al., 2018).

Essa variedade de fontes oferece uma abordagem abrangente para
identificar e explorar a resisténcia em diferentes contextos, proporcionando uma base
sélida para programas de melhoramento genético.

Algumas fontes de resisténcia & MHM foram relatadas e s&o utilizadas em

estudos com milho comum, como a LM5 (Kaur et al., 2019) e a H95 (Zhao et al.,
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2012). Para o milho-pipoca, algumas pesquisas apontaram também genotipos com
elevados niveis de resisténcia a esta doenca. Segundo Kurosawa et al. (2018), as
populagbes ARZM-05083, ARZM-07049 e PARA-172 possuem elevados niveis de
resisténcia. Da mesma forma, Saluci et al. (2023) identificaram potencial de
resisténcia nas linhagens L623 e L624, e Ferreira et al. (2024) indicaram as linhagens
L353, L354 e L624 como fontes de resisténcia a MHM.

A respeito da heranca da resisténcia a MHM, para o milho comum, as
pesquisas demonstram existir efeitos poligénicos (Holley e Goodman, 1989) e, em
alguns casos, foram identificados dois genes recessivos ligados (Craig e Fajemisin,
1969; Thompson e Berquist, 1982; Chang e Peterson, 1995) ou um gene recessivo
(Smith e Hooker, 1973), neste ultimo caso, o gene confere resisténcia apenas nas
fases antes do florescimento.

Em milho comum e em milho-pipoca, relata-se sobre a acéo génica, efeitos
aditivos e ndo aditivos associados ao controle genético da resisténcia (Burnette e
White, 1985; Lim e Hooker, 1976; Kump et al., 2011; Kurosawa et al., 2020; Santos et
al., 2019).

Os estudos realizados até o momento, a respeito da heranca e efeitos
génicos da resisténcia de milho-pipoca a MHM foram, em sua maioria, realizados por
meio de delineamentos genéticos de dialelos. Embora este delineamento permita
estimar importantes informagfes relacionadas a heranca da resisténcia, o
delineamento de andlise de médias de geracdes é o mais indicado para fornecer este
tipo de informagéo (Hayman, 1958).

O estudo da analise de médias e geracdes permite a realizagdo de ensaios
envolvendo parentais P1 e P2, geracdes F:1 e F» e retrocruzamentos (Schmildt et al.,
2016). Este método é considerado eficiente para caracteristicas qualitativas e
guantitativas. No primeiro caso, as analises estatisticas mais comuns sao os testes
para hipéteses de aderéncia quanto ao numero de genes, geralmente nas geracdes
segregantes, baseando-se nas leis mendelianas (Bearzoti, 2004; Zandon4, 2006). No
segundo caso, a utilizacdo de modelos de genética quantitativa € mais apropriada. A
abordagem descrita por Mather e Jinks (1984) é a mais comum, na qual um modelo
aditivo-dominante é ajustado previamente a partir das médias das geracdes
disponiveis no trabalho, e entao é feita uma comparacao entre as médias observadas
e preditas pelo modelo e seus parametros (m = média, a = efeito aditivo e d = efeito
de dominancia). Modelos mais complexos com adi¢do de efeito epistaticos podem
também ser testados.

A respeito deste delineamento, ndo foram encontradas na literatura
pesquisas que buscaram estudar a heranca da resisténcia genética a MHM em

germoplasma de milho-pipoca por meio da analise de médias de geracoes.
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AVALIACAO E SELECAO DE GENOTIPOS DE MILHO-PIPOCA PARA RESISTENCIA A
MANCHA DE HELMINTOSPORIOSE MAIDIS

Artigo a ser submetido a revista Plant Pathology:

Resumo

A mancha de helmintosporiose maidis (MHM), causada por Bipolaris maydis, & uma importante
doenca foliar do milho-pipoca. O uso de genotipos resistentes € a op¢do de controle mais
indicada para essa doenca, entretanto, fontes de resisténcia para uso em programas de
melhoramento sdo restritas em germoplasma de milho-pipoca. Nesta pesquisa, objetivou-se
identificar novas fontes de resisténcia em um painel de linhagens endogamicas de milho-pipoca.
Foram avaliadas184 linhagens a campo em duas épocas do ano quanto a incidéncia e severidade
dos sintomas da MHM. A partir da analise de variancia conjunta e do agrupamento de médias,
um conjunto de linhagens candidatas as fontes de resisténcia (LCFR) foi selecionado e avaliado
em casa de vegetacdo, sob inoculacéo artificial. A partir dos dados da area abaixo da curva de
progresso da doenca (AACPD), com base em trés avaliacGes de severidade dos sintomas, foi
realizada analise de variancia seguida do agrupamento de médias. Em condi¢Ges de campo, as
linhagens apresentaram alta variabilidade fenotipica para a incidéncia e severidade da MHM,
possibilitando selecionar linhagens com maior potencial para resisténcia. Em casa de vegetacao,
quanto a AACPD, o teste de médias permitiu a formacao de cinco grupos, sendo o0 com maior
resisténcia composto por 23 linhagens. Esse grupo reuniu linhagens com resisténcia a MHM,
potencial para rendimento de grdos e capacidade de expansdo, além de linhagens que se
destacaram com bom desempenho como genitores em pesquisas anteriores. Dentre o total de

linhagens avaliadas, 12% (23 linhagens) foram indicadas como fonte de resisténcia a MHM.

Palavras-chave: melhoramento de plantas; Bipolaris maydis; Zea mays L.
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Abstract

Southern corn leaf blight (SCLB), caused by Bipolaris maydis, is an important foliar disease of
popcorn. The use of resistant genotypes is the most recommended control option for this disease;
however, sources of resistance for use in breeding programs are restricted in popcorn
germplasm. In this research, the objective was to identify new sources of resistance in a panel
of inbred popcorn lines. A total of 184 lines were evaluated in the field at two times of the year
for the incidence and severity of SCLB symptoms. From joint analysis of variance and grouping
of means, a set of candidate lines for sources of resistance (CLSR) was selected and evaluated
in a greenhouse, under artificial inoculation. From the data on the area under the disease progress
curve (AUDPC), based on three assessments of symptom severity, analysis of variance was
performed followed by grouping of means. Under field conditions, the lines showed high
phenotypic variability for the incidence and severity of SCLB, making it possible to select lines
with greater potential for resistance. In a greenhouse, regarding AUDPC, the average test
allowed the formation of five groups, with the one with the greatest resistance consisting of 23
lines. This group brought together lines with resistance to SCLB, potential for grain yield and
expansion capacity, in addition to lines that stood out with good performance as parents in
previous research. Among the total lines evaluated, 12% (23 lines) were indicated as a source

of resistance to SCLB.

Keywords: plant breeding; Bipolaris maydis; Zea mays L.
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Introducéo

A cultura do milho-pipoca tem expressividade na agricultura de diversos paises, entre
0s quais, vem se destacando o Brasil. A opcao de cultivo desta espécie agricola é vantajosa uma
vez gque o milho-pipoca possui alta demanda e agrega valor em diferentes setores do comércio
(Amaral Janior et al., 2013; Paraginski et al., 2016).

Uma das limitagdes da cultura do milho-pipoca em paises de clima tropical é a
ocorréncia de doencas foliares, entre as quais se destaca a mancha de helmintosporiose maidis
(MHM) como um importante problema biotico (Aregbesola et al., 2020; Kurosawa et al., 2018).
Historicamente, esta doenca foi responsavel por uma grande epidemia nos Estados Unidos da
América em 1970, causando prejuizos da ordem de U$ 1 bilhdo somente em um ano na cultura
do milho (Manamgoda et al., 2011). Atualmente, a MHM é responsavel por causar prejuizos em
diversos paises no mundo onde o cereal é cultivado (Aregbesola et al., 2020).

A MHM ¢ causada pelo fungo Bipolaris maydis (teleomorfo = Cochliobolus
heterostrophus), necrotréfico, filamentoso e pertencente ao filo Ascomycota. O fungo possui
trés racas fisiologicas, a saber: “T”, “C” e “O”. Naturalmente, a raca “O” ocorre em maior
frequéncia, uma vez que as outras duas sdo especificas aos genétipos portadores dos genes “T”
e “C” de macho-esterilidade, respectivamente (Wang et al., 2017).

A doenca se desenvolve bem em condicGes de clima tropical, com temperaturas 6timas
paraa infeccdo entre 22°C e 30°C associadas a alta umidade relativa do ar (Martinez et al., 2010).
Perdas em rendimento de graos, em torno de 50% e 70% da producéo, foram associadas a esta
doenca. As perdas na producéo sdo em decorréncia da reducéo da area foliar fotossintética ativa,
ocasionada pela morte do tecido vegetal infectado pelo fungo (Ali e Yan, 2012; Hussain et al.,
2016; Nihei e Ferreira, 2012).

Dentre as formas de controle de doencas, o controle genético representa um dos
métodos mais eficientes por ndo onerar diretamente 0s custos para 0s produtores, e por questdes

ambientais, pela possibilidade de reducdo de uso de agrotoxicos. Além disso, ndo existem
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agrotoxicos especificos para essa doenga registrados no Brasil (MAPA, 2023).

Alguns estudos demonstraram que o fungo apresenta variabilidade genética entre
isolados, o que reflete na sensibilidade aos principais principios ativos utilizados no controle
quimico e na patogenicidade do fungo ao milho (Nadeem et al., 2024; Zhang et al., 2011), que
pode resultar na capacidade de evoluir e superar a resisténcia genética de seu hospedeiro. Assim,
se faz necessaria a constante identificacdo de novas fontes de resisténcia. Para o milho-pipoca,
novas fontes de resisténcia as doencgas sdo ainda mais importantes, uma vez que, a cultura é mais
suscetivel as pragas e doencas do milho e estudos buscando identificar fontes de resisténcia a
MHM em milho-pipoca séo restritos (Nadeem et al., 2024; Wang et al., 2017).

Neste cenario, a avaliacdo de colecBes de germoplasmas sdo estratégias fundamentais
para a identificacdo de materiais genéticos com resisténcia as doengas. Portanto, o presente
trabalho foi desenvolvido sob a hipotese de que linhagens de milho-pipoca com diferentes
origens geogréaficas apresentam variabilidade genética para a resisténciaa MHM, podendo essas
serem identificadas e exploradas. Deste modo, o0 objetivo foi avaliar a performance de diferentes
linhagens de milho-pipoca quanto a resisténcia a MHM e selecionar fontes de resisténcia

genética.

Material e métodos
Avaliacao e selecdo em condigdes de infecgdo natural

O germoplasma avaliado foi composto por um painel de 184 linhagens endogamicas
(na sétima geracdo de autofecundagéo) de milho-pipoca, pertencentes a colegdo de germoplasma
de milho-pipoca da Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro - UENF. As
linhagens foram obtidas de 25 genealogias diferentes, entre as quais, constam populagdes
adaptadas ao clima tropical e temperado, com origem em diferentes paises como: Uruguai,
Paraguai, Chile, Colémbia, Bolivia, Argentina, EUA e Brasil (Figura 1).

As linhagens (doravante denominadas de genotipos) foram avaliadas em duas épocas,
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sendo época 1 (maio a setembro) e época 2 (outubro a fevereiro). Os experimentos foram
realizados entre os anos de 2019 a 2021, na area experimental do Colégio Estadual Agricola
Antbnio Sarlo, em Campos dos Goytacazes, situado na Regido Norte do estado do Rio de
Janeiro, na latitude 21° 45° S, longitude 41° 20’ O e altitude de 11 m. No periodo em que os
experimentos foram realizados, a temperatura média diéria foi de 22°C com variagoes entre 16°C
a 26,5°C na época 1 e 24,9°C com variacgdes entre 15,7°C a 39,1°C na época 2. A umidade
relativa do ar variou entre 21% a 94% com média de 76% na época 1 e 25% a 94% com média
de 76% na época 2. A pluviosidade total em cada periodo foi de 443,2 mm na época 1 e 656,4
mm na época 2. Os dados meteoroldgicos foram fornecidos pelo Instituto Nacional de
Meteorologia (INMET) registrados na estacdo automética de Campos dos Goytacazes-RJ, cerca

de 200 m distante da area experimental (INMET, 2021).

Identificacio

Genealogia Inst. Desenvolvimento / origem

Total

Linh ne banco
@ Beija-Flor UFV, Vigosa (Brasil) 5 L51aLs9
] Angela Sete Lagoas, Embrapa (Brasil) 7 L61al7l
@ Vigosa-Vigosa UFV, Vigosa (Brasil) 6 L74al88
@ [AC-125 Campinas, S3o Paulo (Brasil) 16 L201aL230
@ BOZM.260 Bolivia (CIMMYT) 10 L231aL260
B PARAITZ Paraguai (CIMMYT) 10 L261aL290
URUG.298 Uruguai (CIMMYT) 8 L291aL320
@Bario de Vigosa UFV, Vigosa (Brasil) 10 L321aL350
@ PRO23 UEM, Maringa, Parana (Brasil) 17 L351aL380
SAM Sul Americana/USA 16 L381aL410
@ CHZM 13 134 Chile 1 L411
BOYA 462 Colémbia (CIMMYT) 4 L441 aL470
@ SE013 Maring3, Parani (Brasil) 12 L471aL3500
@ PA 170 ROXO Paraguai (CIMMYT) 11 L501aL530
@ ARZM 07 049 Argentina (C! 5 L531aL3560
B ARZM 05 083 Argentina (CIMMYT) 3 L561aL590
[ RS20 IPAGRO, Porto Alegre. RS (Brasil) ] L591aL620
B PAOO Maringa, Parana (Brasil) 7 L621 aL650
@ ARZM 13 030 Arpgentina (CIMMYT) 6 L651 aL680
@ UENF 14 UENF. Rio de Janeiro (Brasil) 14 L681aL710
a Zélia Repositorio UFV 1 P1
B CMS-42 Repositorio UFV 2 P2eP3
B Sul Americana Repositorio UEM 1 P4
] Zaeli Repositorio UEM 3 P5aP7
@ IAC-112 IAC Repositério UFV 3 PgaP10
- 8 -

=
-

Figura 1: Origem geogréfica das genealogias, descri¢do genética e identificacdo das linhagens

avaliadas.

Devido ao elevado numero de gendtipos, estes foram avaliados em cinco ensaios em
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cada época de avaliacdo. Cada ensaio recebeu um determinado numero de gendtipos,
denominados tratamentos regulares, e mais trés genotipos denominados tratamentos comuns.
Os ensaios foram conduzidos em delineamento de blocos ao acaso com trés repetigdes. Os
tratamentos regulares foram constituidos por gendtipos diferentes, enquanto os tratamentos
comuns se repetiam entre os cinco ensaios. O conjunto contendo 0s cinco ensaios foram
avaliados nas duas épocas.

Em ambas as épocas de avaliacdo, a area de semeio foi preparada com gradagem,
sulcagem e adubacéo de plantio, onde foi aplicado 80 g do formulado N-P-K (04-14-08) por
metro linear de sulco.

Cada unidade experimental foi constituida por uma fileira de 3 m de comprimento com
15 plantas, com espagamento de 0,90 m entre fileiras e 0,2 m entre plantas. A semeadura foi
realizada depositando trés sementes a cada 0,2 m dentro do sulco e, posteriormente, aos 20 dias
apos o semeio, realizou-se o deshaste das plantas respeitando-se a densidade de cinco plantas
por metro linear.

Todos os ensaios foram irrigados por aspersdo em dias alternados nos periodos de
estiagem. Aos 20 e 40 dias ap6s o semeio foram realizadas aplicacfes de 20 g de ureia por metro
linear. O controle de plantas invasoras foi realizado duas vezes ao logo do ciclo da cultura por
meio de capina mecanica. O controle de lagartas se deu por meio de pulverizagdes com
inseticidas quimicos recomendados para a cultura.

As avaliagdes dos genotipos quanto a resisténcia 8 MHM foram realizadas aos 30 dias
apos o florescimento das plantas, estimando-se a incidéncia média e severidade média dos
sintomas em quatro plantas alternadas dentro de cada unidade experimental, desconsiderando as
quatro plantas iniciais e finais de cada unidade experimental. A avaliacdo de incidéncia foi
realizada com base no numero de folhas com sintomas em relagdo ao numero de folhas totais da
planta, expressa em porcentagem. A severidade foi estimada visualmente com auxilio da escala

diagramatica proposta por James (1971), sendo o intervalo de severidade dos sintomas expressos
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pela escala: 0%; 1%; 5%; 25% e 50% de area foliar lesionada. A severidade da doenca foi
avaliada na folha anexa a primeira espiga de cada planta.

Foram realizadas andlises de variancia individuais para incidéncia e severidade, para
cada ensaio, em cada época. Posteriormente, os dados de cada unidade experimental foram
corrigidos pela multiplicagdo de um fator estimado pelo efeito de ensaios com base nos
tratamentos comuns, a fim de eliminar os efeitos ambientais entre ensaios. Para isso, foi
estimada a média dos tratamentos comuns para cada ensaio (MTCE) e a média geral dos
tratamentos comuns em todos os ensaios (MGTC). Pela relagdo MGTC/MTCE foram obtidos
os fatores de correcdo de acordo com a metodologia empregada por Ribeiro et al. (2009). Este
procedimento foi realizado de forma separada para cada época de avaliacdo.

Os dados corrigidos foram submetidos ao teste de Anscombe e Tukey para
homogeneidade de variancias e ao teste de Shapiro-Wilk para normalidade dos residuos. A
variavel severidade foi transformada em raiz quadrada para atender aos pressupostos da analise
de variancia, que foi realizada utilizando o modelo de anélise conjunta em blocos casualizados
considerando as duas épocas de avaliacéo.

Quando identificada diferenca significativa pelo teste F, foi aplicado o teste de
agrupamento de médias Scott-Knott a 5% de probabilidade. Adicionalmente, foram construidos
gréficos boxplot para as variaveis incidéncia e severidade, apresentando a dispersdo das medias
das linhagens em funcéo dos grupos formados pelo teste de médias.

Os gendtipos alocados nos grupos de maior resisténcia para cada varidvel, em cada
época, foram selecionados para a confirmacgéo dos sintomas e afirmacdo da resisténcia, em casa
de vegetagdo, com inoculagdo do fungo. Ja os gen6tipos que apresentaram maior suscetibilidade

a campo, foram desconsiderados como potencial para fonte de resisténcia a MHM.

Avaliacao e selecdo com inoculagdo em casa de vegetacéo

O experimento foi realizado no periodo entre agosto e outubro de 2021, em casa de
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vegetacdo na Unidade de Apoio a Pesquisa (UAP), da UENF, em Campos dos Goytacazes - RJ.
A casa de vegetacdo utilizada possui laterais protegidas com tela antiafideo e teto coberto com
plastico transparente e telado preto do tipo sombrite com 50% de sombreamento. A temperatura
e umidade relativa do ar, no ambiente interno da casa de vegetacao, expressaram valores diarios
entre 20,8°C a 29,6°C com média de 25,1°C para a temperatura e de 69,9% a 98,7% com média
de 84,5% para a umidade relativa do ar.

Foram avaliados 98 genotipos selecionados na avaliagdo realizada a campo. Destes, 93
sendo linhagens candidatas as fontes de resisténcia (LCFR) e cinco linhagens suscetiveis a
MHM como testemunhas. O delineamento utilizado foi o de blocos ao acaso com quatro
repeticBes. Para o cultivo das plantas foram utilizados vasos plasticos preenchidos com 5 litros
de substrato composto por uma mistura de solo, areia e esterco bovino, na proporgao de 3:1:1.
No momento do semeio foram dispostas quatro sementes por vaso a 2 cm de profundidade e,
vinte dias ap6s o semeio, foi realizado um desbaste deixando apenas duas plantas em cada vaso,
compondo assim uma unidade experimental.

Para a inoculagdo, o isolado “CF/UENF 501” do fungo B. maydis, coletado no
municipio de Campos dos Goytacazes - RJ, isolado a partir de leséo tipica em folha de milho-
pipoca, caracterizado quanto a sua morfologia e patogenicidade em gendtipos de milho-pipoca
(Ferreira et al., 2024), foi replicado para placas de Petri contendo meio de cultivo BDA- Batata
dextrose e agar. As placas foram mantidas em bancada com temperatura de 25°C por 15 dias
sob fotoperiodo de 12 horas. Apds esse periodo foi preparada uma suspensdo de conidios
adicionando-se 30 ml de agua destilada em cada placa seguida por uma raspagem superficial
com auxilio de um pincel. A suspensdo obtida em cada placa foi reunida e ajustada para a
concentragéo de 1x10* conidios.mI, com 91% dos conidios viaveis ap6s 12 h.

A inoculacéo foi realizada aos 30 dias apos a emergéncia das plantulas, periodo em que
apresentavam entre cinco e seis folhas totalmente expandidas. Com o auxilio de um pulverizador

manual foram pulverizados 5 a 6 ml da suspensdo em cada planta. Apés a inoculagéo, as plantas
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foram cobertas com uma lona pléstica transparente, sustentada a 20 cm acima das plantas por
uma estrutura de madeira, por um periodo de 48 h a fim de simular uma cAmara imida e manter
condigdes ideais de umidade e temperatura para a infeccdo. A temperatura interna da camara,
nesse periodo, oscilou entre 22,2 °C e 29,3 °C, e a umidade relativa do ar entre 70% e 100%.

As avaliacOes tiveram inicio sete dias ap6s a inoculacdo, sendo realizadas trés
avaliagdes com intervalos de cinco dias entre elas. Em cada uma, determinou-se a severidade
dos sintomas na sexta folha expandida de cada planta, de forma visual e com auxilio da escala
diagramaética proposta por James (1971). Os dados obtidos permitiram calcular a area abaixo da
curva de progresso da doenca (AACPD), por meio da equagéo proposta por Campbell e Madden
(1990).

A variavel AACPD foi submetida ao teste de Anscombe e Tukey para homogeneidade
de variancias e ao teste de Shapiro-Wilk para normalidade dos residuos. Apos a transformacéo
em raiz quadrada, para atender aos pressupostos da analise, foi realizada a analise de variancia
seguindo o modelo de blocos casualizados com testemunhas adicionais. As médias dos
tratamentos foram agrupados pelo teste de Scott-Knott a 5% de probabilidade. Adicionalmente,
a média de cada tratamento foi comparada a média das testemunhas pelo teste “t” de student a
5% de probabilidade. As analises estatisticas foram realizadas utilizando o programa estatistico

R, com auxilio do pacote.

Resultados
Avaliacao e selecdo em condigdes de infecgdo natural

Foi identificado efeito significativo para incidéncia e severidade dos sintomas da MHM
para genotipos, ambientes e interacdo genotipo x ambiente (P<0,01), apontando diferenca
estatistica significativa entre as médias das variaveis estimadas nas linhagens e resposta
diferente de gendtipos em funcdo das épocas de avaliagdo. A varidvel severidade apresentou

maior coeficiente de variagdo (25,91%), em comparagdo com a incidéncia (11,47%) (tabela 1).
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Foram observados valores de incidéncia variando de 13% a 100% com média de 72%
para época 1 e 5,8% a 100% com média de 69,5% para a época 2. J& para a severidade, foram
observados valores variando de 0,02% a 48,45% com média de 7,78% na época 1 e 0% a 60,4%

com média de 6,02% na época 2 (Figuras 2 e 3).

Tabela 1: Resumo da analise de variancia conjunta para incidéncia e severidade da mancha de

helmintosporiose maidis (MHM) em linhagens de milho-pipoca avaliadas a campo.

Quadrados médios

Fonte de variacdo

Gl Incidéncia Severidade

Bloco/Ambiente 4 214,70 1,01
Gendtipos 183 2084,181** 11,48**
Ambientes 1 2863,10* 39,24**
Gendtipo x Ambiente 183 332,78** 2,28**
Erro 732 66,63 0,2958

Média - 71,15 2,11

cv (%) - 11,47 25,91

Gl — Graus de liberdade; ** - Significativo a 1% pelo teste F; cv (%) -

Coeficiente de variagdo experimental em porcentagem

Quanto ao agrupamento das linhagens para a varidvel incidéncia (Figura 2), foi
observada a distribuicdo das linhagens em cinco grupos na época 1 (a - €) e seis grupos na epoca

2 (a-f). O namero de linhagens e a média de incidéncia em cada grupo na época 1 foram: grupo

"

a” com 56 linhagens e incidéncia média de 94,41%, grupo “b” com 47 linhagens e 79,03%,

[1P2)

grupo “c” com 49 linhagens e média de 62,31%, grupo “d” com 22 linhagens e média de 45,88%,
e grupo “e” com 9 linhagens e média de 27,3% de incidéncia (Figura 2). Para a avaliacdo de

incidéncia na época 2, a distribuicdo das linhagens nos grupos foram: grupo “a” com 26

linhagens e média de incidéncia de 97,2%, grupo “b” com 57 linhagens e média de 81,9%, grupo
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“c” com 33 linhagens e média de 64,9%, grupo “d” com 45 linhagens e média de 54,7%, grupo

e” com 15 linhagens e média de 35,6%, e grupo “f” com 8 linhagens e média de incidéncia de

16,3%. A maior frequéncia de linhagens se deu nos grupos com maiores médias para incidéncia

(Figura 2).
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Figura 2: Dispersdo das médias das linhagens quanto a incidéncia de MHM em cada grupo
formado pelo algoritmo de Scott-Knott (As diferentes letras indicam os grupos formados pelo

algoritmo) a 5% de probabilidade em cada época de avaliacéo.

Para a severidade (Figura 3) observou-se a formacéo de nove diferentes grupos em cada
época de avaliacdo (a—1i). O numero de linhagens e média de severidade nos respectivos grupos
foram: para a avaliagdo realizada na época 1, grupo “a” com uma linhagem que apresentou
média de 59,5%; grupo “b” com cinco linhagens e média de 45%; grupo “c” com 22 linhagens
e média 33,2%; grupo “d” com 13 linhagens e média de 21%; grupo “e” com 14 linhagens e
média de 12,9%; grupo “f” com 25 linhagens e média de 5,07%; grupo “g” com 31 linhagens
com média de 2,68%; grupo “h” com 28 linhagens e média de 1,08%; grupo “i” com 45
linhagens com média de 0,2% de severidade foliar.

Para a avaliagdo realizada na época 2: grupo “a” com duas linhagens com média de
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48,5%; grupo “b” com uma linhagem e média de 30,6%; grupo “c” com duas linhagens e média
23,8%; grupo “d” com 15 linhagens e média de 16,8%; grupo “e” com 18 linhagens e média de
11,3%; grupo “f” com 33 linhagens ¢ média de 6,79%; grupo “g” com 48 linhagens e média de
3,65%; grupo “h” com 35 linhagens e média de 1,69%; grupo “i” com 30 linhagens e média de
0,44% de severidade foliar. Os grupos que apresentaram menores valores para as medias de

severidade reuniram maiores numeros de linhagens (Figura 3).
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Figura 3: Dispersao das médias das linhagens quanto a severidade de MHM em cada grupo
formado pelo algoritmo de Scott-Knott (As diferentes letras indicam os grupos formados pelo

algoritmo) a 5% de probabilidade em cada época de avaliagéo.

Os diferentes grupos formados pelo algoritmo de Scott-Knott representam os diferentes
niveis de resisténcia das linhagens avaliadas. Os grupos com as menores médias expressaram
maiores niveis de resisténcia e, dessa forma, para a incidéncia dos sintomas foram selecionadas
31 linhagens agrupadas nos grupos “d” e “e” na época 1, e 23 linhagens agrupadas nos grupos
“e” e “” na época 2 (Figura 4). Entre as selecionadas com menores médias, 16 (42%) linhagens
sdo comuns nas duas épocas. Para a severidade, foram selecionadas 73 linhagens agrupadas nos

3L
1

grupos “h” e “i” na época 1, e 65 linhagens nos grupos “h” e “1”’ na época 2, 42 (43,7%) linhagens
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foram selecionadas simultaneamente nas duas épocas. Considerando as duas variaveis e duas
épocas de avaliacao, 97 linhagens apresentaram potencial para resisténcia a MHM na avaliacéo
de campo. Entre as linhagens selecionadas com base na incidéncia, apenas a linhagem P2 ndo

foi selecionada para severidade (Figura 4).
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Figura 4: Linhagens selecionadas com potencial para resisténcia a mancha de helmintosporiose

maidis — MHM para incidéncia e severidade em cada época de avaliacdo a campo. N = NUmero
de linhagens selecionadas para incidéncia e para severidade em cada época; | = NUmero de

linhagens na intersecdo entre épocas para cada variavel.

Avaliacao e selecdo com inoculagdo em casa de vegetacéo

Foi observado efeito significativo para fonte de variacdo genétipos em condigdes de
inoculacédo artificial, e para seus efeitos desdobrados em linhagens candidatas as fontes de
resisténcia (LCFR) e testemunhas suscetiveis pelo teste F a 5% de probabilidade. Observou-se,
também, efeito significativo para o contraste LCFR e testemunhas suscetiveis, pelo teste F
(Figura 5, a) e b)), para a variavel area abaixo da curva de progresso de doencas (AACPD).

Pelo teste de agrupamento de médias de Scott-Knott constatou-se a formacéo de cinco
grupos para a AACPD (Figura 6). As 93 linhagens selecionadas a campo, com potencial para

fonte de resisténcia, se distribuiram em uma linhagem no grupo “A”, uma no grupo “B”, 24
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linhagens no grupo “C”, 44 linhagens no grupo “D” e 23 linhagens no grupo “E”. As linhagens

L512 do grupo “A”, L507 do grupo “B”, L365, L509, L55, L694, L88 ¢ P5 do grupo “C”

apresentaram média para AACPD estatisticamente igual a média das testemunhas suscetiveis,

pelo teste “t” (Figura 6). As 23 linhagens que formaram o grupo “E” apresentaram as menores

médias para AACPD e foram selecionadas como fontes de resisténcia a8 MHM (Figura 6).

a) h)

Fonte de GL QM

Variacio AACPD 2007

Bloco 3 5235

Genétipo 97 13.99%* 1501
LCFR 92 9.17** | & |
T. Suscetivel 4 3339% ) 2
LCFRvs T. 1 321.35%* 501 -
Suscetivel

Erro 291 1.78 o

CV (%) 29.88 ' LCFR T. Suscetivel

Figura 5: a) Resumo da andlise de variancia para a AACPD; b) Comparagdo entre os grupos de

linhagens candidatas as fontes de resisténcia — LCFR e linhagens testemunhas suscetiveis - T.

Suscetiveis. FV — Fonte de variagdo; QM — Quadrado Médio; ** - Significativo a 1%; Cv (%) -

Coeficiente de variagdo experimental em porcentagem.
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AACPD

Figura 6: Agrupamento de medias para AACPD entre as linhagens avaliadas em casa de
vegetacdo. Letras indicam grupos formados pelo teste de Scott-Knott a 5% de probabilidade;
Sus. = Testemunhas suscetiveis; ns = Igualdade estatistica entre média da linhagem e média das

testemunhas pelo teste “t” a 5% de probabilidade.

As 23 linhagens selecionadas para fonte de resisténcia a MHM foram obtidas de 13
genealogias diferentes, sendo uma linhagem de cada uma das respectivas populagdes: Vigosa,
PA-170-Roxo, Hibrido IAC-125, Hibrido Zaeli, Bardo de vicosa e CHZM-13-134; duas
linhagens das populacBes Angela, CMS-42, PA-091 e UENF-14 e, trés linhagens de cada
populacdo sendo: SAM, SE-013 e PR-023. A severidade média observada em cada avaliagdo
para as 23 linhagens fonte de resisténcia (Figura 7), em condicdes de inoculagéo artificial, foi

de 0,4% na avaliacdo 1, 0,64% na avaliacdo 2 e 1,3% na avaliacdo 3 (Figura 7). Essas linhagens
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apresentam a capacidade de expansdo média de 21,5 ml.g™ e a produtividade média foi de 1100

kg.ha! (Figura 8; Banco de Dados do Laboratorio).
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Figura 7: Distribuicdo das médias de severidade para as testemunhas sucetiveis e para as 23

linhagens selecionadas para fontes de resisténcia a MHM, em cada avaliagdo.
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Figura 8: Distribuicdo das médias de rendimento de gréos e para a capacidade de expansdo para
as 23 linhagens selecionadas para fontes de resisténcia a MHM obtidos nas avalia¢cdes de campo

(Fonte: Banco de Dados do Laboratério, dados ndo publicados).
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Discusséo

A identificacdo de novas fontes de resisténcia para a mancha de helmintosporiose
maidis (MHM) € importante, uma vez que sdo restritas em germoplasmas de milho-pipoca.
Poucos trabalhos foram publicados com esse objetivo e, em sua maioria, foram realizados em
condicdes de infeccdo natural a campo (Bhandari et al., 2017; Kurosawa et al., 2018). Nesta
pesquisa, objetivou-se identificar fontes de resisténciaa MHM em um conjunto de 184 linhagens
endogamicas. As linhagens passaram por avaliacdo em duas estacGes de cultivo a campo, onde
foi possivel selecionar as linhagens candidatas a fonte de resisténcia (LCFR) que,
posteriormente, foram avaliadas em casa de vegetacdo com inoculacéo artificial do patégeno,
possibilitando a identificacdo de fontes de resisténcia genética a MHM e reduzindo as chances
de selecionar falsos resistentes, em razdo dos escapes que podem ocorrer nas condi¢des de
avaliagdo a campo.

As condicdes experimentais a campo permitiram a expressao de ampla variabilidade
fenotipica entre as linhagens para a resisténcia a MHM, que pode ser evidenciada pelos efeitos
significativos do teste F nas variaveis incidéncia e severidade para as fontes de variacdo
genotipos e suas interacdes com as épocas de avaliacdo, e pelos diferentes grupos formados pelo
teste de Scott- Knott em cada época, o que evidencia diferencas substanciais para a resisténcia
a MHM entre as linhagens.

A variabilidade fenotipica pode ser atribuida as diferencas geneéticas das genealogias
que deram origem as linhagens aqui avaliadas, entre as quais, constam popula¢des de milho-
pipoca obtidas a partir de cultivares comerciais que passaram por processos de melhoramento,
como as genealogias IAC-125, IAC-12, Zelia, Zaeli, SAM, Angela, Vicosa, Bardo de vigosa,
Beija-flor, UENF-14, RS-20 e as demais genealogias obtidas de compostos de milho-pipoca
oriundos de paises como Uruguai, Paraguai, Chile, Colémbia, Bolivia e Argentina (Figura 1).
Algumas dessas genealogias, como as relatadas por Kurosawa et al. (2018), apresentam

variabilidade para a resisténcia as doencas foliares, entre elas a MHM, corroborando esse
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resultado. Saluci et al. (2020) também verificaram variabilidade para a resisténcia em linhagens
parcialmente endogamicas, o que explica em parte, a variabilidade encontrada entre as linhagens
nesta pesquisa.

Embora a avaliagdo a campo, com infeccdo natural do patdgeno, possibilite a selecdo
de falsos resistentes por escape, este método pode ser utilizado para reduzir o nimero de
genotipos para avaliagdo em ambiente controlado. Os resultados observados sob condicéo
natural de infeccéo permitiram reduzir o nimero de linhagens candidatas as fontes de resisténcia
(LCFR) para 52,7% do total inicial, desconsiderando aquelas que apresentaram maiores niveis
de suscetibilidade a campo.

Os resultados confirmaram que a presente metodologia pode ser utilizada nesse
patossistema, conforme ja empregado em outros, como feijao-mungu (Vigna radiata L.) vs virus
do mosaico amarelo (Nagaraj et al., 2019), pepino (Cucumis sativus L.) vs oidio (Sharmaet al.,
2022) e pimenta malagueta (Capsicum spp.) vs begomovirus (Srivastava et al., 2017).

As condi¢des climaticas durante as épocas de avaliagdo a campo foram préximas
aquelas relatadas por Martinez et al. (2010), consideradas adequadas para a ocorréncia da MHM
onde temperaturas 6timas, entdo compreendidas entre 22°C e 30°C, associadas a alta umidade
relativa do ar, favorece a ocorréncia da doenca permitindo identificar os diferentes niveis de
resisténcia e selecionar as linhagens mais promissoras para fontes de resisténcia genética.

A partir das avaliagOes realizadas a campo, foram selecionadas 97 LCFR. Percebeu-se
que 97,3% das linhagens selecionadas por apresentarem baixa incidéncia também foram
selecionadas para severidade, o que permite dizer que em condigdes de campo a avaliacéo e a
selecdo podem ser realizadas apenas com base na severidade. Fortes correlaces fenotipicas e
genotipicas entre essas duas variaveis, para MHM em milho-pipoca, sustentam essa
possibilidade (Kurosawa et al., 2018; Santos et al., 2020a).

Em condicGes de casa de vegetacao verificou-se efeito significativo para a area abaixo

da curva de progresso da doenca (AACPD). Notou-se que, mesmo com selegdo prévia, as
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linhagens expressaram diferentes niveis de resisténcia, onde foi possivel distinguir entre as
LCFR selecionadas a campo, linhagens com maior nivel de resisténcia e eventuais linhagens
selecionadas por escape. Para essa avaliagdo, as 23 linhagens que formaram o grupo “E” pelo
teste de Scott- Knott expressaram os maiores niveis de resisténcia com severidade média na
terceira avaliacdo de 1,3% e AACPD média de 8, portanto, estas foram consideradas fontes de
resisténcia genética a MHM.

Cabe ressaltar que entre as linhagens selecionadas para fonte de resisténcia neste
estudo, encontram-se linhagens avaliadas em outras pesquisas. As linhagens L353 e L354
demonstraram resisténcia significativa no trabalho desenvolvido por Ferreira et al. (2022) em
condigdes similares as realizadas neste estudo. As linhagens L76, L69, P7 e P3 se destacaram
quanto a resisténciaa MHM na pesquisa de Amaral Junior et al. (2019) em condicGes de campo
em ambientes com alteracdo da disponibilidade de fosforo. Santos et al. (2020b) relataram
potencial de ganho de resisténcia para MHM utilizando a linhagem L76 como parental em
hibridos simples. Em paralelo, as linhagens L653 e L80, aqui utilizadas como testemunhas
suscetiveis, também apresentaram alta suscetibilidade ao B. maydis nas pesquisas realizadas por
Amaral Janior et al. (2019), Ferreira et al. (2022) e Kurosawa et al. (2018). Esses resultados
implicam em maior confiabilidade para essas fontes de resisténcia selecionadas, uma vez que
apresentaram alto nivel de resisténcia em diferentes condi¢cdes de avaliacdo e em diferentes
pesquisas.

Um importante ponto a ser observado, para o grupo de linhagens selecionadas para
fonte de resisténcia a MHM, é o seu desempenho quanto ao rendimento de grdos e capacidade
de expansao, variaveis de elevada importancia para a cultura. Notaram-se médias satisfatdrias
guanto a essas variaveis para algumas das fontes de resisténcia selecionadas, com destaque para
as linhagens P3, L63 e L69, com médias acima de 2000 kg. ha. E para a capacidade de
expansdo, as linhagens P3, L69, L63, L392, L511 e L395, com médias acima de 25ml.g. Tais

observacgdes sdo importantes, pois € desejavel pelos melhoristas que fontes de resisténcia as
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doencgas possuam potencial agronémico, implicando que essas fontes de resisténcia selecionadas
nesta pesquisa possuam potencial de utilizagéo direta nos programas de melhoramento de milho-

pipoca.

Conclusoes

Foi identificada variabilidade para a resisténcia a MHM dentre o germoplasma de
milho-pipoca avaliado, permitindo selecionar fontes de resisténcia genética.

Os resultados a campo permitiram reduzir o ndmero inicial de genotipos a serem
avaliados no ambiente controlado sob inoculacéo artificial.

Do total avaliado, 23 linhagens (12,5%) foram identificadas com maior nivel de
resisténcia e, portanto, selecionadas para serem fontes de resisténcia a MHM.

Dentre os materiais selecionados, h& materiais com boas caracteristicas para

produtividade e capacidade de expansao dos graos.
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ANALISE GENETICA DA RESISTENCIA A MANCHA DE HELMINTOSPORIOSE MAIDIS
EM MILHO-PIPOCA

Artigo a ser submetido a revista Agronomy Journal:

RESUMO

A mancha de helmintosporiose maidis (MHM) é uma importante doenca foliar do milho-pipoca
e sua principal forma de controle ocorre pela utilizag&o de cultivares resistentes. Para desenvol-
ver genotipos com resisténcia as doencas € importante o conhecimento da heranga associada a
resisténcia, visto que, parametros como a natureza e magnitude dos efeitos génicos, sdo essen-
ciais para delinear métodos e estratégias em um programa de melhoramento genético. A vista
disso, a presente pesquisa foi realizada com o objetivo de estudar a genética associada a resis-
ténciaa MHM em milho-pipoca. Duas linhagens endogamicas contrastantes para a resisténcia a
MHM foram selecionadas para o estudo, sendo: parental 1 (P1) a linhagem L353 (resistente), e
parental 2 (P2) a linhagem L653 (suscetivel). A partir do cruzamento entre L353 e L653 foi
obtida a geracdo F1 e, pela autofecundacédo da geracéo F1, foi obtida a geracdo F2. As geracoes
de retrocruzamento, RC1 e RC, foram obtidas pelo cruzamento entre a geracdo F1 e os respecti-
vos parentais P1 e P2. As geragdes, P1, P2, F1, F2, RC1, RC;, foram avaliadas, sob inoculagdo em
casa de vegetacao, quanto a severidade dos sintomas. A partir das avaliagdes de severidade, foi
calculada a area abaixo da curva de progresso de doenga (AACPD). As geragoes P1 e P, foram
contrastantes quanto a reacdo a doenca, apresentando médias de AACPD de 136,5 e 461,9, res-
pectivamente. A geracdo F1 apresentou média de 132,6, estatisticamente igual ao P1. As demais
geragdes apresentaram médias de 388,6, 372,7 e 554,0 correspondendo, respectivamente, a F»,
RC1 e RC>. A analise genética da resisténcia a MHM demonstrou efeitos aditivos e ndo aditivos
relacionados a resisténcia, embora maior variancia genética de dominancia tenha sido obser-

vada. Efeitos de interacdo digénica do tipo dominante x dominante também foram observadas.
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Dessa forma, a exploragao dos efeitos de dominancia deve ser utilizada nos programas de me-
Ihoramento e a hibridacdo poderé ser um método utilizado para a obtencdo de cultivares resis-

tentes 8 MHM em milho-pipoca

ABSTRACT

Southern corn leaf blight (SCLB) is an important foliar disease of popcorn, and its main form
of control is through the use of resistant cultivars. To develop genotypes with disease resistance,
it is important to know the inheritance associated with resistance, since parameters such as the
nature and magnitude of gene effects are essential to outline methods and strategies in a genetic
improvement program. In view of this, the present research was carried out with the objective
of studying the genetics associated with resistance to SCLB in popcorn. Two contrasting inbred
lines for resistance to SCLB were selected for the study, being: Parental 1 (P1) the L353 (Re-
sistant) line, and Parental 2 (P2) the L653 (Susceptible) line. From the cross between L353 and
L653 the F1 generation was obtained, and by self-fertilization of the F1 generation the F> gener-
ation was obtained. The backcross generations, RC1 and RC>, were obtained by crossing the Fy
generation and the respective P1 and P2 parents. The generations, P1, P2, F1, F2, RCy, RCy, were
evaluated, under inoculation in a greenhouse, for the severity of symptoms. From the severity
assessments, the area under the disease progress curve (AUDPC) was calculated. The P1 and P>
generations were contrasting in terms of reaction to the disease, presenting mean AUDPC of
136.5 and 461.9, respectively. The F1 generation had an average of 132.6, statistically equal to
P1. The other generations presented averages of 388.6, 372.7 and 554.0 corresponding, respec-
tively, to F2, RC1 and RC». Genetic analysis of resistance to SCLB demonstrated additive and
non-additive effects related to resistance, although greater genetic variance in dominance was

observed. Dominant x dominant digenic interaction effects were also observed. Therefore, the
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exploration of dominance effects should be used in breeding programs and hybridization could

be a method used to obtain cultivars resistant to SCLB in popcorn.

1 INTRODUCAO

A mancha de helmintosporiose maidis (MHM) é uma importante doenga foliar do milho,
com ocorréncia por todo mundo onde o cereal é cultivado. Geralmente causa maiores prejuizos
em paises de clima tropical, e tem sido relatada, principalmente, nos Estados Unidos, Europa,
india, China e Brasil (Wei et al., 1988; Ullstrup, 1972; Kurosawa et al., 2020, Saluci et al.,
2023). O poder de acometimento da MHM no milho € alto, podendo resultar em perdas expres-
sivas uma vez que causa morte do tecido foliar, impactando diretamente na produtividade da
cultura. Em condi¢6es controladas, verificou-se reducdo de até 40% da produtividade do milho

em genotipos suscetiveis (Fisher et al., 1976; Byrnes et al., 1989).

Historicamente, a MHM foi responsavel por prejuizos de aproximadamente US$ 1 bilhdo na
década de 1970 nos EUA. Perdas severas também foram relatadas na China (Ullstrup, 1972; Pan
etal., 2010; Alietal., 2011; Singh et al., 2012). Estudos recentes apontaram estimativas de perda
média anual de US$ 47,25 por hectare entre os anos de 2012 e 2015, além de uma perda média
anual de 11,2mil toneladas entre os anos de 2016 e 2019, nos Estados Unidos da América e em

Ontaério, no Canadd, devido a ocorréncia da MHM (Mueller et al., 2016; Mueller et al., 2020).

A MHM é causada pelo fungo filamentoso, necrotrofico, Bipolaris maydis (teleomorfo =
Cochliobolus heterostrophus) pertencente ao filo Ascomycota. O fungo possui trés racas mor-
fologicamente semelhantes, a saber: “T”, “O” e “C”. As ragas “T* e “C” sdo patogénicas so-
mente aos genotipos de milho com citoplasma macho-estéril “T” ¢ “C”, respectivamente. Por

outro lado, a raga “O” causa danos em qualquer tipo de genotipo (Costa et al., 2014).

Dentre as formas de controle de doencas em plantas, o uso de cultivares melhoradas, com
resisténcia genética, deve ser sempre a mais indicada, que podera ser utilizada de forma isolada

ou em combinagdo com outras, como o controle por meio da utilizagdo de defensivos quimicos,
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por exemplo (Poole e Arnaudin, 2014). Para a MHM, a resisténcia genética tem sido a principal

forma de controle empregada.

Durante o processo de desenvolver variedades resistentes as doencas, é importante para o
melhorista conhecer a respeito da heranga, efeitos genéticos, natureza e magnitude da acdo gé-
nica que governa o mecanismo de resisténcia, a fim de empregar os melhores métodos e estra-

tégias de melhoramento para se obter ganhos significativos de forma mais eficaz.

Para milho comum, o controle génico da resisténcia a MHM ¢ apresentado como de efeito
poligénico (Holley e Goodman 1989), dois genes recessivos ligados (Craig e Fajemisin 1969,
Thompson e Berquist 1982, Chang e Peterson 1995) ou um gene recessivo (Smith e HooKer,

1973), neste ultimo caso, 0 gene confere resisténcia apenas nas fases antes do florescimento.

Estudos de QTLs tém identificado regiGes importantes associdas a resisténciaa MHM (Mar-
tins et al., 2019). Regides dos cromossomos 8, 9 e 10 foram associadas a resisténcia a MHM
(Negeri et al., 2011) e cromossomos 3 e 9 (Balint-Kurti PJ et al., 2006). Relata-se ainda, a res-
peito da raga “O”, em milho comum e em milho-pipoca, sobre a agdo génica, efeitos aditivos e
ndo aditivos associados ao controle genético da resisténcia (Burnette e White, 1985; Lim e Hoo-

ker, 1976; Kump et al., 2011; Kurosawa et al., 2020; Santos et al., 2019).

Algumas metodologias podem ser empregadas no estudo de heranca de caracteres, contudo,
a analise de médias de geragdes é uma das mais indicadas para esse tipo de estudo (Hayman,
1958). Embora alguns avancos tenham sido alcangados sobre a resisténcia a MHM em milho-
comum, pouco se sabe a respeito do milho-pipoca. Nao foram encontradas na literatura nenhuma
pesquisa buscando estudar a heranga da resisténcia genéticaa MHM em germoplasma de milho-
pipoca por meio da anélise de médias de geracGes. Portanto, a presente pesquisa foi realizada
com o objetivo de estudar a herancga, natureza e magnitude dos efeitos génicos associados a

resisténcia a MHM em milho-pipoca.
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2 MATERIAIS E METODOS

Duas linhagens endogamicas de milho-pipoca, contrastantes quanto a resisténcia a MHM,
foram selecionadas para realizar o estudo de heranca seguindo o delineamento de analise de
médias de geracdes. As linhagens L353, obtida a partir da populagéo de milho-pipoca PR-023,
foi selecionada como parental resistente, e a linhagem L653, obtida a partir da populagdo
ARZM-13-050, foi selecionada como parental suscetivel. As duas linhagens compdem a colecao
de milho-pipoca da Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro — UENF, e foram
caracterizadas quanto a resisténcia a MHM — ver capitulo 1 - (Ferreira et al., 2024).

A obtencéo das geracdes foi realizada em casa de vegetacdo, com o cultivo das plantas em
vasos com capacidade de 25 litros preenchidos com substrato composto por solo, areia e esterco
bovino, na proporcéo de 3:1:1. A geragédo F: foi obtida pelo cruzamento, realizado de forma
manual, entre plantas da linhagem L353 (Paiy - parental feminino) e plantas da linhagem L653
(Paiz - parental masculino), durante os meses de agosto a dezembro de 2019. No ano seguinte,
plantas das linhagens parentais e do hibrido Fy, foram cultivadas para a obtencdo das demais
geracOes. A geracdo F» foi obtida pela autofecundacéo de plantas F1 (F1 X F1). As geragdes RCy
e RC, foram obtidas pelo cruzamento entre plantas F1 com plantas da linhagem L353 (F1 x L353)
e L653 (F1 x L653), respectivamente. As seis geracOes obtidas foram avaliadas em casa de
vegetacdo, sob inoculagdo, durante os meses de abril a maio de 2021, na Unidade de Apoio a
Pesquisa (UAP), da UENF, em Campos dos Goytacazes — RJ.

A casa de vegetacgdo utilizada possuia laterais protegidas com tela antiafideo e teto coberto
com plastico transparente e telado preto do tipo sombrite com 50% de sombreamento. O
ambiente do experimento expressou temperaturas diarias variando de 21,3°C a 29,6°C com
média de 24,9°C, e umidade relativa do ar variando de 59,7% a 91,6% com média de 73,5%.

Para o cultivo das plantas foram utilizados vasos plasticos preenchidos com 5 litros de
substrato composto por uma mistura de solo, areia e esterco bovino, na proporcéo de 3:1:1. No

momento do semeio foram dispostas trés sementes por vaso a 2 cm de profundidade e, vinte dias
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apos o semeio, foi realizado um desbaste deixando apenas duas plantas em cada vaso. Ao todo,
foram avaliadas 21 plantas do Pais, 15 plantas do Paiz, 26 plantas da geragéo F1, 242 plantas da
geracdo F», 117 plantas do RC; e 104 plantas RCs.

Para a inoculagdo, o isolado “CF/UENF 501" do fungo B. maydis, coletado no municipio de
Campos dos Goytacazes - RJ, isolado a partir de leséo tipica de B. maydis em folha de milho-
pipoca, caracterizado quanto a sua morfologia e patogenicidade em gendtipos de milho-pipoca
(Ferreira et al., 2024), foi replicado para placas de Petri contendo meio de cultivo BDA- Batata
dextrose e agar. As placas foram mantidas em bancada com temperatura de 25°C por 15 dias
sob fotoperiodo de 12 horas. Apds esse periodo foi preparada uma suspensdo de conidios
adicionando-se 30 ml de agua destilada em cada placa seguida por uma raspagem superficial
com auxilio de um pincel. A suspensdo obtida em cada placa foi reunida e ajustada para a
concentragdo de 1x10* conidios.mlI, com 90% dos conidios viaveis apds 12h.

A inoculacdo foi realizada aos 28 dias apds o semeio, periodo em que apresentavam entre
seis e sete folhas totalmente expandidas. Com o auxilio de um pulverizador manual foram
pulverizados de 7 a 8 ml da suspensdo em cada planta. Apo6s a inoculacdo, as plantas foram
cobertas com uma lona pléstica transparente, sustentada a 20 cm acima das plantas por uma
estrutura de madeira, por um periodo de 48 h a fim de simular uma cdmara Umida e manter
condicdes ideais de umidade e temperatura para a infeccao.

Foram realizadas quatro avaliagdes, sendo aos 7, 14, 19 e 24 dias apos a inoculagdo — DAL
Em cada avaliacdo, determinou-se a severidade dos sintomas, sempre na sexta ou sétima folha
expandida de cada planta, de forma visual e com auxilio da escala diagramatica proposta por
James (1971). Os dados obtidos nas avaliagdes foram utilizados para o calculo da variavel area
abaixo da curva de progresso da doenca (AACPD), por meio da equacao proposta por Campbell
e Madden (1990).

A partir da AACPD, foram estimados 0s seguintes parametros genéticos, de acordo com as

expressoes apresentadas por Cruz et al. (2006):



o Variéncia fenotipica, sendo:
A2 — A2
Of(F2) = OF2
. Variancia de ambiente na F», sendo:

~2 ~2 ~2
A2 _Op1 t 267, + Op,
Ow(F2) = 4

. Variancia genotipica na F, sendo:
A2 PN/) _ a2
Og(F2) = 9f(r2) ~ Ow(F2)
. Variancia aditiva na F», sendo:

1

~2 _ a2 ~2 ~2
Oa(F2) = ) a’ = 2052 — [Gg(Rc1) + Ug(Rcz)]

Em que:

~2 _ a2 ~2

Og(rc1) = 9f(rc1) ~ Ow(rc1)

~2 _ a2 ~2
Og(rc2) = 9f(rc2) ~ Ow(rc2)

. Variancia devido aos desvios de dominancia na F», sendo:

~ 1 ~ ~
03(192) = d* = gZ(FZ) - 05(192)

o Herdabilidade no sentido amplo, sendo:
_ B2 8g(r2)

he = ~2 = =2 ~2
Of(r2)  Og(r2) T Ow(r2)

. Herdabilidade no sentido restrito, sendo:

A2 A2

B2 — Oa(F2) Oa(F2)
T2 . 8%+ 62, + 62

f(F2) a(F2) d(F2) w(F2)
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o Grau médio de dominancia considerando médias, sendo:

2F — (P, + Py)

kym = —
S i >

. Grau médio de dominancia considerando variancias, sendo:

4| _ |26
Voa  Ja? || 62

. Numero minimo de genes no carater, sendo:

_ R*(1+0,5k%)

n 802
Em que:
R=P -P,
. Heterose ou vigor hibrido, sendo:
(F, - 22312y 100
h(%) = —=
(%) P+ P,
2

. Heterobeltiose em relacdo ao pai superior, sendo:

F — ks

N

Os parametros genéticos estimados a partir das médias de AACPD das diferentes geracdes
foram obtidos com base no modelo completo de seis parametros e no modelo reduzido, com trés

parametros, conforme apresentado por Cruz et al. (2006). Para o modelo completo foi
considerado o efeito das médias (), aditivo (a), dominante (d) e epistaticos: aditivo x aditivo
(aa), aditivo x dominante (ad) e dominante x dominante (dd). Ademais, 0 modelo reduzido foi

aplicado considerando o efeito da média (), aditivo (@) e dominante (d).

Para ambos os modelos, considerou-se que:
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m = média de todos os possiveis homozigotos, considerando todos 0s genes que
controlam a caracteristica;

a = medida dos efeitos aditivos de todos 0s genes que controlam a caracteristica;

d = medida dos desvios da dominancia de todos os genes que controlam a caracteristica.

aa = medida de todas as interacdes aditiva x aditiva entre dois genes, considerando-se
todos 0s genes que controlam a caracteristica;

ad = medida de todas as interacdes aditiva x dominante entre dois genes, considerando-
se todos 0s genes que controlam a caracteristica; e

dd = medida de todas as interagdes dominante x dominante entre dois genes

considerando-se todos 0s genes que controlam o carater.

Para analise considerou-se o sistema de equacdes estabelecido pela média de AACPD de

cada geracéo representado na forma matricial Y = Xf + ¢, onde:

5 _ ] ~
5t 1 1 0 1 0 0 7 e,
P, 1 -1 0 1 0 0 a e,
ARl 11 o 1 0 0 1. [dal _les
YEIE X o 12 00 o 1/afPT|a| e e
RC, 1 1/2 1/2 1/4 1/4 1/4 ad Zs
RC- 1 —1/2 1/2 1/4 -1/4 1/4] Ldd 6

- 2

Assim, aplicando-se a solucdo 5 = (xx)™x’y = x'¥, foram estimados:

M ==P, +-P, +4F, — 2RC; — 2RC,

aa = —4F, + 2RC; + 2RC,0

ad = —P; + P, + 2RC; — 2RC,
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dd = P, + P, + 2F, + 4F, — 4RC, — 4RC,

Utilizou-se o teste t para averiguar a significancia da hipotese de o efeito de cada parametro
ser nulo. Adicionalmente, as médias de AACPD das seis geracdes foram comparadas via teste t
a 5% de probabilidade. Todas as analises foram realizadas com o auxilio do aplicativo
computacional em genética e estatistica GENES (Cruz, 2013) e o aplicativo computacional R

(R core Team, 2020).

3 RESULTADOS
3.1 Distribuicdo das observacdes de severidade em cada avaliacao
A distribuicéo das observacdes de severidade dos sintomas da MHM nas diferentes geracoes

é apresentada na Figura 1.
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FIGURA 1 - Distribuicdo das observacdes da severidade dos sintomas da mancha de helmin-
tosporiose maidis nas geracdes Pail, Pai2, Fi, F2, RC1 e RC> de milho-pipoca, avaliada aos 7,
14, 19 e 24 dias apo6s a inoculagdo (DAL).
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A linhagem parental L353, representada como Pai1, apresentou baixa severidade ao longo
das avaliacdes e foi contrastante com a Linhagem L653, representada como Pai>. Observa-se

ainda que a distribuicdo do F1 foi semelhante a do Pai (Figura 1).

Para severidade avaliada aos 7 DAI, as médias das diferentes geracGes foram, 4,78% para
Paiy, 10,20% para Pai», 2,90% para F1, 7,28% para F2, 5,15% para RC1 e 5,32% para 0 RCo.
Para a severidade avaliada aos 14 DA, as geracGes apresentaram médias de 6,33% para Paiy,
22,0% para Paiz, 5,5% para F1, 18,3% para F2, 17,59% para RC1 e 29,9% para RC.. Para a
severidade avaliada aos 19 DAL, as geracGes apresentaram médias de 9,33% para Pai1, 34,0%
para Paiz, 10,8% para F1, 28,73% para F2, 27,9% para RC; e 41,33% para RC>. E por fim, para
a severidade avaliada aos 24 DAI, as geracBes apresentaram médias de 14,05% para Pais,
49,67% para Paiz, 11,92% para F1, 42,6% para F2, 43,79% para RC1 e 43,79% para RC; (Figura

1).
3.2 Andlise de variancias e parametros genéticos para AACPD

Para a variavel AACPD (Tabela 1), as diferentes geracdes apresentaram médias de 136,5
para Paiy, 461,9 para Paiz, 132,6 para F1, 388,6 para F2, 372,7 para RC: e 554,0 para RC>. As
médias apresentadas pelos parentais Paiz e Pai> foram diferentes estatisticamente. Entretanto, a
média da geragdo F1 ndo diferiu da média do Pai; e, também, observaram-se médias estatistica-
mente iguais para Pai, e F, e para Paiz e RC. Médias diferentes também foram observadas entre

as geracoes RCy e RCoy, pelo teste t a 5% (tabela 1).

Quanto aos parametros genéticos, apresentados na Tabela 2, verificou-se variancia fenoti-
pica de 72135,22. A decomposi¢do da variancia fenotipica revelou que 86% da variacéo obser-
vada foi devido a variancia genética e apenas 14% (10126,73) foi devido a variancia de ambi-
ente. Para a decomposicdo da variancia genética, houve predominancia da variancia de domi-

nancia, que correspondeu a 66,6% (41318.77) da variancia genotipica em relacdo a variancia
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aditiva com 33,4% (20689.73). As estimativas de herdabilidade foram de 85,96% no sentido

amplo e de 28,68% no sentido restrito (Tabela 2).

TABELA 1 - Descrigdo das populacdes avaliadas, médias e variancias para AACPD com base
na severidade da mancha de helmintosporiose maidis em folha de milho-pipoca.

Geracdes Genotipo N° Individuos Média Variancia
P1 L353 (Resistente) 21 136,5a 5627,16
P2 L653 (Suscetivel) 15 461,9 cd 16060,40
F1 L353 x L653 26 132,6 a 9409,67
F2 Fi1xF1 242 388,6 bc 72135,22
RC: F1x L353 117 372,7b 57139,96
RC, F1 x L653 104 554,0d 66440,76

Médias seguidas pela mesma letra ndo diferem entre si, pelo teste t, a 5%

Quanto aos parametros genéticos, apresentados na Tabela 2, verificou-se variancia fenoti-
pica de 72135,22. A decomposic¢do da variancia fenotipica revelou que 86% da variacao obser-
vada foi devido a variancia genética e apenas 14% (10126,73) foi devido a variancia de ambi-
ente. Para a decomposicdo da variancia genética, houve predominancia da variancia de domi-
nancia, que correspondeu a 66,6% (41318.77) da variancia genotipica em relacdo a variancia
aditiva com 33,4% (20689.73). As estimativas de herdabilidade foram de 85,96% no sentido

amplo e de 28,68% no sentido restrito (Tabela 2).

Para a heterose e heterobeltiose (Tabela 2) observaram-se valores de -55,68% e -2,88%,
respectivamente, 0 que representa ganhos de resisténcia na geracdo F1 em relacdo & média dos
parentais Pai1 e Pai>, bem como em relagdo ao pai superior, neste caso, o Paii. A estimativa do
namero minimo de genes de resisténcia @ MHM revelou a presenca de nove a dez genes, com

estimativa de dominancia de 1,02 para médias e 1,99 para variancias (Tabela 2).
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TABELA 2 - Pardmetros geneéticos estimados na populagdo F.> para AACPD com base na
severidade da mancha de helmintosporiose maidis em folha de milho-pipoca.

Paradmetros Estimativa
Variancia fenotipica (6%) 72135,22
Variancia de ambiente (62w) 10126,73
Variancia genotipica (62%) 62008,49
Variancia aditiva (62) 20689,73
Variancia de dominancia (62%) 41318,77
Herdabilidade no sentido amplo (h%) 85,96 %
Herdabilidade no sentido restrito (h%) 28.68 %
Heterose -55,68 %
Heterobeltiose P1 -2,88 %
Grau médio de dominancia (Médias) 1,02
Grau médio de dominancia (Variancias) 1,99
NUmero de genes 9,36

Na Figura 2, tem-se a distribuicdo de frequéncia para AACPD obtida na geracdo segregante
F.. A formacéo das classes apresenta uma distribuicdo aproximada da curva normal de distri-
bui¢do, com maior concentracdo dos individuos nas classes de menores valores, observando-se
ainda a presenca de individuos transgressivos em relacdo aos parentais. Em relacéo aos parentais

e F1, nota-se que o posicionamento do F; foi alocado na mesma classe do P;.

P1 P2
F1

\

Frequéncia

10 20 30 40 50 60

fﬂ

[ I I I I I I I I I I I I |
0 100 200 300 400 500 600 700 800 900 1000 1100 1200 1300

AACPD

FIGURA 2 - Distribuicdo de frequéncia para AACPD a partir das avaliagOes de severidade da
mancha de helmintosporiose maidis avaliadas na geracao F, de milho-pipoca.



55

3.3 Andlise de médias via modelo completo e reduzido
A andlise de médias para a AACPD demonstrou efeito ndo significativo para os parametros
média dos homozigotos (/1) e para a interacdo epistética digénica aditiva x dominante (ad), e
efeito significativo para todos os outros, sendo: efeitos aditivos (&); efeitos dominantes (d);
interacdo digénica aditiva x aditiva (aa); e efeito da interacdo digénica dominante x dominante;

pela estatistica do teste t, a 1% de probabilidade (Tabela 3).

TABELA 3 - Estimativa dos pard@metros genéticos, variancias e teste t para 0 modelo completo
(aditivo-dominante-epistatico), e decomposicao nao-ortogonal da soma de quadrados (SQ) pelo
método de Gauss, contribuicéo relativa (CR) e R-quadrado geral (R?) dos pardmetros, para o
modelo, ajustado com base nas médias da AACPD avaliada no ensaio de reagcdo MHM, de seis

geracOes de milho-pipoca (P1, P2, F1, F2, RC1, RC)).

Parametros Estimativa Variancia Test t
D 0,35 9612,85 0,00"
a -162,67 334,66 -8,89**
d 1420,87 63031,22 5,66**
aa 298,85 9278,19 3,10%*
ad -37,35 5847,57 -0,49"
dd -1288,62 25591,24 -8,06**
Dessa forma FV SQ CR
mla,d,aa ,ad ,dd 0,00 0,00
a/m,d,aa ,ad,dd 79,06 42,54
d/m,a,aa ,ad,dd 32,03 17,23
aa/m,d,d,ad,dd 9,63 5,18
ad/m,a,d,aa,dd 0,24 0,13
dd/m,a,d,aa,ad 64,89 34,91
Total 185,85
R? 1

" N&o-significativo. * e **Significativo a 5% e a 1% de probabilidade, respectivamente,

pelo teste “t” de student.

Através da decomposi¢do nao-ortogonal da soma de quadrados no modelo completo,
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verificou-se que o efeito genético, referente a aditividade, foi 0 mais importante com uma
contribuicdo relativa de 42,5% para AACPD, seguido pela interacdo epistatica digénica
dominante x dominante (dd) com contribuicdo de 34,9%, e pelo efeito de dominancia (d) com
17,23%. A contribuicdo da interacdo digénica aditiva x aditiva (aa) apresentou contribuicéo de
5,18% e, ainda para este modelo, o valor de R-quadrado foi de 1 (Tabela 3).

Para 0 modelo aditivo-dominante, verificou-se significancia para todos os parametros do
modelo, pelo teste t. A decomposigédo evidenciou maior contribuicdo relativa para o0 modelo
vinda do parametro média () com 76,05%, seguido pelo efeito aditivo (@) com 20,44% e, por
Gltimo, o efeito de dominancia (d) com 3,50%, o R-quadrado para esse modelo foi de 0,5 (tabela
4).

Tabela 4 - Estimativa dos pardmetros genéticos, variancias e teste t e decomposi¢cdo nao-
ortogonal da soma de quadrados (SQ) pelo método de Gauss, contribuicdo relativa (CR) e R-
quadrado geral (R?) dos parametros (m, a, d,) para o modelo aditivo-dominante, ajustado com
base nas médias da AACPD avaliada no ensaio de reacdo MHM, de seis geracBes de milho-
pipoca (P1, P2, F1, F2, RCy, RC)).

Parametro Estimativa Variéncia Teste t
m 402,33 235,16 26,24**
a -211,72 242,27 -13,60**
d -145,25 665,31 -5,63**
Parametro SQ CR
mla,d 688.34 76.05
alm,d 185.02 20.44
dim,a 31.71 3.50
Total 905,07
R? 0,5

"S N&o-significativo. * e **Significativo a 5% e a 1% de probabilidade, respectivamente, pelo

teste “t” de student
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4 DISCUSSAO

O uso de cultivares resistentes € um método pragmatico para o controle de doencas em cul-
turas agricolas em todo 0 mundo. O conhecimento da heranca, dos efeitos genéticos, e da natu-
reza e magnitude da acdo génica que governa o mecanismo de resisténcia, sdo informacoes re-
levantes para o melhorista de plantas que deseja obter cultivares resistentes. Estas informacoes
podem ser facilmente acessadas pelo estudo da anélise de médias de geracfes. Embora existam
outros métodos, este é considerado um dos melhores para essa finalidade (Hayman, 1958). Dada
a relevancia da MHM na cultura do milho-pipoca, realizou-se este estudo para estimar a heranca
da resisténcia a MHM, analisando diferentes geracGes obtidas a partir do cruzamento de duas

linhagens homozigotas e contrastantes quanto a resisténcia.

Os resultados obtidos evidenciaram contraste significativo para a resisténcia 8 MHM entre
os parentais L353 (Paiz, resistente) e L653 (Paiz, suscetivel), conforme identificado por Ferreira
et al. (2024). Diferencas no nivel de severidade dos sintomas da doenca, na planta e nas folhas,
foram perceptiveis entre as linhagens parentais e geracdo F1, e podem ser observadas nas Figuras
3 e 4. Um dos pressupostos da analise de médias de geracBes consiste no contraste entre as
geragdes parentais para a caracteristica de interesse no estudo, assim, os resultados obtidos a
partir das geracOes utilizadas nesta pesquisa podem ser considerados relevantes uma vez que
atendem a este pressuposto.

Os resultados encontrados apontam maior contribuicdo da variancia de dominancia em rela-
cdo a aditiva para a variancia genotipica estimada na geragéo F», sugerindo efeito de dominéncia
para a resisténcia a MHM em milho-pipoca. Além do mais, as estimativas de grau médio de
dominancia reforcam este achado, indicando dominéancia completa quando estimado a partir das
médias observadas (km = 1,02) e, sobredominancia, quando analisado a partir das variancias (kv

= 1,99).
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FIGURA 3 - Aspecto das plantas inoculadas com Bipolaris maydis apresentando sintomas da
mancha de helmintosporiose maidis nas geragdes Pai1 — L353 (Resistente), Pai> — L653 (Susce-
tivel) e F1- L353 x L653.

Para milho comum, algumas pesquisas apontaram efeito parcialmente dominante para a re-
sisténcia quantitativa a MHM, onde o F1 apresenta média intermediéria as médias dos parentais
(Kumar et al., 2016; Jeevan et al., 2020). Cabe ressaltar que na pesquisa realizada por Jeevan et
al. (2020), a proximidade da média do F1 em relagdo ao parental resistente foi diferente entre os
diferentes locais em que foram avaliados. Em um dos trés ambientes avaliados pelos autores, a
média do F: foi estatisticamente igual a média do parental resistente e, ainda, as estimativas de

grau médio de dominancia, baseado em variancias foram superiores a 1, indicando dominéancia
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completa e ou, sobredominancia, similar aos resultados encontrados nesta pesquisa. Ainda con-
siderando o milho comum, os resultados encontrados nesta pesquisa estdo de acordo com aque-
les apresentados por Shieh e Lu (1993) e Karimishahri e Sharma (2017).

Para o milho-pipoca, a maior contribuicéo da variancia de dominancia para a resisténcia a
MHM é um resultado conveniente, isso porque, assim como ocorre no milho comum, o desen-
volvimento de cultivares pela hibridacdo € um dos métodos habituais mais utilizados pelos me-
Ihoristas e, dessa forma, o desenvolvimento de cultivares de milho-pipoca resistentes a MHM
podera ser realizado adotando o mesmo método. Essa indicacdo pode ser sustentada, também,
pelos valores estimados para heterose e helterobeltiose. Para esses parametros, os resultados
indicaram superioridade F1, com média de AACPD 55,68% menor do que a média dos pais e
2,88% menor do que a média do pai superior, indicando assim os ganhos devido aos desvios de
dominancia.

Outro ponto importante a ser observado quanto as variancias estimadas, € a variancia aditiva
presente no controle da caracteristica. Embora a variancia de dominéncia tenha maior contribui-
cdo para a variancia genotipica observada, a variancia aditiva representou cerca de 33,4%, 0 que
é um valor consideravel, sugerindo uma contribuicdo importante dos efeitos aditivos no controle
da MHM, que deve ser levada em consideragdo nos programas de melhoramento de milho-pi-
poca.

Em milho-pipoca, estudos envolvendo linhagens resistentes e suscetiveis, em delineamento
genético de dialelo, demonstraram efeitos aditivos e ndo aditivos envolvidos no controle da re-
sisténcia, entretanto, prevalecendo os efeitos ndo aditivos (Santos et al., 2019; Kurosawa et al.,
2020). Ademais, a relacdo entre variancia gamética e variancia fenotipica demonstrou valor con-
sideravel (28,68%), indicando a importancia de explorar os efeitos aditivos para a resisténcia a

MHM nos programas de melhoramento.
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Em milho-pipoca, estudos envolvendo linhagens resistentes e suscetiveis, em delineamento
genético de dialelo, demonstraram efeitos aditivos e ndo aditivos envolvidos no controle da re-
sisténcia, entretanto, prevalecendo os efeitos ndo aditivos (Santos et al., 2019; Kurosawa et al.,
2020). Ademais, a relacdo entre variancia gamética e variancia fenotipica demonstrou valor con-
sideravel (28,68%), indicando a importancia de explorar os efeitos aditivos para a resisténcia a

MHM nos programas de melhoramento.

FIGURA 4 - Aspecto das folhas inoculadas com Bipolaris maydis apresentando sintomas da
mancha de helmintosporiose maidis nas geragdes Pai1 — L353 (Resistente), Pai> — L653 (Susce-
tivel) e Fy - L353 x L653.

Em milho-pipoca, estudos envolvendo linhagens resistentes e suscetiveis, em delineamento
genético de dialelo, demonstraram efeitos aditivos e ndo aditivos envolvidos no controle da re-
sisténcia, entretanto, prevalecendo os efeitos ndo aditivos (Santos et al., 2019; Kurosawa et al.,
2020). Ademais, a relacdo entre variancia gamética e variancia fenotipica demonstrou valor con-
sideravel (28,68%), indicando a importancia de explorar os efeitos aditivos para a resisténcia a

MHM nos programas de melhoramento.
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A andlise de médias revelou importante contribuicéo dos efeitos de intera¢fes digénicas en-
volvidas no controle da resisténcia a MHM, sendo significativa para interacéo aditiva x aditiva
e dominante x dominante, com maior efeito no segundo caso. Dessa forma, o modelo de seis
parametros, envolvendo efeitos epistaticos, deve ser adotado para as interpretacfes, uma vez
que o modelo reduzido pode viesar as estimativas na presenca de epistasia e, neste estudo, este
modelo apresentou R? = 1, indicando sua adequagéo para estimar os parametros genéticos.

Os efeitos epistaticos associados a resisténcia 8 MHM ainda sdo poucos estudados e explo-
rados. Importantes contribuigdes desses efeitos foram observadas nesse trabalho, e estdo em
consonancia aos resultados obtidos por Jeevan et al. (2020) em milho comum. Embora a maioria
das pesquisas com andlise de QTLs apontem a identificacdo de importantes genes com efeitos
maiores associados a resisténcia, algumas pesquisas identificaram interacdes epistaticas, corro-
borando os resultados deste trabalho (Balint-Kurti et al., 2006; Kaur et al., 2019).

Os ganhos genéticos para resisténcia a MHM em milho-pipoca podem ser via exploracdo da
variancia gamética, a qual esta representada pela variancia aditiva, bem como pelos componen-
tes ndo aditivos, referente aos desvios de dominancia e interacdes epistaticas. Uma boa estraté-
gia que pode ser recomendada para melhoristas de milho-pipoca que desejam desenvolver vari-
edades resistentes a MHM é estabelecer em seus programas de melhoramento, em primeiro mo-
mento, métodos para exploracdo da variancia aditiva, como o melhoramento populacional, a fim
de aumentar a frequéncia dos alelos favoraveis a resisténcia e, em um segundo momento, a
obtencéo de linhagens a partir de popula¢bes melhoradas para a producdo de hibridos e explo-

racdo dos efeitos ndo aditivos.

5 CONCLUSOES

Efeitos aditivos e ndo aditivos estdo relacionados a resisténcia a MHM em milho-pipoca

com maior contribuicdo dos néo aditivos.
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A resisténcia a MHM se adequou ao tipo de heranca poligénica, com acao génica predomi-

nantemente dominante.

Métodos de melhoramento, como a selegdo recorrente e a hibridacéo, podem ser empregados

para obtencdo de ganhos genéticos para a resisténcia a MHM.
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CONCLUSOES

No primeiro experimento, foi identificada variabilidade para a resisténcia a MHM
dentre o germoplasma de milho-pipoca avaliado. Os resultados a campo permitiram
reduzir o numero inicial de genétipos a serem avaliados no ambiente controlado sob
inoculacéao artificial.

Do total avaliado, 23 linhagens (12,5%) foram identificadas com maior nivel de
resisténcia e, portanto, selecionadas para serem fontes de resisténcia a MHM. Dentre
0s materiais selecionados, ha materiais com boas caracteristicas para produtividade
e capacidade de expansao dos graos.

No segundo experimento, foram encontrados efeitos aditivos e ndo aditivos
relacionados a resisténcia a MHM em milho-pipoca com maior contribuicdo dos ndo
aditivos. A resisténcia a MHM se adequou ao tipo de heranca poligénica, com acao
génica predominantemente dominante. Recomenda-se, portanto, métodos de
melhoramento, como a selecéo recorrente e a hibridacdo, para obtengcdo de ganhos
genéticos para a resisténcia a MHM.
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