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RESUMO GERAL

Tese de Doutorado
Programa de Pos-Graduacdo em Agronomia
Universidade Federal de Santa Maria

(;ORRELAQC)ES CANC)NICAS ENTRE CARACTERES
FENOLOGICOS, MORFOLOGICOS, PRODUTIVOS E NUTRICIONAIS

DE GENOTIPOS DE MILHO
AUTORA: BRUNA MENDONCA ALVES
ORIENTADOR: ALBERTO CARGNELUTTI FILHO
Data e Local da Defesa: Santa Maria, 18 de dezembro de 2015.

O presente trabalho teve como objetivo verificar por meio da analise de
correlacdo candnica, se ha& dependéncia linear entre caracteres fenoldgicos,
morfolégicos e produtivos com caracteres nutricionais proteicos e nutricionais
energéticos em genotipos de milho de ciclo precoce, de ciclo superprecoce e
transgénicos. Trés experimentos foram realizados no ano agricola 2009/2010, na
area experimental do Departamento de Fitotecnia, na Universidade Federal de Santa
Maria, no delineamento blocos casualizados, com trés repeticbes. Foram avaliados
76 gendtipos de milho (36 precoces, 22 superprecoces e 18 transgénicos). Os
caracteres mensurados em cada grupo canénico foram: fenolégicos - niumero de
dias da semeadura até o florescimento masculino e nimero de dias da semeadura
até o florescimento feminino; morfolégicos - altura de planta na colheita, altura de
insercao de espiga na colheita e posicéo relativa da espiga; produtivos - nimero de
plantas, nimero de espigas, indice de espiga, peso de espiga, produtividade de
graos e peso de mil graos; nutricionais proteicos - proteina bruta, lisina, metionina,
cisteina, treonina, triptofano, valina, isoleucina, leucina, fenilalanina, histidina e
arginina; nutricionais energéticos - energia metabolizavel aparente corrigida para
nitrogénio, extrato etéreo, amido e amilose. Para cada caractere foi realizada a
analise de variancia. Foi determinada a matriz de coeficientes de correlacao
fenotipica entre os caracteres e realizado o diagnostico de multicolinearidade dentro
de cada grupo de caracteres. Posteriormente, para os genétipos de ciclo precoce,
superprecoce e transgénicos foi realizada a analise de correlagdo candnica entre os
seguintes grupos: fenoldgicos e nutricionais proteicos, morfolégicos e nutricionais
proteicos, produtivos e nutricionais proteicos, fenolégicos e nutricionais energéticos,
morfolégicos e nutricionais energéticos e produtivos e nutricionais energéticos. Em
genotipos de ciclo superprecoce a correlagdo canodnica significativa entre caracteres
fenologicos e nutricionais proteicos e entre produtivos e nutricionais proteicos indica
dependéncia linear. Em gendtipos de ciclo precoce, existe dependéncia linear entre
os caracteres fenoldgicos e nutricionais energéticos e em genotipos superprecoces a
correlagdo canodnica significativa entre caracteres fenologicos, morfolégicos e
produtivos e nutricionais energéticos, indica dependéncia linear. Em genotipos
transgénicos ha dependéncia linear entre os caracteres fenoldgicos e nutricionais
energeéticos.

Palavras-chave: Zea mays L.. Analise multivariada. Qualidade nutricional.
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The aim of this study was to identify through canonical correlation analysis if
there is linear dependence among the phenological, morphological, and productive
traits with protein-nutritional and energetic-nutritional traits in early maturing, super-
early maturing, and transgenic maize genotypes. Three experiments were carried out
in the agricultural year of 2009/2010 at the experimental area of the Plant Science
department, in the Federal University of Santa Maria. The experiments were
designed utilizing the randomized block design with three repetitions. In total, 76
maize genotypes were evaluated (36 early maturing, 22 super-early maturing, and 18
transgenic genotypes). The following traits were measured in each canonical group:
phenological - number of days from sowing until male flowering and number of days
from sowing until female flowering; morphological - plant height at harvest, ear
insertion height at harvest, and relative ear placement; productive - number of plants,
number of ears, ear index, ear weight, grain yield, and thousand grains weight;
protein-nutritional - crude protein, lysine, methionine, cysteine, threonine, tryptophan,
valine, isoleucine, leucine, phenylalanine, histidine and arginine; and energetic-
nutritional - apparent metabolizable energy corrected for nitrogen, ether extract,
starch, and amylose. The variance analysis was performed for each trait. It was
determined the matrix of phenotypic correlation coefficients among the traits and the
multicollinearity diagnosis was conducted within each group of traits. Posteriorly, it
was held canonical correlation analysis for the early maturing, super-early maturing,
and transgenic maize genotypes, within the following groups: phenological and
protein-nutritional, morphological and protein-nutritional, productive and protein-
nutritional, phenological and energetic-nutritional, morphological and energetic-
nutritional, and productive and energetic-nutritional. In super-early maturing
genotypes, the significant canonical correlation between phenological and protein-
nutritional traits and between productive and protein-nutritional traits indicates linear
dependence. In early maturing genotypes, there is linear dependence between
phenological and energetic-nutritional traits. Furthermore, in super-early maturing
genotypes, the significant canonical correlation between phenological, morphological,
and productive traits and energetic-nutritional traits indicates linear dependence.
Moreover, there is linear dependence between phenological and energetic-nutritional
traits in transgenic genotypes.

Key words: Zea mays L.. Multivariate analysis. Nutritional quality.
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1 INTRODUCAO GERAL

O milho (Zea mays L.) esta entre os cereais mais cultivados em nivel mundial.
No Brasil, o cultivo de milho tem importancia econémica e social, e 0 pais é o
terceiro maior produtor de gréos. Na safra 2014/2015, da producéo total de graos de
milho, o Brasil contribuiu com 84,73 milhdes de toneladas, em uma éarea cultivada de
15,74 milhdes de hectares (CONAB, 2015). No Brasil as regides Centro-Oeste, Sul e
Sudeste contribuem com o maior percentual da producdo total. A produtividade
média do Rio Grande do Sul foi de 6,56 toneladas por hectare, valor superior a
produtividade média brasileira que de foi de 5,38 toneladas por hectare. No Rio
Grande do Sul, da safra 2013/2014 para a safra 2014/2015 houve reducéo na area
plantada. No entanto, houve expressivo incremento na produtividade de gréaos, na
ordem de 1,02 toneladas por hectare (CONAB, 2015).

Devido a grande parte da producdo ser destinada a alimentacdo humana e
animal, especialmente como fonte proteica e energética de racdes, a caracterizacao
produtiva e nutricional de grdos € de grande importancia. Os programas de
melhoramento genético de milho tém buscado o aumento da produtividade de gréos
sem, contudo, prejudicar a composicao nutricional dos grdos. Porém, € conhecido
que a selecdo de plantas mais produtivas apresenta relacéo inversa com os teores
de alguns componentes nutricionais de interesse (DUVICK, 2005).

Os graos de milho apresentam em média, cerca de 70 a 75% de carboidratos,
3 a 5% de lipideos, 9% de fibras e 8 a 11% de proteinas (LANDRY et al., 2005).
Embora seja desejada a selecdo de grdos com maiores teores de proteinas, €
importante um teor de amido adequado, pois 0 mesmo corresponde a um expressivo
valor percentual de ingestéo diaria de dietas humana e animal.

Embora a produtividade de gréos seja o item mais importante, como caractere
mais sustentavel da cultura, em programas de melhoramento genético de milho,
outros caracteres merecem a atencdo dos melhoristas, como os fenoldgicos,
morfolégicos e nutricionais. A caracterizacdo nutricional (proteica e energética) de
graos de milho pode ser realizada de maneira rapida, confiavel e ndo destrutiva por
meio da técnica NIRS (Near Infrared Spectroscopy Reflectance). E uma técnica

amplamente utilizada, especialmente em industrias, pois dispensa o uso de produtos
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quimicos, reduz o tempo de analise e permite que varias determinacfes sejam
realizadas ao mesmo tempo (DALE et al, 2010). No entanto, é necessario
equipamento de alto custo e méo de obra especializada (RAHMAN et al., 2015).

Diante disso, torna-se de fundamental importancia o conhecimento das
relacdes lineares existentes entre esses grupos de caracteres em gendtipos de
milho. O estudo de relagfes lineares possibilita identificar, precocemente, gendtipos
gue apresentem caracteres de interesse, principalmente quando a selecdo de um
caractere é dificultada. Também, pela sua dificuldade de medicédo e identificacédo, ou
pelo seu alto custo financeiro ou até mesmo pela sua baixa herdabilidade (CRUZ;
REGAZZI, 1997).

As complexas associacdes lineares, por exemplo, entre 0s grupos de
caracteres fenoldgicos, morfologicos, produtivos e nutricionais de milho, dificultam a
classificagcdo da importancia individual de cada caractere dentro do grupo ou entre
0s grupos. Essa € uma informacdo de carater multidimensional, devido aos
antagonismos e interacfes entre 0s caracteres, e outros fatores abioticos, a qual
dificulta o trabalho de melhoristas na selecdo de gendtipos superiores. Diante disso,
a andlise de correlacdo canbnica € um procedimento estatistico multivariado que
permite verificar estas correlagcdes lineares existentes entre dois grupos ou conjuntos
de variaveis (X e Y) (JOHNSON; WICHERN, 1998).

Alguns trabalhos, os quais foram realizados utilizando a analise de correlacéo
canodnica: avaliando populag6es hibridas de Tripsacum-milho, Lemos et al. (2005)
verificaram por meio da correlagdo candnica que o caractere altura de plantas e
altura de insercdo de espiga estdo associados a uma reducdo na producdo de
graos, indicando a selecao indireta de plantas com porte reduzido. Caracteres de
tubérculos de batata foram estudados por Rigao et al. (2009) e verificaram por meio
da correlacdo candnica que existe associacao entre as medidas dos caracteres de
tubérculos plantados e colhidos nas trés primeiras geracdes clonais de batata. Em
mamoneira, Brum et al. (2011) avaliaram os grupos de caracteres de semente,
plantula, planta adulta e producéo de graos em dois hibridos. Os autores concluiram
que para o hibrido Sara existem correlacdes candnicas significativas entre semente
e plantula; plantula e planta adulta; plantula e producdo e entre planta adulta e
producdo de grados. No entanto, para o hibrido Lyra correlagdes canbnicas
significativas ocorrem somente entre 0s grupos de variaveis de plantulas e plantas

adultas e entre plantas adultas e de producdo. Esse estudo revelou que ha
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variabilidade entre hibridos dentro de uma mesma cultura. Em milho, Souza et al.
(2015) estudaram as correlacdes candnicas entre caracteres morfolégicos e
produtivos e verificaram que os grupos estudados sdo dependentes.

As pesquisas de Lemos et al. (2005), Rigao et al. (2009), Brum et al. (2011) e
Souza et al. (2015), comprovaram que a analise de correlagdo candnica € adequada
para ser utilizada em estudos com culturas agricolas em que se deseja verificar as
relacbes entre grupos de caracteres. Esses estudos proporcionam informacdes
importantes para serem utilizadas em programas de melhoramento genético para o
desenvolvimento de plantas.

N&o foram encontrados trabalhos na literatura com o objetivo de estimar as
correlagbes candnicas entre caracteres fenologicos, morfoldégicos e produtivos
relacionados aos caracteres nutricionais de milho. Também, ndo foram encontrados
estudos visando a identificacdo precoce de caracteres facilmente mensuraveis que
possam ser indicativos de qualidade nutricional desses graos, bem como para a
selecédo de plantas superiores a serem mantidas como plantas matrizes ou usadas
em etapas posteriores no melhoramento genético de milho. Assim, o presente
trabalho teve como objetivo verificar por meio da analise de correlacdo candnica, se
h& dependéncia linear entre caracteres fenoldgicos, morfolégicos e produtivos com
caracteres nutricionais proteicos e nutricionais energéticos em genotipos de milho de

ciclo precoce, ciclo superprecoce e transgénicos.



2 REVISAO BIBLIOGRAFICA

2.1 Cultura de milho (Zea mays L.)

O milho (Zea mays L.) é um dos cereais mais importantes em nivel mundial. E
uma planta que pertence a familia Poaceae. E uma espécie dipléide e alégama,
originaria do México e da América Central. E considerado um dos vegetais mais
estudados, devido possuir caracterizacdo genética detalhada e um dos mais antigos
dentre as plantas cultivadas. Devido ao elevado nivel de domesticacdo e ao
melhoramento genético, essa cultura tornou-se completamente dependente da acéo
humana.

O desenvolvimento e a produtividade das plantas de milho s&o influenciados
diretamente pelas condicbes climaticas. A cultura pertence ao grupo com
metabolismo fotossintético C4, caracterizando assim o elevado potencial produtivo,
desde que a maxima area foliar coincida com a maior disponibilidade de radiacéo
solar e ndo ocorra déficit hidrico (BERGAMASCHI et al., 2004).

No Rio Grande do Sul, o ciclo vegetativo da cultura varia entre 120 e 160 dias,
de acordo com a caracterizacdo dos gendétipos em ciclo superprecoce, precoce ou
normal. Periodo este que é compreendido desde a semeadura até a maturacao
fisiol6gica (RODRIGUES; SILVA, 2011). Seu cultivo pode ser realizado em todo o
Estado e variagbes na produtividade de grdos ocorrem em funcdo da época de
semeadura e do local (RODRIGUES; SILVA, 2011). A cultura é produzida em varios
paises, pois apresenta ampla adaptacdo ambiental e a diferentes sistemas de cultivo
(FRIZZI et al., 2008).

O desenvolvimento do milho e a duracdo do periodo fenolégico sé&o
influenciados por condi¢cdes ambientais, tais como: temperatura do ar, fotoperiodo e
precipitacdo. Recomendacfes técnicas e tratos culturais sdo fundamentados em
estadios fenoldgicos, como a emergéncia e o florescimento. Esses estadios sao
criticos para o desenvolvimento da cultura, pois a ocorréncia de déficit hidrico é
prejudicial, ocasionando perdas na produtividades de graos (RODRIGUES; SILVA,

2011). Diante disso, a avaliacdo de caracteres fenoldgicos sao imprescindiveis para
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que técnicas de manejo, como por exemplo, a semeadura de genotipos seja
realizada de modo a coincidir com o periodo de florescimento, com os dias que de
precipitacdes mais elevadas, favorecendo assim, o desenvolvimento da planta e,
consequentemente, maior expressao do seu potencial produtivo.

Os caracteres morfologicos altura de planta e altura de insercédo de espiga
sdo caracteres agrondmicos importantes para o melhoramento genético de plantas
de milho, pois sdo de natureza quantitativa e sdo controlados por varios genes
(ZANG et al.,, 2006). A altura de planta e altura de insercdo de espiga estao
relacionados com o acamamento de plantas (LI et al., 2007). O acamamento pode
ser definido como um estado de modificagdo da posicdo do colmo em relacédo a
posicdo original, o que resulta em plantas recurvadas e até mesmo na quebra de
colmos. Muitas vezes causa ruptura dos tecidos, 0 que interrompe a vascularizacao
do colmo impedindo a recuperagéo da planta, afeta a estrutura anatdmica essencial
para o transporte de &gua e nutrientes (ZANATTA; OERLECKE, 1991),
consequentemente, reduz a produtividade de gréos de milho.

Segundo a FAO (2010), o Brasil ocupa o terceiro lugar no ranking mundial de
producdo de milho. No entanto, ndo estd entre os paises com elevados niveis de
produtividade, pois no Brasil o milho é produzido por pequenos produtores. No
Brasil, a produgcdo de milho cresce constantemente, porém o consumo aumentou
mais do que a producdo. Devido a cultura ser responsiva a altas tecnologias de
producdo, aliado a manejo e a escolha da cultivar adequada é possivel que ocorra
um aumento na producdo de gréos para atender a essa demanda (RODRIGUES;
SILVA, 2011).

Em paises da Asia, Africa e América Latina, o milho é o ingrediente
majoritario da alimentag&o diaria de mais de 1,2 bilhdes de pessoas (HULSHOF et
al., 2007). Segundo Landry et al. (2005), os graos de milho apresentam cerca de 70
a 75% de carboidratos, 3 a 5% de lipideos, 9% de fibras e 8 a 11% de proteinas.

Dentre as culturas agricolas, o milho é, sem duvida, o exemplo mais notavel
da utilizacdo do processo de hibridacdo. Segundo Ramalho (1993), a hibridacéo é
um dos meétodos mais importantes para aumentar a variabilidade genética e a
produtividade dos gendtipos, o que pode gerar novos genotipos adaptados as
diversas finalidades de uso. Para que ocorram aumentos na producdo e na
demanda deste cereal para consumo humano, bem como, para o consumo animal, é

necessario melhorias na produtividade e na qualidade dos gréos.
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A qualidade da proteina dos grédos, ou seja, 0 tipo e a quantidade de
aminoacidos pode determinar o preco final do produto. Com isso, torna-se
importante a determinacdo do teor e da qualidade proteica dos graos de milho. Com
relacdo a qualidade nutricional dos grdos de milho, um dos entraves € a qualidade e
ndo a quantidade de proteina nos grdos. Estudo realizado por Tsai et al. (1992)
mostram que o aumento de proteina devido ao nitrogénio ndo esta relacionado a
proteina de qualidade, e sim em proteina deficiente em lisina e triptofano, que séo
aminoacidos essenciais para aves e suinos. Melhorias na qualidade proteica dos
grdos podem trazer beneficios durante a colheita, como a reducdo de quebra dos
graos e consequentemente, a reducdo de perdas no beneficiamento dos gréos
(TSAIl et al., 1992).

A mensuracdo de caracteres fenolégicos, morfolégicos, produtivos e
nutricionais proteicos e energéticos em gendtipos de milho € importante, pois
permite conhecer as relagbes entre caracteres que podem ser utilizados no

melhoramento genético de plantas por meio da selecéo indireta.

2.2 Relag0Oes lineares entre caracteres

2.2.1 Correlacéo linear

O estudo das relacfes lineares entre os caracteres € de grande importancia
nos programas de melhoramento genético, visando a identificacdo dos caracteres
para serem utilizados na selecéo indireta. A selecdo indireta é uma pratica muito
utilizada e pode ser uma alternativa vantajosa em programas de melhoramento
genético, devido a presenca de caracteres inter-relacionados (CARVALHO;
LORENCETTI; BENIN, 2004).

Por meio do estudo das relacdes lineares é possivel estimar as correlacoes
entre os caracteres fenoldgicos, morfolégicos, produtivos e nutricionais de milho. A
partir disso, € possivel, por meio sele¢do indireta, identificar caracteres que,

futuramente, possam ser utilizados como indicativo de valor nutricional de graos.
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Devido ao alto custo das analises laboratoriais para se determinar esses
caracteres nutricionais nos graos, o estudo das relacdes lineares se torna de grande
importancia no melhoramento genético de plantas de milho. Isso é valido
especialmente quando o caractere de interesse a ser melhorado apresenta baixa
herdabilidade e dificuldade de mensuragdo. Assim como, quando se deseja a
selecdo precoce de plantas ou linhagens ou até mesmo, quando se deseja a selecdo
simultanea para mais de um caractere (CRUZ; REGAZZI, 1997).

A correlacdo simples permite avaliar a magnitude e o sentido da correlacao
entre duas variaveis. E bastante utilizada em programas de melhoramento, por
permitir que se realize a selecdo indireta, que em alguns casos, pode ser mais
rapida do que a selecdo direta da variavel desejada (CRUZ, 2001). O estudo das
relacbes lineares entre caracteres pode ser realizado por meio da andlise dos
coeficientes de correlagdo linear (CRUZ; REGAZZI, 1997).

2.2.2 Correlacao canbnica

A analise de correlacdo candnica foi proposta por Hotelling (HOTELLING,
1935; HOTELLING,1936) e tem por objetivo determinar uma combinacéo linear para
cada grupo de caracteres (dependentes e independentes) que maximize a
correlacdo entre os dois grupos (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2004). E a técnica
multivariada mais adequada em situa¢cdes nas quais se analisam muitos caracteres
dependentes e independentes (HAIR et al.,, 2009) e apresenta alto potencial para
fins preditivos (MINGOTI, 2005; HAIR et al., 2009). E utilizada quando se quer
identificar e quantificar a relacdo entre dois conjuntos ou grupos de caracteres
guantitativos, via combinacdes lineares entre caracteristicas que compde cada grupo
(CRUZ; REGAZZI, 1997; JOHNSON; WICHERN, 1998), sendo ainda considerada
uma extensdo da técnica de regressao, cujo objetivo € quantificar a intensidade da
relacdo existente entre dois vetores de caracteres, representados pelos
dependentes e independentes (HAIR et al., 2009) .

A andlise caracteriza-se por avaliar relagdes entre dois grupos influenciados,
no minimo, por dois caracteres em cada grupo, considerando que o primeiro grupo é

estabelecido por p caracteres e o segundo, por q caracteres. O numero de
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correlagdes canbnicas é igual ao menor nimero de caracteres que constitui um dos
grupos (p ou @) e sua magnitude sempre decresce com a ordem em que Sao
estimadas. No entanto, o primeiro coeficiente canbnico € sempre maior ou igual, em
valor absoluto, a qualquer coeficiente de correlacdo simples ou multipla, entre os
caracteres do primeiro e do segundo grupo. Portanto, as inferéncias devem ser
realizadas, preferencialmente, com base no primeiro coeficiente do par candnico
significativo (CRUZ; REGAZZI, 1997).

Na analise de correlacdo canbnica, 0os grupos de caracteres X e Y sao
definidos da seguinte forma:

X = [x1, X2 ... Xp] € 0 vetor de medidas de p caracteres que constituem o grupo .

Y’ =[y1, Y2 ... Yg| € 0 vetor das medidas de q caracteres que constituem o grupo Il.

Esses conjuntos de variaveis identificam os vetores a’' e b’, respectivamente.
Esses vetores formam os pares de combinacdes lineares para que a correlacao
entre U =a'Xe V =b'Y seja maxima (CRUZ et al., 2004).

Essa técnica multivariada é muito usada em estudos exploratorios, pois
permite ter um conjunto grande de caracteres, mas o interesse € apenas em poucas
combinacbes lineares de caracteres desse conjunto. E calculada com base em
matrizes de correlacdo, que pode ser genotipica, fenotipica e ambiental, em que sao
encontradas combinacdes lineares de cada conjunto de caracteres. Ainda, permite
identificar a estrutura de cada vetor de caracteres que maximiza a relacdo entre os
caracteres, ou seja, a estrutura de relacdes existentes entre dois conjuntos ou
grupos de caracteres (p e q), de forma que as correlagbes entre 0s conjuntos sejam
maximizadas (CRUZ et al., 2004).

A analise de correlacdo candnica tem sido empregada para verificar as
associacles e a interdependéncia entre grupos de caracteres. Nesse ambito foram
realizados trabalhos com diversas culturas agricolas, dentre elas o feijao (COIMBRA
et al., 2000), soja (MARTIN et al., 2005), arroz (ZENG et al., 2006), cana-de-acucar
(SILVA et al., 2007), trigo (OZKAN et al., 2008), batata (RIGAO et al., 2009),
mamoneira (BRUM et al., 2011) e milho (LEMOS et al., 2005; YANG et al., 2006; XU
et al., 2008; SOUZA et al., 2015). Também foi encontrado estudo com a espécie
florestal eucalipto (TRUGILHO; LIMA; MORI, 2003). De maneira geral, esses
estudos revelam que a andlise de correlacdo candnica tém sido uma ferramenta

importante no melhoramento genético de plantas, pois permite verificar as
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associacbes existentes entre 0os grupos de caracteres e identificar os caracteres
promissores que podem ser utilizados na selecéo indireta.
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3 CAPITULO |

RELACOES LINEARES ENTRE CARACTERES FENOLOGICOS,
MORFOLOGICOS, PRODUTIVOS E NUTRICIONAIS PROTEICOS EM
GENOTIPOS DE MILHO DE CICLO PRECOCE E SUPERPRECOCE

RESUMO

O objetivo deste trabalho foi verificar por meio da analise de correlacdo
canbnica, se ha dependéncia linear entre caracteres fenoldgicos, morfolégicos e
produtivos com caracteres nutricionais proteicos em genétipos de milho de ciclo
precoce e superprecoce. Os experimentos foram realizados no ano agricola
2009/2010, no delineamento blocos casualizados, com trés repeticdes. Em um
experimento foram avaliados 36 gendtipos de milho de ciclo precoce e no outro
experimento 22 genétipos de milho de ciclo superprecoce. Os grupos candnicos
foram determinados entre caracteres fenologicos, morfoldgicos, produtivos e
nutricionais proteicos. Os caracteres pertencentes a cada grupo canénico foram:
fenoldgicos - numero de dias da semeadura até o florescimento masculino e nUmero
de dias da semeadura até o florescimento feminino; morfolégicos - altura de planta
na colheita, altura de insercdo de espiga na colheita e posicao relativa da espiga;
produtivos - numero de plantas, numero de espigas, indice de espiga, peso de
espiga, produtividade de grdos e peso de mil grdos; e nutricionais proteicos -
proteina bruta, lisina, metionina, cisteina, treonina, triptofano, valina, isoleucina,
leucina, fenilalanina, histidina e arginina. Para cada caractere foi realizada a analise
de variancia e teste F a 5% de significancia. Apés, foi determinada a matriz de
coeficientes de correlacdo fenotipica entre os 23 caracteres. Depois foi realizado o
diagnoéstico de multicolinearidade dentro de cada grupo de caracteres, por meio do
namero de condicdo e do fator de inflagdo da varidncia. Posteriormente, para 0s
genotipos de ciclo precoce e superprecoce, foi realizada a andlise de correlacéo
canbnica entre o0s seguintes grupos: fenolégicos e nutricionais proteicos,
morfolégicos e nutricionais proteicos e produtivos e nutricionais proteicos. Em
gendtipos de milho de ciclo precoce as correlagbes candnicas ndo foram

significativas entre os caracteres fenoldgicos, morfolégicos, produtivos e nutricionais
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proteicos indicando que os caracteres nao apresentam dependéncia linear. Em
genotipos de ciclo superprecoce, a correlacdo candnica significativa entre caracteres
fenolégicos e nutricionais proteicos e entre produtivos e nutricionais proteicos
indicam dependéncia linear, com excecao dos caracteres morfolégicos e nutricionais
proteicos que sdo independentes. Os caracteres nimero de dias da semeadura até
o florescimento feminino, nimero de espigas e produtividade de grdos podem ser
utilizados na selecao indireta como indicativos de qualidade nutricional proteica em

graos de milho.

Palavras-chave: Zea mays L., correlacao canénica, perfil aminoacidico.

LINEAR RELATIONSHIPS AMONG PHENOLOGICAL, MORPHOLOGICAL,
PRODUCTIVE AND PROTEIN-NUTRITIONAL TRAITS IN EARLY MATURING AND
SUPER-EARLY MATURING MAIZE GENOTYPES

ABSTRACT

The objective of this study was to verify through canonical correlation analysis
if there is linear dependence among phenological, morphological, and productive
traits with protein-nutritional traits in early maturing and super-early maturing maize
genotypes. The experiments were carried out in the agricultural year 2009/2010,
utilizing a randomized block design with three repetitions. In one experiment, 36 early
maturing maize genotypes were evaluated and in another experiment 22 super-early
maturing maize genotypes were also evaluated. The canonical groups were
determined among phenological, morphological, productive, and protein-nutritional
traits. The traits belonging to each canonical group were: phenological - number of
days from sowing to the male flowering and number of days from sowing to female
flowering; morphological - plant height at harvest, ear height at harvest, and relative
ear placement; productive - number of plants, number of ears, ear index, ear weight,
grain yield, and thousand grains weight; and protein-nutritional - crude protein, lysine,
methionine, cysteine, threonine, tryptophan, valine, isoleucine, leucine,
phenylalanine, histidine, and arginine. The variance analysis and the F test at 5% of

significance were performed for each trait. Further, it was determined the matrix of
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phenotypic correlation coefficients among 23 traits. Thereafter, the multicollinearity
diagnosis was conducted within each group of traits using the condition number and
the variance inflation factor. Posteriorly, the canonical correlation analysis was
performed for the early maturing and super-early maturing maize genotypes within
the following groups: phenological and protein-nutritional, morphological and protein-
nutritional, and productive and protein-nutritional. In early maturing maize genotypes,
the canonical correlations were not significant among phenological, morphological,
and productive traits and protein-nutritional traits indicating that the traits do not
exhibit linear dependence. In super-early maturing maize genotypes, the significant
canonical correlation between phenological and protein-nutritional traits and between
productive and protein-nutritional traits indicate linear dependence, with the
exception of morphological and protein-nutritional traits that are independent. The
traits number of days from sowing to female flowering, number of ears, and grain
yield can be used for indirect selection as indicative of protein nutritional quality in

grains of maize.

Key words: Zea mays L., canonical correlation, aminoacidic profile.

3.1 INTRODUCAO

Com aumento da populacdo, a demanda por alimentos cresceu de forma
expressiva. Para atender a essa demanda, torna-se necessario o aumento da
producdo de frutas, hortalicas, leguminosas, oleaginosas e cereais, como o milho,
com melhoria da qualidade nutricional para atendimento das demandas humanas e
animais, principalmente por proteina e energia. Diante da demanda por cereais, 0
milho se destaca em volume de producdo mundial, estimada em 1.006,87 milhdes
de toneladas para a safra 2015/2016. No cenario mundial, os Estados Unidos é o
maior produtor, seguido da China e do Brasil, com produc¢des estimadas para safra
2015/2016 de 345,07, 226,04 e 84,31 milhGes de toneladas, respectivamente (Fao,
2015).

Nos programas de melhoramento genético de milho sdo almejadas melhorias
principalmente na estabilidade de cultivares aos ambientes e aumentos na
produtividade de gréos, por ser este, até o momento, o caractere mais sustentavel

da cultura. Com previsfes de aumento da demanda deste cereal, para alimentacéo
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humana e animal, melhorias na qualidade nutricional, principalmente na composi¢ao
proteica e aminoacidica desse cereal se fazem necessarias. Os genotipos de milho
devem ser desenvolvidas conforme o propdsito o qual sera destinado. Estudo
realizado por Krivanek et al. (2007), com milho de alta qualidade proteica (QPM -
quality protein maize), verificou aumentos na composicdo de aminoacidos como
lisina e triptofano. Aumentos na qualidade proteica e aminoacidica em milho podem
trazer resultados expressivos na nutricdo animal, com melhorias no desempenho
animal, reducdo de custos, com menor incremento de aminoacidos sintéticos e na
alimentacdo humana, especialmente nos paises em desenvolvimento, no qual o
milho é uma fonte proteica.

A qualidade e composicdo quimica de grdos é um termo amplo e muito
importante para a dieta humana e animal. O teor médio de proteinas, 6leo e amido
em graos de milho & de 9%, 4% e 73%, respectivamente (Balconi et al., 2007).
Esses teores podem ser determinados atualmente por método nado destrutivo,
preciso e de facil mensuracdo, denominado Espectroscopia de Refletancia no
Infravermelho Préximo (NIRS) (Dale et al., 2010). No entanto, esse equipamento
apresenta alto custo e necessita de méo de obra especializada, restringindo assim a
utilizacdo do mesmo (Rahman et al., 2015).

No melhoramento genético de plantas via selecao indireta, 0 conhecimento
das associacdes lineares entre caracteres agrondmicos, visando a identificacdo de
genotipos que apresentem caracteres de interesse, € de grande importancia,
principalmente quando o caractere, a ser melhorado, apresenta baixa herdabilidade,
dificuldade de medicéo e identificacédo, alto custo financeiro ou, até mesmo, quando
se deseja a selecdo simultanea para mais de um caractere (Cruz e Regazzi, 1997).

A correlacdo genética, utilizada na orientagdo de programas de sele¢éo, pode
explicar por meio de mecanismos genéticos, a variagcdo conjunta de duas variaveis,
permitindo a selecdo indireta de caracteres, com base em caracteres de alta
herdabilidade (Robinson et al., 1951). Ja, a correlagdo fenotipica € a associacao
entre dois caracteres diretamente observados, e € governada pelos componentes
genético e ambiental (Falconer e Mackay, 1996).

Visando a identificacdo de combinacbes lineares de dois conjuntos de
caracteres, que sao correlacionados entre si, a andlise de correlagdo canodnica pode
ser utilizada (Witten e Tibshirani, 2009). A andlise de correlagdo candnica € um

procedimento estatistico multivariado, que permite verificar as relagdes lineares
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entre dois grupos, ou conjuntos de caracteres (X e Y). Por meio desse método, é
possivel estimar a maxima correlacdo entre dois grupos de caracteres,
principalmente quando h& um grande numero de caracteres em estudo,
possibilitando encontrar combinacdes lineares de caracteres em cada grupo, a fim
de estudar as inter-relagbes entre dois grupos determinados por um ndamero
arbitrario de caracteres (Cruz e Regazzi, 1997).

A andlise de correlacéo canbnica tem sido empregada em diversas culturas,
tais como feijdo (Coimbra et al., 2000), cana-de-acucar (Silva et al., 2007), batata
(Rigdo et al., 2009), mamoneira (Brum et al., 2011) e trigo (Carvalho et al., 2015).
Estudo da correlacdo canbnica entre grupos de caracteres morfolégicos e produtivos
em hibridos de milho foi realizado por Souza et al. (2015).

Estudos visando a caracterizacdo de gendtipos de milho e a divergéncia
genética por meio da analise de agrupamento em genétipos de ciclos precoce e
superprecoce foram realizados por Alves et al. (2014) e Alves et al. (2015). No
entanto, estudos sobre associacdo entre grupos de caracteres fenoldgicos,
morfolégicos e produtivos e caracteres nutricionais proteicos por meio de
correlagbes candnicas na cultura de milho ndo foram encontrados na literatura.
Assim, o objetivo deste trabalho foi verificar, por meio da analise de correlacdo
canbnica, se ha dependéncia linear entre caracteres fenoldgicos, morfolégicos e
produtivos com caracteres nutricionais proteicos em genétipos de milho de ciclo

precoce e superprecoce.

3.2 MATERIAL E METODOS

3.2.1 Experimentos em campo

Os experimentos com a cultura de milho (Zea mays L.) foram realizados no
ano agricola 2009/2010, na area experimental do Departamento de Fitotecnia, da
Universidade Federal de Santa Maria, Estado do Rio Grande do Sul, a 29°42'S,
53°49'W e a 95m de altitude. Foram avaliados 36 genotipos de milho de ciclo
precoce (experimento 1) e 22 gendtipos de milho de ciclo superprecoce
(experimento 2), pertencentes a Rede de Avaliacdo de Cultivares de Milho do Rio
Grande do Sul, coordenada pela Fundacdo Estadual de Pesquisa Agropecuaria
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(FEPAGRO). A descricdo completa dos genoétipos avaliados foi apresentada por
Alves et al. (2014) e Alves et al. (2015).

O delineamento experimental foi blocos casualizados, com trés repeticdes. As
unidades experimentais foram compostas de duas fileiras com 5m de comprimento,
espacadas em 0,80m entre fileiras e 0,20m entre plantas na fileira. A semeadura de
milho foi realizada, manualmente, em 26 de outubro de 2009, com adubacéo de
base de 37,5 kg ha™ de nitrogénio (N), 150 kg ha™* de fésforo (P,0Os) e 150 kg ha™* de
potassio (K:0). A emergéncia das plantas ocorreu entre 01 e 03 de novembro de
2009 e a populacao foi ajustada, por meio de desbaste, para 62.500 plantas ha™. Em
cobertura foram aplicados 200 kg ha™ de nitrogénio, divididos em trés aplicacdes,
guando as plantas apresentaram trés, cinco e dez folhas. A colheita das espigas de

milho foi realizada manualmente no dia 15 de marco de 2010.
3.2.2 Mensuragdo das variaveis e procedimentos laboratoriais

Em cada unidade experimental de cada genoétipo, em campo, foram
mensurados os caracteres fenolégicos e morfologicos. Os caracteres fenoldgicos
mensurados foram o nimero de dias da semeadura até o florescimento masculino
(FM) e o nimero de dias da semeadura até o florescimento feminino (FF), os quais
foram considerados quando 50% das plantas da parcela apresentaram florescimento
masculino e feminino, respectivamente. Os caracteres morfoldgicos altura de planta
na colheita (AP, em cm), altura de insercdo de espiga na colheita (AE, em cm) e
posicéo relativa da espiga (PRE=AE/AP) foram mensurados em todas plantas da
parcela. No dia 15 de margco de 2010, colheu-se as espigas de milho. Nesse
momento foram mensurados os caracteres produtivos: nimero de plantas (NP,
plantas ha™), nimero de espigas (NE, espigas ha™), indice de espiga (IE=NE/NP),
peso de espiga (PE, em t ha™), produtividade de grdos a 13% de umidade (PROD,
em t ha') e peso de mil grdos (PMG, em gramas). Posteriormente, de cada parcela,
separou-se uma amostra de 500 gramas de graos de milho, que foi acondicionada
em um saco de papel e levada a estufa de circulacdo forcada de ar até atingir
umidade de 10%. Apds a secagem, os graos foram moidos em micromoinho (MA-
630, Marconi), a fim de obter uma amostra com granulometria entre 0,30 e 0,50mm.
Cada amostra moida foi acondicionada em embalagem hermeticamente fechada até

o0 momento das analises nutricionais dos grdos. Com essas amostras de cada
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gendtipo de cada bloco foram determinados 0s caracteres nutricionais proteicos:
proteina bruta (PB); lisina (Lys), metionina (Met), cisteina (Cys), treonina (Thr),
triptofano (Trp), valina (Val), isoleucina (lle), leucina (Leu), fenilalanina (Phe),
histidina (His) e arginina (Arg), todas em porcentagem da matéria bruta (%MB). As
avaliacbes foram realizadas por meio de Espectroscopia de Refletancia no
Infravermelho Proximo (NIRS - Near Infrared Spectroscopy Reflectance), usando

ajuste de calibracao pelo procedimento analitico CEAN 010 da Adisseo Brasil AS.

3.2.3 Andlise de variancia e histogramas de frequéncia

Para os caracteres fenolégicos, morfologicos, produtivos e nutricionais
proteicos, em cada experimento (precoce e superprecoce) foram testadas as
pressuposi¢cdes do modelo matematico: normalidade dos erros e homogeneidade de
variancias residuais. A normalidade dos erros foi verificada por meio do teste de
Kolmogorov-Smirnov (Campos, 1983) e a homogeneidade de variancias residuais
pelo teste qui-quadrado de Bartlett (Steel et al., 1997). Posteriormente, foi realizada
a analise de variancia a 5% de significancia e anotadas as estimativas do teste F
para genétipo (Fc) e calculada a acuracia seletiva (AS) conforme descrita por
Resende e Duarte (2007). A partir das médias de cada genotipo, para cada
caractere mensurado, em cada um dos experimentos, foram elaborados histogramas

de frequéncia.

3.2.4 Matriz de coeficientes de correlacdo fenotipica e diagnostico de

multicolinearidade

Foram estimados os coeficientes de correlacéao fenotipica e, por meio do teste
t de Student, a 5% de probabilidade de erro, foi verificada a significancia do r, entre
os caracteres fenoldgicos, morfolégicos, produtivos e nutricionais proteicos para 0s
experimentos de ciclo precoce e superprecoce, separadamente. Apds a obtencgéo
das duas matrizes de correlacao fenotipica (precoce e superprecoce), procedeu-se 0
diagndstico do grau de multicolinearidade.

O diagndstico de multicolinearidade dentro de cada grupo de caracteres
(fenoldgicos, morfolégicos, produtivos e nutricionais proteicos) e a magnitude da

multicolinearidade foi verificada e classificada conforme o critério de Montgomery e
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Peck (1982), descrito em Cruz e Carneiro (2006), utilizando o nimero de condi¢édo
(NC) e o fator de inflagdo da variancia (VIF). Assim, conforme critérios, se o numero
de condicdo (NC) apresentar NC<100, considera-se multicolinearidade fraca entre os
caracteres, ndo sendo necessaria a eliminacdo de caracteres; 100<NC<1.000,
multicolinearidade moderada a forte e NC=1.000, multicolinearidade severa. No caso
de multicolinearidade moderada a forte ou severa, € necesséria a eliminacdo de
caracteres altamente correlacionados. Valores de VIF menores que 10 sao
considerados adequados, indicando a auséncia de multicolinearidade e valores de
VIF acima de 10 indicam um alto grau de colinearidade entre os caracteres e torna-
se necessaria a eliminacéo de caracteres (Kutner et al., 2005).

3.2.5 Andlise de correlacao candnica

Na andlise de correlacdo canbnica, para verificar as associacdes entre 0s
grupos de caracteres em gendtipos de ciclo precoce foram correlacionados os
fenoldgicos (FM e FF) e nutricionais proteicos (PB, Lys, Met, Cys, Trp, Leu e Arg), 0s
morfolégicos (AP e AE) e nutricionais proteicos (PB, Lys, Met, Cys, Trp, Leu e Arg) e
os produtivos (NP, NE, PROD e PMG) e nutricionais proteicos (PB, Lys, Met, Cys,
Trp, Leu e Arg). Em gendtipos de ciclo superprecoce foram correlacionados os
grupos fenoldgicos (FM e FF) e nutricionais proteicos (PB, Lys, Met, Cys, Trp e Leu),
os morfolégicos (AP e AE) e nutricionais proteicos (PB, Lys, Met, Cys, Trp e Leu) e
os produtivos (NP, NE, PROD e PMG) e nutricionais proteicos (PB, Lys, Met, Cys,
Trp e Leu). Os procedimentos foram realizados conforme descritos em Cruz et al.
(2004).

As medidas de associagao entre os grupos de caracteres foram apresentadas
por meio dos coeficientes dos pares candnicos e acompanhados dos respectivos
coeficientes canodnicos. Para avaliar a significancia das associacdes canonicas,
utilizou-se o teste qui-quadrado, a 5% de significancia. As analises estatisticas foram
realizadas com auxilio do software GENES (Cruz, 2013) e do aplicativo Microsoft

Office Excel®.
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3.3 RESULTADOS E DISCUSSAO

3.3.1 Andlise de variancia e histogramas de frequéncia

Foram verificados o0s pressupostos do modelo matematico para o0s
experimentos de gendtipos de ciclos precoce e superprecoce. Com relacdo a
normalidade dos erros, verificou-se que 82,60% dos caracteres mensurados
apresentaram distribuicdo normal, por meio do teste de Kolmogorov-Smirnov, nos
dois experimentos. Em 60,86% e 86,96% dos caracteres mensurados nos
experimentos de ciclo precoce e superprecoce, respectivamente, as variancias
residuais foram homogéneas pelo teste qui-quadrado de Bartlett. Os resultados
mostram que, de modo geral, as pressuposi¢coes matematicas (normalidade dos
erros e homogeneidade de variancias residuais) requeridas para a realizacdo da
andlise de variancia e estudos posteriores, foram atendidas o que confere
confiabilidade aos resultados.

A acurécia seletiva (AS) foi moderada (AS=0,63) para o caractere numero de
plantas (NP) e alta para os caracteres altura de planta (AP) (AS=0,81) e proteina
bruta (PB) (AS=0,78). Os demais 20 caracteres apresentaram AS muito alta
(AS=0,90) para gendtipos de ciclo precoce. (Figuras 1 e 2) Para genotipos de ciclo
superprecoce a AS foi alta para os caracteres NP (AS=0,75), peso de mil grdos
(PMG) (AS=0,83), proteina bruta (PB) (AS=0,87) e metionina (Met) (AS=0,86). Para
os demais 19 caracteres a AS foi muito alta (AS=0,90) (Figuras 3 e 4). Considerando
a elevada precisdo experimental e o atendimento dos pressupostos do modelo
matematico, na maioria dos caracteres mensurados nos dois experimentos, pode-se
inferir que existe credibilidade nos experimentos e nos resultados obtidos nesse
estudo.

O efeito de gendtipo foi significativo, a 5% de probabilidade de erro, para
todos os caracteres, o que demonstra a existéncia de variabilidade genética entre os
gendtipos em estudo (Figuras 1, 2, 3 e 4). O namero de dias da semeadura até o
florescimento masculino (FM) apresentou valor médio de 74 dias e 72 dias para os
genatipos de ciclo precoce e superprecoce, respectivamente. JaA o numero de dias
da semeadura até o florescimento feminino (FF), apresentou valor médio de 80 dias
e 77 dias em genotipos de ciclo precoce e superprecoce, respectivamente (Figuras 1

e 3). E importante salientar que a definicdo de ciclo ndo foi realizada com base
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nessas informacdes fenoldgicas, mas sim por indicagdo das empresas detentoras de
cada genotipo que compOs 0s experimentos.

Em média, a AP foi de 187,04cm e 202,27cm, para genotipos de ciclo precoce
e superprecoce, respectivamente (Figuras 1 e 3). Estudos realizados por Pinto et al.
(2010) e Paziani et al. (2009) encontraram valor médio superior para o caractere AP.
A média da altura de espiga (AE) foi de 96,33cm em gendtipos de ciclo precoce e
104,97cm em gendtipos de ciclo superprecoce. Em trabalho desenvolvido por
Paziani et al. (2009), avaliando hibridos para silagem, encontraram valor médio de
119cm. A média do caractere posicao relativa da espiga (PRE) foi de 0,51 em
gendtipos de ciclo precoce e 0,52 em gendtipos de ciclo superprecoce (Figuras 1
e 3).

O caractere NP apresentou valor médio de 63.043 plantas ha' e 62.632
plantas ha® em gendtipos de ciclo precoce e superprecoce, respectivamente
(Figuras 1 e 3). O caractere NP apresentou valores médios esperados em genotipos
de ciclo precoce e superprecoce, devido ser um caractere ja definido na implantagéo
da cultura. Destaca-se que a densidade de semeadura atua diretamente sobre o
namero final de plantas e, por isso, a comparacdo entre trabalhos com diferentes
densidades de semeadura deve ser evitada.

Em gendétipos de ciclo precoce e superprecoce, o valor médio do niumero de
espigas (NE) foi de 55.277 espigas ha™ e de 58.522 espigas ha’, respectivamente
(Figuras 1 e 3). Com relacdo ao NE, Lovatto et al. (2006) encontraram valor médio
inferior aos verificados em ambos experimentos. Os caracteres NP e NE séao de
grande importancia, pois sdo o0s caracteres que possuem maior grau de interferéncia
na produtividade final de graos, diretamente na produtividade de gréos (Storck et al.,
2002).

O valor médio para o caractere indice de espiga (IE) em gendtipos de ciclo
precoce foi de 0,88 e em gendtipos de ciclo superprecoce foi de 0,93. Valor médio
superior (1,0) para esse caractere produtivo foi observado por Paziani et al. (2009).
O caractere peso de espiga (PE), em gendtipos de ciclo precoce apresentou média
de 6,13 t ha' e, em genétipos de ciclo superprecoce, a média foi de 7,27 t ha™
(Figuras 1 e 3). Os genotipos de ciclo precoce apresentaram media de produtividade
de grdos (PROD) de 5,00 t ha™ e de 265,16 gramas para o caractere peso de mil
graos (PMG) (Figura 1). JA em gendtipos de ciclo superprecoce, o valor médio da
PROD foi de 5,92 t ha™ e de 268,51 gramas para PMG (Figura 3).



33

Observa-se incremento na produtividade de graos, de aproximadamente uma
tonelada de gréos por hectare em gendtipos de ciclo superprecoce, se comparado a
genatipos de ciclo precoce. Porém, com relacdo ao peso de mil graos, as diferencas
entre 0s genaotipos ndo sado expressivas. No entanto, trabalho realizado por Storck et
al. (2002), avaliando cultivares de ciclo precoce, superprecoce e normais, verificaram
que as cultivares de ciclo precoce apresentaram a maior produtividade média de
gréos de 7,64t ha™, seguido das cultivares de ciclo superprecoce que apresentaram
produtividade média de gréos de 6,08t ha™. Portanto, os resultados encontrados no
presente estudo divergem dos encontrados por Storck et al. (2002). Esse fato pode
ser explicado devido a produtividade de graos ser influenciada pelo arranjo de
plantas, que é uma das praticas de manejo de grande importancia para otimizar a
produtividade de graos de milho. Esse arranjo influencia diretamente a interceptacao
da radiacdo solar, que € um dos principais fatores determinantes da produtividade
de graos (Argenta et al., 2001).

A produtividade média brasileira de grdos de milho na safra 2009/2010 foi de
4,86 toneladas por hectare (Conab, 2011). No presente estudo 0s gendtipos de ciclo
precoce e superprecoce apresentaram produtividade superior a média do Rio
Grande do Sul para safra 2009/2010, evidenciando assim, o potencial produtivo e
adequado desempenho dos gendétipos em campo.

A variabilidade existente para os caracteres fenoldgicos, morfolégicos e
produtivos ndo deve ser atribuida somente ao genotipo, pois variacées climaticas e
de local contribuem para essa variabilidade. Essa variabilidade permite que o
melhoramento de plantas realize melhorias na cultura de milho, ndo somente em
busca de elevadas produtividades e sim visando atender as demandas nutricionais,
seja para alimentagcdo humana ou animal.

O teor médio de PB em gendtipos de ciclo precoce e superprecoce foi de
7,54% e 7,31%, respectivamente (Figuras 2 e 4). Idikut et al. (2009) avaliando cinco
hibridos e Lovatto et al. (2006) estudando 42 hibridos de milho, dentre eles simples,
duplo e triplo descreveram valores superiores. Valores semelhantes ao do presente
estudo, foram verificados por Vieira et al. (2007). Ja Moore et al. (2008), avaliando
seis hibridos de milho encontraram valor medio inferior para o caractere proteina
bruta (PB).

Em gendtipos de ciclo precoce, o valor médio de cada aminoacido mensurado

em percentagem de matéria bruta (%MB), foi de 0,21% lisina (Lys), 0,14% metionina
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(Met), 0,16% cisteina (Cys), 0,21% treonina (Thr), 0,05% triptofano (Trp), 0,30%
valina (Val), 0,18% isoleucina (lle), 0,79% leucina (Leu), 0,27% fenilalanina (Phe),
0,19% histidina (His) e 0,33% arginina (Arg) (Figura 2). JA nos genotipos de ciclo
superprecoce, o valor médio foi de 0,22% lisina (Lys), 0,15% metionina (Met), 0,16%
cisteina (Cys), 0,22% treonina (Thr), 0,05% triptofano (Trp), 0,31% valina (Val),
0,19% isoleucina (lle), 0,84% leucina (Leu), 0,29% fenilalanina (Phe), 0,19%
histidina (His) e 0,33% arginina (Arg) (Figura 4).

O nitrogénio € um constituinte essencial das proteinas, pois possui papel
fundamental no metabolismo vegetal, participando diretamente da biossintese de
proteina (Andrade et al., 2003). A qualidade da proteina dos graos de milho depende
do perfil aminoacidico. O teor de PB e a qualidade aminoacidica dos graos
apresentam influéncia da quantidade de nitrogénio aplicado na cultura. Aumentos ou
reducbes no teor de proteina bruta nos grdos podem explicar os resultados
encontrados por outros autores. No entanto, deve-se ter cuidado, pois 0 aumento no
teor de proteina bruta devido ao nitrogénio ndo esta relacionado a proteina de
qualidade e sim em proteina deficiente em lisina e triptofano (Tsai et al., 1992).

No estudo realizado por Moore et al. (2008), os autores encontraram valores
inferiores, com excecdo dos caracteres Trp, lle e Phe que apresentaram valores
iguais em cultivares de ciclo precoce e Trp e lle em gendtipos de ciclo superprecoce.
Valores superiores ao do presente estudos foram relatados por Piovesan et al.
(2010). Lovatto et al. (2006) também encontraram valores superiores para 0S
aminoacidos Lys, Met, Thr, Trp, Val, lle, Leu, Phe, His e Arg.

Devido os graos serem destinados principalmente a alimentacdo animal de
aves e suinos, € de grande importancia a identificagdo de gendtipos que apresentem
nao somente elevados teores de proteina bruta, e sim com melhor qualidade do
perfil aminoacidico, especialmente em Lys e Trp. Os resultados do presente estudo,
juntamente com os trabalhos encontrados na literatura mostram que existe
variabilidade nos teores de aminoacidos em grdos de milho. Essa variabilidade
possibilita que melhorias sejam realizadas na qualidade proteica de graos de milho,
permitindo o desenvolvimento de gendtipos com qualidade nutricional proteica
desejada, especialmente quando o destino dos graos é a nutricdo animal.

Esses resultados revelam ampla variabilidade dos genétipos avaliados nos
dois experimentos com relagdo a caracteres fenoldgicos, morfolégicos, produtivos e

nutricionais proteicos. Os resultados estdo de acordo com trabalhos encontrados na
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literatura, evidenciando assim confiabilidade nos resultados. Diante disso, fica
evidente que a utilizacdo da analise de correlagdo canfnica entre caracteres
fenologicos, morfolégicos, produtivos e nutricionais proteicos de gendtipos de ciclo
precoce e superprecoce de milho é adequada. Com isso, é possivel identificar a
dependéncia linear entre grupos de caracteres e selecionar caracteres promissores

para melhoramento genético de plantas por meio da selecao indireta.

3.3.2 Matriz de coeficientes de correlagdo fenotipica e diagndstico de

multicolinearidade

As estimativas de correlacdo fenotipica em genétipos de ciclo precoce
oscilaram de r=-0,85 a r=0,99 (Tabela 1) e em gendtipos de ciclo superprecoce
oscilaram de r=-0,87 a r=0,99 (Tabela 2). Em gendtipos de ciclo precoce, 0s
caracteres fenoldgicos apresentaram correlacdo positiva com todos os caracteres
nutricionais proteicos. Os caracteres morfolégicos apresentaram, em sua maioria
correlacdo positiva, porém em alguns casos a correlacéo foi nula. Ja os caracteres
produtivos, apresentaram correlacdo negativa ou de baixa magnitude com todos os
caracteres nutricionais proteicos (Tabela 1).

Em gendtipos de ciclo superprecoce, os caracteres fenoldgicos apresentaram
correlacdo positiva com os nutricionais proteicos. Os caracteres morfolégicos em sua
maioria também apresentaram correlagdo positiva. No entanto, o caractere AP
apresentou baixa correlacdo com os caracteres nutricionais proteicos (Tabela 2).
Essas estimativas de correlacédo permitem verificar as associacfes existentes entre
os caracteres fenolégicos, morfolégicos, produtivos e nutricionais proteicos. Os
resultados permitem verificar as relagbes existentes entre 0s caracteres e a
possibilidade de que sejam realizadas melhorias em determinados caracteres por
meio da selecao indireta.

Em gendtipos de ciclo superprecoce os caracteres produtivos PE e PROD
foram os que apresentaram as maiores correlagbes com a PB (Tabela 2). Os
coeficientes de correlacdo fenotipica entre o caractere PROD e a PB apresentaram
estimativas de r=-0,10 e r=-0,27, para genotipos de ciclo precoce e superprecoce,
respectivamente (Tabelas 1 e 2). Os coeficientes de correlacdo fenotipica entre
PROD e PB estéo de acordo com os encontrados por Idikut et al. (2009), Aliu et al.
(2012), Mahesh et al. (2013) e Bekele e Rao (2014). Verificou-se que melhorias em
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ambos o0s caracteres € invidvel, pois, 0s caracteres apresentam relacdes
inversamente proporcionais, ou seja, aumento na produtividade de gréos acarreta
reducado no teor de proteina bruta dos graos.

Estudo sobre as correlacbes entre caracteres produtivos e nutricionais
proteicos (proteina bruta e a composicdo aminoacidica) de 42 hibridos de milho, foi
realizado por Lovatto et al. (2006). Os autores verificaram que o0s caracteres
produtivos NP, NE e PROD apresentaram correlacdo negativa com a PB e o0s
aminoacidos. Também estudaram a correlacédo entre os caracteres morfolégicos (AP
e AE) e os caracteres nutricionais proteicos. A correlagdo positiva entre o caractere
AE e os caracteres nutricionais proteicos também foi verificada por Lovatto et al.
(2006). Resultados verificados por Lovatto et al. (2006), mostram que apenas as
correlacbes entre AP e Met e entre AP e Arg, foram positivas, porém de baixa
magnitude. Segundo os autores, 0s demais aminoacidos correlacionados com a AP,
apresentaram correlacao negativa.

As matrizes de coeficientes de correlacdo fenotipica foram submetidas ao
diagnéstico do grau de multicolinearidade com base no numero de condicdo (NC) e
no fator de inflagdo da variancia (VIF). Para gendtipos de ciclo precoce, 0s
caracteres fenoldgicos apresentaram NC inferior a 100 e VIF inferior a 10, indicando
multicolinearidade fraca. Os caracteres morfolégicos apresentaram
multicolinearidade severa e foi necessaria a eliminacdo do caractere PRE, por ser
altamente correlacionado com o caractere AE. Em caracteres produtivos, foram
eliminados os caracteres IE e PE. Em caracteres nutricionais proteicos foram
eliminados Th), Va), lle, Phe e His. ApO0s a eliminacdo dentro de cada grupo
permaneceram o0s caracteres fenolégicos: FM e FF; morfolégicos: AP e AE;
produtivos: NP, NE, PROD e PMG e os nutricionais proteicos: PB, Lys, Met, Cys,
Trp, Leu e Arg.

Em genoétipos de ciclo superprecoce, o0s caracteres fenoldgicos néao
apresentaram multicolinearidade. Em caracteres morfolégicos foi eliminado o
caractere PRE. Em caracteres produtivos foram eliminados os caracteres IE e PE.
Em caracteres nutricionais proteicos foram eliminados Thr, Val, lle, Phe, His e Arg.
ApoOs a eliminacdo dentro de cada grupo permaneceram o0s caracteres fenologicos
FM e FF; morfologicos: AP e AE; produtivos: NP, NE, PROD e PMG e os nutricionais
proteicos: P), Lys, Met, Cys, Trp e Leu.
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3.3.3 Andlise de correlacdo canbdnica

Na analise de correlacdo candnica, o niumero de caracteres que compds cada
grupo foi variavel e por isso, 0 numero de coeficientes dos pares canbnicos em cada
correlagdo canbnica é variado. Embora o numero de coeficientes dos pares
candnicos seja igual ao numero de caracteres do menor grupo, geralmente somente
as primeiras duas ou trés funcdes candnicas sao fidedignas, sendo assim, as que
sdo utilizadas na interpretacdo dos resultados. A significAncia de pelo menos um
coeficiente do par canonico, leva a conclusdo de que os grupos considerados séo
dependentes, podendo utilizar seus coeficientes para estudar as associagcdes entre
0s caracteres dos grupos.

Em genotipos de ciclo precoce, a analise de correlacdo candnica indicou que
as associagbes por meio do primeiro coeficiente do par candnico foram né&o
significativas e apresentaram correlagdo de r=0,565, r=0,560 entre caracteres
fenolégicos e nutricionais proteicos e morfolégicos e nutricionais proteicos,
respectivamente. Entre caracteres produtivos e nutricionais proteicos a correlacéo foi
de r=0,718 e r=0,643 e n&o significativas para o primeiro e segundo coeficientes dos
pares canonicos, respectivamente (Tabela 3).

As correlacdes entre caracteres fenoldgicos, morfolégicos, produtivos e
nutricionais proteicos de genadtipos de ciclo precoce foram nao significativas a 5% de
probabilidade, ou seja, foram independentes. A independéncia linear entre o0s
caracteres fenoldgicos, morfoldgicos, produtivos e nutricionais proteicos mostra que
nao € possivel realizar selecdo precoce de caracteres fenoldgicos, morfolégicos ou
produtivos que sejam indicativos de qualidade nutricional proteica em gendtipos de
ciclo precoce. No entanto, a avaliacdo de outros gendtipos de mesmo ciclo, em
outros ambientes deve ser realizada para uma melhor elucida¢do dos resultados.

A analise de correlacdo canodnica em genotipos de ciclo superprecoce,
mostrou que o primeiro coeficiente do par canbnico para caracteres fenoldgicos e
nutricionais proteicos, foi significativo, com r=0,844. Esse primeiro coeficiente do par
candnico significativo evidencia que, na medida em que aumenta o FF, ha acréscimo
no teor de Cys nos graos. Ja os coeficientes dos pares candnicos entre caracteres
morfolégicos e nutricionais proteicos, foram néo significativos, indicando que esses
grupos séao independentes, ou seja, ndo apresentam dependéncia linear (Tabela 4).

Ja, a correlacdo canbnica entre caracteres produtivos e nutricionais proteicos
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apresentou o primeiro coeficiente do par candnico significativo (r=0,901), a 5% de
significancia. As relagcbes estabelecidas mostram que quanto maior a PROD, menor
o teor de Cys nos gréos (Tabela 4).

Os gendtipos de ciclo precoce e superprecoce apresentaram comportamentos
distintos, e esse fato pode ser explicado devido aos gendtipos pertencerem a
diferentes ciclos e a diferentes empresas detentoras de cada gendtipo que
compuseram cada ciclo. Em genotipos de ciclo precoce, ndo € possivel indicar
caracteres para selecao indireta, devido aos caracteres fenologicos, morfologicos,
produtivos e nutricionais proteicos ndo apresentarem dependéncia linear. J& em
gendtipos de ciclo superprecoce, existe dependéncia linear entre caracteres
fenologicos e nutricionais proteicos e produtivos e nutricionais proteicos. Na selecéo
indireta de plantas, como caractere promissor, € possivel a utilizacdo do caractere
fenolégico FF e dos caracteres produtivos NE e PROD, como indicativos de
qualidade nutricional proteica em genotipos de ciclo superprecoce.

O presente estudo pode auxiliar ao processo de melhoramento genético de
plantas de milho, tendo em vista a selecdo precoce de gendtipos com maior
qualidade nutricional proteica. Para elucidar e ampliar a compreensao da relagéao
entre os grupos de caracteres estudados é recomendada a repeticdo com outros
materiais genéticos, e em outros ambientes, pois na literatura pesquisada ndo foram
encontrados trabalhos utilizando a correlacdo candnica entre caracteres fenolégicos,

morfoloégicos e produtivos e nutricionais proteicos em milho.

3.4 CONCLUSOES

Em gendtipos de milho de ciclo precoce as correlagdes candnicas nao foram
significativas entre os grupos de caracteres evidenciando que o0s caracteres nao
podem ser utilizados como indicativos de qualidade nutricional proteica na selecéo
indireta de plantas.

Em genotipos de ciclo superprecoce, a correlagdo candnica significativa entre
caracteres fenologicos e nutricionais proteicos e entre produtivos e nutricionais
proteicos indicam que os caracteres numero de dias da semeadura até o
florescimento feminino, nimero de espigas e produtividade de grdos podem ser
utilizados na selecao indireta como indicativos de qualidade nutricional proteica em

graos de milho.
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Figura 1 - Histogramas de frequéncia com valores médios de caracteres fenolégicos,
morfol6égicos e produtivos, de um experimento com 36 genétipos de ciclo precoce de milho,
no ano agricola 2009/2010. Valor do teste F (Fc) da analise de variancia para o efeito de
genodtipo e acuracia seletiva (AS). Nos histogramas, a linha representa a curva de
distribuicdo normal.

@ Fenolégicos: FM= nimero de dias da semeadura até o florescimento masculino e FF= nimero de dias da semeadura até o
florescimento feminino; morfolégicos: AP= altura de planta, em cm; AE= altura de inserc¢éo de espiga, em cm; PRE= posi¢édo relativa da
espiga (PRE = AE/AP); NP= niimero de plantas, em plantas ha™; NE= niimero de espigas, em espiga ha™*; IE= indice de espiga; PE=
peso de espiga, em t ha™; PROD= produtividade de grios, em t ha™ e PMG= peso de mil grdos, em g. * Efeito significativo pelo teste F
a 5% de probabilidade de erro.
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Figura 2 - Histogramas de frequéncia com valores médios de caracteres nutricionais
proteicos, de um experimento com 36 gendtipos de ciclo precoce de milho, no ano agricola
2009/2010. Valor do teste F (Fc) da analise de variancia para o efeito de gendtipo e acuracia
seletiva (AS). Nos histogramas, a linha representa a curva de distribuicdo normal.

@ Nutricionais proteicos: PB= proteina bruta, em %MB; Lys= lisina, em %MB; Met= metionina, em %MB; Cys= cisteina, em %MB; Thr=
treonina, em %MB; Trp= triptofano, em %MB; Val= valina, em %MB; lle= isoleucina, em %MB; Leu= leucina, em %MB; Phe=
fenilalanina, em %MB; His= histidina, em %MB e Arg= arginina, em %MB. * Efeito significativo pelo teste F a 5% de probabilidade de
erro.
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Figura 3 - Histogramas de frequéncia com valores médios de caracteres fenolégicos,
morfolégicos e produtivos, de um experimento com 22 gendtipos de ciclo superprecoce de
milho, no ano agricola 2009/2010. Valor do teste F (Fc) da analise de variancia para o efeito
de gendtipo e acurdcia seletiva (AS). Nos histogramas, a linha representa a curva de
distribuicdo normal.

@ Fenolégicos: FM= nimero de dias da semeadura até o florescimento masculino e FF= nimero de dias da semeadura até o
florescimento feminino; morfolégicos: AP= altura de planta, em cm; AE= altura de inserc¢éo de espiga, em cm; PRE= posi¢édo relativa da
espiga (PRE = AE/AP); NP= niimero de plantas, em plantas ha™; NE= niimero de espigas, em espiga ha™*; IE= indice de espiga; PE=
peso de espiga, em t ha™; PROD= produtividade de graos, em t ha™ e PMG= peso de mil grdos, em g. * Efeito significativo pelo teste F
a 5% de probabilidade de erro.
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Figura 4 - Histogramas de frequéncia com valores médios de caracteres nutricionais
proteicos, de um experimento com 22 genétipos de ciclo superprecoce de milho, no ano
agricola 2009/2010. Valor do teste F (Fc) da andlise de variancia para o efeito de genoétipo e
acurdcia seletiva (AS). Nos histogramas, a linha representa a curva de distribuicdo normal.

@ Nutricionais proteicos: PB= proteina bruta, em %MB; Lys= lisina, em %MB; Met= metionina, em %MB; Cys= cisteina, em %MB; Thr=
treonina, em %MB; Trp= triptofano, em %MB,; Val= valina, em %MB; lle= isoleucina, em %MB; Leu= leucina, em %MB; Phe=

fenilalanina, em %MB; His= histidina, em %MB e Arg= arginina, em %MB. * Efeito significativo pelo teste F a 5% de probabilidade de
erro.
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Tabela 1 - Estimativas dos coeficientes de correlacdo fenotipica® entre caracteres
fenoldgicos, morfolégicos, produtivos e nutricionais proteicos de 36 genétipos de milho de

ciclo precoce, no ano agricola 2009/2010.

Caractere™  FF AP AE  PRE NP NE IE PE PROD PMG PB
FM 0,87 0,08™ 0,30 0,30 -043* -0,73* -0,71* -0,53* -0,51* 0,06™ 0,05™
FF 0,14 0,27 0,11™ -0,43* -0,85* -0,85* -0,69* -0,70* 0,08"™ 0,03"™
AP 0,58* 0,a7™ -0,03™ -0,18™ -0,21™ 0,06™ 0,06™ 0,36* 0,12™
AE 0,90+ -0,13™ -0,21™ -0,20™ 0,01™ 0,02"™ 0,23 0,34*
PRE -0,13" -0,13™ -0,10™ 0,00"™ 0,02" 0,09™ 0,34*
NP 0,60 0,37* 0,48 0,47 0,06™ -0,22"™
NE 0,97* 0,82* 0,80+ -0,01™ -0,10™
IE 0,80+ 0,78* -0,02" -0,03™
PE 0,99* 0,37* -0,09™
PROD 0,37* -0,10™
PMG -0,10™

Lys Met Cys Thr Trp Val lle Leu Phe His Arg
FM 0,32"™ 0,30 0,33 0,38 0,38 0,32 0,32® 0,23 0,32" 0,33* 0,33*
FF 0,46* 0,37* 0,42* 0,50 0,50+ 0,48 0,49* 0,39* 0,48 0,45 0,42*
AP 0,19™ 0,06™ 0,31™ 0,00® 0,05 0,18" 0,07 0,16"™ 0,18™ 0,28™ 0,20™
AE 0,26™ 0,15™ 0,34* 0,12 0,12" 0,19 0,08" 0,13" 0,16"™ 0,30 0,36*
PRE 0,21"™ 0,15™ 0,25"™ 0,14 0,12"™ 0,13 0,06™ 0,07 0,10® 0,20 0,32™
NP -0,29"™ -0,27™ -0,33* -0,40* -0,24™ -0,28™ -0,35* -0,23"™ -0,31™ -0,33* -0,41*
NE -0,43* -0,34* -0,37* -0,47* -0,40* -041* -0,43* -0,34* -0,42* -0,45* -0,47*
IE -0,40* -0,31™ -0,32™ -0,42* -0,38* -0,39* -0,39* -0,32 -0,39* -0,41* -0,40*
PE -0,46* -0,29™ -0,40* -0,58* -0,53* -0,46* -0,52* -0,47* -0,50* -0,50* -0,50*
PROD -0,51* -0,32"™ -0,45* -0,62* -0,59* -0,52* -0,57* -0,53* -0,56* -0,54* -0,54*
PMG -0,07™ 0,28"™ 0,05™ -0,14™ -0,18"™ 0,00™® 0,04 -0,12" 0,00 -0,06™ -0,03"

Lys Met Cys Thr Trp Val lle Leu Phe His Arg
PB 0,30™ -0,02™ 0,42 0,25™ 0,27 0,34 0,21"™ 0,39* 0,29" 0,50* 0,49*
Lys 0,68 0,77+ 083 0,82 0,78 0,73* 0,66* 0,79* 0,74* 0,84*
Met 0,57+ 0,72 0,64* 0,71* 0,75~ 0,55* 0,75* 0,54* 0,68*
Cys 0,71* 0,82* 0,86* 0,79* 0,78 0,84* 0,90* 0,84
Thr 0,88* 0,88 0,90+ 0,75~ 0,89* 0,77* 0,86*
Trp 0,88* 0,86 0,79* 0,88 0,82* 0,82*
Val 0,95* 0,89* 0,97 0,89* 0,89*
lle 0,83* 0,95+ 0,80+ 0,83*
Leu 0,92 0,82 0,78*
Phe 0,85* 0,87*
His 0,92*

@ Fenoldgicos: FM= ntimero de dias da semeadura até o florescimento masculino e FF= nmero de dias da semeadura até o
florescimento feminino; morfolégicos: AP= altura de planta, em cm; AE= altura de insercé@o de espiga, em cm; PRE= posi¢&o relativa da
espiga (PRE = AE/AP); NP= nimero de plantas, em plantas ha™; NE= nlimero de espigas, em espiga ha™; IE= indice de espiga; PE=
peso de espiga, em t ha'; PROD= produtividade de gréos, em t ha' e PMG= peso de mil gréos, em g; nutricionais proteicos: PB=
proteina bruta, em %MB; Lys= lisina, em %MB; Met= metionina, em %MB; Cys= cisteina, em %MB; Thr= treonina, em %MB; Trp=
triptofano, em %MB; Val= valina, em %MB; lle= isoleucina, em %MB; Leu= leucina, em %MB; Phe= fenilalanina, em %MB; His=
histidina, em %MB e Arg= arginina, em %MB. ® Coeficiente significativo a 5% de probabilidade de erro pelo teste t de Student, com 34
graus de liberdade.



48

Tabela 2 - Estimativas dos coeficientes de correlacdo fenotipica® entre caracteres
fenoldgicos, morfolégicos, produtivos e nutricionais proteicos de 22 genétipos de milho de
ciclo superprecoce, no ano agricola 2009/2010.

Caractere™  FF AP AE  PRE NP NE IE PE PROD PMG PB
FM 0,89* 0,43* 0,78 0,75* 0,15 -0,60* -0,66* -0,52* -0,54* -0,30™ 0,26™
FF 0,40™ 0,73 0,700 0,02 -0,84* -0,87* -0,72* -0,76* -0,24™ 0,29™
AP 0,67 0,26™ -0,01" -0,19™ -0,21"™ -0,04™ -0,07™ 0,13™ -0,04™
AE 0,89* 0,00® -0,55* -0,57* -0,40™ -0,43* 0,02 0,10™
PRE 0,03 -0,59* -0,61* -0,49* -0,51* -0,05™ 0,15™
NP 0,26"™ 0,02™ 0,23" 0,22" 0,04" -0,08™
NE 0,97* 0,82 0,85* 0,14™ -0,19™
IE 0,79~ 0,83* 0,14™ -0,1™
PE 0,99* 0,39™ -0,26™
PROD 0,35"™ -0,27™
PMG -0,06"™

Lys Met Cys Thr Trp Val lle Leu Phe His Arg
FM 0,29™ 0,45* 0,54* 0,48* 0,48 0,45 0,45 0,40™ 0,46* 0,57 0,49*
FF 0,44+ 0,61* 0,68 0,62* 0,54 0,63* 0,64* 0,56 0,61* 0,69* 0,62*
AP 0,02"™ 0,30™® 0,20 0,24™ -0,01™ 0,19™ 0,17 0,09" 0,10™ 0,20™ 0,14™
AE 0,25™ 0,51* 0,38™ 0,36™ 0,36™ 0,41 0,35™ 0,29™ 0,35™ 0,48* 0,43*
PRE 0,30™ 0,48* 0,43* 0,38™ 046* 041" 0,34™ 031" 0,40™ 0,50~ 0,48*
NP -0,04™ 0,11 -0,03™ 0,05™ -0,05™ -0,05™ -0,04™ -0,16™ -0,03"™ 0,00™ 0,04™
NE -0,53* -0,52* -0,68* -0,63* -0,57* -0,69* -0,65* -0,64* -0,64* -0,69* -0,62*
IE -0,54* -0,56* -0,70* -0,67* -0,57* -0,70* -0,67* -0,62* -0,65* -0,71* -0,65*
PE -0,56* -0,50* -0,66* -0,66* -0,68* -0,73* -0,73* -0,73* -0,71* -0,57* -0,60*
PROD -0,59* -0,54* -0,68* -0,69* -0,68* -0,74* -0,74* -0,74* -0,72* -0,61* -0,64*
PMG 0,16™ 0,29"™ -0,01™ -0,02™ -0,07™ 0,10 0,03" 0,05 0,04 013" 0,15™

Lys Met Cys Thr Trp Val lle Leu Phe His Arg
PB 0,52* 0,31™ 0,69* 055* 0,52* 0,50* 0,53* 0,51* 0,57* 0,61* 0,57*
Lys o,77~ 0,81* 0,91* 0,85~ 0,90* 0,85 0,79* 0,86* 0,80* 0,89*
Met 0,67+ 0,80* 0,70+ 0,85 0,84* 0,73* 0,81* 0,75* 0,84*
Cys 0,90+ 0,87* 0,90~ 0,89* 0,84* 0,91* 0,94* 0,92*
Thr 0,90* 0,93* 0,93* 0,82 0,93* 0,89* 0,95*
Trp 0,91* 0,89* 0,85* 0,92* 0,86* 0,91*
Val 0,98* 0,94* 0,98 0,91* 0,95*
lle 0,92+ 0,97 0,87 0,91*
Leu 0,96* 0,84* 0,85*
Phe 0,91* 0,94*
His 0,96*

@ Fenolégicos: FM= nimero de dias da semeadura até o florescimento masculino e FF= nimero de dias da semeadura até o
florescimento feminino; morfolégicos: AP= altura de planta, em cm; AE= altura de insercé@o de espiga, em cm; PRE= posicéo relativa da
espiga (PRE = AE/AP); NP= nimero de plantas, em plantas ha™; NE= nimero de espigas, em espiga ha™; IE= indice de espiga; PE=
peso de espiga, em t ha'; PROD= produtividade de gréos, em t ha' e PMG= peso de mil gréos, em g; nutricionais proteicos: PB=
proteina bruta, em %MB; Lys= lisina, em %MB; Met= metionina, em %MB; Cys= cisteina, em %MB; Thr= treonina, em %MB; Trp=
triptofano, em %MB; Val= valina, em %MB; lle= isoleucina, em %MB; Leu= leucina, em %MB; Phe= fenilalanina, em %MB; His=
histidina, em %MB e Arg= arginina, em %MB. ? Coeficiente significativo a 5% de probabilidade de erro pelo teste t de Student, com 20
graus de liberdade.
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Tabela 3 - Correlacdes e coeficientes dos pares candnicos estimados entre caracteres
fenoldgicos e nutricionais proteicos, morfoldégicos e nutricionais proteicos e produtivos e
nutricionais proteicos de 36 gendtipos de ciclo precoce de milho, no ano agricola 2009/2010.

Coeficientes dos pares candnicos

Caractere 1° 20
---------------------- Fenolégicos------------=-=-----
Fm® -0,970 1,761
FF 1,718 -1,046
----------------- Nutricionais proteicos-------------
PB -0,397 0,264
Lys 0,703 -1,106
Met -0,207 0,499
Cys 0,000 0,382
Trp 0,221 1,285
Leu 0,588 -1,531
Arg -0,193 0,676
Correlacdo canénica (r) 0,565"™ 0,361"™
X 8,390 2,229
Graus de liberdade 14 6
Coeficientes dos pares canbnicos
Caractere 1° 20
--------------------- Morfol6gicos------------------
AP 0,280 1,195
AE 0,812 -0,920
--------------- Nutricionais proteicos ------------
PB 0,101 -0,737
Lys 0,259 0,706
Met -0,123 -0,492
Cys 1,065 1,022
Trp -1,190 -1,196
Leu -0,411 1,085
Arg 0,831 -0,844
Correlacdo canénica (r) 0,560™ 0,420™
X 9,120 3,108
Graus de liberdade 14 6
Coeficientes dos pares canbnicos
Caractere 1° 20 30 40
----------------------- Produtivos----------=-=--=-----
NP -0,299 0,450 0,642 0,941
NE -0,235 -0,730 1,130 -1,765
PROD 0,944 1,291 -1,233 0,842
PMG 0,448 -0,986 0,716 -0,100
---------------- Nutricionais proteicos--------------
PB 0,394 0,245 -0,173 -0,580
Lys -0,275 0,377 -0,237 1,474
Met 0,963 -0,586 0,559 0,016
Cys 0,866 -0,708 0,465 -0,521
Trp -1,032 0,422 0,348 -0,567
Leu -0,576 -0,028 0,815 -0,108
Arg -0,450 -0,556 -1,823 -0,062
Correlacdo canénica (r) 0,718™ 0,643"™ 0,368"™ 0,194"
X 21,633 10,766 2,765 0,577
Graus de liberdade 28 18 10 4

@ Fenolégicos: FM= nimero de dias da semeadura até o florescimento masculino e FF= nimero de dias da semeadura até o
florescimento feminino; morfolégicos: AP= altura de planta, em cm e AE= altura de insercédo de espiga, em cm; produtivos: NP= nimero
de plantas, em plantas ha®; NE= nimero de espigas, em espiga ha™*; PROD= produtividade de gréos, em t ha™ e PMG= peso de mil
graos, em g; nutricionais proteicos: PB= proteina bruta, em %MB; Lys= lisina, em %MB; Met= metionina, em %MB; Cys= cisteina, em
%MB; Trp= triptofano, em %MB; Leu= leucina, em %MB e Arg= arginina, em %MB. *significativo pelo teste qui-quadrado a 5 % de
probabilidade de erro.



50

Tabela 4 - Correlacdes e coeficientes dos pares candnicos estimados entre caracteres
fenoldgicos e nutricionais proteicos, morfoldégicos e nutricionais proteicos e produtivos e
nutricionais proteicos de 22 gendtipos de ciclo superprecoce de milho, no ano agricola
2009/2010.

Coeficientes dos pares canbnicos

Caractere 10 20
--------------------- Fenolégicos---------------------
Fm® -0,582 2,133
FF 1,484 -1,639
---------------- Nutricionais proteicos--------------
PB -0,406 0,378
Lys -0,536 -1,601
Met 0,597 0,446
Cys 1,572 -0,199
Trp -0,471 2,205
Leu -0,025 -1,082
Correlacdo canénica (r) 0,844* 0,515™
X 25,681 5,084
Graus de liberdade 12 5
Coeficientes dos pares candnicos
Caractere 10 20
--------------------- Morfoldgicos------------------
AP -0,346 1,309
AE 1,200 -0,627
--------------- Nutricionais proteicos-------------
PB -0,229 -0,160
Lys -1,080 -0,239
Met 1,061 0,908
Cys 0,922 0,655
Trp 0,853 -1,851
Leu -0,849 0,478
Correlagdo candnica (r) 0,681"™ 0,442"
X 13,882 3,594
Graus de liberdade 12 5
Coeficientes dos pares canénicos
Caractere 1° 20 30 40
----------------------- Produtivos---------------------
NP -0,282 -0,536 0,178 0,820
NE 0,504 1,684 0,599 0,811
PROD 0,577 -1,793 -0,373 -0,898
PMG -0,485 0,313 0,946 -0,176
---------------- Nutricionais proteicos---------------
PB 0,577 0,609 0,302 0,350
Lys -0,131 0,235 0,785 -1,119
Met -0,363 -0,345 1,027 1,000
Cys -1,154 -2,103 -0,940 -0,641
Trp 0,596 0,723 -0,933 2,118
Leu -0,264 1,455 -0,117 -1,283
Correlacdo canénica (r) 0,901* 0,652™ 0,517™ 0,310™
X 40,784 14,954 6,390 1,562
Graus de liberdade 24 15 8 3

@ Fenolégicos: FM= nimero de dias da semeadura até o florescimento masculino e FF= nimero de dias da semeadura até o
florescimento feminino; morfolégicos: AP= altura de planta, em cm e AE= altura de inser¢éo de espiga, em cm; produtivos: NP= nimero
de plantas, em plantas ha’; NE= nlimero de espigas, em espiga ha™*; PROD= produtividade de gréos, em t ha™ e PMG= peso de mil
graos, em g; nutricionais proteicos: PB= proteina bruta, em %MB; Lys= lisina, em %MB; Met= metionina, em %MB; Cys= cisteina, em
%MB; Trp= triptofano, em %MB e Leu= leucina, em %MB. *significativo pelo teste qui-quadrado a 5 % de probabilidade de erro.
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4 CAPITULO Il

ASSOCIACOES LINEARES ENTRE CARACTERES FENOLOGICOS,
MORFOLOGICOS, PRODUTIVOS E NUTRICIONAIS ENERGETICOS
EM MILHO

RESUMO

O objetivo deste trabalho foi investigar se ha dependéncia linear entre
caracteres fenologicos, morfolégicos e produtivos com caracteres nutricionais
energéticos, por meio da analise de correlacdo candnica, em gendtipos de milho de
ciclo precoce e superprecoce. Os experimentos foram conduzidos no ano agricola
2009/2010, no delineamento blocos casualizados, com trés repeticbes. Foram
avaliados 36 genotipos de ciclo precoce e 22 gendtipos de ciclo superprecoce e
mensurados 0s seguintes caracteres fenologicos - nimero de dias da semeadura
até o florescimento masculino e nimero de dias da semeadura até o florescimento
feminino; morfoldgicos - altura de planta na colheita, altura de insercao de espiga na
colheita e calculada a posicao relativa da espiga; produtivos - nimero de plantas,
namero de espigas, indice de espiga, peso de espiga, produtividade de gréos e peso
de mil grédos e os nutricionais energéticos - energia metabolizavel aparente corrigida
para nitrogénio, extrato etéreo, amido e amilose. Para cada caractere foi realizada a
analise de variancia e teste F a 5% de significancia. Apods, foi determinada a matriz
de coeficientes de correlacdo fenotipica entre os 15 caracteres. Depois foi realizado
o diagnostico de multicolinearidade dentro de cada grupo de caracteres, por meio do
namero de condicdo e do fator de inflacdo da variancia. Posteriormente, para
genotipos de ciclo precoce e superprecoce, foi realizada a analise de correlacéo
candnica entre os caracteres: fenologicos e nutricionais energéticos, morfoldgicos e
nutricionais energéticos e produtivos e nutricionais energéticos. Em gendtipos de
ciclo precoce a correlagcdo canodnica significativa entre caracteres fenologicos e
nutricionais energéticos indica que o caractere altura de planta pode ser utilizado na
selecdo indireta de plantas como indicativo de qualidade nutricional energética em
grdos de milho. Em gendtipos de ciclo superprecoce as correlagdes canbnicas

significativas entre caracteres fenologicos e nutricionais energéticos, morfologicos e
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nutricionais energéticos e entre produtivos e nutricionais energéticos mostram que
0s caracteres numero de dias da semeadura até o florescimento feminino, altura de
planta, nimero de espigas e peso de mil grdos podem ser utilizados no
melhoramento genético de plantas por meio da selecao indireta como indicativos de

qualidade nutricional energética nos graos de milho.

Palavras-chave: Zea mays L., andlise multivariada, composi¢cao quimica.

LINEAR ASSOCIATIONS AMONG PHENOLOGICAL, MORPHOLOGICAL,
PRODUCTIVE, AND ENERGETIC-NUTRITIONAL TRAITS IN MAIZE

ABSTRACT

The aim of this study was to investigate through the canonical correlation
analysis if there is linear dependence among phenological, morphological, and
productive traits with energetic-nutritional traits in early maturing and super-early
maturing maize genotypes. The experiments were carried out in the agricultural year
2009/2010, in a randomized block design with three repetitions. It was evaluated 36
early maturing and 22 super-early maturing maize genotypes and the following traits
were measured: phenological - number of days from sowing to the male flowering
and number of days from sowing to female flowering; morphological - plant height at
harvest, ear height at harvest, and relative ear placement; productive - number of
plants, number of ears, ear index, ear weight, grain yield and thousand grains weight;
and energetic-nutritional - apparent metabolizable energy corrected for nitrogen,
ether extract, starch, and amylose. The variance analysis and the F test at 5% of
significance were performed for each trait. Further, it was determined the matrix of
phenotypic correlation coefficients among 15 traits. Thereafter, the multicollinearity
diagnosis was conducted within each group of traits using the condition number and
the variance inflation factor. Subsequently, the canonical correlation analysis was
performed for the early maturing and super-early maturing maize genotypes within
the following groups: phenological and energetic-nutritional, morphological and
energetic-nutritional, and productive and energetic-nutritional. In early maturing
maize genotypes, there is significant canonical correlation between phenological and

energetic-nutritional traits indicating that the plant height trait can be used for indirect
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selection of plants as an indicative of nutritional quality in grains of maize. Moreover,
in super-early maturing maize genotypes, the significant canonical correlations
between phenological and energetic-nutritional traits, morphological and energetic-
nutritional traits, and productive and energetic-nutritional traits demonstrate that the
traits number of days from sowing to female flowering, plant height, number of
spikes, and thousand grains weight can be used in plant breeding through indirect

selection as indicative of energetic-nutritional quality in grains of maize.

Key words: Zea mays L., multivariate analysis, chemical composition.

4.1 INTRODUCAO

O milho é o ingrediente energético majoritario utilizado em rac¢des animais,
sendo que cerca de 80% da producédo brasileira total de milho é destina para esse
fim (Oliveira et al., 2011). O conhecimento dos teores nutritivos e energéticos dos
graos de milho como energia metabolizavel, extrato etéreo, amido e amilose sao
importantes na formulacdo de racdes animais, para permitir o atendimento as
exigéncias nutricionais e o correto balanceamento da dieta (Silva et al., 2008).

Variacbes na composicdo energética dos grdos de milho podem influenciar
significativamente a lucratividade da producdo de suinos, pois a composi¢ao
energética possui influéncia direta na conversédo alimentar (Dozier et al., 2011). A
caracterizacdo fenologica, morfolégica, produtiva e nutricional energética de graos
de milho é de grande importancia devido a cultura ser amplamente utilizada na
alimentacdo humana e animal, principalmente como ingrediente majoritario em
ragbes animais, pelo seu elevado teor energético. Diante disso, estudos sobre a
caracterizacdo quimica e energética de milho foram realizados com o objetivo de
avaliar o desempenho de suinos (Li et al., 2014), frangos de corte e galinhas
poedeiras (Moore et al., 2008).

Dentre os constituintes energéticos presentes nos grdos de milho, a energia
metabolizavel aparente € a melhor forma de expressar a energia realmente
disponivel nos alimentos. Por mais que a energia metabolizavel aparente ndo seja
um nutriente propriamente dito, entretanto é a energia produzida quando sé&o
oxidados pelo metabolismo, visando o maximo desempenho animal. O extrato

etéreo denominado gordura bruta, € encontrado no gérmen do grdo de milho e
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também é fonte de energia nas rac6es (Paes, 2006). O amido € um dos maiores
componentes individuais presente nos graos de milho, fonte de energia primaria por
ser um carboidrato de reserva e é constituido de amilose e amilopectina (Li et al.,
2008; Idikut et al., 2009). Os teores de amilose e amilopectina nos graos apresentam
influéncia sobre a digestibilidade e a taxa de degradag¢do do amido, ou seja, gréos
com menores teores de amilose apresentam maior digestibilidade (Kabir et al.,
1998). Esses teores podem ser avaliados por meio de métodos indiretos como a
técnica NIRS (Near Infrared Spectroscopy Reflectance), que segundo Dale et al.
(2010) € um método rapido, preciso e permite a integridade das amostras devido ser
um método ndo destrutivo.

No melhoramento genético de plantas, informacdes sobre a caracterizacéo
nutricional dos grédos sao de grande importancia, especialmente no momento da
definicAo dos cruzamentos em programas de melhoramento genético, visando
aplicacdo direcionada nas ragbes animais, a fim de aumentar a eficiéncia e
minimizar custos produtivos para os avan¢os no melhoramento genético. Dessa
forma, é fundamental o conhecimento dos caracteres fenologicos, morfologicos,
produtivos e nutricionais energéticos de gendtipos de milho para possibilitar a
identificacdo precocemente de caracteres até mesmo em campo, que sejam
indicativos de qualidade nutricional nos gréos.

O conhecimento da associacdo entre caracteres fenolégicos, morfolégicos,
produtivos e nutricionais energéticos em gendtipos de milho de ciclo precoce e
superprecoce, permite verificar se ha dependéncia linear entre os caracteres e a
magnitude da associacdo. Outra forma de se verificar a associacdo entre dois
grupos de caracteres é por meio da analise de correlacbes candnicas, a qual é
realizada de forma multidimensional, de modo que a correlacdo entre essas
combinacgdes seja maxima (Cruz et al., 2004).

A analise de correlacdo candnica € uma técnica multivariada, utilizada em
estudos exploratorios, que permite descrever a associacdo entre 0s grupos de
caracteres (X e Y). Nessa técnica, cada par de variaveis candnicas é denominado de
funcdo candnica e o numero de fungdes canbnicas que pode ser obtido € igual ao
namero de caracteres do menor grupo, ou Seja, se 0 menor grupo tiver trés
caracteres, o numero de fun¢Bes candnicas seré igual a trés, sendo que o primeiro
coeficiente do par candnico apresenta a maior correlacdo existente entre 0s grupos
de caracteres (Johnson e Wichern, 2007; Hair et al., 2009).
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Estudos sobre a associacdo entre caracteres fenoldgicos, morfologicos,
produtivos e nutricionais de milho foram realizados por Malik et al. (2005); Moore et
al. (2008); Moradi e Azarpour (2011); Li et al. (2014) e Nataraj et al. (2014). Ja,
estudos sobre a associacado entre grupos de caracteres fenologicos, morfolégicos e
produtivos e nutricionais energéticos, por meio de correlagbes canbnicas sao
desconhecidos na literatura. Diante da auséncia de trabalhos que mostrem as
relacGes lineares entre grupos de caracteres de campo e caracteres nutricionais
energéticos em milho, o objetivo deste trabalho foi investigar se ha dependéncia
linear entre caracteres fenoldgicos, morfolégicos e produtivos com caracteres
nutricionais energéticos, por meio da andlise de correlacdo canbénica em gendétipos

de milho de ciclo precoce e superprecoce.

4.2 MATERIAL E METODOS

Os dados utilizados nesse estudo sdo provenientes de dois experimentos,
conduzidos no ano agricola 2009/2010, com a cultura de milho (Zea mays L.), na
area experimental do Departamento de Fitotecnia, da Universidade Federal de Santa
Maria, Estado do Rio Grande do Sul, a 29°42'S, 53°49'W e a 95m de altitude. Um
experimento foi composto por 36 gendtipos de milho de ciclo precoce e o outro por
22 gendtipos de milho de ciclo superprecoce. Os gendtipos avaliados pertencem a
Rede de Avaliacdo de Cultivares de Milho do Rio Grande do Sul, coordenada pela
Fundacao Estadual de Pesquisa Agropecuaria (FEPAGRO).

Nos dois experimentos, o delineamento experimental foi blocos casualizados,
com trés repeticbes. As unidades experimentais foram compostas de duas fileiras
com 5m de comprimento, espagadas em 0,80m entre fileiras e 0,20m entre plantas
na fileira. A semeadura de milho foi realizada, manualmente, em 26 de outubro de
2009, com adubacdo de base de 37,5 kg ha™ de nitrogénio (N), 150 kg ha™ de
fosforo (P,0s) e 150 kg ha™ de potassio (K»,0). A emergéncia das plantas ocorreu
entre 01 e 03 de novembro de 2009 e a populagédo foi ajustada, por meio de
desbaste para 62.500 plantas ha™. Em cobertura foram aplicados 200 kg ha™ de
nitrogénio, divididos em trés aplicacdes, quando as plantas apresentaram trés, cinco
e dez folhas.

Em cada unidade experimental de cada genétipo, em campo, foram

mensurados os caracteres fenoldgicos e morfolégicos. Os caracteres fenoldgicos
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mensurados foram o numero de dias da semeadura até o florescimento masculino
(FM) e o numero de dias da semeadura até o florescimento feminino (FF), os quais
foram considerados quando 50% das plantas da parcela apresentaram florescimento
masculino e feminino, respectivamente. Os caracteres morfoldgicos altura de planta
na colheita (AP, em cm), altura de insercdo de espiga na colheita (AE, em cm) e
posicéo relativa da espiga (PRE=AE/AP) foram mensurados em todas plantas da
parcela. No dia 15 de marco de 2010, foi realizada a colheita das espigas de milho.
Nesse momento foram mensurados os caracteres produtivos: namero de plantas
(NP, plantas ha™), nimero de espigas (NE, espigas ha), indice de espiga
(IE=NE/NP), peso de espiga (PE, em t ha™), produtividade de grdos a 13% de
umidade (PROD, em t ha™*) e peso de mil grdos (PMG, em gramas).

Posteriormente, de cada parcela, separou-se uma amostra de 500 gramas de
graos de milho, que foi acondicionada em um saco de papel e levada a estufa de
circulacdo forcada de ar até atingir umidade de 10%. Apdés a secagem, 0S graos
foram moidos em micromoinho (MA-630, Marconi), a fim de obter uma amostra com
granulometria entre 0,30 e 0,50mm. Cada amostra moida foi acondicionada em
embalagem hermeticamente fechada até o momento das andlises nutricionais dos
grdos. Com essas amostras de cada gendétipo de cada bloco foram determinados os
caracteres nutricionais energeéticos: energia metabolizavel aparente corrigida para
nitrogénio (AMEn, em kcal kg™), extrato etéreo (EE), amido (AMD) e amilose (AML)
em porcentagem da matéria bruta (%MB). As quantificacdes dos teores de energia
metabolizavel aparente corrigida para nitrogénio, extrato etéreo e amido foram
realizadas por meio de Espectroscopia de Refletancia no Infravermelho Proximo
(NIRS - Near Infrared Spectroscopy Reflectance), usando ajuste de calibracdo pelo
procedimento analitico CEAN 010 da Adisseo Brasil AS. Devido o equipamento
NIRS néo estar calibrado para determinar o teor de amilose nos grédos de milho,
esse caractere foi determinado conforme técnica iodométrica descrita por Martinez e
Cuevas-Perez (1989), seguindo as etapas de dissolucao, gelatinizacdo, acidificacéo
e adicdo de solucdo de iodo para complexacdo com o amido e leitura em
espectrofotometro a 620nm.

Foram testadas as pressuposicfes do modelo matematico em cada um dos
grupos de caracteres. A normalidade dos erros foi verificada por meio do teste de
Kolmogorov-Smirnov (Campos, 1983) e a homogeneidade de variancias residuais

pelo teste de Bartlett (Steel et al., 1997). Depois, foi realizada a analise de variancia,
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a 5% de significancia, estimados os coeficientes de correlagéo fenotipicos entre os
15 caracteres e, por meio do teste t de Student, a 5% de probabilidade de erro, foi
verificada a significancia do r para os experimentos de ciclo precoce e superprecoce.
Apos, foi realizado o diagnéstico de multicolinearidade dentro de cada grupo de
caracteres (fenoldgicos, morfoldgicos, produtivos e nutricionais energéticos) para 0s
experimentos de ciclo precoce e superprecoce.

Os métodos utilizados para verificar o grau de multicolinearidade da matriz de
correlacdo fenotipica foram: o nimero de condicdo (NC) e o fator de inflacdo da
variancia (VIF). O NC, que é a razdo entre o maior e o0 menor autovalor da matriz de
correlacao, foi utilizado como critério de decisdo, conforme classificacdo proposta
por Montgomery e Peck (1982) e descrita por Cruz e Carneiro (2006). Assim, se o
NC foi NC<100, considerou-se multicolinearidade fraca entre os caracteres,
100<NC<1.000, multicolinearidade moderada a forte e NC=1.000, multicolinearidade
severa. No caso de multicolinearidade moderada a forte ou severa, procedeu-se a
eliminacdo de caracteres altamente correlacionados. E o VIF representa o quanto da
variancia do coeficiente esta inflacionado em comparacdo ao que seria se 0
caractere nao estivesse correlacionado com qualquer outro caractere do modelo.
Valores de VIF menores que 10 sdo considerados adequados, indicando a auséncia
de colinearidade e valores de VIF acima de 10 indicam um alto grau de
colinearidade entre os caracteres (Kutner et al., 2005).

Posteriormente, realizou-se a analise de correlacdo candnica para 0s
genotipos de ciclo precoce e superprecoce, respectivamente. Os grupos de
caracteres foram correlacionando da seguinte maneira: fenologicos (FM e FF) e
nutricionais energéticos (AMEn, EE, AMD e AML), morfolégicos (AP e AE) e
nutricionais energéticos (AMEn, EE, AMD e AML) e produtivos (NP, NE, PROD e
PMG) e nutricionais energéticos (AMEn, EE, AMD e AML). As medidas de
associacao entre os grupos foram apresentadas por meio dos coeficientes dos pares
canbnicos e acompanhadas dos respectivos coeficientes candnicos. Para avaliar a
significancia das associa¢cfes canfnicas entre 0s grupos de caracteres, utilizou-se o
teste qui-quadrado, a 5% de significancia (Cruz e Regazzi, 1997). As analises
estatisticas foram realizadas com auxilio do software GENES (Cruz, 2013) e do

aplicativo Microsoft Office Excel®.
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4.3 RESULTADOS E DISCUSSAO

Apoés a aplicacdo dos testes para verificar o atendimento as pressuposi¢coes
do modelo matematico, com relagcdo a normalidade dos erros por meio do teste de
Kolmogorov-Smirnov, verificou-se que em genotipos de ciclo precoce todos o0s
caracteres mensurados apresentaram distribuicdo normal. J& em gendtipos de ciclo
superprecoce, apenas 0 caractere numero de planta (NP) ndo apresentou
distribuicdo normal. Além disso, em 10 e 13 dos 15 caracteres mensurados nos
experimentos de ciclo precoce e superprecoce, respectivamente, as variancias
residuais foram homogéneas pelo teste qui-quadrado de Bartlett (Tabelas 1 e 2),
conferindo credibilidade aos resultados.

A analise de variancia para os caracteres fenoldgicos, morfologicos,
produtivos e nutricionais energeéticos, evidenciou a existéncia de variabilidade
genética entre os gendtipos de ciclo precoce e superprecoce (Tabela 1). Em
genatipos de ciclo precoce, 14 caracteres apresentaram diferenca significativa para
genadtipo. Apenas o caractere amido (AMD) ndo apresentou diferenca significativa.
J&, em genatipos de ciclo superprecoce, todos os caracteres apresentaram diferenca
significativa para genotipo.

Em genotipos de ciclo precoce, o valor médio do nimero de dias da
semeadura até o florescimento masculino (FM) foi de 74 dias, oscilando de 65 dias a
88 dias e o numero de dias da semeadura até o florescimento feminino (FF),
apresentou valor médio de 80 dias variando de 69 dias a 94 dias (Tabela 1). Em
genatipos de ciclo superprecoce o FM apresentou valor médio de 72 dias, oscilando
entre 66 dias e 82 dias e o FF, variou de 69 dias a 87 dias, com valor médio de 77
dias (Tabela 2). Trabalho realizado por Golam et al. (2011) encontraram valor médio
de 63 dias para o FM e 65 dias para o FF. Bekele e Rao (2014) também avaliaram o
FM e o FF e encontraram valores meédios de 52 dias e 57 dias, respectivamente.

Os valores médios de altura de planta (AP) foram de 187,04cm e 202,27cm
em gendtipos de ciclo precoce e superprecoce, respectivamente. A altura de
insercdo de espiga (AE) apresentou valor médio de 96,33cm, variando entre
66,58cm e 132,61cm em gendtipos de ciclo precoce e valor médio de 104,97cm,
oscilando de 80,08cm a 127,20cm em genotipos de ciclo superprecoce (Tabelas 1 e
2). Estudo realizado por Golam et al. (2011), encontraram valores médios superiores

para os caracteres AP e AE, de 205,87cm e 79,57cm, respectivamente. Trabalho
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realizado por Bekele e Rao (2014) encontraram valores médios de 188,99cm para
AP e 86,19cm para AE, valores considerados semelhantes ao presente estudo.
Esses resultados mostram que existe ampla variabilidade com relacédo a morfologia
das plantas de milho cultivadas mundialmente. A posicéo relativa da espiga (PRE)
apresentou valor médio de 0,51 em gendtipos de ciclo precoce e 0,52 em genaétipos
de ciclo superprecoce (Tabelas 1 e 2).

O NP apresentou média de 63.044 plantas ha™, oscilando entre 50.000 e
67.500 plantas ha® em genétipos de ciclo precoce. Em genétipos de ciclo
superprecoce a média foi de 62.632 plantas ha™, com valor minimo de 58.750
plantas ha™ e maximo de 66.250 plantas ha™ (Tabelas 1 e 2). Em genétipos de ciclo
precoce e superprecoce o valor médio para o caractere niumero de espigas (NE) foi
de 55.277 espigas ha™’ e de 58.522 espigas ha™, respectivamente. O indice de
espiga (IE) apresentou média de 0,88 em gendtipos de precoce e de 0,93 em
gendtipos de ciclo superprecoce. O caractere peso de espiga (PE) apresentou valor
médio de 6,13 t ha™*, com valor minimo de 2,73 t ha™ e maximo de 9,69 t ha™ em
genétipos de ciclo precoce, e média de 7,27 t ha™, e valor minimo de 3,97 t ha' e
9,89 t ha*, em gendtipos de ciclo superprecoce. Em gendtipos de ciclo precoce, a
produtividade de grdos (PROD) variou de 2,15 t hat a 8,34 t ha*, com média de
5,00 t ha™ e em genétipos de ciclo superprecoce oscilou de 3,09 t ha™ a 8,23 t ha™,
com média de 5,92 t ha™ (Tabelas 1 e 2). Na safra 2009/2010, a produtividade média
de grédos de milho foi de 4,86 toneladas por hectare (Conab, 2011). Diante disso, os
genotipos estudados apresentaram, com relacdo a produtividade meédia do Rio
Grande do Sul, adequado e desempenho em campo.

O caractere massa de mil grados (PMG) obteve valor médio de 265,16 gramas,
com valor minimo de 186,72 gramas e maximo de 322,42 gramas em gendétipos de
ciclo precoce, e valor médio de 268,51 gramas, com minimo de 212,37 gramas e
maximo de 341,91 gramas em genotipos de ciclo superprecoce (Tabelas 1 e 2).
Valores médios superiores foram encontrados por Golam et al. (2011) de 284,14
gramas e por Moore et al. (2008) de 316,80 gramas.

De maneira geral, os genaotipos de ciclo precoce e superprecoce apresentam
variabilidade em caracteres fenoldgicos, morfolégicos e produtivos. Diante dessa
variabilidade pode-se inferir que os genétipos podem ser utilizados no processo de
escolha de cruzamentos adequados entre gendétipos divergentes. Verificou-se que
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resultados obtidos por outros autores na cultura de milho, também encontram
variabilidade entre gendtipos e entre caracteres.

Em relacdo aos caracteres nutricionais energeéticos, os genotipos de ciclo
precoce apresentaram valor médio para energia metabolizavel aparente corrigida
para nitrogénio (AMEn) de 3.434,87 kcal kg™, oscilando entre 3.382,00 kcal kg™ a
3.479,00 kcal kg™ e em genétipos de ciclo superprecoce a AMEn obteve média de
3.416,05 kcal kg, variando de 3.332,00 kcal kg™ a 3.473,00 kcal kg™ (Tabelas 1 e
2). Valor médio semelhante (3.438,51 kcal kg™') foi encontrado em estudo
desenvolvido por Li et al. (2014). O teor médio de extrato etéreo (EE) foi de
3,76%MB, variando de 3,37%MB a 4,18%MB, em gendtipos de ciclo precoce e valor
médio de 3,72%MB, oscilando de 3,21%MB a 4,09%MB em genoétipos de ciclo
superprecoce (Tabelas 1 e 2). Valores inferiores de EE, oscilando entre 2,55% e
3,25% foram encontrados por Moore et al. (2008), na avaliagdo de seis hibridos de
milho e Li et al. (2014) encontraram valor médio de 3,18% de EE. Ja Aliu et al.
(2012), encontraram média superior (4,44%) a encontrada no presente estudo.

Em gendtipos de ciclo precoce, o valor médio para o caractere AMD foi de
68,64%MB, com valor minimo de 64,57%MB e maximo de 73,65%MB e em
gendtipos de ciclo superprecoce o valor médio foi de 68,92%MB, variando de
65,75%MB a 72,22%MB (Tabelas 1 e 2). Aliu et al. (2012) encontraram valor médio
de 69,90%, variando de 67,39% a 72,15%. Valor médio inferior de 63,68% foi
encontrado por Li et al. (2014). O teor de amilose (AML) em gendtipos de ciclo
precoce apresentou valor médio de 28,96%MB, variando de 26,83%MB a
31,47%MB e em genotipos de ciclo superprecoce a media foi de 28,61%MB,
oscilando de 26,04%MB a 30,68%MB (Tabelas 1 e 2). Ja estudo realizado por
Moore et al. (2008), encontraram valores de AML entre 26,57% e 37,48%.

Esses resultados, comparados com estudos ja realizados, demonstram a
confiabilidade e ampla variabilidade genética de caracteres nutricionais energéticos
em gendtipos de milho. Esse estudo é de grande importancia, pois a ampla
variabilidade encontrada nesses caracteres possibilita identificar caracteres
promissores para o melhoramento genético de plantas de milho por meio da selecéo
indireta.

Com base nos valores médios para cada caractere avaliado no presente
estudo, comparados com os verificados na literatura, pode-se inferir que existe

expressiva variabilidade. A existéncia de variabilidade € uma premissa do
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melhoramento genético de plantas e abre a possibilidade de serem realizadas por
meio de estratégias do melhoramento de plantas de milho, cruzamentos entre
individuos passiveis de se obter melhorias na qualidade nutricional energética sem
comprometer a produtividade de gréos.

As estatisticas de precisdo experimental mostram que, em genétipos de ciclo
precoce, a acuracia seletiva (AS) variou de 0,46 para o caractere AMD a 0,97 para
os caracteres FF e PRE. Em 86,66% dos caracteres mensurados a AS foi muito alta,
com excecdo dos caracteres NP e AMD que apresentaram AS moderada e baixa,
respectivamente (Tabela 1). Em genotipos de ciclo superprecoce, a AS foi muito alta
em 79,92% dos caracteres, moderada em 19,98% dos caracteres, sendo a maior AS
igual a 0,99 para o caractere posicao relativa da espiga (PRE) e o menor valor de
AS (0,75) para o caractere numero de plantas (NP) (Tabela 2). A estatistica de
precisdo Teste F (Fc) variou de 1,27 para o caractere amido (AMD) a 17,42 para o
caractere PRE, em gendtipos de ciclo precoce e de 2,27 para o caractere NP a
33,62 para posicdo PRE, em gendtipos de ciclo superprecoce. O coeficiente de
variacdo (CV) para os caracteres AMEnNn e produtividade de grdos (PROD) oscilou
entre 0,37% e 13,32% para genotipos de ciclo precoce e entre 0,29% e 10,64% para
gendtipos de ciclo superprecoce (Tabelas 1 e 2).

De maneira geral, o CV nos dois experimentos apresentou CV baixo
indicando precisdo experimental alta. Apenas os caracteres produtivos PE e PROD
apresentaram valores de CV médios em ambos os experimentos (Tabelas 1 e 2). De
acordo com as estatisticas de precisdo, 0s resultados demonstram que o0s
experimentos apresentam boa precisdo experimental com base nas estatisticas AS,
Teste F (Fc) e CV. Segundo estudo realizado por Cargnelutti Filho e Storck (2009)
em milho mostra que as estatisticas AS e Fc séo consideradas as mais adequadas
para se realizar inferéncias de precisao experimental.

O diagnéstico de multicolinearidade, com base na matriz de correlagéo
fenotipica em cada grupo de caracteres realizado com base numero de condicéo
(NC) e no fator de inflacdo da variancia (VIF) para os genotipos de ciclo precoce e
superprecoce, nos caracteres fenoldgicos apresentaram NC inferior a 100 e VIF
inferior a 10, indicando multicolinearidade fraca. Em genotipos de ciclo precoce e
superprecoce, os caracteres morfoldégicos apresentaram multicolinearidade severa e
foi necesséria a eliminacdo do caractere PRE, por ser altamente correlacionado com

o caractere AE. Em caracteres produtivos, foram eliminados os caracteres IE e PE,
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pois causavam problemas de multicolinearidade. Ja, em caracteres nutricionais
energéticos nao foi necessaria a eliminacdo de caracteres.

A existéncia de correlacdo entre os caracteres fenoldgicos, morfolégicos e
produtivos e nutricionais energéticos de genotipos de ciclo precoce e superprecoce
foi confirmada por meio das matrizes de correlagéo fenotipica. Em gendtipos de ciclo
precoce, as estimativas de correlacdo fenotipica variaram de r=-0,847 entre os
caracteres FF e IE a r=0,993 entre FF e NE e entre os caracteres PE e PROD
(Tabela 3). Para gendtipos de ciclo superprecoce, as estimativas de correlacéo
fenotipica oscilaram de r=-0,873 entre os caracteres FF e IE a r=0,991 entre os
caracteres PE e PROD (Tabela 3). Com base nessas estimativas, pode-se afirmar
gue existem caracteres em milho que apresentam dependéncia linear e podem ser
utilizados na selecéo indireta.

Os resultados do presente estudo mostram que para genétipos de ciclo
precoce existe correlagdo negativa entre os caracteres FM e FF com o0s caracteres
produtivos, NP, NE, IE, PE e PROD, com excecdo do PMG que apresentou
correlagcdo baixa. Em genoétipos de ciclo superprecoce a correlagcdo entre os
caracteres FM e FF e os caracteres produtivos NE, IE, PE, PROD e PMG
apresentaram correlagcdo negativa, com excecao do caractere NP que apresentou
correlagcdo positiva de baixa magnitude com o caractere FM (r=0,149) e baixa
correlagdo com o caractere FF (r=0,024) (Tabela 3). Esses resultados estdo de
acordo com Malik et al. (2005) e Bekele e Rao (2014). Os gendtipos de ciclo precoce
e superprecoce apresentaram correlacdo positiva entre os caracteres PMG e a
PROD, com r=0,370 e r=0,346, respectivamente. Trabalhos realizados por Gautam
et al. (1999) e Prakash et al. (2006) também obtiveram correla¢cdes positivas entre
esses caracteres.

A correlacdo entre os caracteres PROD e AMD, em gendétipos de ciclo
precoce foi de r=-0,141 e em gendtipos de ciclo superprecoce de r=0,029 (Tabela 3).
Esses resultados vao de encontro aos verificados por Geetha e Jayaraman, (2000) e
Prakash et al. (2006). Em contrapartida, estudo realizado por Idikut et al. (2009)
indicou correlacdo positiva e nédo significativa de r=0,486. A PROD apresentou
correlacdo positiva com o caractere PMG e PE em gendétipos de ciclo precoce e
superprecoce (Tabela 3). Esses resultados estdo de acordo com o0s encontrados por
Maia et al. (1997) e Khatun et al. (1999). O caractere PE apresentou correlacao

positiva de r=0,993 e r=0,991 com a PROD para genétipos de ciclo precoce e
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superprecoce, respectivamente (Tabela 3). Resultados encontrados por Carvalho et
al. (2004) corroboram com os verificados no presente estudo.

Em gendtipos de ciclo precoce a correlacdo entre os caracteres FM e EE e
entre FF e EE foram néo significativas de r=0,234 e r=0,314, respectivamente. E em
gendtipos de ciclo superprecoce a correlagdo entre os caracteres FM e EE foi de
r=0,617 e entre FF e EE foi de r=0,674. Correlagédo positiva, no entanto, de baixa
magnitude entre os caracteres acima citados também foram encontrados por Wali et
al. (2006) e Chukwu et al. (2013). Essas correlacdes positivas indicam que os pares
de caracteres avaliados, sao beneficiados ou prejudicados pelas mesmas causas de
variacdo ambiental (Cruz e Regazzi, 2001). Entéo, para gendtipos de ciclo precoce e
superprecoce, quanto maior o FM e o FF, maior é o teor de extrato etéreo nos graos.

Em gendtipos de ciclo precoce, a correlagdo candnica entre os grupos de
caracteres morfolégicos e nutricionais energéticos apresentaram o0 primeiro
coeficiente do par candnico significativo (r=0,545), a 5% de probabilidade. O
coeficiente do par candnico significativo mostra que plantas mais altas apresentam
menor teor de AML nos grdos e menor é a AMEN. Isso mostra que € possivel
verificar na fase morfolégica de gendtipos de ciclo precoce indicativos de qualidade
energética nos grdos de milho (Tabela 4). Pode-se observar que as correlacbes
candnicas estabelecidas com base em caracteres fenoldgicos e nutricionais
energéticos e produtivos e nutricionais energéticos foram néo significativas, pelo
teste de qui-quadrado. Verificou-se que os grupos considerados séo independentes,
ou seja, ndo apresentam dependéncia linear entre os caracteres.

Os genotipos de ciclo superprecoce apresentam associacdo entre 0s
caracteres fenoldgicos e nutricionais energéticos com o primeiro coeficiente do par
candbnico significativo (r=0,779) a 5% de probabilidade. O coeficiente do par
candnico significativo mostra que quanto maior o FF, maior é o teor de EE nos graos
(Tabela 5). A associacéo entre os caracteres morfoldgicos e nutricionais energéticos
apresentou correlacdo canbnica significativa (r=0,736) somente no primeiro
coeficiente do par candnico. O coeficiente do par candnico significativo mostra que
plantas com maior altura de espiga, apresentam maior teor de extrato etéreo nos
graos (Tabela 5). Esses resultados mostraram que os caracteres FF e AE podem ser
utilizados na selecéo indireta de plantas como indicativos de maior teor de EE nos
graos.
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Os dois primeiros coeficientes dos pares candnicos foram significativos para
relacdo entre caracteres produtivos e nutricionais energéticos (Tabela 5). O primeiro
coeficiente do par canénico significativo apresentou correlacdo candnica de r=0,900
e 0 segundo coeficiente do par candnico de r=0,733. O primeiro coeficiente do par
canbnico significativo evidencia que quanto menor o NE, maior € o teor de EE nos
gréos. E o segundo coeficiente do par canbnico significativo mostra que quanto
maior o PMG, maior € a AMEn nos graos de milho (Tabela 5). Os caracteres
produtivos NE e PMG podem ser utilizados na orientacdo de programas de
melhoramento genético de milho por meio da sele¢do indireta.

A andlise de correlacdo candnica mostrou que os caracteres morfoldgicos e
nutricionais energéticos em genaotipos de ciclo precoce e os caracteres fenoldgicos,
morfologicos e produtivos e nutricionais energéticos sdo dependentes, apresentando
relacionamento linear entre os caracteres em estudo. Desse modo, pode-se inferir
que é possivel identificar caracteres por meio da selecdo indireta que sejam
indicativos de qualidade nutricional energética em grdos de milho. Essas
informacBes sdo de grande importancia no melhoramento genético de plantas,
visando identificar precocemente plantas que apresentem maior qualidade

nutricional de grdos com foco na nutrigdo animal.

4.4 CONCLUSOES

Em genotipos de ciclo precoce a correlacdo candnica significativa entre
caracteres fenoldgicos e nutricionais energéticos indica que o caractere altura de
planta pode ser utilizado na sele¢éo indireta de plantas como indicativo de qualidade
nutricional energética em graos de milho.

Em genotipos de ciclo superprecoce as correlagdes canodnicas significativas
entre caracteres fenoldgicos e nutricionais energéticos, morfolégicos e nutricionais
energéticos e entre produtivos e nutricionais energéticos mostram que 0s caracteres
namero de dias da semeadura até o florescimento feminino, altura de planta, nimero
de espigas e peso de mil grdos podem ser utilizados no melhoramento genético de
plantas por meio da selecdo indireta como indicativos de qualidade nutricional

energética nos graos de milho.
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Tabela 1 - Valor do teste F (Fc) da andlise de variancia para o efeito de gendétipo, média,
minimo, maximo, coeficiente de variacdo (CV), acuracia seletiva (AS) e valor-p dos testes de
atendimento as pressuposicoes de analise de variancia, valor-p do teste de Kolmogorov-
Smirnov para normalidade da distribuicdo dos erros (Norm) e valor-p do teste de qui-
quadrado do teste de Bartlett para homogeneidade de variancias residuais (Homog), para
caracteres fenolégicos, morfolégicos, produtivos e nutricionais energéticos de milho, de um
experimento com 36 genotipos de ciclo precoce de milho, no ano agricola 2009/2010.

Caracteres™ Fc Média Minimo  Maximo Cv  AsS® Norm Homog
FM 8,91* 74,28 65,00 88,00 2,76 0,94 0,8434 0,3423
FF 16,11* 80,19 69,00 94,00 2,70 0,97 0,7841 0,7966
AP 2,84* 187,04 155,32 230,07 5,24 0,81 0,8325 0,1355
AE 5,29*% 96,33 66,68 132,61 8,68 0,90 0,8992 0,2033
PRE 17,42* 0,51 0,42 0,63 4,00 0,97 0,3841 0,0366
NP 1,66* 63.044 50.000 67.500 4,17 0,63 0,2451 0,0017
NE 7,03* 55.277 37.500 67.500 6,89 0,93 0,8161 0,6803
IE 6,01* 0,88 0,63 1,02 6,46 0,91 0,9622 0,6223
PE 7,44* 6,13 2,73 9,69 12,46 0,93 0,3940 0,0008
PROD 8,15* 5,00 2,15 8,34 13,32 0,94 0,6425 0,0003
PMG 6,59* 265,16 186,72 322,42 591 0,92 0,9951 0,7323
AMEnN 7,51* 3.434,87 3.382,00 3.479,00 0,37 0,93 0,8304 0,1850
EE 7,17* 3,76 3,37 4,18 2,58 0,93 0,7544 0,0777
AMD 1,27 68,64 64,57 73,65 2,05 0,46 0,4647 0,0155
AML 5,33* 28,96 26,83 31,47 1,93 0,90 0,4109 0,3791

@ Fenoldgicos: FM= namero de dias da semeadura até o florescimento masculino e FF= nimero de dias da
semeadura até o florescimento feminino; morfoldgicos: AP= altura de planta, em cm; AE= altura de inser¢do de
espiga, em cm e PRE= posicao relativa da espiga (PRE = AE/AP); produtivos: NP= nimero de plantas, em
plantas ha™; NE= nimero de espigas, em espiga ha™; IE= indice de espiga; PE= peso de espiga, em t ha™;
PROD= produtividade de graos, em t ha™ e PMG= massa de mil gréos, em g; nutricionais energéticos: AMEn=
energia metabolizavel aparente corrigida para nitrogénio (kcal kg'l); EE= extrato etéreo (%MB); AMD= amido
(%MB) e AML= amilose (%MB).

*Efeito significativo pelo teste F a 5% de probabilidade de erro. " n&o significativo.

@ imites de classes estabelecidos por Resende e Duarte (2007), sendo, muito alta (AS = 0,90), alta (0,70 < AS <
0,90), moderada (0,50 < AS < 0,70) e, baixa (AS < 0,50).



70

Tabela 2 - Valor do teste F (Fc) da andlise de variancia para o efeito de genoétipo, média,
minimo, maximo, coeficiente de variacdo (CV), acuracia seletiva (AS) e valor-p dos testes de
atendimento as pressuposicoes de analise de variancia, valor-p do teste de Kolmogorov-
Smirnov para normalidade da distribuicdo dos erros (Norm) e valor-p do teste de qui-
quadrado do teste de Bartlett para homogeneidade de variancias residuais (Homog), para
caracteres fenolégicos, morfolégicos, produtivos e nutricionais energéticos de milho, de um
experimento com 22 genotipos de ciclo superprecoce de milho, no ano agricola 2009/2010.

Caracteres™ Fc Média Minimo  Maximo CcVv  AS®  Norm Homog
FM 13,63 72,12 66,00 82,00 2,17 0,96 0,0682 0,9001
FF 24,52* 77,18 69,00 87,00 2,14 0,98 0,5338 0,8676
AP 5,82* 202,27 178,15 223,51 3,33 0,91 0,8691 0,2538
AE 13,33* 104,97 80,08 127,20 477 0,96 0,8202 0,5512
PRE 33,62* 0,52 0,43 0,59 2,34 0,99 0,6099 0,6195
NP 2,27* 62.632 58.750 66.250 1,86 0,75 0,0055 0,1988
NE 6,06* 58.522 42.500 65.000 4,72 0,91 0,8920 0,1282
IE 5,36* 0,93 0,68 1,02 485 0,90 0,7959 0,0244
PE 6,87* 7,27 3,97 9,89 10,32 0,92 0,7668 0,9624
PROD 8,98* 5,92 3,09 8,23 10,64 0,94 0,6643 0,9375
PMG 3,28* 268,51 212,37 341,91 751 0,83 0,9942 0,2278
AMEnN 20,75* 3.416,05 3.332,00 3.473,00 0,29 0,98 0,9793 0,3741
EE 12,70* 3,72 3,21 4,09 2,69 0,96 0,3952 0,0155
AMD 2,62* 68,92 65,75 72,22 1,63 0,79 0,7942 0,3676
AML 6,90* 28,61 26,04 30,68 2,15 0,92 0,8725 0,3511

@ Fenoldgicos: FM= namero de dias da semeadura até o florescimento masculino e FF= nimero de dias da
semeadura até o florescimento feminino; morfoldgicos: AP= altura de planta, em cm; AE= altura de inser¢do de
espiga, em cm e PRE= posicao relativa da espiga (PRE = AE/AP); produtivos: NP= nimero de plantas, em
plantas ha™; NE= nimero de espigas, em espiga ha™; IE= indice de espiga; PE= peso de espiga, em t ha™;
PROD= produtividade de graos, em t ha™ e PMG= massa de mil gréos, em g; nutricionais energéticos: AMEn=
energia metabolizavel aparente corrigida para nitrogénio (kcal kg'l); EE= extrato etéreo (%MB); AMD= amido
(%MB) e AML= amilose (%MB).

*Efeito significativo pelo teste F a 5% de probabilidade de erro. " nfo significativo.

@ Limites de classes estabelecidos por Resende e Duarte (2007), sendo, muito alta (AS = 0,90), alta (0,70 < AS
< 0,90), moderada (0,50 < AS < 0,70) e, baixa (AS < 0,50).
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Tabela 3 - Correlacées fenotipicas” entre caracteres fenoldgicos, morfolégicos, produtivos
e nutricionais energéticos de 36 gendtipos de milho de ciclo precoce (diagonal superior) e de
22 genotipos de milho de ciclo superprecoce (diagonal inferior), no ano agricola 2009/2010.

Caractere FM FF AP AE PRE NP NE IE
FM 0,868* 0,081  0,301™ 0,297  -0,431* -0,728*  -0,709*
FF 0,892* 0,141™  0,173™  0,107™ -0,428* -0,847* -0,847*
AP 0,432* 0,402"™ 0,580* 0,169™  -0,028™ -0,183™ -0,207"™
AE 0,779* 0,732* 0,674* 0,900* -0,129™ -0,215™ -0,201"™
PRE 0,747* 0,704* 0,255"™ 0,886* -0,130™ -0,132™  -0,102"
NP 0,149™  0,024™ -0,012™ 0,002™  0,028™ 0,599* 0,373*
NE -0,601*  -0,838* -0,195" -0,548* -0,586*  0,259™ 0,966*
IE -0,658* -0,873* -0,206™ -0,571* -0,613* 0,021™ 0,971*

PE -0,525*  -0,721* -0,044" -0,403™  -0,493* 0,230™ 0,817* 0,788*
PROD -0,542*  -0,757* -0,069" -0,426™  -0,509* 0,223™ 0,852* 0,826*
PMG -0,301™ -0,245" 0,127 0,018™ -0,054™ 0,043 0,141™ 0,136™
AMEn 0,405 0,489* 0,395™ 0,618* 0,572* 0,096™  -0,440*  -0,480*
EE 0,617* 0,674* 0,312"™ 0,668* 0,681* 0,198"™  -0,592*  -0,661*
AMD -0,092™ -0,188™  0,019™ -0,034™ -0,067™ -0,298™  0,192™  0,270™
AML 0,201™  0,284"™ 0,181™ 0,387 0,416™ -0,223" -0,313™ -0,270™
Caractere PE PROD PMG AMEn EE AMD AML
FM -0,528* -0,509* 0,058™ 0,216™ 0,234"™ 0,037"™ -0,281"™
FF -0,687* -0,699* 0,081™ 0,198™ 0,314™ -0,017"™ -0,359*
AP 0,064 0,064 0,358* 0,065"™ 0,308™ -0,074"™ -0,413*
AE 0,006™ 0,023™ 0,233™ 0,388* 0,311™ 0,053"™ -0,066"™
PRE -0,001"™ 0,017™ 0,092" 0,421* 0,214™ 0,095 0,147™
NP 0,476* 0,466* 0,059™ -0,211"™ -0,231"™ -0,009"™ 0,169™
NE 0,820* 0,805* -0,006"™ -0,292" -0,242" -0,134"™ 0,307"™
IE 0,799* 0,783* -0,024"™ -0,267"™ -0,202" -0,144" 0,306™
PE 0,993* 0,368* -0,252" -0,122" -0,188"™ 0,202"
PROD 0,991* 0,370* -0,244" -0,170"™ -0,141"™ 0,216™
PMG 0,393™ 0,346™ 0,083™ 0,109 -0,040"™ -0,107"™
AMEn -0,120™ -0,203™ 0,466* 0,523* 0,041"™ -0,072"™
EE -0,319™ -0,388"™ 0,264 0,896* -0,341* -0,347*
AMD 0,017™ 0,029™ 0,240™ 0,111 0,086 0,246"
AML -0,121™ -0,171™ 0,044" 0,575* 0,377™ -0,108"

Wyvalor superior a |0,341| para genétipos de milho de ciclo precoce, e |0,432| para gendtipos de milho de ciclo
superprecoce € significativo a 5% de probabilidade pelo teste t, com 34 e 20 graus de liberdade,
respectivamente.

@ Fenolégicos: FM= numero de dias da semeadura até o florescimento masculino e FF= nimero de dias da
semeadura até o florescimento feminino; morfolégicos: AP= altura de planta, em cm; AE= altura de inser¢do de
espiga, em cm e PRE= posicao relativa da espiga (PRE = AE/AP); produtivos: NP= nimero de plantas, em
plantas ha™; NE= nimero de espigas, em espiga ha™; IE= indice de espiga; PE= peso de espiga, em t ha™;
PROD= produtividade de gréos, em t ha™ e PMG= massa de mil graos, em g; nutricionais energéticos: AMEn=
energia metabolizavel aparente corrigida para nitrogénio (kcal kg™); EE= extrato etéreo (%MB); AMD= amido
(%MB) e AML= amilose (%MB).
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Tabela 4 - Correlacdes e coeficientes dos pares candnicos estimados entre caracteres
fenoldgicos e nutricionais energéticos, morfolégicos e nutricionais energéticos e produtivos e
nutricionais energéticos de 36 gendtipos de ciclo precoce de milho, no ano agricola
2009/2010.

Coeficientes dos pares candnicos

Caractere 1° 20
--------------------- Fenoldgicos--------------------
EM® -0,220 1,999
FF 1,185 -1,625
------------- Nutricionais energéticos-------------
AMEnN 0,078 0,985
EE 0,544 -0,686
AMD 0,293 0,349
AML -0,708 -0,125
Correlacdo candnica (r) 0,438™ 0,170™
X 7,650 0,925
Graus de liberdade 8 3

Caractere 1° 2°
————————————————————— Morfolégicos------------------
AP 1,178 0,345
AE -0,964 0,760
—————————————— Nutricionais energéticos------------
AMEN -0,735 0,420
EE 0,256 0,618
AMD 0,049 0,304
AML -0,751 -0,303
Correlagdo candnica (r) 0,545* 0,408™
X 16,811 5,726
Graus de liberdade 8 3

Coeficientes dos pares candnicos

Caractere 1° 20 3° 40
Produtivos
NP 0,022 1,151 -0,333 0,389
NE 0,656 -0,922 1,631 1,020
PROD 0,357 0,151 -1,775 -1,219
PMG -0,370 -0,521 0,130 1,127
--------------------- Nutricionais energéticos-----------------

AMEnN -0,453 -0,003 0,673 0,920
EE -0,246 -0,743 -0,076 -1,105
AMD -0,485 0,564 0,235 -0,794
AML 0,669 -0,399 0,682 -0,318
Correlagdo candnica (r) 0,482" 0,157"™ 0,064™ 0,031™
X’ 8,977 0,911 0,154 0,030

Graus de liberdade 16 9 4 1

@ Fenoldgicos: FM= numero de dias da semeadura até o florescimento masculino e FF= ndmero de dias da
semeadura até o florescimento feminino; morfoldgicos: AP= altura de planta, em cm e AE= altura de inser¢éo de
espiga, em cm; produtivos: NP= nimero de plantas, em plantas ha™; NE= ntimero de espigas, em espiga ha™;
PROD= produtividade de graos, em t ha™ e PMG= massa de mil gréos, em g; nutricionais energéticos: AMEn=
energia metabolizavel aparente corrigida para nitrogénio (kcal kg‘l); EE= extrato etéreo (%MB); AMD= amido
(%MB) e AML= amilose (%MB). * Significativo pelo teste qui-quadrado a 5 % de probabilidade de erro.
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Tabela 5 - Correlacdes e coeficientes dos pares canbnicos estimados entre caracteres
fenoldgicos e nutricionais energéticos, morfolégicos e nutricionais energéticos e produtivos e
nutricionais energéticos de 22 gendtipos de ciclo superprecoce de milho, no ano agricola
2009/2010.

Coeficientes dos pares candnicos

Caractere 1° 20
--------------------- Fenoldgicos---------------------
FM® 0,194 2,203
FF 0,823 -2,052
-------------- Nutricionais energéticos-------------
AMEn -1,133 -1,816
EE 1,784 1,445
AMD -0,217 0,724
AML 0,306 0,091
Correlagdo canénica (r) 0,779* 0,288"
X 17,829 1,512
Graus de liberdade 8 3

Caractere 1° 20
--------------------- Morfol6gicos------------------
AP -0,554 1,235
AE 1,286 -0,423
————————————— Nutricionais energéticos------------
AMEnN -0,765 2,691
EE 1,465 -1,864
AMD -0,070 -0,109
AML 0,420 -0,695
Correlagdo candnica (r) 0,736* 0,371™
X 16,233 2,596
Graus de liberdade 8 3

Coeficientes dos pares candnicos

Caractere 1° 20 30 40
Produtivos-----------=-=-------
NP 0,671 0,020 0,581 0,533
NE -1,392 0,123 -0,202 1,453
PROD 0,622 -0,104 0,928 -1,798
PMG -0,016 1,016 -0,337 0,337
--------------- Nutricionais energéticos-------------
AMEn -0,260 2,495 1,053 -0,735
EE 1,126 -1,627 -1,066 0,990
AMD -0,586 0,133 -0,748 0,393
AML -0,139 -0,781 -0,854 -0,704
Correlag&o canénica (r) 0,900* 0,733* 0,421" 0,316™
X’ 45,033 17,676 4,945 1,731
Graus de liberdade 16 9 4 1

@ Fenoldgicos: FM= numero de dias da semeadura até o florescimento masculino e FF= ndmero de dias da
semeadura até o florescimento feminino; morfoldgicos: AP= altura de planta, em cm e AE= altura de insercéo de
espiga, em cm; produtivos: NP= nimero de plantas, em plantas ha™; NE= ntimero de espigas, em espiga ha™;
PROD= produtividade de graos, em t ha™ e PMG= massa de mil graos, em g; nutricionais energéticos: AMEn=
energia metabolizavel aparente corrigida para nitrogénio (kcal kg‘l); EE= extrato etéreo (%MB); AMD= amido
(%MB) e AML= amilose (%MB). * Significativo pelo teste qui-quadrado a 5 % de probabilidade de erro.
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5 CAPITULO Il

CORRELACOES CANONICAS ENTRE CARACTERES
FENOLOGICOS, MORFOLOGICOS, PRODUTIVOS E NUTRICIONAIS
EM GENOTIPOS TRANSGENICOS DE MILHO

RESUMO

O objetivo deste trabalho foi verificar as relacdes entre o0s grupos de
caracteres fenologicos, morfolégicos e produtivos com caracteres nutricionais
proteicos e energéticos em genotipos transgénicos de milho. O experimento foi
conduzido no ano agricola 2009/2010, no delineamento blocos casualizados, com
trés repeticbes. Foram avaliadas 18 gendtipos transgénicos e mensurados 0s
caracteres fenologicos, morfolégicos, produtivos, nutricionais proteicos e nutricionais
energéticos. Para cada um dos 27 caracteres mensurados foi realizada a andlise de
variancia e teste F a 5% de probabilidade, determinada a matriz de coeficientes de
correlacao fenotipica e realizado o diagnéstico de multicolinearidade dentro de cada
grupo de caracteres, por meio do nimero de condicdo e do fator de inflagdo da
variancia. Posteriormente, foi realizada a andlise de correlacdo canbnica entre os
grupos de caracteres fenoldgicos e nutricionais proteicos, morfolégicos e nutricionais
proteicos e produtivos e nutricionais proteicos e entre fenolégicos e nutricionais
energéticos, morfoldégicos e nutricionais energéticos e produtivos e nutricionais
energeéticos. Os genotipos transgénicos de milho apresentam dependéncia linear
entre os caracteres fenolégicos e nutricionais energéticos, evidenciando que os
caracteres numero de dias da semeadura até o florescimento masculino e niumero
de dias da semeadura até o florescimento feminino podem ser utilizados na selegcéo
indireta como indicativo de qualidade nutricional energética nos graos de milho. As
demais correlagbes entre os grupos de caracteres fenoldgicos, morfologicos,
produtivos e nutricionais proteicos e morfologicos, produtivos e nutricionais
energeéticos sdo independentes da qualidade nutricional em grédos de milho e nao
podem ser utilizados na selecdo indireta.

Palavras-chave: Zea mays L., relagcbes lineares entre caracteres, qualidade
nutricional, multicolinearidade.
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CANONICAL CORRELATION AMONG PHENOLOGICAL, MORPHOLOGICAL,
PRODUCTIVE AND NUTRITIONAL TRAITS IN TRANSGENIC GENOTYPES OF
MAIZE

ABSTRACT

The goal of this study was to investigate the relations among groups of traits
phenological, morphological, and productive traits with protein-nutritional and
energetic-nutritional traits in transgenic maize genotypes. The experiment was
carried out in the agricultural year of 2009/2010. The experiments were designed
utilizing the randomized block design with three repetitions. It was assessed 18
transgenic maize genotypes and the phenological, morphological, productive,
protein-nutritional, and energetic-nutritional traits were measured. The variance
analysis and the F test at 5% of significance were performed for 27 measured traits.
Moreover, it was determined the matrix of phenotypic correlation coefficients and the
multicollinearity diagnosis was performed within each group of traits using the
condition number and the variance inflation factor. Subsequently, the canonical
correlation analysis was performed among groups of phenological and protein-
nutritional, morphological and protein-nutritional, and productive and protein-
nutritional traits and between phenological and energetic-nutritional, morphological
and energetic-nutritional and productive and energetic-nutritional traits. Transgenic
corn genotypes present linear dependence between phenological and energetic-
nutritional traits demonstrating that the trait number of days from sowing to the male
flowering and number of days from sowing to female flowering can be used for
indirect selection as an indicative of energetic-nutritional quality in grains of maize.
The other correlations among groups of phenological, morphological, productive and
protein-nutritional and morphological, productive and energetic-nutritional traits are
independent of the nutritional quality in grains of maize and they cannot be used for

indirect selection.

Key words: Zea mays L., linear relations among traits, nutritional quality,

multicollinearity.
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5.1 INTRODUCAO

A cultura de milho (Zea mays L.) no cenario mundial, apresenta os Estados
Unidos como maior produtor, seguido da China e do Brasil com productes
estimadas para safra 2015/2016 de 345,07, 226,04 e 84,31 milhGes de toneladas,
respectivamente (Fao, 2015). No Brasil, as maiores regides produtoras deste grao
sdo Centro-Oeste, Sul e Sudeste, com aproximadamente 90% da producao
brasileira (Conab, 2015). Entidades de pesquisa e segmentos interessados no
melhoramento genético da cultura de milho se esforcam no sentido de obter um
crescimento na producao graos aliada a qualidade nutricional dos mesmos, devido
sua producao ser destinada principalmente para alimentacdo animal e humana.

Avancos significativos na cultura de milho foram realizados nas ultimas
décadas, dentre eles a transgenia, que tem sido empregada visando aumentos na
produtividade de graos e reducdo na aplicacdo de defensivos agricolas. A constante
busca por reducdo nos custos de producédo e elevadas produtividades de graos, faz
com que os milhos transgénicos sejam utilizados (Qaim & Matuschke, 2005). No
entanto, é preciso melhorias na qualidade nutricional dos graos, devido a producéo
de grédos ser destinada principalmente a alimentacdo animal (aves e suinos).
Melhorias na qualidade proteica e energética dos graos de milho podem ter impactos
expressivos na elaboracéo de racdes animais.

No melhoramento genético, a obtencdo de novos gendtipos, € uma tarefa de
longo prazo e elevado custo. A selecdo precoce de plantas, até mesmo no campo,
com elevada qualidade nutricional dos graos apresenta vantagens por agilizar os
programas de melhoramento genético. Diante disso, a analise de correlacédo
canbnica é utlizada para a determinacdo das inter-relagbes existentes entre
caracteres (Cruz & Regazzi, 1997) fenoldgicos, morfologicos, produtivos, nutricionais
proteicos e nutricionais energéticos em graos de milho.

O estudo da associagao entre dois grupos de caracteres pode ser realizado
por meio da analise de correlacdo candnica, que tem por finalidade determinar uma
combinacdo linear para cada grupo de variaveis que maximize a correlacdo entre os
dois grupos (Cruz et al., 2004), sendo uma técnica mais adequada em situa¢cfes nas
quais se analisam muitos caracteres (Hair et al., 2009) e apresenta alto potencial
para fins preditivos (Mingoti, 2005; Hair et al., 2009). Caracteriza-se por avaliar

relacbes entre dois grupos influenciados, no minimo, por dois caracteres em cada
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grupo, considerando que o primeiro grupo € estabelecido por p caracteres e o
segundo, por g. O numero de correlacdes candnicas é igual ao menor numero de
caracteres que constitui um dos grupos (p ou ) e sua magnitude sempre decresce
com a ordem em que sdo estimadas. No entanto, o primeiro coeficiente € sempre
maior ou igual, em valor absoluto, a qualquer coeficiente de correlagcdo simples ou
multipla, entre os caracteres do primeiro e do segundo grupo, portanto inferéncias
devem ser realizadas preferencialmente com base no primeiro coeficiente do par
canonico significativo (Cruz & Regazzi, 1997).

Estudo visando a caracterizacdo de gendtipos de milho e a divergéncia
genética por meio da andlise de agrupamento em gendtipos transgénicos, ja foi
realizado por Alves et al. (2015). No entanto, estudos sobre associacdo entre grupos
de caracteres fenologicos, morfolégicos e produtivos e caracteres nutricionais
proteicos e nutricionais energéticos por meio de correla¢cdes candnicas na cultura de
milho ndo foram encontrados na literatura. Assim, o0 objetivo deste trabalho foi
verificar por meio da andlise de correlacdo candnica, se ha dependéncia linear entre
caracteres fenologicos, morfolégicos e produtivos com caracteres nutricionais

proteicos e energéticos em genaotipos transgénicos de milho.

5.2 MATERIAL E METODOS

Foram avaliados 18 gendtipos transgénicos de milho (Zea mays L.), na area
experimental localizada a 29°42’S, 53°49'W e 95m de altitude, no ano agricola
2009/2010. O experimento foi realizado no delineamento de blocos ao acaso, com
trés repeticbes e as unidades experimentais foram compostas de duas fileiras com
5m de comprimento, espacadas em 0,80m entre fileiras e 0,20m entre plantas na
fileira. Os genotipos que compuseram O experimento pertencem a Rede de
Avaliacédo de Cultivares de Milho do Rio Grande do Sul, coordenada pela Fundacéo
Estadual de Pesquisa Agropecuéria (FEPAGRO).

A semeadura de milho foi realizada, manualmente, em 26 de outubro de 2009
e a emergéncia das plantas ocorreu entre 01 e 03 de novembro de 2009 e a
populacéo foi ajustada, por meio de desbaste, para 62.500 plantas ha™. A adubac&o
de base foi de 37,5kg ha™ de nitrogénio (N), 150kg ha™ de fésforo (P,Os) e 150kg
ha' de potassio (K,O). Em cobertura foram aplicados 200kg ha™ de nitrogénio,
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divididos em trés aplicagbes, quando as plantas apresentaram trés, cinco e dez
folhas, respectivamente.

Em cada unidade experimental de cada genoétipo, em campo, foram
mensurados os caracteres fenoldgicos e morfolégicos. Os caracteres fenoldgicos
mensurados foram o nimero de dias da semeadura até o florescimento masculino
(FM) e o numero de dias da semeadura até o florescimento feminino (FF), os quais
foram considerados quando 50% das plantas da parcela apresentaram florescimento
masculino e feminino, respectivamente. Os caracteres morfoldgicos altura de planta
na colheita (AP, em cm), altura de insercdo de espiga na colheita (AE, em cm) e
posicéo relativa da espiga (PRE=AE/AP) foram mensurados em todas plantas da
parcela. No dia 15 de marco de 2010, colheu-se as espigas de milho. Nesse
momento foram mensurados os caracteres produtivos: numero de plantas (NP,
plantas ha™), nimero de espigas (NE, espigas ha™), indice de espiga (IE=NE/NP),
peso de espiga (PE, em t ha™), produtividade de grdos a 13% de umidade (PROD,
em t ha™) e peso de mil grdos (PMG, em gramas).

Posteriormente, de cada parcela, separou-se uma amostra de 500 gramas de
graos de milho, que foi acondicionada em um saco de papel e levada a estufa de
circulacdo forcada de ar até atingir umidade média de 10%. Apds a secagem, 0s
grdos foram moidos em micromoinho (MA-630, Marconi), a fim de obter uma
amostra com granulometria entre 0,30 e 0,50mm. Cada amostra moida foi
acondicionada em embalagem hermeticamente fechada até o momento das analises
nutricionais dos graos. Com essas amostras de cada genétipo de cada bloco foram
determinados 0s caracteres nutricionais proteicos: proteina bruta (PB); lisina (Lys),
metionina (Met), cisteina (Cys), treonina (Thr), triptofano (Trp), valina (Val),
isoleucina (lle), leucina (Leu), fenilalanina (Phe), histidina (His) e arginina (Arg); e 0s
nutricionais energeéticos: energia metabolizavel aparente corrigida para nitrogénio
(AMEn, em kcal kg?), extrato etéreo (EE), amido (AMD) e amilose (AML), todos em
porcentagem da matéria bruta (%MB). As avalia¢cdes foram realizadas por meio de
Espectroscopia de Refletdncia no Infravermelho Proximo (NIRS - Near Infrared
Spectroscopy Reflectance), usando ajuste de calibracdo pelo procedimento analitico
CEAN 010 da Adisseo Brasil AS. Devido o equipamento NIRS néo estar calibrado
para determinar o teor de amilose nos grdos de milho, esse caractere foi
determinado conforme técnica iodométrica descrita por Martinez e Cuevas-Perez

(1989), seguindo as etapas de dissolucéo, gelatinizacdo, acidificacdo e adicdo de
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solugcéo de iodo para complexagdo com o amido e leitura em espectrofotdmetro a
620nm.

Preliminarmente, foram testadas as pressuposicfées do modelo matematico
normalidade dos erros e homogeneidade de variancias residuais para os 27
caracteres mensurados. A normalidade dos erros foi verificada por meio do teste de
Kolmogorov-Smirnov (Campos, 1983) e a homogeneidade de variancias residuais
pelo teste qui-quadrado de Bartlett (Steel et al., 1997). Posteriormente, foi realizada
a andlise de variancia a 5% de significancia e anotados as estimativas do teste F
para gendtipo (Fc) e calculada a acuracia seletiva (AS) conforme descrita por
Resende & Duarte (2007). A partir das médias de cada gendétipo para cada dos 27
caracteres foram elaborados histogramas de frequéncia.

Entre os 27 caracteres foram estimados os coeficientes de correlacéo
fenotipica e a significancia do “r” foi verificada por meio do teste t de Student, a 5%
de probabilidade de erro. Apés a obtencdo das matrizes de correlacédo fenotipica,
realizou-se o diagndstico de multicolinearidade dentro de cada grupo de caracteres
(fenoldgicos, morfologicos, produtivos, nutricionais proteicos e nutricionais
energéticos). A magnitude da multicolinearidade dentro de cada grupo de caracteres
foi verificada por meio do numero de condicdo (NC) e do fator de inflagdo da
variancia (VIF) e classificada conforme o critério de Montgomery & Peck (1982),
descrito em Cruz & Carneiro (2006).

Foi realizada a andlise de correlacdo canbnica para verificar as associacdes
existentes entre 0s grupos de caracteres. Foram correlacionados os fenolégicos (FM
e FF) e nutricionais proteicos (PB, Lys, Met, Cys, Trp, Leu e Arg), os morfologicos
(AP e AE) e nutricionais proteicos (PB, Lys, Met, Cys, Trp, Leu e Arg), os produtivos
(NP, NE, PROD e PMG) e nutricionais proteicos (PB, Lys, Met, Cys, Trp, Leu e Arg),
os fenologicos (FM e FF) e nutricionais energéticos (AMEn, EE, AMD e AML), os
morfolégicos (AP e AE) e nutricionais energéticos (AMEn, EE, AMD e AML) e os
produtivos (NP, NE, PROD e PMG) e nutricionais energéticos (AMEn, EE, AMD e
AML). Os procedimentos foram realizados conforme descritos em Cruz et al. (2004).

As correlagdes candnicas entre os grupos de caracteres foram apresentadas
por meio dos coeficientes dos pares candnicos e dos coeficientes canénicos. A
significancia das correlagbes canoOnicas foram testadas por meio do teste qui-
qguadrado, a 5% de significancia. As analises estatisticas foram realizadas com

auxilio do software GENES (Cruz, 2013) e do aplicativo Microsoft Office Excel®.
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5.3 RESULTADOS E DISCUSSAO

Os caracteres metionina (Met) e triptofano (Trp) ndo atenderam ao
pressuposto de normalidade da distribuicdo dos erros (p<0,05). Os demais 25
caracteres, ajustaram-se a distribuicdo normal. Os caracteres posicao relativa da
espiga (PRE) e energia metabolizavel corrigida para nitrogénio (AMEN), ndo
atenderam ao pressuposto de homogeneidade de variancias residuais (p<0,05). Os
demais 25 -caracteres apresentam variancias residuais homogéneas. Esses
resultados demonstram que, de modo geral, que as pressuposicdes matematicas
requeridas para a realizacdo da andlise de variancia e estudos posteriores foram
atendidas. Os valores médios para caracteres fenolégicos, morfolégicos, produtivos,
nutricionais proteicos e energéticos avaliadas estdo apresentados nos histogramas
de frequéncia (Figuras 1 e 2).

De maneira geral, os caracteres apresentam variabilidade genética, com
excecdo dos caracteres numero de plantas (NP), numero de espigas (NE), indice de
espiga (IE), Met e amido (AMD), que nao apresentaram diferenca significativa para
gendtipo. Estudos realizados em milho também verificaram que existe variabilidade
em caracteres fenoldgicos, morfologicos, produtivos e nutricionais (Idikut et al., 2009;
Mahesh et al., 2013; Munawar et al., 2013; Bekele & Rao, 2014; Li et al., 2014;
Scrob et al., 2014).

Observa-se que para o caractere NP ndo foi possivel calcular a acuracia
seletiva (AS), devido o baixo valor do teste F (Fc). Os caracteres NP, Met e AMD a
AS foi moderada. Para os demais 22 caracteres a AS foi de alta a muito alta
(AS>0,76). De maneira geral, a precisdo experimental para os caracteres mostra a
credibilidade do experimento e dos resultados obtidos no estudo.

Os resultados relativos as estimativas de correlagéo fenotipica entre os 27
caracteres mensurados sao apresentados na tabela 1. A magnitude dos coeficientes
de correlagao variou de r=-0,63 entre os caracteres produtividade de grdos (PROD)
e Trp a r=0,97 entre os caracteres altura de insercao de espiga (AE) e posicao
relativa da espiga (PRE). Constatou-se correlacdo fenotipica positiva entre 0s
caracteres fenologicos e os nutricionais (proteicos e energéticos), com excecado da
correlacdo entre os caracteres numero de dias da semeadura até o florescimento
feminino (FF) e leucina (Leu) que foi negativa, porém de baixa magnitude. Os

caracteres numero de dias da semeadura até o florescimento masculino (FM) e FF,
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apresentaram correlacdo positiva e significativa com o extrato etéreo (EE). A
correlagao positiva e significativa entre esses caracteres evidencia que quanto maior
0 numero de dias da semeadura até o florescimento masculino e feminino, maior € o
teor de EE nos graos. Estudos realizados por Wali et al. (2006) e Bekele & Rao
(2014) também verificaram correlacdo positiva, porém de baixa magnitude entre
esses caracteres.

De maneira geral, as correlacbes entre os caracteres morfoldégicos e
nutricionais proteicos foram nao significativas e de baixa magnitude. As estimativas
de correlacdo fenotipica entre os caracteres morfoldgicos e nutricionais energéticos
foram positivas. Correlagao positiva e significativa foi verificada entre os caracteres
AE e EE (r=0,48) e entre PRE e EE (r=0,50) (Tabela 1).

Entre os caracteres produtivos NP, NE, IE, peso de espiga (PE) e PROD e
nutricionais (proteicos e energéticos) as correlacdes foram, em sua maioria,
negativas. Correlagdo negativa e significativa foi verificada entre os caracteres PE e
lisina (Lys) (r=-0,56), PE e Met (r=-0,55), PE e treonina (Thr) (r=-0,47), PE e Trp (r=-
0,53), PROD e Lys (r=-0,56), PROD e Met (r=-0,58), PROD e Thr (r=-0,54) e entre
PROD e Trp (r=-0,63). J&, entre o caractere produtivo peso de mil grdos (PMG) e os
caracteres nutricionais (proteicos e energéticos), em geral as correlacbes foram
positivas e ndo significativas. Estudo realizado por Li et al. (2014) também
verificaram correlacdo positiva e ndo significativa entre os caracteres PMG e
proteina bruta (PB) (r=0,25). Ja, Scrob et al. (2014) encontraram correlacdo positiva
e significativa entre esses caracteres em dois anos agricolas.

Verificou-se que os aminoacidos de maior interesse para a nutricdo animal
(triptofano e lisina) apresentam correlacdo negativa e significativa com a
produtividade de graos, nao permitindo selecionar plantas com elevadas
produtividades e elevados teores de Trp e Lys.

A PROD apresentou correlagdo negativa com a PB (r=-0,38). Correlacéo
negativa entre esses caracteres também foi verificada por Idikut et al. (2009) com
correlagao de r=-0,71, Mahesh et al. (2013) com correlacdo de r=-0,15 e Bekele e
Rao (2014) com correlacédo de r=-0,14. Verificou-se que o caractere proteina bruta
apresenta relacéo inversa com a produtividade de graos. Devido a proteina bruta ser
formada por aminoacidos, estes também apresentam correlacdo negativa com a

produtividade de grédos. Esses caracteres sdo inversamente proporcionais, ou seja,
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aumento na produtividade de grdos ocasiona uma reducdo no teor de proteina e
aminoécidos.

Entre os caracteres PROD e o teor de amido (AMD) nos graos, a correlacéo
foi positiva e de baixa magnitude (r=0,18). Trabalho realizado por Mahesh et al.
(2013) também encontraram correlacéo positiva e significativa de r=0,57 entre esses
caracteres. Entre os caracteres produtividade de graos (PROD) e teor de extrato
etéereo (EE) a correlacdo foi negativa e de baixa magnitude (r=-0,18). Correlacéo
negativa entre esses caracteres foram verificadas por Bekele & Rao (2014) com
correlacdo de r=-0,89 e por Mahesh et al. (2013) com correlacdo de r=-0,23. Esses
resultados evidenciam que é possivel realizar melhorias no teor de amido nos graos,
sem comprometer a produtividade de grédos em gendétipos de milho transgénico. No
entanto, melhorias no teor de extrato etéreo pode comprometer a produtividade de
graos.

Com isso, pode-se inferir que os resultados apresentados sdo coerentes com
os resultados encontrados na literatura e que as estimativas de correlacdo
constituem uma estratégia basica para estabelecer diretrizes e orientar o
melhoramento genético de milho. Esses resultados possibilitam obter ganhos para
um dos caracteres por meio da selecdo indireta, tornado o processo do
melhoramento mais rapido.

As matrizes de correlacdo fenotipica foram submetidas ao diagnostico de
multicolinearidade com base no numero de condi¢do (NC) e no fator de inflacdo da
variancia (VIF). Os caracteres fenoldgicos apresentaram NC inferior a 100 e VIF
inferior a 10, indicando multicolinearidade fraca, ndo sendo necessario a eliminagao
de caracteres. O grupo de caracteres morfolégicos apresentou multicolinearidade
severa e foi necessaria a eliminacdo do caractere posigéo relativa da espiga (PRE).
No grupo de caracteres produtivos, foram eliminados os caracteres indice de espiga
(IE) e peso de espiga (PE), pois causavam multicolinearidade. Em nutricionais
proteicos foram eliminados os caracteres treonina (Thr), valina (Val), isoleucina (lle),
fenilalanina (Phe) e histidina (His). J4, no grupo de caracteres nutricionais
energéticos nao foi necessario eliminar caracteres por ndo apresentarem
multicolinearidade. Com o0s caracteres que restaram dentro de cada grupo
fenoldgicos (FM e FF), morfolégicos (AP e AE), produtivos (NP, NE, PROD e PMG),
nutricionais proteicos (PB, Lys, Met, Cys, Trp, Leu e Arg) e nutricionais energéticos
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(AMEN, EE, AMD e AML) foi realizada a analise de correlagdo canbnica (Tabelas 2
e 3).

A andlise de correlacdo candnica indicou que as associacdes por meio do
primeiro coeficiente do par candnico sdo nao significativas e apresentaram
correlacao de r=0,846 e r=0,833 entre caracteres fenoldgicos e nutricionais proteicos
e morfolégicos e nutricionais proteicos, respectivamente. Os quatro coeficientes dos
pares candnicos obtidos entre caracteres produtivos e nutricionais proteicos foram
nao significativos, com correlacbes candnicas de r=0,954, r=0,645, r=0,556 e
r=0,336, respectivamente. Pode-se inferir que 0s grupos considerados sao
independentes e ndo existe dependéncia linear entre esses grupos de caracteres
(Tabela 2). Com isso, ndo € possivel identificar caracteres promissores para o
melhoramento genético de plantas que sejam indicativos de qualidade nutricional
energeética em gendtipos de milho transgénico.

A analise de correlacdo candnica permite observar que apenas 0s caracteres
fenoldgicos e nutricionais energéticos considerados apresentam dependéncia linear,
ou seja, 0s grupos sado dependentes. Apenas o primeiro coeficiente do par canénico
(r=0,836) é significativo pelo teste qui-quadrado, portanto, é o Unico par de interesse
no estudo. As associacdes entre os caracteres fenoldgicos e nutricionais energéticos
sdo estabelecidas, principalmente, pelos caracteres numero de dias da semeadura
até o florescimento masculino (FM), nimero de dias da semeadura até o
florescimento feminino (FF), energia metabolizavel aparente corrigida para nitrogénio
(AMEN), extrato etéreo (EE) e amido (AMD) (Tabela 2). Ja o caractere amilose
(AML), apresentou baixa contribuicdo na associagao intergrupos.

A correlacdo significativa entre caracteres fenologicos e nutricionais
energéticos mostra que quando se tem um maior FM e menor FF determinam maior
teor de EE e de AMD nos graos, no entanto, a AMEn é reduzida (Tabela 2). Os
resultados mostram que é possivel por meio da selecédo indireta realizar melhorias
na qualidade energética de graos de milho. As melhorias devem ser realizadas de
acordo com o destino que sera dado aos graos. Pois, graos com elevados teores de
extrato etéreo estdo associados a menor durabilidade e a maior deterioracdo em
comparacao a graos com elevados teores de amido (Copeland & McDonald, 2001).

As correlagdes canbnicas entre caracteres morfologicos e nutricionais
energéticos e produtivos e nutricionais energéticos apresentaram auséncia de

coeficiente do par candnico significativo. Entre caracteres morfolégicos e nutricionais
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energéticos as correlagdes foram de r=0,763 e r=0,295, para o primeiro e segundo
coeficiente do par canbnico respectivamente. Ja, entre caracteres morfologicos e
nutricionais energéticos houve a formacdo de quatro coeficientes dos pares
canbnicos com correlacbes ndo significativas de r=0,533, r=0,477, r=0,333 e
r=0,109, respectivamente (Tabela 3).

Pode-se inferir que entre caracteres fenoldgicos e nutricionais energéticos,
existe dependéncia linear entre os caracteres. No melhoramento genético de plantas
o caractere FM pode ser utilizado na selecéo indireta como indicativo de qualidade
nutricional energética em gréos de milho. No entanto, entre caracteres morfolégicos
e nutricionais energéticos e produtivos e nutricionais energéticos nao existe
dependéncia linear, ou seja, 0s grupos sao independentes. Com isso, hdo € possivel
indicar caracteres morfologicos e produtivos que sejam promissores para o
melhoramento genético de plantas de milho.

Diante da escassez de trabalhos utilizando a correlagcdo canbnica para
verificar a dependéncia linear entre caracteres fenologicos, morfolégicos e
produtivos e caracteres nutricionais proteicos e nutricionais energéticos em milho,
recomenda-se a realizacdo de mais estudos, com outros genétipos e em outros
locais. Do ponto de vista do melhoramento, estes resultados apontam para o
interesse em selecionar genétipos com maior numero de dias da semeadura até o
florescimento masculino, como indicativo de qualidade nutricional energética nos

graos de milho transgénicos.

5.4 CONCLUSOES

Os gendtipos transgénicos de milho apresentam dependéncia linear entre os
caracteres fenoldgicos e nutricionais energéticos, evidenciando que 0s caracteres
namero de dias da semeadura até o florescimento masculino e numero de dias da
semeadura até o florescimento feminino podem ser utilizados na selecéo indireta
como indicativo de qualidade nutricional energética nos grdos de milho. As demais
correlagbes entre os grupos de caracteres fenologicos, morfolégicos, produtivos e
nutricionais proteicos e morfolégicos, produtivos e nutricionais energéticos sao
independentes da qualidade nutricional em graos de milho e ndo podem ser
utilizados na selecao indireta.
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Figura 1 - Histogramas de frequéncia com valores médios de caracteres fenoldgicos, morfolégicos,
produtivos e nutricionais energéticos, de um experimento com 18 genétipos transgénicos de milho, no
ano agricola 2009/2010. Valor do teste F (Fc) da andlise de variancia para o efeito de gendtipo e
acuracia seletiva (AS). Nos histogramas, a linha representa a curva de distribuicdo normal.

* Efeito significativo pelo teste F a 5% de probabilidade de erro. ™ ndo significativo.

@ Fenologicos: FM= nimero de dias da semeadura até o florescimento masculino e FF= nimero de dias da semeadura até o
florescimento feminino; morfolégicos: AP= altura de planta, em cm; AE= altura de inser¢éo de espiga, em cm e PRE= posigao relativa
da espiga (PRE = AE/AP); produtivos: NP= niimero de plantas, em plantas ha™*; NE= nimero de espigas, em espiga ha; IE= indice de
espiga; PE= peso de espiga, em t ha™; PROD= produtividade de gréos, em t ha® e PMG= massa de mil graos, em g; Nutricionais
energéticos: AMEN= energia metabolizavel aparente corrigida para nitrogénio (kcal kg!); EE= extrato etéreo (%MB); AMD= amido
(%MB) e AML= amilose (%MB).
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Figura 2 - Histogramas de frequéncia com valores médios de caracteres nutricionais proteicos, de um
experimento com 18 gendtipos transgénicos de milho, no ano agricola 2009/2010. Valor do teste F
(Fc) da andlise de variancia para o efeito de genétipo e acuracia seletiva (AS). Nos histogramas, a
linha representa a curva de distribuicdo normal.

* Efeito significativo pelo teste F a 5% de probabilidade de erro.

@ Nutricionais proteicos: PB= proteina bruta, em %MB; Lys= lisina, em %MB; Met= metionina, em %MB; Cys= cisteina, em %MB; Thr=
treonina, em %MB; Trp= triptofano, em %MB; Val= valina, em %MB; lle= isoleucina, em %MB; Leu= leucina, em %MB; Phe=
fenilalanina, em %MB; His= histidina, em %MB e Arg= arginina, em %MB
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Tabela 1 - Matriz de coeficientes de correlacéo fenotipica‘l) entre 27 caracteres de 18 gendétipos

transgénicos de milho, no ano agricola 2009/2010.

Caractere FF AP AE PRE NP NE IE PE PROD PMG PB Lys Met
FM 0,91* 0,69* 0,80+ 0,82 -0,06™ -0,41™ -0,42™ -0,35™ -0,47* 0,15 0,48 0,18® 0,10™
FF 0,71 0,76* 0,73* -0,12™ -0,51* -0,50* -0,39™ -0,53* -0,04™ 0,24™ 0,10 0,05™
AP 0,92* 0,80* 0,00° -0,27™ -0,30" 0,03" -0,07" 0,27 -0,01™ -0,28™ -0,07™
AE 0,97* 0,04™ -0,27" -0,30"™ 0,06™ -0,04" 0,26™ 0,09" -0,31" -0,20™
PRE 0,05"™ -0,23™ -0,27" 0,08 -0,01™ 027" 0,16™ -0,30™ -0,25™
NP 0,44 0,02™ 0,14™ 0,24 0,11™ 0,14 -0,26™ -0,02"
NE 0,91* 0,20™ 0,22 0,30® 0,01 -0,20"® 0,13"™
IE 0,17 0,18" 0,30® -0,04™ -0,10™ 0,14"™
PE 0,95* 0,53* -0,31™ -0,56* -0,55*
PROD 0,39™ -0,38™ -0,56* -0,58*
PMG 0,23™ 0,03 0,06™
PB 0,53* 0,20™
Lys 0,65*
Met

Cys Thr Trp Val lle Leu Phe His Arg AMEnN EE AMD AML
FM 0,35+ 0,28™ 0,48* 0,45® 028" 0,09 0,32® 054* 041" 0,30 0,62* 045" 0,29
FF 0,14™ 0,15™ 0,40™ 0,27" 0,09™ -0,11™ 0,12™ 0,31 0,19® 0,12 0,47* 0,16™ 027"
AP -0,03® -0,01™ 0,16™ 0,12" 0,08" -0,22" -0,02 0,20® 0,01 0,25® 0,38" 0,14 0,33™
AE 0,05 -0,09™ 0,12" 0,10 0,04™ -0,25™ -0,06™ 0,26™ 0,03 028" 0,48 0,29™ 0,43"™
PRE 0,10" -0,11™ 0,09™ 0,10™ 0,02 -0,23™ -0,06™ 0,29 0,06 0,27 0,50+ 0,36™ 0,45™
NP -0,06™ -0,14™ -0,12"™ -0,24™ -0,06™ -0,12"™ -0,17" -0,21"™ -0,22" -0,13" -0,13"™ -0,05™ -0,28™
NE -0,01™ -0,06™ -0,12"™ -0,09™ 0,07 0,06™ 0,00 -0,17" -0,09" -0,13" -0,23" -0,15™ -0,36"™
IE 0,04™ 0,00 -0,07" 0,02 0,11 0,13 0,08 -0,07" 0,01™ -0,09® -0,19™ -0,13"™ -0,25™
PE -0,08™ -0,47* -0,53* -0,37" -0,26™ -0,28" -0,39"™ -0,13" -0,31™ -0,06™ -0,21" 0,17 -0,05™
PROD -0,09™ -0,54* -0,63* -0,44"™ -0,32" -0,23" -0,43™ -0,16™ -0,33™ 0,05® -0,18" 0,18™ 0,00™
PMG 0,34 0,14™ 0,15™ 0,26™ 0,30™ 0,13" 0,22™ 0,40™ 0,31 0,29 0,23" 0,39" -0,04™
PB 0,66* 0,55* 0,61* 0,66* 0,54* 0,53* 0,61* 0,73* 0,73* 0,15° 0,38* 045" -0,14™
Lys 0,52* 0,84+ 0,79+ 0,75* 0,66* 0,65* 0,74 057* 0,82 0,33"° 0,24" 0,26™ 0,00"
Met 0,06™ 0,67 0,58 0,554 0,53* 050~ 0,63* 014" 0,45* 0,22 0,08" -0,08" -0,26™

Cys Thr Trp Val lle Leu Phe His Arg  AMEn EE AMD  AML
Cys 0,48* 0,42™ 0,73* 0,65* 0,73* 0,71* 0,92* 0,82 0,41™ 0,54~ 0,61* 0,08™
Thr 0,89+ 0,88* 0,89* 0,69* 0,88* 0,59* 0,83 0,18 0,09 0,28" 0,14"™
Trp 0,77 0,74« 0,52 0,72* 0,58 0,76* 0,22" 023" 0,32" 0,14"™
Val 0,94* 0,82* 0,96* 0,84* 0,93* 0,29™ 0,32 0,40™ 0,15™
lle 0,81* 0,93 0,71* 0,83 0,18 0,11 0,33® 0,18™
Leu 0,92« 0,70+ 0,79* 0,23 0,18 0,41™ -0,06™
Phe 0,75 0,88 0,23" 0,23 0,40™ 0,03®
His 0,91* 0,52* 0,63* 0,68* 0,19™
Arg 0,50* 0,50~ 0,59* 0,12"
AMEn 0,83* 0,55* 0,15™
EE 0,52* 0,10™
AMD 0,24™

@ valor superior a |0,47] & significativo a 5% de probabilidade pelo teste t, com 16 graus de liberdade.
@ Fenolégicos: FM= nimero de dias da semeadura até o florescimento masculino e FF= nmero de dias da semeadura até o
florescimento feminino; morfolégicos: AP= altura de planta, em cm; AE= altura de insercéo de espiga, em cm e PRE= posi¢do relativa
da espiga (PRE = AE/AP); produtivos: NP= niimero de plantas, em plantas ha™; NE= nimero de espigas, em espiga ha™; IE= indice de
espiga; PE= peso de espiga, em t ha'; PROD= produtividade de gréos, em t ha' e PMG= peso de mil grdos, em g; nutricionais
proteicos: PB= proteina bruta, em %MB; Lys= lisina, em %MB; Met= metionina, em %MB; Cys= cisteina, em %MB; Thr= treonina, em
%MB; Trp= triptofano, em %MB; Val= valina, em %MB; lle= isoleucina, em %MB; Leu= leucina, em %MB; Phe= fenilalanina, em %MB;
His= histidina, em %MB e Arg= arginina, em %MB; nutricionais energéticos: AMEn= energia metabolizavel aparente corrigida para
nitrogénio (kcal kg™); EE= extrato etéreo (%MB); AMD= amido (%MB) e AML= amilose (%MB).
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Tabela 2 - Correlacfes e coeficientes dos pares candnicos estimados entre caracteres fenolégicos e
nutricionais proteicos, morfoloégicos e nutricionais proteicos, produtivos e nutricionais proteicos de 18
genotipos transgénicos de milho, no ano agricola 2009/2010.

Coeficientes dos pares candnicos

Caractere 10 2°
--------------------- Fenolbgicos---------------------
FM® 2,297 -0,694
FF -1,799 1,588
-------———-———-NUtricionais proteicos---------------
PB 0,538 -0,240
Lys -1,111 -0,309
Met 0,223 0,417
Cys -0,347 1,399
Trp -0,172 1,449
Leu -0,175 -1,150
_Arg 1,690 -1,098
Correlagio canénica (r) 0,846™ 0,661™
21,983 6,885
Graus de liberdade 14 6
Coeficientes dos pares candnicos
Caractere 1° 2°
--------------------- Morfoldgicos------------------
AP 0,191 2,603
AE 0,821 -2,478
---------------- Nutricionais proteicos-—----——---
PB -0,224 -0,863
Lys -1,765 -0,515
Met 0,322 0,488
Cys 0,302 -0,204
Trp 0,855 0,790
Leu -0,834 0,420
Arg 1,242 -0,038
Correlagio canénica (r) 0,833™ 0,497™
17,620 3411
Graus de liberdade 14 6
Coeficientes dos pares candnicos
Caractere 1° 2° 3° 4°
Produtivos
NP -0,411 0,705 0,224 -0,727
NE -0,068 0,257 0,227 1,110
PROD 1,010 0,221 0,331 -0,145
PMG -0,521 -0,706 0,638 -0,279
---------------- Nutricionais proteicos-------——---
PB -0,620 0,763 0,041 -0,465
Lys 0,183 0,124 -1,673 -0,509
Met -1,102 0,335 0,785 0,648
Cys -1,150 0,570 0,733 -0,544
Trp -0,686 0,045 -0,311 -0,332
Leu 0,616 0,465 -0,580 0,826
Arg 1,364 -2,413 1,106 0,566
Correlagio canénica (r) 0,954™ 0,645™ 0,556™ 0,336™
X 37,808 11,293 5,385 1,319
Graus de liberdade 28 18 10 4

@ Fenoldgicos: FM= nimero de dias da semeadura até o florescimento masculino e FF= nimero de dias da semeadura até o
florescimento feminino; morfolégicos: AP= altura de planta, em cm; AE= altura de inserg¢do de espiga, em cm; NP= nimero de plantas,
em plantas ha; NE= ntimero de espigas, em espiga ha; PROD= produtividade de grdos, em t ha* e PMG= peso de mil grdos, em g;
nutricionais proteicos: PB= proteina bruta, em %MB; Lys= lisina, em %MB; Met= metionina, em %MB; Cys= cisteina, em %MB; Trp=
triptofano, em %MB; Leu= leucina, em %MB e Arg= arginina, em %MB. * Significativo pelo teste qui-quadrado a 5 % de probabilidade
de erro.
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Tabela 3 - Correlacfes e coeficientes dos pares candnicos estimados entre caracteres fenolégicos e
nutricionais energéticos, morfolégicos e nutricionais energéticos, produtivos e nutricionais energéticos
de 18 gendtipos transgénicos de milho, no ano agricola 2009/2010.

Coeficientes dos pares candnicos

Caractere 1° 20
--------------------- Fenoldgicos--------------------
FM® 1,754 -1,637
FF -0,912 2,219
---————-Nultricionais energéticos-------—-
AMEnN -0,767 -1,030
EE 1,114 1,288
AMD 0574 -0,818
AML 0,178 0,424
Correlagio canénica (r) 0,836* 0,644™
23,399 7,226
Graus de liberdade 8 3
Coeficientes dos pares candnicos
Caractere 1° 20
--------------------- Morfol6gicos------------------
AP -1,350 2,234
AE 2,103 -1,546
---—-—-—--—-Nultricionais energéticos--------—---
AMEnN -0,970 0,894
EE 1,263 0,111
AMD 0,282 -1,070
AML 0,547 0,365
Correlacdo canonica (r) 0,763"™ 0,295™
X 13,013 1,228
Graus de liberdade 8 3
Coeficientes dos pares candnicos
Caractere 1° 2° 3° 40
----------------------- Produtivos-—--------------------
NP 0,060 0,001 -0,531 0,979
NE 0,807 -0,119 -0,304 -0,773
PROD 0,448 0,741 0,630 0,232
PMG -0,766 0,481 -0,621 -0,226
-—--————-Nultricionais energéticos——--—--——-
AMEN 0,554 0,975 0,421 -1,428
EE -1,116 -1,252 -0,633 0,351
AMD -0,267 0,879 -0,294 0,770
AML -0,422 -0,175 0,921 0,088
Correlagio canénica (r) 0,533™ 0,477 0,333™ 0,109™
9,018 4,849 1,623 0,149
Graus de liberdade 16 9 4 1

@ Fenolégicos: FM= nimero de dias da semeadura até o florescimento masculino e FF= nimero de dias da semeadura até o
florescimento feminino; morfolégicos: AP= altura de planta, em cm; AE= altura de insergdo de espiga, em cm; NP= nimero de plantas,
em plantas ha™; NE= niimero de espigas, em espiga ha; PROD= produtividade de grdos, em t ha® e PMG= peso de mil grdos, em g;
nutricionais energéticos: AMEn= energia metabolizavel aparente corrigida para nitrogénio (kcal kg*); EE= extrato etéreo (%MB); AMD=
amido (%MB) e AML= amilose (%MB).* Significativo pelo teste qui-quadrado a 5 % de probabilidade de erro.
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6 CONSIDERACOES FINAIS

Para gendtipos de milho de ciclo precoce, existe dependéncia linear entre
caracteres fenoldgicos e nutricionais energéticos. Plantas mais altas sé&o
determinantes de menor teor de amilose nos grédos e menor energia metabolizavel
aparente corrigida para nitrogénio. As demais correlacées candnicas entre 0S grupos
de caracteres estudados em gendtipos de ciclo precoce nao apresentam
dependéncia linear.

Em gendtipos de ciclo superprecoce existe dependéncia linear entre
caracteres fenolégicos e nutricionais proteicos, entre produtivos e nutricionais
proteicos. Esses resultados indicam que os caracteres numero de dias da
semeadura até o florescimento feminino, nimero de espigas e produtividade de
graos podem ser utilizados na selecdo indireta como indicativos de qualidade
nutricional proteica. Entre caracteres fenologicos e nutricionais energéticos,
morfolégicos e nutricionais energéticos e entre produtivos e nutricionais energéticos
também existe dependéncia linear. A significancia entre esses grupos de caracteres
evidencia que os caracteres numero de dias da semeadura até o florescimento
feminino, altura de espiga, niumero de espigas e peso de mil grdos podem ser
utilizados na selegdo indireta em busca de melhorias na qualidade nutricional
energética dos graos de milho.

J4, os gendtipos de milho transgénico apresentam dependéncia linear apenas
entre os caracteres fenolégicos e nutricionais energéticos. Os caracteres numero de
dias da semeadura até o florescimento masculino e nimero de dias da semeadura
até o florescimento feminino sdo de interesse na selecao indireta, quando se busca
melhorias na qualidade energética dos grdos. As demais correlagcbes nao
apresentam dependéncia linear, ou seja, sédo independentes.

As correlagbes candnica significativas encontradas no presente estudo,
mostram que existe uma variabilidade nutricional entre os ciclos dos genétipos, pois
nao apresentaram o mesmo desempenho para os genétipos de ciclo precoce, ciclo
superprecoce e transgénicos estudados. Com isso, em programas de melhoramento
genético de milho essa técnica pode ser utilizada para o direcionamento da selecéo

indireta de caracteres de interesse dos pesquisador e produtores.
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