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RESUMO 
 

No oeste do estado de Santa Catarina, sul do Brasil, há um microcentro de diversidade 
de milho. As variedades presentes nesta região possuem variabilidade genética entre 
e dentro de suas populações. Com isso, este estudo objetivou identificar variedades 
locais do oeste catarinense com resistência a cercosporiose, e posteriormente realizar 
um ciclo de seleção recorrente entre famílias de meio-irmãos em uma variedade de 
milho com boas características agronômicas. Na safra agrícola 2017/18 foram 
analisadas 11 variedades de polinização aberta para a resistência a cercosporiose e 
na safra 2018/19 foram avaliadas 12 variedades, sendo que destas, oito estiveram 
presentes nos dois anos agrícolas. A variedade MPA1 demonstrou maior resistência 
à cercosporiose sob maiores pressões da doença. A partir desta informação, foi 
conduzido um ciclo de seleção, com o intuito de obter uma nova variedade de 
polinização aberta mais produtiva. Na safra 2021/22 foi realizado um ciclo de seleção 
entre 144 famílias de meio-irmãos oriundas da variedade MPA1. Foi identificada 
variabilidade genética para a característica produtividade e a seleção das 25% 
famílias de meio-irmãos mais produtivas pode promover um ganho de seleção de 
4,4%. Há variedades locais de maior resistência à cercosporiose e a variedade MPA1 
demonstrou um notável grau de resistência quantitativa. Após um primeiro ciclo de 
seleção entre famílias de meio-irmãos, foi identificado que, além do nível de 
resistência à cercosporiose, as famílias em seleção também podem apresentar 
tolerância ao déficit hídrico. 
 
Palavras-chave: Zea mays L.; Cercospora zeae-maydis; Cercospora zeina; 
variabilidade genética; ganhos de seleção. 
  



 
 

ABSTRACT 
 

In the west of the state of Santa Catarina, southern Brazil, there is a microcenter of 
corn diversity. The varieties present in this region have genetic variability between and 
within their populations. Therefore, this study aimed to identify local varieties from 
western Santa Catarina with resistance to gray leaf spot, and subsequently carry out 
a cycle of recurrent selection among half-sib families in a corn variety with good 
agronomic characteristics. In the 2017/18 agricultural harvest, 11 open-pollinated 
varieties were analyzed for resistance to gray leaf spot and in the 2018/19 harvest, 12 
varieties were evaluated, of which eight were present in the two agricultural years. The 
MPA1 variety demonstrated greater resistance to gray leaf spot under greater disease 
pressures. Based on this information, a selection cycle was conducted, with the aim of 
obtaining a new, more productive open-pollinated variety. In the 2021/22 harvest, a 
selection cycle was carried out among 144 half-sib families originating from the MPA1 
variety. Genetic variability was identified for the productivity trait and the selection of 
the 25% most productive half-sib families can promote a selection gain of 4.4%. There 
are local varieties with greater resistance to gray leaf spot and the MPA1 variety 
demonstrated a notable degree of quantitative resistance. After a first cycle of selection 
among half-sibling families, it was identified that, in addition to the level of resistance 
to cercosporiosis, the families under selection may also present tolerance to water 
deficit. 
 
Keywords: Zea mays L.; Cercospora zeae-maydis; Cercospora zeina; genetic 
variability; selection gains. 
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1 INTRODUÇÃO GERAL 
 

Sementes de milho (Zea mays L.) híbrido com alta tecnologia embutida são 

amplamente comercializadas e utilizadas em lavouras de produção de grãos e 

silagem. No entanto, o alto custo de aquisição dessas sementes é um dos fatores que 

levam alguns agricultores a não cultivarem milhos híbridos (KIST et al., 2010). Para 

estes agricultores, variedades de milho de polinização aberta ainda possuem grande 

importância e podem ser uma alternativa para viabilizar o seu sistema de produção, 

em decorrência da redução dos custos. 

São denominadas variedades de polinização aberta (VPA’s) as populações 

alógamas que possuem acasalamento aleatório. Essa forma de reprodução gera 

populações que se aproximam do equilíbrio de Hardy − Weinberg (BRESEGHELLO et 

al., 2013), onde as frequências genéticas e alélicas permanecem constantes quando 

atendem aos seguintes pressupostos: não haver seleção, acasalamento direcionado, 

migração e mutação (BORÉM; MIRANDA; FRITSCHE-NETO, 2017). O equilíbrio de 

Hardy – Weinberg presente em VPA’s possibilita ao agricultor guardar parte da 

produção para utilizar como semente em safras subsequentes. Mas, nem sempre as 

VPA’s estão em equilíbrio completo, em virtude da seleção de plantas praticada pelos 

agricultores no momento de obterem as sementes para a próxima safra (QI-LUN et 

al., 2008; BRESEGHELLO et al., 2013). 

As VPA’s são altamente heterogêneas e parcialmente heterozigotas. Em 

contrapartida, milhos híbridos são homogêneos e apresentam heterose devido ao 

vigor híbrido, resultando em maiores produtividades quando comparados às VPA’s 

(KUTKA et al., 2011; LANGNER et al., 2019). Porém, o uso de parte da produção de 

grãos de milhos híbridos como sementes é inviabilizada. A lavoura resultante destas 

sementes possui plantas com características altamente heterogêneas e de baixa 

produtividade, em função da perda de heterose (LANGNER et al., 2019). 

O cultivo de VPA’s representa uma parcela quase irrisória da produção 

nacional de milho (FARIA et al., 2022). Isso é reflexo da infinidade de híbridos 

disponíveis altamente adaptados para as mais diversas condições de clima (LANA et 

al., 2017). No entanto, a base genética estreita de híbridos pode ser um grande 

empecilho quando as cultivares são expostas a estresses bióticos e abióticos, devido 

as plantas serem geneticamente semelhantes (MULATO, 2009). Já a ampla base 



9 
 

genética de VPA’s gera respostas satisfatórias quando essas são submetidas a 

circunstâncias desfavoráveis como, por exemplo, estresse hídrico e ataque de 

diversas pragas e doenças (LANA et al., 2017; TROYJACK et al., 2019). 

Em geral, as VPA’s são comercializadas por instituições ou são encontradas 

em regiões onde os próprios agricultores mantém as variedades locais. Além disso, 

os produtores são capazes de gerar suas próprias variedades de polinização aberta, 

por meio de cruzamentos e seleção visual (KUTKA et al., 2011; LANGNER et al., 

2019; MANSILLA et al., 2021). Estudos demonstram que VPA’s melhoradas podem 

apresentar produtividade semelhante à de alguns híbridos (BARROS et al., 2019), 

pois por meio de processos de seleção e recombinação de plantas de características 

superiores é possível aumentar a frequência de alelos favoráveis (BRESEGHELLO et 

al., 2013).  

A definição mais apropriada de variedades locais vem sendo discutida ao 

longo dos tempos (CASAÑAS et al., 2017). Na década de 90, havia sido determinado 

que as variedades locais são aquelas com alta capacidade de tolerar estresses 

bióticos e abióticos, e com alta estabilidade para uma produtividade mediana, usando 

baixas quantias de insumos agrícolas (ZEVEN et al., 1998). Mas tal definição, 

considera primordialmente as características das populações, não explanando 

questões relacionadas a história das mesmas, bem como a forma de multiplicação 

usada pelos agricultores e a utilização ou não de métodos de seleção (CASAÑAS et 

al., 2017).            

Nos anos 2000, um estudo realizado por Villa et al. (2005) procurou identificar 

os aspectos em comum que as variedades locais apresentam para então propor uma 

definição mais abrangente. A partir disso, foi sugerido que as variedades locais são 

“uma população dinâmica de uma planta cultivada que tem origem histórica, 

identidade distinta e carece de melhoramento genético, além de ser geneticamente 

diversa, localmente adaptada e associada à sistemas de agricultura tradicional”. Mas, 

em vista do progresso da agricultura como um todo, seria inapropriado considerar que 

as variedades locais não progridem conjuntamente. Os conceitos amplamente 

difundidos, que são conservadores, descrevem que as variedades locais somente 

podem evoluir sem o uso de técnicas de melhoramento genético, mas com isso o 

cultivo dessas se tornaria cada vez mais inviável, pois elas não conseguiriam competir 

com variedades modernas. Portanto, o seguinte complemento ao conceito 

desenvolvido por Zeven et al. (1998) foi sugerido: “raças tradicionais são variedades 
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cultivadas que evoluíram e podem continuar a evoluir, usando técnicas de 

melhoramento genético convencionais ou modernas, em ambientes agrícolas 

tradicionais ou novos dentro de uma área ecogeográfica definida e sob a influência da 

cultura humana local” (CASAÑAS et al., 2017). 

Como prova da importância de se aprimorar o desempenho de variedades 

locais por meio do uso de melhoramento genético, um estudo realizado na Itália 

observou que agricultores inconscientemente selecionavam, para compor seus novos 

plantios, as variedades que apresentavam introgressão de alelos de híbridos e esses 

foram responsáveis por favorecer a adaptação das raças tradicionais (BITOCCHI et 

al., 2015; CASAÑAS et al., 2017). Além disso, a simples seleção empírica realizada 

ao longo dos anos também foi capaz de melhorar caracteres agronômicos de 

importância em populações locais de milho (HERRERA-CABRERA et al., 2013). 

Esses relatos corroboram com a importância da atualização do conceito de variedades 

tradicionais. 

O cruzamento entre populações locais pode acentuar a variabilidade genética, 

ou até gerar novas variedades (KIST et al., 2010; CASAÑAS et al., 2017; 

ARDENGHI et al., 2018). Esses eventos são favorecidos por razão do milho ser uma 

espécie alógama e pela livre polinização (ARDENGHI et al., 2018). Vale ressaltar que 

essa é uma cultura de elevada diversidade genética, com mais de 300 raças 

identificadas (MACHADO; MACHADO; NASS, 2011) e que possui vários centros de 

diversidade espalhados pelo mundo. No extremo oeste de Santa Catarina há um 

microcentro de diversidade, ou seja, uma pequena área geográfica com grande 

diversidade de milho. Este localiza-se mais precisamente nos municípios de Anchieta 

e Guaraciaba, com cerca de 136 populações de parentes silvestres e 1513 

populações de variedades tradicionais de milho (1078 de pipoca, 337 de milho 

comum , 61 de milho doce e 37 de milho farinha), que possuem grande variabilidade 

de cores, usos e com particularidades que as fazem ser facilmente reconhecidas pelos 

agricultores familiares (COSTA; SILVA; OGLIARI, 2016).  

A conservação on farm é exercida sobretudo por pequenas comunidades e 

agricultores familiares (LANGNER et al., 2019). É comprovada que essa forma de 

conservação tem sido eficaz em preservar a diversidade genética da cultura do milho, 

mesmo que por muitas vezes os pequenos produtores não tenham acesso a 

informações sobre os mais adequados métodos para a manutenção da diversidade 

(ARDENGHI et al., 2018; STAGNATI et al., 2021). Indubitavelmente, estes povos vêm 
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desempenhando um papel crucial como guardiões de um precioso recurso genético 

(ARDENGHI et al., 2018).  

Além destas variedades serem mantidas por diversas qualidades intrínsecas 

que exibem, elas fazem parte da história e representam um modo de vida das 

comunidades que as cultivam (COSTA; SILVA; OGLIARI, 2016; LUCA et al., 2017). 

Grande parte da sua produção é utilizada para consumo próprio e, de modo geral, é 

averiguado que raças locais possuem ótima qualidade sensorial e elevadas 

propriedades nutracêuticas quando comparadas a cultivares modernas. Outra 

desvantagem que cultivares superiores apresentam em relação às populações locais 

é a ausência de laços culturais, o que as faz serem facilmente substituídas por novos 

híbridos (CASAÑAS et al., 2017). 

Mesmo que exista ciência sobre as qualidades nutricionais de milhos locais 

devido a um conhecimento tradicional, muitos estudos estão sendo conduzidos com 

estes grãos, a fim de determinar as quantidades de alguns importantes constituintes. 

Estes estudos atestaram o potencial biofortificante de muitas variedades locais, em 

função de quantias apreciáveis de carotenoides, antocianinas, zinco e proteína que 

elas apresentam (KUHNEN et al., 2011; KIST et al., 2014; PUGLISI et al., 2018; 

MANSILLA et al., 2021). Além disso, foram identificadas variedades com tolerância à 

seca, resistência a doenças e com resultados de produtividade promissores (SASSE, 

2008; MACHADO; MACHADO; NASS, 2011; OGLIARI; KIST; CANCI, 2013; SIBIYA 

et al., 2013). Isso reforça que as variedades tradicionais são importantes bancos de 

genes para tolerância a diversos tipos de estresses e para a manutenção da 

segurança alimentar (MACHADO; MACHADO; NASS, 2011). 

Todos esses fatores tornam os milhos locais uma oportunidade econômica 

bem atrativa, e por isso novos produtos alimentícios vêm sendo desenvolvidos com o 

uso dos mesmos. Na Itália, que produzia essencialmente polenta e biscoitos a base 

de variedades tradicionais, atualmente já está fabricando cervejas, pizzas e sorvetes 

(ARDENGHI et al., 2018). Além disso, é crescente a preocupação da população em 

consumir alimentos mais saudáveis, e que sejam provenientes de uma agricultura 

mais sustentável. Portanto, há um importante nicho de mercado a ser explorado por 

pequenos agricultores, que podem incrementar sua renda pela agregação de valor 

dos produtos derivados de milhos tradicionais (KIST et al., 2014; PUGLISI et al., 

2018). 
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Ao considerar as potencialidades das variedades locais, bem como a 

existência de um microcentro de diversidade destas no oeste catarinense, este estudo 

objetivou identificar variedades com resistência a cercosporiose (Cercospora zeae-

maydis e Cercospora zeina), e posteriormente realizar um ciclo de seleção recorrente 

em uma variedade que apresentasse boas características agronômicas. 
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2 CAPÍTULO 1 - RESISTÊNCIA À CERCOSPORIOSE DE VARIEDADES DE 
MILHO DO OESTE CATARINENSE  

 

RESUMO 
 

Os fitopatógenos são responsáveis por ocasionar grandes perdas de produtividade 
nas culturas agrícolas. Dentre as doenças que acometem a cultura do milho, a 
cercosporiose apresenta-se como uma das mais importantes. Uma das principais 
formas de prevenção e controle desta doença é a resistência genética. Assim, 
o objetivo deste trabalho foi identificar variedades locais de milho do oeste catarinense 
com resistência à cercosporiose por meio das estimativas de área abaixo da curva do 
progresso da doença. Foram avaliadas 15 variedades de polinização aberta, duas 
comerciais e 13 locais, cultivadas no oeste de Santa Catarina. No total, 11 variedades 
foram analisadas na safra 2017/18 e 12 em 2018/19, das quais oito variedades foram 
avaliadas nos dois anos agrícolas. Os ensaios foram conduzidos em três municípios 
do oeste catarinense, nas duas safras agrícolas, Concórdia (CCO), Iporã do Oeste 
(IPO) e Novo Horizonte (NHO), em delineamento de blocos completos casualizados, 
com três repetições. Foram realizadas seis avaliações de severidade da doença com 
auxílio de uma escala diagramática, a partir das quais foram obtidas as áreas abaixo 
da curva do progresso da doença (AACPD), utilizadas para diferenciar as variedades 
quanto a resistência à cercosporiose. Os dados de AACPD foram submetidos a 
análise de modelos mistos REML/BLUP no software SELEGEN. Para todos os 
ambientes, a herdabilidade para a característica AACPD foi de moderada a alta (0,599 
a 0,926). Na safra 2018/19 houve baixa pressão de cercosporiose, o que dificultou a 
diferenciação das variedades para a resistência à doença. Ocorreu a alteração do 
ordenamento dos genótipos nos diferentes ambientes. O genótipo Roxo Anchieta se 
manteve entre as variedades de menor AACPD em todos os seis ambientes, portanto, 
entre os mais resistentes independente do local de estudo, enquanto que MPA1 foi a 
variedade de maior resistência em ambientes de alta pressão de cercosporiose. Os 
ambientes de maiores severidades da cercosporiose foram mais eficientes em 
discriminar as variedades quanto à resistência e também demonstraram maior 
variabilidade fenotípica e genotípica para a severidade da doença. Há variedades com 
resistência quantitativa, expressada pela baixa AACPD, sendo que as variedades 
MPA1 e Roxo Anchienta se destacam. Portanto, essas duas variedades podem 
utilizadas em programas de melhoramento para aumentar a resistência das novas 
populações para a cercosporiose.  
 
Palavras-chave: Zea mays L.; Cercospora zeae-maydis; Cercospora zeina; 
herdabilidade; resistência quantitativa.  
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ABSTRACT 
 
Phytopathogens are responsible for causing major productivity losses in agricultural 
crops. Among the diseases that affect corn crops, gray leaf spot is one of the most 
important. One of the main ways to prevent and control this disease is genetic 
resistance. Thus, the objective of this work was to identify local corn varieties in 
western Santa Catarina with resistance to gray leaf spot through estimates of the area 
under the disease progress curve. Fifteen open-pollinated varieties were evaluated, 
two commercial and 13 local, cultivated in the west of Santa Catarina. In total, 11 
varieties were analyzed in the 2017/18 harvest and 12 in 2018/19, of which eight 
varieties were evaluated in both agricultural years. The trials were conducted in three 
municipalities in the west of Santa Catarina, in the two agricultural seasons, Concórdia 
(CCO), Iporã do Oeste (IPO) and Novo Horizonte (NHO), in a randomized complete 
block design, with three replications. Six disease severity assessments were carried 
out using a diagrammatic scale, from which the areas below the disease progress 
curve (AACPD) were obtained, used to differentiate the varieties in terms of resistance 
to gray leaf spot. AACPD data were subjected to REML/BLUP mixed model analysis 
in SELEGEN software. For all environments, heritability for the AACPD trait was 
moderate to high (0.599 to 0.926). In the 2018/19 harvest there was low gray leaf spot 
pressure, which made it difficult to differentiate varieties for resistance to the disease. 
There was a change in the ordering of genotypes in different environments. The Roxo 
Anchieta genotype remained among the varieties with the lowest AACPD in all six 
environments, therefore, among the most resistant regardless of the study location, 
while MPA1 was the variety with the greatest resistance in environments with high gray 
leaf spot pressure. Environments with greater severity of gray leaf spot were more 
efficient in discriminating varieties in terms of resistance and also demonstrated 
greater phenotypic and genotypic variability in disease severity. There are varieties 
with quantitative resistance, expressed by low AACPD, with the varieties MPA1 and 
Roxo Anchienta standing out. Therefore, these two varieties can be used in breeding 
programs to increase the resistance of new populations to gray leaf spot. 
 
Keywords: Zea mays L.; Cercospora zeae-maydis; Cercospora zeina; heritability; 
quantitative resistance. 
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2.1 INTRODUÇÃO  

  

O milho (Zea mays L.) é a espécie que apresenta o maior potencial de 

rendimento dentre todos os cereais (VAN GIOI et al., 2017; KUMAR et al., 2022), mas 

que, de modo geral, não é alcançado em razão dos diversos estresses bióticos e 

abióticos que a cultura enfrenta durante seu ciclo (SSERUMAGA et al., 2018; 

WEBBER et al., 2018; KUMAR et al., 2022). Entre os desafios bióticos, os 

fitopatógenos ocasionam considerável redução de rendimento em diversas espécies 

vegetais de grande importância social e econômica, essenciais à segurança alimentar, 

como o milho (LANA et al., 2017; BEKEKO et al., 2018; LANGNER et al., 2019; 

SAVARY et al., 2019; WANG; HU, 2021; GAYATHRI DEVI et al., 2022). 

Historicamente, epidemias na agricultura já foram relatadas e causaram, 

majoritariamente, perdas econômicas. Algumas culminaram em fome, e 

provocaram consequências trágicas e marcantes para a humanidade (DUAN et al., 

2020; WANI et al., 2022).  

No Brasil, a cercosporiose (Cercospora zeae-maydis e Cercospora zeina), a 

mancha branca (Pantoea ananatis) e a helmintosporiose (Exserohilum turcicum) são 

as doenças mais importantes do milho (VIEIRA et al., 2009; KISTNER et al., 2021). A 

cercosporiose, ou mancha cinzenta da folha como é mundialmente conhecida, 

apresenta os primeiros sintomas nas folhas inferiores da planta, e posteriormente 

evolui para as folhas superiores. No início as lesões, que possuem formato retangular 

e que são delimitadas pela nervura, são de cor bronzeada clara e progridem para uma 

coloração acinzentada (LATTEREL; ROSSI, 1983; GAYATHRI DEVI et al., 2022). 

Estas lesões reduzem a interceptação da radiação solar pelas folhas, comprometendo 

a síntese de fotoassimilados e o rendimento de grãos (MONTEMARANI et al., 2018; 

SAITO et al., 2018). 

Entre 2016 a 2019 foram estimadas as perdas decorrentes das 14 doenças 

mais destrutivas nos Estados Unidos e no estado de Ontário no Canadá. Durante o 

período, exceto em 2019, a cercosporiose causou a maior perda de rendimento dentre 

todas as doenças analisadas (MUELLER et al., 2020). No Brasil, foram estimadas 

perdas de rendimento decorrentes desta doença por volta de 19% (BRITO et al., 2007) 

e, no estado de Santa Catarina, a cercoporiose é beneficiada pelas condições 

climáticas e pela monocultura, podendo ocasionar redução significativa de 

produtividade (WORDELL FILHO; STADNIK, 2009). Esta diminuição da produção de 
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grãos implica em menor produção de alimentos para humanos e animais e de 

combustíveis (MUELLER et al., 2020). Logo, é importante a adoção de medidas que 

mitiguem a ação do patógeno para garantir a segurança alimentar (BEKEKO et al., 

2018; SAVARY et al., 2019; DUAN et al., 2020).  

O controle e a prevenção de doenças podem ocorrer pelo emprego de 

defensivos agrícolas, adoção de técnicas de cultivo específicas e pelo uso de 

variedades resistentes. Esta última tem se destacado como uma medida 

econômica, efetiva e sustentável, características altamente requeridas nas cultivares 

(LYIMO; PRATT; MNYUKU, 2012; LI et al., 2018; DUAN et al., 2020; NYANAPAH et 

al., 2020). Em contrapartida, o cultivo de um híbrido suscetível em extensas áreas 

pode facilitar a ocorrência de epidemias (MUELLER et al., 2020). Portanto, o estudo 

e identificação de recursos genéticos vegetais com potencial de resistência são 

fundamentais (DUAN et al., 2020).  

Fontes de resistência à fitopatógenos geralmente são encontradas em 

variedades crioulas de milho (JIANG et al., 2020), as quais guardam elevada 

diversidade genética (WANI et al., 2022). Nas Américas, há muito tempo o milho tem 

sido essencial às populações, o que fez com que variedades locais fossem 

constantemente melhoradas para diversas características (BEDOYA et al., 2017), 

podendo ser identificados recursos genéticos com resistência a doenças em 

variedades locais. No estado de Santa Catarina, há um microcentro de diversidade de 

milho, onde inúmeras variedades são mantidas e cultivadas por pequenos agricultores 

(COSTA; SILVA; OGLIARI, 2016). Assim, o objetivo deste trabalho foi identificar 

variedades locais de milho do oeste catarinense com resistência à cercosporiose por 

meio das estimativas de área abaixo da curva do progresso da doença. 

 

2.2 MATERIAL E MÉTODOS 

 

2.2.1 Implantação e condução dos ensaios 

 

Nos anos agrícolas, 2017/18 e 2018/19, foram implantados três ensaios em 

três municípios do oeste catarinense (Figura 1). As áreas experimentais possuem 

histórico de cultivo anual de milho e da ocorrência de cercosporiose há muitos anos, 

sendo que as plantas apresentam sintomas de cercosporiose em todos os anos 

quando as condições climáticas são favoráveis à doença, havendo grandes 
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evidências da presença do inóculo do fitopatógeno. Portanto, os locais foram 

escolhidos estrategicamente em razão da infecção natural da doença durante o 

período experimental. As diferentes áreas experimentais foram nomeadas: IPO 

localiza-se no município de Iporã do Oeste; NHO em Novo Horizonte; e CCO em 

Concórdia, sendo que as duas primeiras foram cedidas por agricultores, e a última foi 

situada na área experimental do Instituto Federal Catarinense. 

 
FIGURA 1 – LOCALIZAÇÃO DAS ÁREAS EXPERIMENTAIS 

FONTE: EPAGRI; INPE. Elaborado por Daniele Patricia Mathias. 
 

Conforme a classificação de Koeppen, a região de abrangência do estudo 

possui clima subtropical - Cfa, caracterizado por verões quentes com temperaturas 

acima de 22 °C e com precipitação mensal acima de 30 mm nos meses mais secos. 

O tipo de solo conforme caracterização biofísica de Santa Catarina (EPAGRI) e a 

altitude aproximada, respectivamente, das áreas experimentais são: Latossolo 

Vermelho e 550 m (IPO), Nitossolo Vermelho e 730 m (NHO) e, Nitossolo Vermelho e 
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620 m (CCO). A declividadeda área dos três ensaios foi classificada de plana a suave-

ondulada. Os dados climatológicos do período de monitoramento para averiguação 

da presença de sintomas e de avaliação de severidade da doença encontram-se na 

Tabela 1. A estação meteorológica de São Miguel do Oeste é próxima ao município 

de Iporã do Oeste (aproximadamente 28 km de distância em linha reta) e a de 

Clevelândia situa-se a 46 km em linha reta de Novo Horizonte. 

 
TABELA 1 - DADOS CLIMATOLÓGICOS DOS TRÊS LOCAIS NAS SAFRAS 2017/18 E 2018/19. 

 Safra 2017/18 

Variável Concórdia São Miguel do Oeste Clevelândia 
Nov. Dez. Jan. Nov. Dez. Jan. Nov. Dez. Jan. 

Temperatura média (°C) 23,4 27,1 25,9 22,0 25,5 25,1 18,6 21,2 20,3 

Umidade relativa (%) 67,6 65,5 76,0 68,95 73,01 81,96 64,7 68,1 75,5 
 Safra 2018/19 

Temperatura média (°C) 24,8 26,2 27,8 22,6 24,5 27,5 20,1 21,7 22,9 

Umidade relativa (%) 70,1 76,0 76,3 69,1 67,0 75,3 73,9 67,9 78,1 
FONTE: AGRITEMPO; EMBRAPA; INMET. 

 

Todos as semeaduras foram realizadas em meados de setembro e outubro, 

de forma manual. Para a adubação e calagem, foi realizada a análise de solo e a partir 

dos resultados procedeu-se com a recomendação seguindo o manual de calagem e 

adubação para os estados do Rio Grande do Sul e Santa Catarina (SBCS, 2016).  

O delineamento utilizado foi o de blocos completos casualizados, com três 

repetições e em todos os experimentos foi implantado uma linha de milho na borda do 

experimento. As parcelas foram constituídas por quatro linhas de cinco metros de 

comprimento, com espaçamento de 80 cm entre linhas. A densidade populacional 

utilizada foi de 50.000 plantas por hectare após o desbaste (BALBINOT et al., 2007).  

Foi considerada como área útil àquela ocupada pelas duas linhas centrais da parcela, 

excluindo-se 50 centímetros de cada extremidade. 

 

2.2.2 Material vegetal 
 

Os tratamentos consistiram em 15 variedades de milho de polinização aberta, 

13 variedades locais e outras duas comerciais (Colorado e Fortuna). Oito, das 15 

variedades, estiveram presentes nas duas safras agrícolas. No total, 11 variedades 

foram analisadas no ano agrícola 2017/18 e 12 em 2018/19 (Quadro 1). A 
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indisponibilidade de sementes de alguns acessos impossibilitou a presença de todas 

as variedades nas duas safras agrícolas. 

 
QUADRO 1 – VARIEDADES DE POLINIZAÇÃO ABERTA ANALISADAS NOS ENSAIOS NAS 

SAFRAS 2017/18 E 2018/19. 
 

 

As sementes das variedades utilizadas na condução do experimento foram 

obtidas em instituições parceiras junto à COOPERAL (Cooperativa dos Agricultores 

Familiares de Novo Horizonte) e à ASSO (Associação dos Pequenos Agricultores 

Plantadores de Milho Crioulo Orgânico e Derivados). As variedades de polinização 

aberta comerciais foram disponibilizadas pela EPAGRI (Empresa de Pesquisa 

Agropecuária e Extensão Rural de Santa Catarina), unidade de Chapecó. 

 

2.2.3 Avaliação das variedades quanto à resistência à cercosporiose 
 

A severidade da cercosporiose foi avaliada com base na percentagem de área 

foliar lesionada em todas as plantas da parcela útil, mediante o uso da escala 

diagramática do Guia Agroceres de Sanidade, que possui notas que variam de 1 a 9 

(Figura 2) (AGROCERES, 1996). Foram realizadas seis avaliações de severidade, 

com intervalos que variaram de cinco a 12 dias. As avaliações iniciaram a partir da 

manifestação inicial dos sintomas da doença. 

 

Variedade Safra 2017/18 Safra 2018/19 
Pixurum 5 X X 
MPA 1 X X 
Roxo Anchieta X X 
Amarelo Rajado X X 
Amarelão X X 
Milho Branco X X 
Colorado X X 
Fortuna X X 
Maia   X 
Rajado Rosa   X 
Lindoia   X 
Pinhaozinho   X 
Neves X   
Roxo Pedro X   
Rajado colorido X   
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FIGURA 2 – ESCALA DIAGRAMÁTICA PARA AVALIAÇÃO DE SEVERIDADE DE DOENÇAS 
FOLIARES DO MILHO 

FONTE: Agroceres (1996). 

 

 

Através das notas de severidade foram obtidas as áreas abaixo da curva de 

progresso da doença (AACPD), pela fórmula (CAMPBELL; MADDEN, 1990):  

 

AACPD = iΣn - 1 [(xi + xi + 1)] ÷ 2 (ti + 1 – ti) 

 

Onde:  

n: é o número de avaliações;  

x: é a severidade da doença;  

(ti + 1 – ti): é o intervalo de tempo entre duas avaliações consecutivas. 
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Os dados de AACPD foram submetidos a análise de modelos mistos 

REML/BLUP no software SELEGEN. O modelo estatístico foi o de delineamento em 

blocos completos para avaliação em um só local e uma só colheita (RESENDE, 2016):  
 

y = Xr + Zg + e 

 

Em que: 

y: é o vetor de dados; 

r: é o vetor dos efeitos de repetição (assumidos como fixos) somados à média geral; 

g: é o vetor dos efeitos genotípicos (assumidos como aleatórios); 

e: é o vetor de erros ou resíduos (aleatórios); 

As letras maiúsculas (X e Z) representam as matrizes de incidência para os referidos 

efeitos. 

A classificação quanto ao grau de resistência à cercosporiose das variedades 

ocorreu através dos valores genotípicos das AACPDs, em que os menores valores 

representaram genótipos mais resistentes. 

 

2.3 RESULTADOS 

 

Observou-se a ocorrência da cercosporiose em ambos os anos agrícolas. Na 

safra 2017/18 a severidade da doença variou entre as variedades e locais de 1,6% a 

71,5% e na safra 2018/19 variou entre 0% a 23,3%. Em contraste com a safra 2017/18, 

durante a safra 2018/19, houve um atraso significativo na manifestação dos sintomas, 

com um acréscimo de duas a quase quatro semanas a partir da data de semeadura, 

mas em todos os locais e anos estes apareceram no estádio reprodutivo. Iporã do 

Oeste (IPO) foi o ambiente de maior severidade de cercosporiose em 2017/18 e Novo 

Horizonte (NHO) manifestou a maior severidade em 2018/19. Concórdia (CCO) foi o 

local de menor visualização de sintomas nos dois anos agrícolas (Figura 3). 

Todas as variedades analisadas apresentaram sintomas de cercosporiose. Na 

safra 2017/18, a variedade MPA1 apresentou as menores severidades e áreas abaixo 

da curva do progresso da doença (AACPD) nos três municípios (Figura 3). As menores 

AACPDs estão associadas a uma evolução lenta dos sintomas e, em suma, as 

variedades de menor AACPD coincidiram com as variedades que exibiram as 

menores severidades obtidas na última avaliação.  
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As variedades Pixurum 5 e Colorado apresentaram cerca de 70% de sua área 

foliar comprometida pelos sintomas em IPO, experimento com a maior pressão da 

doença. Já no ensaio conduzido em NHO, Colorado, Fortuna e Roxo Pedro 

demonstraram as maiores severidades da doença, acima de 40%. Em CCO, Fortuna 

foi a variedade com maior manifestação da doença, atingindo mais que o dobro da 

severidade em relação ao segundo genótipo (Colorado, Tabela 3) com maior 

expressão de sintomas. Ao considerar os três locais, observou-se-se que Colorado, 

Fortuna e Roxo Pedro mantiveram-se entre os fenótipos de maior suscetibilidade, em 

que os dois primeiros são as variedades comerciais de polinização aberta. 

Na safra 2018/19, que teve baixa ocorrência de cercosporiose, visualizou-se 

pequena diferença entre as variedades quanto a severidade da doença (Figura 3). 

NHO apresentou as maiores severidades nesta safra (4,6% a 23,3%), enquanto IPO 

teve severidade máxima de 10,1% e CCO de 6,8%. As baixas severidades nesta safra 

dificultaram a distinção das variedades, conforme visualizado nas Figura 3. 

 
 

 

 



25
 

 FI
G

U
R

A 
3 

– 
C

U
R

VA
S 

D
E 

PR
O

G
R

ES
SO

 D
A 

C
ER

C
O

SP
O

R
IO

SE
 (

PO
R

C
EN

TA
G

EM
 D

A 
ÁR

EA
 F

O
LI

AR
 A

FE
TA

D
A 

PE
LO

S 
SI

N
TO

M
AS

 A
O

 L
O

N
G

O
 D

O
 

TE
M

PO
) D

U
R

AN
TE

 A
S 

SA
FR

AS
 2

01
7/

18
 E

 2
01

8/
19

 N
AS

 L
O

C
AL

ID
AD

ES
 D

E 
IP

O
R

Ã 
D

O
 O

ES
TE

 (I
PO

), 
N

O
VO

 H
O

R
IZ

O
N

TE
 (N

H
O

) E
 C

O
N

C
Ó

R
D

IA
 (C

C
O

) 

 

 

 
 

SA
FR

A 
20

18
/2

01
9

SA
FR

A 
20

17
/2

01
8

01020304050607080

95
10

5
11

5
12

5
13

5

SEVERIDADE (%)

IP
O

01020304050607080

75
85

95
10

5
11

5

NH
O

01020304050607080

10
0

11
0

12
0

CC
O

Am
ar

el
ão

Am
ar

el
o 

ra
ja

do

C
ol

or
ad

o

Fo
rtu

na

M
ilh

o 
Br

an
co

M
PA

1

N
ev

es

Pi
xu

ru
m

 5

R
aj

ad
o 

Co
lo

rid
o

R
ox

o 
An

ch
ie

ta

R
ox

o 
Pe

dr
o

01020304050607080

12
2

13
2

14
2

SEVERIDADE (%)

D
IA

S 
AP

Ó
S 

A 
SE

M
EA

D
U

R
A

01020304050607080

95
10

5
11

5

D
IA

S 
AP

Ó
S 

A 
SE

M
EA

D
U

R
A

01020304050607080

11
0

12
0

13
0

D
IA

S 
AP

Ó
S 

A 
SE

M
EA

D
U

R
A

Am
ar

el
ão

Am
ar

el
o 

ra
ja

do
C

ol
or

ad
o

Fo
rtu

na
Li

nd
oi

a
M

ai
a

M
ilh

o 
br

an
co

M
PA

1
Pi

nh
ao

zin
ho

Pi
xu

ru
m

 5
R

aj
ad

o 
ro

sa
R

ox
o 

An
ch

ie
ta



26 
 

As maiores variações fenotípicas encontradas para AACPD entre as 

variedades foram nos ambientes IPO e NHO no ano agrícola 2017/18. O ambiente de 

CCO, em ambas as safras, e IPO e NHO em 2018/19 demonstraram variação 

fenotípica de magnitude muito baixa. Para todos os ambientes, as variações 

genotípicas representaram a maior parte da variação total observada, resultando em 

altas herdabilidades (COELHO et al., 2022), exceto para NHO safra 2018/19, que 

apresentou elevada variância ambiental e herdabilidade de magnitude moderada.  As 

acurácias foram todas elevadas (RESENDE; DUARTE, 2007), variando de 0,774 a 

0,957 (Tabela 2). 
 

TABELA 2 - COMPONENTES DE VARIÂNCIA E PARÂMETROS GENÉTICOS ESTIMADOS A 
PARTIR DAS AACPDS DAS VARIEDADES VIA REML/BLUP PARA TRÊS MUNICÍPOS EM DOIS 
ANOS AGRÍCOLAS 

Vg = variância genotípica; Ve = variância ambiental; Vf = variância fenotípica; h2mv = herdabilidade 
média de variedades; CV % = coeficiente variação experimental; CCO = Concórdia; IPO = Iporã do 
Oeste; NHO = Novo Horizonte. 
 

A partir dos valores genotípicos de AACPD para cada uma das variedades em 

cada um dos seis ambientes (Tabela 3) percebeu-se que ocorreu alteração no 

ordenamento das variedades conforme o ambiente analisado. Esta alteração foi mais 

abrupta quando se comparou o ordenamento das variedades entre os dois anos. Na 

safra 2017/18 as variedades MPA1, Amarelão e Roxo Anchieta apresentaram média 

genotípica de AACPD menor em relação a média do local nos três ensaios, enquanto 

que na safra 2018/19 as variedades Roxo Anchieta, Lindoia, Maia e Pinhaozinho se 

destacaram quando considerado todos os locais. No entanto, conforme também 

demonstrado através dos componentes de variância, houve pequena diferenciação 

das variedades quanto à AACPD na segunda safra analisada.  

Parâmetros Safra 2017/18 Safra 2018/19 
CCO IPO NHO CCO IPO NHO 

Vg 0,378 4,255 1,284 0,060 0,148 0,283 
Ve 0,090 4,242 1,070 0,020 0,041 0,571 
Vf 0,468 8,496 2,353 0,080 0,189 0,854 

h2mv 0,926 0,750 0,783 0,902 0,915 0,599 
Acurácia 0,962 0,866 0,885 0,950 0,957 0,774 

CV % 37,993 29,529 31,657 50,746 36,227 62,763 
Média  0,791 6,975 3,267 0,276 0,560 1,203 
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 TABELA 3 - MÉDIAS GENOTÍPICAS DE AACPD DAS VARIEDADES COM AS RESPECTIVAS 
POSIÇÕES, ENTRE PARÊNTESES, NOS SEIS AMBIENTES 

IPO = Iporã do Oeste; NHO = Novo Horizonte; CCO = Concórdia. A posição de cada variedade em 
cada ambiente, da menor (1) AACPD para a maior (11), encontra-se entre parênteses e sobrescrito. 
 
 

2.4 DISCUSSÃO 

 

Em todos os experimentos, a cercosporiose surgiu de forma natural, o que 

indica que ocorreram condições para a manifestação da mesma, ou seja, ambiente 

favorável, hospedeiro suscetível e patógeno virulento (BEDENDO, 1995; AGRIOS, 

2005). No entanto, a severidade foi muito inferior para os três locais na safra 2018/19. 

Neste ano agrícola, os primeiros sintomas apareceram com uma diferença de até 27 

dias em relação à 2017/18, limitando o período de desenvolvimento da doença em 

virtude da proximidade com a fase de senescência das plantas. Este atraso no 

surgimento da fitopatologia designa que pelo menos uma das condições necessárias 

não esteve presente de forma totalmente favorável. Ao analisar o triângulo da doença 

e considerar que na safra 2017/18 algumas variedades apresentaram maior 

severidade da doença, representando o hospedeiro suscetível, e que os ambientes 

de estudo foram os mesmos contendo histórico da doença, o patógeno virulento, 

deduz-se que o ambiente nesta safra deve ter sido o responsável pela menor 

expressão da cercosporiose. As temperaturas no ano agrícola 2018/19 foram mais 

Variedade Safra 2017/18 Safra 2018/19 
IPO NHO CCO IPO NHO CCO 

MPA1 3,95 (1) 2,04 (1) 0,12 (1) 0,55 (4) 1,30 (7) 0,31 (4) 
Amarelão 5,23 (2) 2,80 (4) 0,18 (2) 0,51 (3) 1,05 (5) 0,69 (6) 

Amarelo rajado 5,49 (3) 2,15 (2) 0,88 (8) 0,90 (7) 1,13 (6) 0,31 (4) 
Rajado Colorido 5,87 (4) 3,02 (5) 0,24 (3)    
Roxo Anchieta 5,99 (5) 2,60 (3) 0,78 (7) 0,05 (1) 0,87 (2) 0,03 (1) 

Neves 7,02 (6) 3,49 (7) 0,48 (4)    
Milho branco 7,56 (7) 2,60 (3) 0,77 (6) 0,33 (2) 0,73 (1) 0,58 (5) 
Roxo Pedro 8,68 (8) 4,69 (8) 1,12 (9)    

Colorado 8,91 (9) 4,69 (8) 1,23 (10) 1,16 (8) 1,41 (8) 0,21 (3) 
Fortuna 9,00 (10) 4,69 (8) 2,19 (11) 0,73 (5) 1,44 (9) 0,58 (5) 

Pixurum 5 9,03 (11) 3,18 (6) 0,71 (5) 0,76 (6) 2,18 (11) 0,31 (4) 
Lindoia    0,33 (2) 0,73 (1) 0,03 (1) 
Maia    0,51 (3) 1,01 (3) 0,09 (2) 

Pinhaozinho    0,33 (2) 1,02 (4) 0,09 (2) 
Rajado rosa       0,05 (1) 1,59 (10) 0,09 (2) 

Média 6,98 3,27 0,79 0,52 1,21 0,28 
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elevadas em todos os municípios de avaliação, o que acelerou a evaporação da 

lâmina de orvalho sobre a bainha foliar do milho. Juntamente com elevada umidade 

relativa do ar e temperaturas moderadas, o molhamento foliar é uma condição 

ambiental ideal ao desenvolvimento da cercosporiose (BOOTHROYD, 1964; WARD 

et al., 1999; PAUL; MUNKVOLK, 2005; SIBIYA et al., 2012; BERGER et al., 2020). A 

ocorrência desta doença está altamente associada a presença destas condições 

ambientais, o que favorece a alta variação da intensidade ano a ano e entre locais 

(VIVEK et al., 2010; DUAN et al., 2020). 

A identificação de variedades resistentes em condições naturais de infecção 

com experimentos conduzidos em campo são um importante indicativo da resistência 

real dos genótipos (DUAN et al., 2020). Quando os estudos desta natureza são 

desenvolvidos em ambientes com distribuição natural do inóculo, há também redução 

de custos na condução da pesquisa, já que não é preciso realizar a inoculação 

(KISTNER et al., 2021). Na safra 2018/19 ocorreu baixa severidade da doença nos 

três locais estudados, contudo, todos são locais com histórico da doença, e, 

provavelmente, a inoculação neste ano agrícola acarretaria apenas em dispêndios de 

tempo e recursos, pois a baixa severidade ocorreu em virtude das condições 

ambientais não terem sido totalmente favoráveis ao patógeno. 

A maior discrepância entre as severidades é observada entre anos, mas, os 

locais dentro de anos também se mostraram diferentes (Figura 3). As diferenças 

ambientais encontradas comprovam que os locais e os anos de condução dos 

experimentos foram heterogêneos (KIBE et al., 2020). Considerando a média 

genotípica de AACPD dos dois anos agrícolas por localidade (Tabela 2), foi 

identificado que IPO demonstrou ser o local de maior pressão da doença (AACPD 

média de 3,77), NHO intermediária (AACPD média de 2,24) e CCO o de menor 

(AACPD média de 0,53). Ambientes com maior pressão da doença discriminam 

melhor os tratamentos e fornecem mais informações quanto aos genótipos estudados 

para a resistência (VIEIRA et al., 2011; SIBIYA et al., 2012). 

Em todos os ensaios, os primeiros sintomas surgiram a partir do estádio VT 

(pendoamento), o que comumente ocorre com todas as doenças foliares do milho 

(WANG et al., 2014). Logo, as avaliações deste trabalho foram conduzidas durante o 

estádio reprodutivo do milho. Melhores predições de AACPD foram relatadas quando 

as avaliações foram realizadas nos estádios mais avançados da cultura (NYANAPAH 
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et al., 2020) e maiores severidades são detectadas neste momento (ALMEIDA et al., 

2019). 

Nenhuma das variedades pode ser classificada como altamente resistente, ou 

seja, com resistência completa ou qualitativa expressa pela ausência de sintomas, e 

nem como altamente suscetível, que são aqueles genótipos com severidade média 

acima de 80% (KAMWERU et al., 2023). Portanto, as variedades de desempenho 

superior podem ser detentoras de resistência parcial, a qual é caracterizada pela 

presença de sintomas (VILAS BOAS et al., 2016), mas com um progresso lento 

(SAITO et al., 2018). A resistência parcial é quantitativa, governada por múltiplos 

genes de pequeno efeito (LYIMO et al., 2011; NIKS; QI; MARCEL, 2015; KIBE et al., 

2020; KUMAR et al., 2022), e é apreciada por oferecer resistência a diversas raças 

patogênicas e tornar difícil a quebra da resistência pelo patógeno (POLAND et al., 

2009; JOSHI et al., 2021). Por ser mais durável e não específica a uma única raça, 

como é o caso da resistência qualitativa, a resistência quantitativa é priorizada pelos 

programas de melhoramento genético de culturas (KUMAR et al., 2022). 

A resistência parcial foi expressa pela baixa AACPD (NYANAPAH et al., 

2020), especialmente quando foram considerados ambientes com maior pressão do 

patógeno. Dentre os diversos métodos de quantificação de resistência, a estimativa 

de AACPD é uma das mais eficientes e úteis devido ser mais improvável uma 

classificação errônea dos genótipos como suscetível ou resistente (BRITO et al., 2011; 

NYANAPAH et al., 2020, 2022).  Via de regra, as variedades com menores médias de 

AACPD também foram aquelas com menor severidade, o que coincide com outros 

trabalhos (BEKEKO et al., 2018). 

Apesar da resistência abordada ser de origem quantitativa, altamente 

influenciada pelo ambiente, as herdabilidades das estimativas de AACPD foram altas 

nos ambientes de estudo. Isso evidencia que a seleção de variedades dentro dos 

ambientes pode ser eficiente (VILAS BOAS et al., 2016; AWATA et al., 2021), em 

decorrência de grande parte do fenótipo ser transmitido aos descendentes (LYIMO et 

al., 2011). As altas acurácias observadas também favorecem a seleção (RESENDE; 

DUARTE, 2007), caso esta fosse realizada. 

Mesmo com grande proporção da variação fenotípica sendo explicada pela 

variação genotípica, os ambientes CCO nas duas safras agrícolas, IPO e NHO em 

2018/19 dispuseram de baixa variação entre as variedades, associada a baixa 
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pressão da doença. A baixa variabilidade tornou difícil a distinção dos genótipos 

nestes ambientes (VIEIRA et al., 2011; SIBIYA et al., 2012). 

A diferença no ordenamento dos genótipos entre os seis ambientes 

comprovou a necessidade de realizar os ensaios em vários locais e de analisá-los 

separadamente para haver a adequada classificação dos genótipos (LI et al., 2018; 

AWATA et al., 2021), pois ambientes com características divergentes podem 

favorecer ou desfavorecer a expressão de determinadas características 

(AMELEWORK et al., 2022). A presença da alteração no ordenamento comprova a  

heterogeneidade dos ambientes utilizados e, por vezes, reafirma a existência de 

diversidade genética entre variedades testadas (JIANG et al., 2020). Em se tratando 

de resistência parcial, respostas diferentes dos genótipos em diversos ambientes são 

esperadas (VILAS BOAS et al., 2016). 

Para a cercosporiose do milho, a classificação de genótipos quanto a 

resistência pode sofrer alteração entre locais não apenas pelas diferenças ambientais 

de clima, que podem propiciar ou não o aumento da severidade da doença em 

materiais específicos, mas também pela variabilidade dos patógenos. A cercosporiose 

possui mais de um agente causal, a Cercospora zeina e a Cercospora zeae-maydis, 

consequentemente, variedades resistentes a C. zeina podem ser suscetíveis a C. 

zeae-maydis e vice-versa (MULLER et al., 2016; PEREIRA et al., 2017). No sul do 

Brasil prevalece a espécie Cercospora zeina (NEVES et al., 2015), portanto, é 

provável que as variedades com menor AACPD possuam mecanismos de defesa 

eficientes para esta espécie (MULLER et al., 2016) por serem tradicionalmente 

cultivadas no oeste catarinense há muito tempo, o que faz com que elas sejam, dessa 

forma, adaptadas às condições existentes nesta região (GAIKPA et al., 2021). 

Nos ambientes de maior pressão da doença, IPO e NHO na safra 2017/18, as 

variedades MPA1, Roxo Anchieta e Amarelão se mantiveram entre os genótipos de 

menor AACPD, logo, de maior resistência. MPA1 foi a variedade de destaque na 

primeira safra agrícola, com a menor AACPD nos três locais dentre todas as 

variedades. Sob baixa pressão de cercosporiose, em CCO duas safras e IPO e NHO 

ano agrícola 2018/19, Roxo Anchieta, Lindoia, Maia e Pinhaozinho apresentaram os 

melhores desempenhos expressos pela baixa AACPD. As variedades Lindoia, Maia e 

Pinhaozinho foram analisadas apenas em 2018/19, em condições de baixa 

severidade. Por terem apresentado bom desempenho nestes ambientes, futuros 
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estudos conduzidos em altas pressões da doença são necessários para uma melhor 

caracterização destes genótipos. 

Roxo Anchieta esteve entre as variedades de maior resistência nos seis 

ambientes, em condições de menor e maior pressão de doença. Esta variedade pode 

então ser indicada ao cultivo nos diversos ambientes do oeste de Santa Catarina, 

inclusive em locais onde não há informações sobre a pressão da cercosporiose. Em 

contrapartida, em ambientes com histórico de elevadas severidades, MPA1 

provavelmente se mostrará mais resistente. Este genótipo não esteve entre os de 

menores AACPDs no ano de baixa ocorrência de cercosporiose, porém, no referido 

ano agrícola, os tratamentos pouco se diferenciaram, além do que algumas 

variedades podem ter despendido menos energia com mecanismos de defesa devido 

a baixa pressão da doença.  

A cercosporiose está negativamente correlacionada com o rendimento de 

grãos (SIBIYA et al., 2012; KIBE et al., 2020; AWATA et al., 2021; KAMWERU et al., 

2023), por isso o uso de medidas de controle é de suma importância econômica. O 

uso de fungicidas costuma surtir o efeito necessário e proporcionar retornos 

financeiros quando as aplicações são realizadas a partir do estádio VT (pendoamento) 

(MALLOWA et al., 2015; WISE et al., 2019; TELENKO; RAVELLETTE; WISE, 2020). 

Neste momento, as aplicações de defensivos agrícolas costumam ser realizadas de 

forma aérea, mas o acesso de produtores a tais ferramentas de aplicação ainda é 

restrito e representa elevado custo (WISE et al., 2019; TELENKO; RAVELLETTE; 

WISE, 2020). Ademais, diversos fungicidas disponíveis no mercado possuem risco de 

seleção por patógenos resistentes (NEVES; BRADLEY, 2019) e em plantios orgânicos 

a aplicação de agroquímicos não é cogitada (SHELTON; TRACY, 2015). A 

capacidade do genótipo suportar os estresses bióticos enfrentados durante seu cultivo 

está atrelada a alta produtividade desejada (YANG et al., 2021), sendo que em 

plantios de materiais resistentes, a aplicação de fungicidas pode não melhorar a 

produtividade (BRITO et al., 2007). Por tudo isso, genótipos com resistência às 

diversas doenças têm sido almejados pelos agricultores e destacam-se como uma 

medida sustentável de controle (MACHIDA et al., 2014; DUAN et al., 2020).  

Em propriedades pequenas, de baixo poder aquisitivo, é importante priorizar 

métodos econômicos de controle da doença, considerando o elevado preço de 

fungicidas. Com isso, para obter bons rendimentos em locais em que há o histórico 

de ocorrência da doença, boas práticas culturais associadas com o cultivo de 
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variedades de polinização aberta com maior grau de resistência devem ser 

preconizados (LYIMO; PRATT; MNYUKU, 2012; mu; MULLER et al., 2016). Embora 

exista no mercado diversos híbridos com resistência ou tolerância a muitas das 

fitopatologias, a detecção de novas fontes de resistência é de suma importância à 

vista de novas raças dos patógenos, mudanças na forma de cultivo e das mudanças 

climáticas (WANG et al., 2014). Este trabalho buscou identificar variedades locais com 

resistência a cercosporiose que possam ser utilizadas em programas de 

melhoramento genético, com intuito de criar cultivares ou variedades mais resistenes, 

bem como identificar variedades mais resistentes para o cultivo pelos agricultores do 

oeste de Santa Catarina em locais de histórico de ocorrência da doença. 

 

2.5 CONCLUSÕES 

 
As variedades apresentaram respostas distintas quanto à resistência 

quantitativa a cercosporiose, existindo variação de resposta entre os ambientes. A 

variedade MPA1 apresentou maior resistência em ambientes de elevada pressão 

fitopatológica, portanto, o seu cultivo é indicado nestes ambientes. Por outro lado, a 

variedade Roxo Anchieta apresentou bons resultados de resistência à doença em 

todos os ambientes. Portanto, essas duas variedades podem utilizadas em programas 

de melhoramento para aumentar a resistência das novas populações para a 

cercosporiose.  
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3 CAPÍTULO 2 – PARÂMETROS GENÉTICOS EM FAMÍLIAS DE MEIO-IRMÃOS 
DE UMA VARIEDADE DE MILHO DO OESTE DE SANTA CATARINA, BRASIL 

 
RESUMO 

 
O processo de seleção de variedades de milho conduzido pelos agricultores segue 
um processo empírico, o que diminui a velocidade de fixação de caracteres de 
interesse agronômico. Assim, o objetivo do presente estudo foi desenvolver um ciclo 
de seleção recorrente entre famílias de meio-irmãos de uma variedade local de milho 
sob condições ambientais adversas e estimar parâmetros genéticos. Foram avaliadas 
144 famílias de meio-irmãos, oriundas da variedade MPA1, em Iporã do Oeste - SC e 
em dois ensaios no município de Concórdia - SC. Para a instalação dos ensaios, foi 
utilizado o delineamento de blocos incompletos via látice quadrado 12x12, com três 
repetições, sendo que cada parcela foi constituída de uma linha de 5 m. Foram 
avaliadas as características altura de planta (AP) e de inserção de espiga (AE), 
relação altura de inserção de espiga pela altura de planta (EP), diâmetro de colmo 
(DC) e a produtividade (PROD).  De acordo com as análises dos dados, realizada via 
modelos mistos (REML/BLUP), os valores das herdabilidades foram considerados 
baixos para DC (0,25) e PROD (0,37), moderados para AP (0,53) e EP (0,45) e alto 
para AE (0,76). As acurácias foram de moderadas a alta, sendo de 0,50 para DC, de 
0,61 para PROD, de 0,67 para EP, de 0,72 para AP e de 0,87 para AE. A seleção das 
25% melhores famílias para a característica produtividade pode proporcionar um 
ganho de seleção de 4,44% e um acréscimo de 94,43 kg ha -1 na média geral. Há 
variabilidade genética considerável entre as famílias de meio-irmãos para a 
característica produtividade de grãos e, há a expectativa de que a nova população 
formada a partir do cruzamento das famílias de meio-irmãos selecionadas apresente 
boa tolerância ao estresse hídrico, uma vez que a seleção foi realizada em dois 
ambientes em condição de seca. 
 
Palavras-chave: Zea mays L.; conservação on farm; variabilidade genética; seleção 
recorrente; agricultura familiar. 
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ABSTRACT 
 
The corn variety selection process conducted by farmers follows an empirical process, 
which reduces the speed of fixing characters of agronomic interest. Thus, the objective 
of the present study was to develop a recurrent selection cycle among half-sib families 
of a local maize variety under adverse environmental conditions and to estimate 
genetic parameters. 144 half-sib families, originating from the MPA1 variety, were 
evaluated in Iporã do Oeste - SC and in two trials in the municipality of Concórdia - 
SC. To set up the tests, an incomplete block design was used via a 12x12 square 
lattice, with three replications, with each plot consisting of a 5 m line. The 
characteristics of plant height (AP) and ear insertion (AE), the ratio of ear insertion 
height to plant height (EP), stem diameter (DC) and productivity (PROD) were 
evaluated. According to data analysis, carried out via mixed models (REML/BLUP), 
heritability values were considered low for DC (0.25) and PROD (0.37), moderate for 
AP (0.53) and EP (0.45) and high for AE (0.76). The accuracies were moderate to high, 
being 0.50 for DC, 0.61 for PROD, 0.67 for EP, 0.72 for AP and 0.87 for AE. The 
selection of the 25% best families for the productivity characteristic can provide a 
selection gain of 4.44% and an increase of 94.43 kg ha -1 in the general average. There 
is considerable genetic variability among the half-sib families for the grain productivity 
trait and there is the expectation that the new population formed from the crossing of 
the selected half-sib families will present good tolerance to water stress, since the 
Selection was carried out in two environments under drought conditions. 
 
Keywords: Zea mays L.; on-farm conservation; genetic variability; recurrent selection; 
family farming. 
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3.1 INTRODUÇÃO 

 

Após sua domesticação no México, o milho (Zea mays L.) foi amplamente 

difundido na América e, posteriormente, para todo o mundo. No processo de 

adaptação às diferentes condições edafoclimáticas, a morfofisiologia dessa cultura foi 

sendo alterada, gerando grande variabilidade genética e centros de diversidade 

(VIGOUROUX et al., 2008; SILVA et al., 2020). O extremo oeste de Santa Catarina, 

estado localizado no sul do Brasil, é classificado como um microcentro de diversidade 

de milho devido à riqueza de variedades existentes na região, mantidas por 

agricultores em razão dos valores culturais, econômicos, nutricionais e para 

conservação da diversidade (COSTA; SILVA; OGLIARI, 2016).  

O uso de variedades locais e, portanto, de polinização aberta, permite aos 

agricultores a produção de suas próprias sementes e consequentemente redução de 

custos de cultivo (PIXLEY; DHLIWAYO; TONGOONA, 2006; BIASUTTI; 

BONGIANINO; DE LA TORRE, 2021). Isto denota a elevada importância social que 

estas variedades locais possuem, especialmente para a agricultura de subsistência. 

Em razão da importância social e conservação da diversidade genética do milho, 

foram desenvolvidos estudos com as variedades do extremo oeste de Santa Catarina, 

e demonstrado a existência de variabilidade genética entre e dentro de variedades, 

que pode ser explorada em programas de melhoramento genético (KIST et al., 2010; 

SOUZA et al., 2021).  

A variabilidade genética alicerça a possibilidade de melhorar características 

alvos através da seleção (OGUNNIYAN; OLAKOJO, 2014; GOVINDARAJ; 

VETRIVENTHAN; SRINIVASA, 2015; YANG; YAN, 2021). O milho é uma espécie que 

apresenta grande diversidade (RAHMAN et al., 2015), mas que vem sofrendo erosão 

genética (GOVINDARAJ; VETRIVENTHAN; SRINIVASA, 2015; RIVAS et al., 2022). 

O estreitamento da diversidade genética dificulta a obtenção de ganhos genéticos 

(YANG; YAN, 2021) contudo o uso de variedades locais pode atenuar este problema, 

ampliando a base genética estreita ou oportunizando a criação de variedades mais 

produtivas através da seleção de genótipos superiores dentro destas populações 

(INCOGNITO et al., 2013; YANG; YAN, 2021; RIVAS et al., 2022; ASMA et al., 2024). 

Todavia, a seleção das populações de milho mantidas pelos agricultores do 

oeste catarinense segue, primordialmente, um processo empírico, baseado em 

características visuais. A ausência de métodos de melhoramento genético diminui a 
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fixação de alelos que governam caracteres agronômicos amplamente difundidos em 

populações comerciais. Somente a presença de variabilidade não torna o 

desenvolvimento de variedades superiores efetivo, e se faz necessário o emprego de 

estratégias de seleção e metodologias estatísticas adequadas (OGUNNIYAN; 

OLAKOJO, 2014; AGYEMAN; EWOOL, 2022; ASMA et al., 2024). 

A seleção recorrente, um dos métodos de melhoramento mais empregados e 

eficientes em populações alógamas como o milho, consiste nas etapas de obtenção 

de progênies, avaliação de progênies e recombinação das melhores, sendo realizadas 

de forma cíclica, de forma que, gradativamente, sejam aumentadas as frequências de 

alelos favoráveis (BORÉM; MIRANDA; FRITSCHE-NETO, 2017). A seleção 

recorrente entre e dentro de famílias de meio-irmãos é utilizada para o melhoramento 

intrapopulacional (SOHAIL et al., 2018) e costuma gerar resultados rápidos (KUTKA 

et al., 2011). Ela é menos eficiente do que a seleção de irmãos completos, mas gera 

menores dispêndios de tempo e mão-de-obra (VIANA et al., 2007). Os objetivos desta 

seleção são, além de aumentar a frequência de alelos favoráveis, manter a 

variabilidade genética (HALLAUER; CARENA, 2012). 

As inferências dos genótipos avaliados para as características de interesse 

devem ser baseadas nos valores genotípicos, ou seja, a proporção herdável dos 

valores fenotípicos. O uso de modelos mistos REMLP/BLUP possui grande aplicação 

para estimar os componentes de variância e predizer os valores genotípicos 

(BORGES et al., 2010; AGYEMAN; EWOOL, 2022). Assim, o objetivo do presente 

estudo foi desenvolver um ciclo de seleção recorrente entre famílias de meio-irmãos 

de uma variedade local de milho sob condições ambientais adversas e estimar 

parâmetros genéticos.  

 

3.2 MATERIAL E MÉTODOS 

 
Foi conduzido um ciclo de seleção a partir de famílias extraídas da variedade 

MPA1. A formação do MPA1, cujo nome remete ao Movimento dos Pequenos 

Agricultores, ocorreu em meados dos anos 2000, no munícipio de Anchieta - SC. Essa 

variedade composta consiste no cruzamento entre variedades locais da região oeste 

de Santa Catarina com híbridos comerciais (KIST et al., 2010).  

 O método de seleção recorrente utilizado foi o entre e dentro de famílias de 

meio-irmãos proposto por Compton e Comstock (1976). O ciclo é constituído de três 
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principais etapas: (1) obtenção das famílias de meio-irmãos, (2) avaliação das 

progênies e (3) recombinação das famílias com caracteres superiores. Foram 

realizadas as etapas de obtenção das famílias de meio-irmãos e de avaliação das 

progênies.  A população formada neste primeiro ciclo de seleção foi denominada 

AGB2101. 

 

3.2.1 Obtenção das famílias de meio-irmãos 

 
Na safra 2020/21 foram obtidas 144 famílias de meio-irmãos a partir de uma 

população base (variedade MPA1). Através de avaliação visual foram selecionadas 

na população base as melhores plantas-mães e espigas, priorizando pelas seguintes 

características: menor altura de planta; planta com pouco ou nenhum sintoma de 

doenças; característica Stay green; espiga de tamanho normal; espiga sem defeitos e 

com boa qualidade de grãos. Cada espiga selecionada compôs uma família de meio-

irmãos. Parte da semente de cada família foi utilizada na avaliação de progênies, 

enquanto que a outra parte permaneceu armazenada para ser utilizada na etapa de 

recombinação. 

 

3.2.2 Implantação dos ensaios 

 

Na safra 2021/22 foram implantados três ensaios no oeste de Santa Catarina, 

um no município de Iporã do Oeste e dois no município de Concórdia (Figura 1). As 

diferentes áreas experimentais foram nomeadas de: IPO representa a área localizada 

no município de Iporã do Oeste (área cedida por agricultor), CCO1 situada na área do 

Instituto Federal Catarinense do campus de Concórdia e CCO2 instalada em Linha 

Barra Bonita, Concórdia (área cedida por agricultor).  
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FIGURA 1 – LOCALIZAÇÃO DAS ÁREAS EXPERIMENTAIS 

FONTE: EPAGRI; INPE. Elaborado por Daniele Patricia Mathias. 

 

Conforme a classificação de Koeppen, a região de abrangência do estudo 

possui clima subtropical - Cfa, caracterizado por verões quentes. O tipo de solo 

conforme caracterização biofísica de Santa Catarina (EPAGRI) e a altitude 

aproximada, respectivamente, das áreas experimentais são: Latossolo Vermelho e 

550 m (IPO), Nitossolo Vermelho e 620 m (CCO1) e, Cambissolo Haplico e 570 m 

(CCO2). A declividade dos terrenos de cultivo dos três ensaios foi classificada de 

plana a suave-ondulada. A temperatura média e a soma de precipitação mensal do 

período que compreende da semadura até a colheita dos experimentos em cada 

município consta na Tabela 1. Os dados do experimento IPO foram obtidos da estação 

meteorológica do município de Itapiranga, situada a aproximadamente 27 km de 

distância, em linha reta, de Iporã do Oeste. 
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TABELA 1 - DADOS CLIMATOLÓGICOS NOS TRÊS LOCAIS DE ESTUDO NA SAFRA 
2021/22 

Variável Local Mês 

Temperatura1 

CCO1* Set. Out. Nov. Dez. Jan. 
21,3 21,2 25,9 27,7 28,1 

ITA** Out. Nov. Dez. Jan. Fev. 
19,5 22,9 25,5 26,3 24,3 

CCO2*** Jan. Fev. Mar. Abr. Maio 
28,1 27,2 23,4 20,6 15,4 

Precipitação2 

CCO1 Set. Out. Nov. Dez. Jan. 
169 269 84 78 111 

ITA Out. Nov. Dez. Jan. Fev. 
45 51 29 93 193 

CCO2 Jan. Fev. Mar. Abr. Maio 
111 65 251 224 294 

1 Temperatura média mensal (°C); 2 Soma de precipitação mensal (mm); *Dados da Estação 
meteorológica de Concórdia; **Dados da estação meteorológica de Itapiranga; ***Dados da 
Estação meteorológica de Concórdia. FONTE: EMBRAPA; EPAGRI. 

 

Foram implantados dois ensaios no período da safra e um na safrinha. No dia 

25/09/2021 foi feita a semeadura do ensaio no local CCO1, e no dia 21/10/2021 no 

local IPO. O ensaio de safrinha teve sua semeadura feita no dia 21/01/2022, no local 

CCO2.  Foi realizada a análise de solo e a partir dos resultados procedeu-se com a 

recomendação de adubação e calagem, seguindo o manual para os estados do Rio 

Grande do Sul e Santa Catarina (SBCS, 2016). Os ensaios foram conduzidos em 

delineamento látice quadrado, 12x12, com três repetições. Cada parcela foi 

constituída por uma linha simples de cinco metros de comprimento, com espaçamento 

de 50 cm entre linhas nos ensaios de IPO e CCO2, e de 40 cm em CCO1. A densidade 

populacional foi de 60.000 plantas por hectare em todos os locais. Foi considerada 

área útil da parcela a linha excluindo-se 50 cm de cada extremidade. 

 

3.2.3 Caracteres avaliados 

 

Foram avaliados os caracteres altura de planta (AP), altura de espiga (AE), 

relação altura de inserção de espiga pela altura de planta (EP), diâmetro do colmo 

(DC) e produtividade (PROD). Altura de planta e de inserção de espiga (cm) e 

diâmetro de colmo (mm) foram avaliadas na fase de pré-colheita em cinco plantas 
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representativas de cada parcela útil. A altura de planta foi obtida com a utilização de 

régua graduada e a mediação foi realizada da base do colmo até o ápice do pendão 

e, também com uso de régua graduada, a altura da inserção da espiga foi medida da 

base do colmo até a base da espiga principal. Com os dados de altura de planta e de 

altura de inserção de espiga foi calculada a relação entre altura de inserção de espiga 

pela altura de planta. Os dados de diâmetro de colmo foram coletados com um 

paquímetro digital no primeiro nó abaixo da espiga principal. Por fim, a produtividade 

de grãos (kg ha-1) foi mensurada a partir da colheita de todas as plantas da parcela 

útil, sendo o seu peso corrigido para 13% de umidade e convertido para quilogramas 

por hectare.   

Os dados foram submetidos à análise de modelos mistos REML/BLUP no 

software SELEGEN. O modelo estatístico utilizado foi o de avaliação de famílias, com 

uma observação por parcela, para blocos incompletos em vários locais (RESENDE, 

2016): 

 

y = Xr + Zg + Wb + Ti + e 

 

em que: 

y é o vetor de dados. 

r é o vetor dos efeitos de repetição (assumidos como fixos) somados à média geral.  

g é o vetor dos efeitos genotípicos (assumidos como aleatórios). 

b é o vetor dos efeitos de blocos (assumidos como aleatórios).  

i é vetor dos efeitos da interação genótipo x ambiente (aleatórios).  

e é o vetor de erros ou resíduos (aleatórios).  

As letras maiúsculas (X, Z, W e T) representam as matrizes de incidência para os 

referidos efeitos. 

 

Por meio dos valores genotípicos preditos, foram obtidas as correlações 

genotípicas entre as características mensuradas. As correlações foram submetidas ao 

teste t de student a fim de verificar a significância das mesmas pela fórmula: 
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onde: 

t é a razão t para testar a significância estatística do r de Pearson. 

N é o número de pares de escores X e Y. 

r é o coeficiente de correlação de Pearson calculado. 

 

As 25% melhores famílias para a característica produtividade foram 

selecionadas e foi estimado o ganho de seleção, por meio da seguinte fórmula: 

 

GS = h²mf DS 

onde:  

GS é o ganho de seleção. 

h²mf é a herdabilidade média de família no sentido amplo. 

DS é o diferencial de seleção. 

 

DS = X̅s - X̅o 

 

em que: 

DS é o diferencial de seleção. 

X̅s é a média dos indivíduos selecionados. 

X̅o é a média da população original. 
 

3.3 RESULTADOS  

 
A produtividade média de grãos, considereando os três experimentos, foi de 

2.149 kg ha -1 (Tabela 2). A área de maior produtividade foi a localizada no Instituto 

Federal Catarinense, campus de Concórdia (CCO1) e a de menor produtividade foi a 

de cultivo na safrinha, situada em Linha Barra Bonita, Concórdia – SC (CCO2). Iporã 

do Oeste (IPO), local de produtividade intermediária, apresentou as menores alturas 

de planta e de inserção de espiga, enquanto CCO2 teve os maiores valores para estas 

características. A relação entre altura de inserção de espiga e a estatura de planta foi 
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ligeiramente menor e o diâmetro de colmo maior em IPO em relação aos demais 

locais. 

 
TABELA 2 – MÉDIAS FENOTÍPICAS DAS CARACTERÍSTICAS MENSURADAS EM 144 FAMÍLIAS 
DE MEIO-IRMÃOS DE MILHO NOS TRÊS LOCAIS DE AVALIAÇÃO 

 CCO1 = Instituto Federal Catarinense do campus de Concórdia; IPO = Iporã do Oeste; CCO2 = Linha 
Barra Bonita, Concórdia – SC; PROD = produtividade em kg ha-1; AP = altura de planta (cm); AE = 
altura de inserção de espiga (cm); EP = relação altura de inserção de espiga por altura de planta; DC 
= diâmetro de colmo (mm). 
 

A variável PROD apresentou a maior variabilidade genética dentre os 

caracteres avaliados (Tabela 3), mas AP e AE também exibiram valores 

consideráveis.  A proporção da variância fenotípica oriunda da variância ambiental foi 

elevada para todas as características mensuradas. Os valores das herdabilidades 

foram de magnitude baixa para DC e PROD, moderada para AP e EP e, alta para AE 

(COELHO et al., 2022). A acurácia de seleção apresentou valores variando de 

magnitude moderada para alta (RESENDE; DUARTE, 2007), sendo que PROD 

apresentou acurácia de magnitude moderada. A correlação genotípica entre o 

desempenho nos vários ambientes variou de moderada (PROD, AP e DC) a alta (AE 

e EP). O coeficiente de variação experimental foi alto apenas para a variável PROD. 

 
TABELA 3 - PARÂMETROS GENÉTICOS ESTIMADOS VIA REML/BLUP A PARTIR DE 144 FAMÍLIAS 
DE MEIO-IRMÃOS DE MILHO 

Parâmetros Caracteres 
PROD AP AE EP DC 

Vg 106795,7797 45,1293 39,9821 0,0002 0,2774 

Vbloc 293741,1799 223,0868 118,4619 0,0004 0,1486 

Vint 71234,5997 46,4149 4,3803 0,0001 0,2889 

Ve 1419216,6336 227,9631 97,4881 0,0017 6,5260 

Vf 1890988,1929 542,5941 260,3125 0,0023 7,2410 

h2mf 0,3705 0,5252 0,7649 0,4457 0,2525 

Acurácia 0,6087 0,7247 0,8746 0,6676 0,5025 

rgloc 0,5999 0,4930 0,9013 0,8621 0,4898 

Locais Caracteres  
PROD AP AE EP DC 

CCO1 2.945,92 256,59 141,35 0,55 16,77 

IPO 2.022,66 222,00 111,68 0,50 18,69 

CCO2 1.479,84 296,26 164,36 0,56 16,21 

Média 2.149,47 258,28 139,13 0,54 17,22 
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CV% 56,0364 5,8569 7,1189 7,7676 14,8263 

Média 2.125,95 257,79 138,70 0,54 17,23 
Vg = variância genotípica; Vbloc = variância entre blocos; Vint = variância da interação genótipo 
ambiente;  Ve = variância ambiental; Vf = variância fenotípica; h²mf = herdabilidade média de família 
no sentido amplo; rgloc = correlação genotípica entre o desempenho nos vários ambientes; CV% = 
coeficiente de variação experimental; PROD = produtividade em Kg ha-1; AP = altura de planta; AE = 
altura de inserção de espiga; EP = relação altura de inserção de espiga por altura de planta; DC = 
diâmetro de colmo. 

 

 As correlações genotípicas entre as características estudadas são 

apresentadas na Tabela 4. Houve correlação genotípica alta apenas entre as 

características AE e AP e AE e EP. A característica PROD apresentou correlação 

positiva e significativa com a variável AP, no entanto, esta correlação foi de baixa 

magnitude. 

 
TABELA 4 - MATRIZ DE CORRELAÇÃO GENOTÍPICA ENTRE AS CARACTERÍSTICAS AVALIADAS 
NAS TRÊS LOCALIDADES 
Característica PROD AP AE EP DC 
PROD 

 
0,218* 0,122 -0,040 -0,079 

AP  
 

0,778* 0,128 0,008 

AE   
 

0,623* -0,062 

EP    
 

-0,135 
*significativo a 5% de probabilidade de acordo com o teste t; PROD = produtividade em kg/ha; AP = 
altura de planta (cm); AE = altura de inserção de espiga (cm); EP = relação altura de inserção de espiga 
por altura de planta; DC = diâmetro de colmo (mm). 
 

A seleção direta para a característica PROD das 25% melhores famílias pode 

proporcionar um ganho de seleção de 4,4% e um acréscimo de 94,43 kg ha -1 na 

média geral de produtividade. As médias genotípicas das famílias de meio-irmãos 

selecionadas encontram-se na Tabela 5. 

 
TABELA 5 - MÉDIAS GENOTÍPICAS DOS CARACTERES AVALIADOS NAS 36 FAMÍLIAS 
SELECIONADAS 

Família Caracteres 
PROD AP AE EP DC 

61 2.787,41 258,50 142,27 0,54 16,92 
38 2.636,91 265,04 144,48 0,54 16,93 
87 2.615,33 261,93 145,46 0,55 17,15 
50 2.611,99 262,15 144,83 0,53 17,56 
118 2.537,95 262,38 141,01 0,53 17,01 
124 2.496,59 252,85 137,34 0,53 17,01 
139 2.493,47 256,31 138,97 0,54 17,26 
69 2.488,35 258,37 140,48 0,54 17,07 
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79 2.479,26 261,45 146,76 0,54 17,18 
111 2.447,19 256,58 139,20 0,55 17,06 
22 2.442,11 262,90 142,01 0,52 17,05 
36 2.396,08 259,17 135,14 0,53 17,26 
128 2.391,54 261,84 144,84 0,54 17,17 
101 2.385,32 249,32 131,13 0,54 17,25 
109 2.372,70 254,56 134,32 0,54 17,43 
39 2.371,37 257,73 135,02 0,53 16,87 
18 2.367,10 264,17 148,01 0,55 17,32 
73 2.367,08 254,39 138,94 0,54 17,37 
141 2.361,08 257,84 138,45 0,53 17,90 
21 2.323,95 254,42 133,57 0,53 16,95 
122 2.317,64 253,35 132,71 0,53 17,27 
31 2.316,49 254,40 137,59 0,54 17,16 
27 2.303,78 262,62 142,22 0,53 17,05 
48 2.299,77 260,11 140,18 0,54 17,32 
126 2.296,64 254,06 135,90 0,53 17,85 
11 2.280,06 255,59 141,48 0,54 17,04 
66 2.277,88 258,25 128,28 0,51 18,09 
33 2.272,45 262,30 139,23 0,53 17,09 
134 2.261,27 261,66 146,05 0,55 17,11 
84 2.261,25 262,87 145,47 0,54 16,92 
10 2.248,81 258,87 139,33 0,54 17,10 
95 2.246,14 252,90 136,26 0,54 17,22 
94 2.245,77 259,45 136,71 0,53 17,25 
96 2.245,68 253,26 131,93 0,53 17,43 
15 2.231,93 254,79 132,28 0,53 17,16 
136 2.230,49 256,16 135,27 0,53 17,20 

Média 2.230,80 258,13 138,98 0,54 17,22 
PROD = produtividade em kg ha-1; AP = altura de planta (cm); AE = altura de inserção de espiga (cm); 
EP = relação altura de inserção de espiga por altura de planta; DC = diâmetro de colmo (mm). 
 

No ambiente de maior rendimento de grãos, CCO1, as famílias de meio irmãos 

(FMIs) selecionadas apresentaram um desempenho 44,14% superior à média geral 

do ambiente (Tabela 6). Em IPO, ambiente de produtividade intermediária e de 

estresse hídrico severo, as FMIs a serem utilizadas em um próximo ciclo de seleção 

exibiram uma produção de 2.634,47 kg ha-1, ou seja, 30,24% acima da média de 

2.022,66 deste local. Por fim, no local de menor rendimento de grãos (CCO2 – 

1,479,84 kg ha-1) a diferença entre as FMIs selecionadas e a média das 144 FMIs foi 

de 23,64%. 
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TABELA 6 - MÉDIAS FENOTÍPICAS DE PRODUTIVIDADE POR LOCAL DAS FAMÍLIAS DE MEIO-
IRMÃOS SELECIONADAS 

Família Produtividade média (kg ha-1) 
CCO1 IPO COO2 

10 3.827,26 2.185,65 1.908,45 
11 3.391,01 3.217,95 1.565,37 
15 2.874,23 3.061,45 1.560,72 
18 5.972,57 1.070,37 1.606,23 
21 4.499,13 2.054,49 1.315,00 
22 3.706,59 3.503,59 1.784,67 
27 3.597,36 1.463,84 2.593,65 
31 3.549,99 2.128,88 1.945,43 
33 2.460,56 2.523,76 2.037,81 
36 5.373,49 1.628,45 2.258,44 
38 5.777,98 2.157,69 2.082,40 
39 3.637,66 3.185,91 1.730,65 
48 3.754,42 2.700,54 1.400,19 
50 5.559,17 2.759,84 2.529,54 
61 7.033,65 3.455,37 2.041,01 
66 2.882,00 3.002,95 1.588,33 
69 3.012,66 3.390,52 3.348,88 
73 4.195,76 1.915,65 2.273,30 
79 4.541,13 2.185,89 2.341,52 
84 2.981,78 1.846,39 2.818,01 
87 4.010,56 4.914,09 1.740,98 
94 4.608,42 1.531,69 1.549,56 
95 4.337,27 2.342,93 1.482,94 
96 5.182,54 2.178,68 878,31 
101 4.267,25 2.566,42 2.189,37 
109 4.825,15 3.060,67 793,01 
111 7.361,39 2.493,27 1.740,41 
118 5.970,10 2.484,28 923,53 
122 2.722,17 3.246,66 1.580,79 
124 5.926,75 2.644,48 1.818,63 
126 2.330,91 3.431,06 2.010,32 
128 4.593,76 3.538,05 639,03 
134 4.621,68 2.094,79 1.014,59 
136 2.105,41 2.896,65 2.262,28 
139 4.647,39 2.928,34 1.748,84 
141 2.736,01 3.049,83 2.771,27 

Média 4.246,53 2.634,47 1.829,82 
CCO1 = Instituto Federal Catarinense do campus de Concórdia; IPO = Iporã do Oeste; CCO2 = Linha 
Barra Bonita, Concórdia – SC. 
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3.4 DISCUSSÃO 

 

Neste trabalho realizou-se o primeiro ciclo de seleção de uma variedade local 

do oeste catarinense. A variedade MPA1 demonstrou ter bons atributos quando 

comparada com outras variedades locais e com VPAs comerciais, despertando o 

interesse em elevar seu rendimento agronômico através de processos de seleção. 

Dentre suas qualidades, foram observados bons teores de carotenoides 

(SPEZZATTO et al., 2022) e maior resistência a doenças. Para tornar a variedade 

mais atrativa ao cultivo pelos produtores rurais, o principal objetivo do programa de 

melhoramento genético é elevar a produtividade, além de mitigar características da 

variedade que dificultam o alcance do máximo potencial produtivo (RAWAL et al., 

2023). Variedades locais comumente apresentam elevada altura (DUDEK et al., 

2020), o que propicia o tombamento das plantas (BASTIDAS et al., 2015; DUDEK et 

al., 2020) e consequentemente gera perdas na produção. Com isso, o enfoque do 

estudo, além de estimar o rendimento de grãos, foi analisar características associadas 

ao tombamento da cultura (altura de planta, altura de inserção de espiga e diâmetro 

do colmo) (DUDEK et al., 2020). 

A produtividade observada nos três locais de avaliação no ano agrícola 

2021/22 foi baixa. A diferença entre o ambiente de menor produtividade para o de 

maior ficou próxima de 100%, evidenciando variações das condições ambientais entre 

os locais (AGYEMAN; EWOOL, 2022). Os experimentos conduzidos no período da 

safra (IPO e CCO1), que compreende o primeiro cultivo realizado dentro no ano 

agrícola (SANGOI; SILVA, 2016a) enfrentaram déficit hídrico pronunciado entre os 

meses de setembro de 2021 à fevereiro de 2022 que, de acordo com o Monitorador 

de Secas da Agência Nacional das Águas (ANA, 2022), variou de moderado a grave 

em CCO1, e foi classificado como extremo em IPO. A pluviosidade média nos cinco 

meses de cultivo é apresentada na Tabela 1. A limitação da disponibilidade de água 

altera a morfofisiologia da planta do milho de inúmeras maneiras, reduzindo o estande 

e altura de plantas, ocasionando senescência precoce e culminando em rendimento 

de grãos inferior (ADEWALE et al., 2018). Em decorrência da estiagem, 

especialmente em IPO, possivelmente, as plantas manifestaram menor altura de 

planta e baixa produtividade. 

O ambiente com índices pluviométricos adequados, CCO2 (Tabela 1), foi o de 

menor produtividade. As plantas apresentaram maior desenvolvimento vegetativo, 
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com alturas de planta e de inserção de espiga mais elevados, em contrapartida, com 

diâmetros de colmo levemente menores. A relação entre altura de inserção de espiga 

e estatura de plantas foi ligeiramente superior aos demais ambientes, com valor de 

0,56, o que também favorece o tombamento de plantas em virtude de o centro de 

gravidade das plantas ficar deslocado (SANGOI et al., 2002; SANGOI; SILVA, 2016b). 

Para este caso, CCO2 teve cultivo na safrinha, com semeadura tardia. No período 

incial de desenvolvimento do milho na safrinha, as temperaturas são mais elevadas, 

e isso acarretou em acelerado crescimento vegetativo com possível formação de 

colmos com diâmetros reduzidos e por muitas vezes frágeis (SANGOI; SILVA, 2016a).  

Associado ao conhecido fato de os milhos de safrinha produzirem menos em 

comparação aos milhos da safra (SANGOI; SILVA, 2016a; SANGOI; SILVA, 2016b), 

a soma de fatores que resultaram no tombamento de expressiva proporção do 

experimento de CCO2, tornaram este o local de menor rendimento de grãos. 

De acordo com os parâmetros genéticos estimados via REML/BLUP, a 

acurácia seletiva foi moderada para PROD, EP e DC e alta para AP e AE (RESENDE; 

DUARTE, 2007). É desejável que a acurácia seja acima de 0,7 para que correlação 

entre o valor genotípico verdadeiro e valor predito sejam altamente correlacionados 

(RESENDE; DUARTE, 2007). A acurácia está diretamente atrelada a qualidade das 

informações (PIMENTEL et al., 2014) e a eficiência experimental (RESENDE et al., 

2020).   

Altas e positivas correlações genotípicas entre o desempenho nos ambientes 

foram estimadas para AE (0,90) e EP (0,86). Isso indica que ao realizar a seleção de 

FMIs para estes atributos em um dos ambientes resultará em um desempenho muito 

semelhante nos demais locais (AGYEMAN; EWOOL, 2022). Por outro lado, uma fraca 

correlação genotípica entre o desempenho nos vários ambientes aponta ocorrência 

de interação genótipo x ambiente (GxA) (RESENDE; DUARTE, 2007; AGYEMAN; 

EWOOL, 2022). A moderada correlação genotípica entre o desempenho nos vários 

ambientes encontrada para PROD, AP e DC sugere GxA de magnitude mediana. 

Presença de GxA dificulta o trabalho do melhorista no momento de proceder com a 

seleção dos genótipos superiores (SMITH; CULLIS, 2018; SSERUMAGA et al., 2018), 

mas é de suma importância conhecer seus efeitos para aumentar a confiabilidade na 

avaliação da variabilidade genética (COELHO et al., 2022). 

As variáveis PROD, AP e AE apresentaram elevada variação genética, o que 

fornece a informação de que há variabilidade a ser explorada no processo de seleção, 
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premissa para um programa de melhoramento genético efetivo (DUDEK et al., 2020; 

MAULANA et al., 2023). A variação ambiental explicou grande parte da variação 

fenotípica para todos os parâmetros estudados (PROD, AP, AE, DC e EP), revelando 

alta influência de fatores ambientais na expressão dessas características (MASONI et 

al., 2019; HABIBA; EL-DIASTY; ALY, 2022; MAULANA et al., 2023), bem como 

elevadas diferenças entre os ambientes, as quais podem ser de origens diversas, 

como clima, solo e condução experimental (AGYEMAN; EWOOL, 2022). Em estudos 

conduzidos em campo, há maiores dificuldades em controlar o ambiente, isto 

normalmente resulta em maiores variações ambientais (DUDEK et al., 2020). 

O fato de grande proporção da variância fenotípica ter sido explicada pela 

variância ambiental resultou em herdabilidades baixas e moderadas para quase a 

totalidade dos caracteres. Excepcionalmente a AE teve alta herdabilidade (0,76), de 

forma que a seleção para esta característica em específico poderia ser promissora 

(OWUSU et al., 2021). A baixa herdabilidade do rendimento de grãos, objeto principal 

da seleção nesta ocasião, é parcialmente explicada por esta ser uma característica 

quantitativa, governada por muitos genes e fortemente influenciada pelo ambiente 

(OGUNNIYAN; OLAKOJO, 2014; SOUZA et al., 2014; GOVINDARAJ; 

VETRIVENTHAN; SRINIVASA, 2015). Em razão da herdabilidade de baixa 

magnitude, os ganhos genéticos oriundos da seleção são possivelmente baixos 

(SSERUMAGA et al., 2018;) e o progresso com a seleção é reduzido (OGUNNIYAN; 

OLAKOJO, 2014; HABIBA; EL-DIASTY; ALY, 2022). 

Uma alternativa para a seleção de caracteres de baixa herdabilidade é o 

emprego da seleção indireta, por intermédio de características de alta herdabilidade e 

de alta correlação com a característica de interesse (LOPES et al., 2007; RIOS et al., 

2012; RAWAL et al., 2023). Como neste estudo, usualmente são encontradas 

correlações positivas altas entre AP e AE, bem como positivas entre PROD e AP 

(OGUNNIYAN; OLAKOJO, 2014; PINTO et al., 2019; AMEGBOR et al., 2022). Apesar 

da correlação positiva entre AP e PROD, esta foi de baixa magnitude (0,22), não 

favorecendo a seleção indireta, no entanto, beneficiando o processo de melhoramento 

genético em razão de objetivar-se obter uma variedade mais produtiva e de menor 

estatura. Para tanto, foi procedida com a seleção direta para PROD, que pode 

promover um ganho de 4,4% ao selecionar as 25% melhores FMIs. Reduzir o número 

de famílias selecionadas poderia gerar maiores ganhos de seleção, porém, em 

consequência, haveria redução da variabilidade genética disponível para os próximos 
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ciclos de seleção, dificultando o progresso genético (CARNEIRO JUNIOR, 2009). 

Além disso, com a baixa herdabilidade obtida, torna-se necessário não restringir 

demasiadamente o número de FMIs selecionadas, em razão de grande parte da 

variação fenotípica prover da variação ambiental, a qual não é herdável 

(OGUNNIYAN; OLAKOJO, 2014; AGYEMAN; EWOOL, 2022; HABIBA; EL-DIASTY; 

ALY, 2022). 

 A produtividade 30,24% superior das FMIs selecionadas em comparação à 

média geral em IPO, e de 44,14% acima da média em CCO1, é um indicativo de que 

essas famílias possam conter algum grau de tolerância ao estresse hídrico. Em um 

cenário com previsão de constantes alterações climáticas, a identificação de 

genótipos com alelos de tolerância a seca é essencial para superar os desafios futuros 

(GOVINDARAJ; VETRIVENTHAN; SRINIVASA, 2015; SSERUMAGA et al., 2018; 

YANG; YAN, 2021). Um modelo elaborado para prever a resposta do milho sob 

influência de baixa disponibilidade hídrica apontou que materiais de ampla base 

genética, com destaque à VPAs que apresentam em sua constituição genes de 

variedades locais, seriam mais adaptadas a tais condições adversas (LANA et al., 

2017), o que reforça a probabilidade das FMIs selecionadas possuírem tal qualidade. 

Apesar de CCO2 apresentar condições hídricas mais propicias ao adequado 

desenvolvimento da cultura, foi o ambiente que demonstrou a menor diferença de 

produtividade entre a média geral e as FMIs selecionadas (23,64% superior).  A leve 

correlação genotípica positiva entre produtividade e altura de planta (0,22) pode ter 

influenciado neste resultado, fundamentado pelo fato de plantas mais altas disporem 

de maior suscetibilidade ao tombamento ocasionado por ventos fortes (BASTIDAS et 

al., 2015; DUDEK et al., 2020), fenômeno este ocorrido em CCO2. O tombamento 

está correlacionado negativamente com a produtividade, resultando em menor 

rendimento de grãos (AMEGBOR et al., 2022). Ademais, aludindo à elevada altura e 

ao desempenho na safrinha que estas famílias apresentaram, valida-se que ao final 

do programa de melhoramento genético, a VPA resultante potencialmente terá seu 

cultivo recomendado apenas para plantios realizados no início da janela de cultivo. 

Este foi o primeiro ciclo de seleção entre famílias de meio-irmãos do programa 

de melhoramento genético que visa obter uma variedade de polinização aberta mais 

produtiva em ambientes particulares dos pequenos agricultores da região oeste de 

Santa Catarina. Como as FMIs foram analisadas em condições de seca, há grande 

probabilidade de os materiais selecionados apresentarem tolerância à condições de 
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estresse hídrico (LANA et al., 2017; ASMA et al., 2024), que é uma ameaça para 

segurança alimentar (GOVINDARAJ; VETRIVENTHAN; SRINIVASA, 2015), 

especialmente aos pequenos agricultores (SSERUMAGA et al., 2018). Ao final dos 

ciclos de seleção a serem realizados pelo programa de melhoramento genético, uma 

nova variedade poderá ser obtida e disponibilizada para a agricultura familiar, 

podendo ser uma alternativa aos produtores que possuem recursos financeiros 

limitados para acessarem cultivares modernas, no entanto, mais produtiva do que as 

atuais variedades cultivadas (MASONI et al., 2019; BIASUTTI; BONGIANINO; DE LA 

TORRE, 2021). Isso desempenha fundamental papel na conservação da diversidade 

on farm, uma forma comprovadamente eficiente de preservar a diversidade genética 

do milho (ARDENGHI et al., 2018; STAGNATI et al., 2021), pois naturalmente os 

agricultores selecionam genótipos mais produtivos, que possuem alelos favoráveis 

(HERRERA-CABRERA et al., 2013; BITOCCHI et al., 2015; CASAÑAS et al., 2017), 

e por vezes, substituem o cultivo de variedades locais por cultivares comerciais 

modernas visando alto rendimento. A disponibilização de uma variedade local 

melhorada favorece a continuidade do cultivo, preservando grande quantia de 

diversidade genética e genes provenientes das variedades locais.  

 

3.5 CONCLUSÕES 

 
Há variabilidade genética considerável entre as famílias de meio-irmãos para 

a característica produtividade de grãos. A seleção de 25% das famílias mais 

produtivas pode proporcionar um ganho de 4,4% de incremento na produtividade de 

grãos. Há a expectativa de que a nova população formada a partir do cruzamento das 

famílias de meio-irmãos selecionadas apresente boa tolerância ao estresse hídrico, 

uma vez que a seleção foi realizada em dois ambientes em condição de seca. 
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4 CONCLUSÕES GERAIS 
 

Dentre as 15 variedades de polinização aberta do oeste catarinense 

analisadas para a resistência à cercosporiose, a MPA1 demonstrou um notável grau 

de resistência quantitativa, principalmente em ambientes com maior pressão da 

doença. A partir dessa constatação, foi iniciado um programa de melhoramento da 

MPA1, com o objetivo de desenvolver uma nova variedade de polinização aberta que 

seja mais produtiva e adequada para o cultivo por pequenos agricultores no oeste de 

Santa Catarina. Além disso, estabeleceu-se como meta avaliar as características da 

população em seleção que estão relacionadas ao tombamento de plantas, um desafio 

significativo frequentemente encontrado em variedades locais. 

Após um primeiro ciclo de seleção entre famílias de meio-irmãos, originadas 

da população base da MPA1, ficou evidente que, além do nível de resistência à 

cercosporiose, as famílias em seleção também podem apresentar tolerância ao déficit 

hídrico. Isso aponta a potencialidade destes genótipos, especialmente em face dos 

desafios relacionados às mudanças climáticas. 
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