ol =i 220755
da t N“"T
Encorvro & | Circuite de TN de
o cho rischs Inkincao O Mosttn de Mostra Oe
Chntiicn Clentifica &0 Clentifica Pos-Graduncao Pos -Oraduacad)
da U FPuminenss oy UFF do IF T Tarrinnr e da Orr

- —

'ﬁ’ 100 anos de Darcy Ribeiro:
¢ "Temos todo um mundo a refazer"

SELEGAO DE LINHAGENS DE MILHO PIPOCA COM BASE EM
CARACTERES MORFOAGRONOMICOS E DE RESISTENCIA A
DOENCAS

Fernanda Vargas Valadares, Juliana Santa Barbara Costa, Lavinia Santana Ladeira Gomes,
Luana Cruz Vasconcelos, Rafael Nunes de Almeida, Julio Cesar Gradice Saluci, Marcelo Vivas.

Para o sucesso no desenvolvimento de cultivares que apresentem alta produtividade e alta
capacidade de expanséo, h4 a necessidade do conhecimento da divergéncia genética existente
nos gendétipos disponiveis. O objetivo do estudo foi avaliar o potencial genético entre linhagens
de milho-pipoca com base em caracteres morfoagronémicos e de resisténcia, visando a selegéo
de gendtipos promissores para o desenvolvimento de hibridos com maior capacidade de
expansao e resisténcia a doencas. Para avaliagdo, o ensaio de competicdo foi implantado
seguindo o delineamento de blocos casualizados dentro de sets com utilizacdo de testemunhas
comuns. Foram adotados cinco sets, cada um constituido por um nimero variavel de linhagens
regulares e trés linhagens comuns. Avaliou-se a incidéncia e severidade de Exserohilum turcicum,
Bipolaris maydis, Puccinia polysora e Fusarium verticillioides. Avaliou-se ainda 15 caracteres
agrondmicos. Os dados de intensidade de doencas foram plotados em grafico boxplots permitindo
mensurar a amplitude de variacao no nivel de incidéncia e severidade entre as épocas de plantio.
As médias das duas safras para capacidade de expanséo foram plotadas em grafico de barras.
As demais variaveis foram utilizadas para averiguar a divergéncia genética existente entre os
gendtipos. Foram estimadas a matrizes de distancia para os demais caracteres avaliados pelo
método de Gower. A partir da matriz de distancias, os genétipos foram agrupados do método
Unweighted Pair-Group Method Using Arithmetic Averages (UPGMA). As analises e construcao
de gréficos foram realizadas com auxilio do programa R. Foi possivel observar que ha no conjunto
de linhagens em estudo, gendtipos com possiveis alelos favoraveis a resisténcia as doencas
avaliadas, e assim sendo passiveis de utilizacdo na obtencéo de hibridos. Foram selecionadas
as linhagens que apresentaram a capacidade de expansdo acima de 25mL g%, este ponto de
truncamento foi escolhido para que néo ocorra a perda de um grande numero de genaétipos. Foram
selecionadas 84 linhagens com potencial de resisténcia as doencas avaliadas e 70 linhagens com
valor de capacidade de expanséao igual ou superior a 25mL g-1, dentre as quais algumas se
sobrepem quanto a critério de selecdo. O agrupamento realizado com base na distancia de
Gower, evidenciou que ha divergéncia genética que possibilita explorar técnicas de melhoramento
com o intuito de gerar hibridos com resisténcia a doencas e satisfatoria capacidade de expansao.

Instituicdo do Programa de IC, IT ou PG: Universidade Estadual do Norte Fluminense Darcy
Ribeiro.
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