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RESUMO

ABSTRACT

Selection for resistence to leaf diseases in S1 families of popcorn
The obtaining of genotypes genetically more resistant is the best strategy for controlling leaf diseases in popcorn.

The objective of this work was therefore to estimate heritability, genetic correlations, predict genetic gains and select
S1 families for resistance to leaf diseases, seeking the improvement of the Viçosa population.  Descriptive keys were
used in the evaluation of disease severity.  The heritability of resistance scores for Puccinia sorghi, Phaeosphaeria
maydis and Bipolaris maydis were in the range of 50%, allowing good selection efficiency with use of rating scales.
The S1 families were more resistant to Exserohilum turcicum,  P. sorghi, and P. maydis than the IAC 112 hybrid,
confirming that the Viçosa population can be used as resistance source to these diseases.  In spite of the genetic
correlations not being favorable to simultaneous selection for resistance to P. sorghi, P. maydis and B. maydis, it was
possible to estimate reasonable predicted gains, simultaneously for resistance to the three diseases.  The total predicted
gain was 18%.
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Seleção para resistência a doenças foliares
em famílias S1 de milho-pipoca

A obtenção de genótipos geneticamente mais resistentes às doenças foliares é a melhor estratégia para o controle
dessas doenças do milho-pipoca. Portanto, este trabalho objetivou estimar herdabilidades, correlações genéticas,
predizer ganhos genéticos e selecionar famílias S1 para resistência a doenças foliares visando melhoramento
intrapopulacional da população Viçosa. Utilizaram-se chaves descritivas na avaliação da severidade das doenças. As
herdabilidades das notas de resistência a Puccinia sorghi, Phaeosphaeria maydis e Bipolaris maydis ficaram na faixa
de 50%, permitindo boa eficiência de seleção com a utilização de chaves descritivas. As famílias S1 foram mais resisten-
tes que o híbrido IAC 112 a Exserohilum turcicum, P. sorghi e P. maydis, evidenciando que a população Viçosa pode
ser utilizada como fonte de resistência a essas doenças. Apesar das correlações genotípicas não serem favoráveis à
seleção simultânea para a resistência a P. sorghi, P. maydis e B. maydis, foi possível estimar ganhos preditos razoáveis
simultaneamente para resistência às três doenças. O ganho predito total foi de - 18%.

Palavras Chave: doenças foliares, melhoramento; Zea mays L.
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INTRODUÇÃO
O melhoramento genético do milho possui duas al-

ternativas que podem ser implementadas de forma con-
junta: a obtenção de populações melhoradas e a obten-
ção de híbridos. No primeiro caso, utilizando-se méto-
dos adequados de seleção possibilita-se o aumento
gradativo da freqüência dos genes favoráveis na popu-
lação melhorada. No segundo, a estratégia de melhora-
mento visa à obtenção de linhagens endogâmicas que,
quando em combinações adequadas, produzirão híbri-
dos superiores às populações de origem (Paterniani &
Miranda Filho, 1978).

A seleção com base no comportamento das progêni-
es S1 e S2 tem sido utilizada para alterar a média de al-
guns caracteres na cultura do milho. Carangal (1971),
comparando dois métodos de seleção recorrente na po-
pulação de milho “Minnesota Synthetic A”, concluíram
que seleção com base na progênie S1 proporcionou mai-
ores ganhos na média da população. Comparações teó-
ricas entre diferentes métodos de seleção recorrente in-
dicaram que a seleção com base em progênies S1 é mais
eficiente em aumentar a freqüência de genes favoráveis,
principalmente quando existe dominância parcial ou com-
pleta (Wright, 1980).

Em programas de melhoramento de milho-pipoca,
deve-se considerar que sua produção é menor em com-
paração ao milho normal. O milho-pipoca também é, em
geral, menos resistente às principais doenças foliares da
cultura. Esse fato, além de contribuir para menores pro-
dutividades, aumenta os riscos da produção. Portanto,
devem-se também obter genótipos geneticamente mais
resistentes às principais doenças foliares que ocorrem
no Brasil.

Segundo Sawazaki et al. (1997), o melhoramento do
milho evoluiu, no Brasil, até a década de 1980, dando ênfa-
se à produtividade de grãos e resistência ao acamamento.
Nos últimos anos, tem havido mudança no porte e ciclo da
planta, predominando cultivares de porte baixo, ciclo pre-
coce a superprecoce e adaptados a maior amplitude de
ambientes. Por outro lado, vem se agravando a ocorrência
de doenças foliares, principalmente em decorrência de mai-
or amplitude nas épocas de semeadura (iniciando-se em
fevereiro-março, pela safrinha), tornando-se necessária a
avaliação de materiais quanto à resistência a doenças, para
melhor se proceder à recomendação de cultivares.

Entre algumas das principais doenças foliares do mi-
lho no Brasil, pode-se citar a ferrugem comum, causada
pelo fungo Puccinia sorghi Schw (Basidiomycotina-
Uredinales-Pucciniaceae). É uma doença presente em to-
das as regiões de plantio de milho no País (Oliveira et al.,
2004). Seu controle tem sido satisfatoriamente obtido pela
resistência quantitativa, que tem demonstrado ser de alta

estabilidade e com predominância de efeitos gênicos
aditivos (Oliveira et al., 2004).

Outra doença de grande importância é a feosféria,
também denominada mancha-branca. Tem ocorrência
generalizada no Brasil, podendo causar perdas no ren-
dimento de grãos superior a 60% (Oliveira et al., 2004).
É uma mancha foliar causada pelo fungo Phaeosphaeria
maydis (P. Henn.) Rane, Payak e Renfro (sinônimo
Sphaerulina maydis P. Henn), cuja principal forma de con-
trole são variedades resistentes (Oliveira et al., 2004).
Outras manchas foliares, como a helmintosporiose co-
mum, proveniente do fungo Exserohilum turcicum
(Pass) Leonard & Suggs [sinônimo Helminthosporium
turcicum; Bipolaris turcica (Pass.) Shoemaker], e a
helmintosporiose maidis, causada pelo fungo Bipolaris
maydis (Nisik.) Shoemaker [sinônimo Helminthosporium
maydis Nisik. & Myiake], ocorrem no milho com dife-
rentes intensidades em função do grau de resistência,
do sistema de manejo da lavoura e das condições de
clima durante o cultivo (Reis et al., 2004). A helmin-
tosporiose maidis apresenta menor importância no mi-
lho normal, porém, como o tipo pipoca é menos resis-
tente a esta doença, ela deve ser considerada de maior
importância para esse tipo de milho (Oliveira et al.,
2004).

Na avaliação do grau de intensidade de doenças
foliares, a utilização de escalas diagramáticas parece ser
um método eficiente, pois, segundo Bleicher et al. (1993),
o parâmetro mais sensível na diferenciação de níveis de
resistência a E. turcicum, em três ciclos de seleção em
milho, foi a porcentagem de tecido foliar infectado (seve-
ridade), avaliado com escala diagramática aos 13 e 19 dias
após o florescimento. Neste mesmo trabalho, utilizando a
escala proposta, os autores obtiveram ganhos realizados
de -20%, -35% e -38% de área foliar infectada, respectiva-
mente dos ciclos 1, 2 e 3, em relação à população original.
Segundo Milles et al. (1981) e Bleicher & Balmer (1993), a
seleção recorrente fenotípica é eficiente para aumentar o
nível de resistência a E. turcicum.

Oliveira et al. (2004) comentam que rápidos ganhos
no nível de resistência a P. sorghi em populações de mi-
lho têm sido relatados pela seleção recorrente e pelo mé-
todo do pedigree.

Pegoraro et al. (2002) concluíram que há variabilidade
genética para resistência ao agente causal da mancha-
branca e que os efeitos de aditividade são de maior impor-
tância na herança da resistência a P maydis. Nesse caso,
a seleção recorrente deve ser eficiente para promover maior
resistência a este caráter, principalmente com a utilização
das famílias S1 e S2, em que ocorre aumento da variância
aditiva.

Este trabalho objetivou estimar herdabilidades, corre-
lações genotípicas, predizer ganhos genéticos e selecio-
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nar famílias S1 para resistência a doenças foliares, visan-
do melhoramento intrapopulacional da população do mi-
lho-pipoca Viçosa.

MATERIAL E MÉTODOS
As avaliações dos graus de intensidade das doenças

foliares foram feitas pelo teste de famílias S1 da população
Viçosa, do programa de melhoramento de milho-pipoca
desenvolvido pelo Setor de Genética do Departamento de
Biologia Geral da Universidade Federal de Viçosa.

O experimento foi realizado em Viçosa, na safra 2000/
2001, em delineamento de blocos aumentados de Federer
(1955). Os tratamentos foram o híbrido simples IAC 112
como testemunha intercalar e 321 famílias S1. O espaça-
mento entre fileiras foi de 0,9 m. Cada parcela correspondeu
a uma fileira de 5 m, com 30 plantas, o que equivale a uma
densidade de 66.666 plantas por hectare.

Fez-se o preparo convencional do solo. A semeadura
foi em 09/12/2000. Apenas as sementes do IAC 112 foram
tratadas com fungicida.  Por ocasião da semeadura, foram
utilizados 350 kg ha-1 da formulação NPK 04-14-08, e na
adubação de cobertura (18/01/2001) foi empregado sulfa-
to de amônio na dose de 60 kg ha-1. O controle de plantas
daninhas foi realizado em 11/12/2000 com a aplicação do
herbicida Primestra. Os insetos não foram controlados e o
experimento não foi irrigado.

As avaliações foram em 18 e 19/03/2001, aproximada-
mente aos 15 dias após o término do florescimento das
famílias S1. Para avaliação do grau de intensidade de do-
ença, utilizaram-se chaves descritivas desenvolvidas pelo
Centro Nacional de Pesquisa de Milho e Sorgo (CNPMS)
(Tabela 1) e pelo Instituto Agronômico de Campinas (IAC)
(Tabela 2). As notas foram dadas para cada linha de seme-
adura (parcela).

Selecionaram-se 30 famílias S1 para posterior recombi-
nação visando melhoramento intrapopulacional. A sele-
ção foi simultânea para resistência às doenças com auxílio
do índice de Mulamba & Mock (1978).

O índice de Mulamba & Mock (1978), baseado em soma
de “ranks”, consiste em classificar os genótipos em rela-
ção a cada um dos caracteres (notas de resistência) em
ordem favorável ao melhoramento. A seguir, são somadas
as ordens de cada material, resultando no índice de sele-
ção, como descrito a seguir:

I = r1 + r2 + r3+ ... + rn

em que:

I = valor do índice para determinada família;

rj = classificação (ou “rank”) de uma família em relação ao
j-ésimo caráter (nota em relação a determinada doença); e

n = número de caracteres considerado no índice.

Assim, famílias mais resistentes recebem notas meno-
res e seu valor no “rank” também é menor. Aquelas com a
menor soma de “ranks” (I) são selecionadas.

Foram incluídas no índice apenas doenças foliares
cujas notas de resistência tiveram diferenças significati-
vas entre famílias S1 a 5% de probabilidade, pelo teste F.

Estimaram-se, também, as herdabilidades, correlações
genotípicas e os ganhos genéticos preditos. Todas as
análises foram realizadas com auxílio do programa Genes
(www.ufv.br/dbg/genes/genes.htm) (Cruz, 2001).

RESULTADOS E DISCUSSÃO
As análises de variância das notas de resistência a

P. sorghi, P. maydis e B. maydis evidenciaram variabili-
dade genética entre as progênies a 5% de probabilidade
(Tabela 3).  Porém, não se observaram diferenças signifi-
cativas entre as famílias quanto às notas de resistência a
E. turcicum.

As notas de resistência para as famílias S1 foram 3,1
para E. turcicum, 5,9 para P. sorghi, 2,3 para P. maydis e
2,7 para B. maydis (Tabela 3). Para a testemunha IAC 112
foram de 3,4 para E. turcicum, 6,9 para P. sorghi e de 2,3
para P. maydis e B. maydis. As famílias foram, em média,

Tabela 1. Chave descritiva para avaliação de Exserohilum
turcicum, Phaeosphaeria maydis e Bipolaris maydis em milho

Nota
 1

 2

 3

4

5

6

Descrição
Nenhum sintoma visível

Lesões esparsas nas folhas inferiores

Até 50% das folhas com lesões; lesões severas em 25%
das folhas inferiores

Até 75% das folhas com lesões; lesões severas em 50%
das folhas inferiores

100% das folhas com lesões; lesões severas em 70%
das folhas inferiores

Plantas-mortas
Fonte: Centro Nacional de Pesquisa de Milho e Sorgo (CNPMS).

Tabela 2. Chave descritiva para de Puccninia sorghi em milho

Nota
1

2

3

4

5

6

7

8

9

Descrição
Corresponde a 0% do tecido foliar afetado

Corresponde a 1% do tecido foliar afetado

Corresponde a 2,5% do tecido foliar afetado

Corresponde a 5% do tecido foliar afetado

Corresponde a 10% do tecido foliar afetado

Corresponde a 25% do tecido foliar afetado

Corresponde a 50% do tecido foliar afetado

Corresponde a 75% do tecido foliar afetado

Corresponde a mais de 75% do tecido foliar afetado

Fonte: Instituto Agronômico de Campinas (IAC).
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bastante resistentes às doenças avaliadas, mais que um
híbrido IAC 112 para E. turcicum, P. sorghi e P. maydis.
Portanto, a população Viçosa é boa fonte de resistência a
estas doenças.

Os coeficientes de variação foram de 16,2%, 11,4%,
24,3% e 17,8%, respectivamente para E. turcicum, P.
sorghi, P. maydis e B. maydis (Tabela 3).

As herdabilidades estimadas para as notas de resis-
tência foram 0,61 para P. sorghi, 0,38 para P. maydis e 0,50
para B. maydis (Tabela 4). Estes valores indicam que o
processo de seleção será eficiente, demonstrando a eficá-
cia das chaves descritivas na discriminação de genótipos
mais resistentes a estas doenças.

Apesar de a herdabilidade para notas de resistência a
P. maydis não ser muito baixa (0,38), Pegoraro et al. (2002)
estimaram herdabilidades bem mais elevadas, na faixa de
0,80 para severidade de mancha por feosféria.

As expectativas das correlações genotípicas entre as
notas de resistência indicam que as famílias geneticamen-
te mais resistentes a P. sorghi tiveram leve tendência a
serem mais resistentes a B. maydis e P. maydis (Tabela 5).
Esse fato ocorreu por mecanismos semelhantes de resis-
tência quantitativa e/ou por menor competição entre P.
sorghi e os demais.

Ainda pela análise da correlação genotípica (Tabela 5),
percebe-se que as famílias geneticamente mais resis-

tentes a B. maydis tenderam a ser menos resistentes a
P. maydis. Portanto, os mecanismos de resistência quan-
titativa as estes agentes fitopatogênicos foram dife-
rentes.

Apesar das correlações genotípicas não serem fa-
voráveis à seleção simultânea para resistência a essas
doenças, foi possível estimar ganhos preditos razoá-
veis para resistência a P. sorghi e B. maydis. Com sele-
ção de 30 famílias simultaneamente mais resistentes a
B. maydis, P. sorghi e P. maydis estimou-se o ganho
genético predito de  - 0,38 (- 6,27%), - 0,89 (- 9,84%) e -
0,10 (- 1,66%), respectivamente para as três doenças
(Tabela 4). Para resistência a P. maydis, o ganho predi-
to é baixo, devido, em parte, à baixa herdabilidade esti-
mada. No entanto, se fosse feita seleção direta para
resistência a apenas um agente fitopatôgênico, o gan-
ho seria maior para ele.

Considerando que a seleção foi feita com base nas
três doenças, tem-se ganho predito total de -18%, ou seja,
semelhante ao obtido por Bleicher et al. (1993), que foi de
-20%, com um ciclo de seleção para E. turcicum.

CONCLUSÕES
As herdabilidades das notas de resistência a P. sorghi,

P. maydis e B. maydis ficaram na faixa de 50%, permitindo
boa eficiência de seleção com a utilização de chaves des-
critivas.

As famílias S1 foram, em média, mais resistentes que o
híbrido IAC 112 a E. turcicum, P. sorghi e P. maydis, evi-
denciando que a população Viçosa pode ser utilizada como
fonte de resistência a estas doenças.

Apesar das correlações genotípicas não serem favo-
ráveis à seleção simultânea para resistência a P. sorghi, P.
maydis e B. maydis, estimou-se ganhos preditos razoá-
veis simultaneamente para resistência as três doenças. O
ganho predito total foi de - 18%.
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Tabela 3. Resumo da análise de variância das notas de resistência de famílias S1 da população Viçosa a E. turcicum (NET), P. sorghi
(NPS), P. maydis (NPM) e B. maydis (NBM).

Famílias 320 0,3262 ns 1,1460 ** 0,5000 * 0,4711*

Resíduo 26 0,2540 0,4473 0,3105 0,2336

CV (%) das famílias 16,2 11,4 24,3 17,8

Médias das famílias 3,1 5,9 2,3 2,7

F. V.
NBMNPMNET NPS

Q. M.
G. L.

** = P < 0,01; * = 0,01 < P < 0,05; ns = P > 0,05.

Tabela 4. Herdabilidades e ganhos genéticos preditos com seleção
de 30 famílias S1, simultaneamente para notas de resistência a B.
maydis, P. sorghi e P. maydis

B. maydis P. sorghi P. maydis
Herdabilidade 0,50 0,61 0,38

Ganho predito (%) -6,27% -9,84% -1,66%

Tabela 5. Estimativas das correlações genotípicas entre as notas
de resistência a B. maydis, P. sorghi e P. maydis

B. maydis P. sorghi P. maydis
B. maydis 1,00 0,35 -0,59
P. sorghi 0,35 1,00 0,24

P. maydis -0,59 0,24 1,00
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