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Resumo - O presente trabalho, objetivou dar prosseguimento ao Programa de Melhoramento de Milho pipoca da UFCA, com a condução do segundo ciclo de seleção recorrente em famílias de irmãos completos de milho pipoca no genótipo crioulo Dona Iva, com o intuito de selecionar genótipos superiores, através de parâmetros genéticos. Para tanto, em 2016, no município de Crato-CE, foram obtidas 210 famílias de irmãos completos. O ensaio de competição foi realizado em 2017 no município de Crato-CE, onde foi avaliando as famílias de irmãos completos quanto a 15 características agronômicas, em delineamento em blocos casualizados com repetições dentro de ‘sets’. Utilizaram-se sete ‘sets’, com duas repetições, sendo que cada ‘set’ conteve 30 tratamentos. Através dos parâmetros genéticos foi possível a predição de ganhos satisfatórios para as principais características, peso de espiga, peso de grãos, capacidade de expansão e volume de pipoca por hectare, e identificação de genótipos superiores na população.
Palavras-chave: famílias de irmãos completos, capacidade de expansão, herdabilidade.
GENETIC PARAMETERS OF THE SECOND CYCLE POPULATION OF INTRAPOPULATIONAL RECURRENT SELECTION IN POP CORN
Abstract - The present work aimed to follow up on the Popcorn Maize Improvement Program of UFCA, with the conduction of the second cycle of recurrent selection in families of complete siblings of popcorn corn in the Creole genotype Dona Iva, with the purpose of selecting superior genotypes through genetic parameters. Therefore, in 2016, in the municipality of Crato-CE, 210 families of complete siblings were obtained. The competition test was carried out in 2017 in the municipality of Crato-CE, where it was evaluated the families of complete siblings regarding 15 agronomic characteristics, in a randomized block design with repetitions within sets. Seven 'sets' were used, with two replicates, with each set containing 30 treatments. Through genetic parameters, it was possible to predict satisfactory gains for the main characteristics, ear weight, grain weight, expansion capacity and volume of popcorn per hectare, and identification of superior genotypes in the population. 
Keywords: families of complete siblings, expansion capacity, heritability
INTRODUÇÃO
A crescente importância do milho pipoca, têm despertado o interesse de melhoristas de instituições públicas do Brasil, que vem sendo expressado através do desenvolvimento de programas de melhoramento genético de cultivares nacionais, adaptadas as diferentes regiões do Brasil, visando a redução da importação de sementes de outros países (Ribeiro et al., 2016). 

Com este intento o Núcleo de Estudos em Fitotecnia e Melhoramento de Plantas – NEFIMP da Universidade Federal do Cariri - UFCA, Campus Crato, iniciou em 2010 um programa de melhoramento genético de milho pipoca, através de seleção recorrente,para obter variedades comerciais e de híbridos com alto poder de adaptação às condições edafoclimáticas da Microrregião do Cariri, localizada no sul do estado do Ceará. 

No presente trabalho, objetivou-se dar prosseguimento ao Programa de Melhoramento de Milho pipoca da UFCA, com a condução do segundo ciclo de seleção recorrente em famílias de irmãos completos de milho pipoca no genótipo crioulo Dona Iva, com o intuito de selecionar genótipos superiores, através de parâmetros genéticos quanto ao rendimento de grãos, capacidade de expansão e volume de pipoca expandida por hectare.

MATERIAL E MÉTODOS
O segundo ciclo de seleção teve início no ano de 2016, quando foi realizado a obtenção de 210 famílias de irmão completos, e posteriormente, no ano de 2017, foi realizada as avaliações das famílias no campo experimental do Centro de Ciências Agrárias e da Biodiversidade da Universidade Federal do Cariri, Crato-CE. 
O espaçamento utilizado foi de linhas de 6,0 m de comprimento, espaçadas em 1,0 m, com 15 plantas distanciadas em 0,4 m uma da outra, semeando três sementes por cova, à profundidade de 0,05 m. 
Na semeadura foi feita a adubação de fundação com NPK(10-10-10), utilizando 360 kg ha-1. Após 21 dias da germinação foi realizado o desbaste, deixando apenas uma planta por cova, totalizando 15 plantas por linha.
Utilizou-se sete ‘sets’, com duas repetições, sendo que cada ‘set’ conteve 30 famílias de irmãos completos. Foi realizada de variância, estimados parâmetros genéticos
RESULTADOS E DISCUSSÃO
Constatam-se grandes possibilidades de identificação de genótipos superiores para as principais características, PESP, PG, CE e VP por apresentarem elevada variância genotípica (
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), com altos valores de herdabilidade (h2) apresentando percentuais de 94,71%, 94,72%, 93,81% e 94,80%, respectivamente, com magnitudes superiores a 1 para o índice de variação (IV). Dessa forma demonstrando que para estas características, métodos simples de seleção seriam suficientes para se obterem ganhos satisfatórios.

As estimativas de coeficiente de variação genético (CVg) apresentam ao melhorista as grandezas relativas das mudanças que podem ser obtidas por meio de seleção, ao longo de um programa de melhoramento (Freitas Junior et al., 2009). A Tabela 1 mostra que as características apresentaram elevados valores de CVg, para as seguintes características PESP, PG, CE e VP, isto indica boas chances de sucesso em programas de melhoramento que utilizem essa população, visando a seleção para essas características. 
O super-caráter VP expressou o maior valor para a herdabilidade e para o índice de variação, com magnitudes respectivas de 94,80% e 4,27%. A elevada estimativa da herdabilidade com base na seleção entre famílias de irmãos completos favorece a hipótese de que essa variável é mais influenciada por efeitos genéticos do que ambientais o que favoreça a fidedigna seleção de família s superiores. 
As características FLORM e FLORF apesar de apresentarem baixa variabilidade genotípica ([image: image3.png]


), expressaram herdabilidade acima de 61% que pode ser considerado alto, o que também denota a possibilidade de ganhos genéticos (Freitas Júnior, 2005). De acordo com Falconer (1987) a herdabilidade demonstra a confiança do valor fenotípico como um guia para o valor genético, em outas palavras, ela revela a confiabilidade do valor fenotípico mensurado em predizer o verdadeiro valor genotípico. Assim, é possível saber se as diferenças detectadas são de natureza genética, e se a seleção proporcionará ganhos em programas de melhoramento genético. Nesse sentido, bons resultados são esperados, principalmente para as características de interesse econômico, RG, CE eVP já que são encontrados amplos valores de herdabilidade.

O índice de variação (IV) também é um parâmetro muito importante, ele oferece uma ideia real da situação de cada característica para o programa de melhoramento. Na tabela mostra que as características FLORM, FLORF, ALTP, PESP, PG, P100, CE e VP expressaram [image: image5.png]


 1, isso indica que se trata de características que contemplam situações favoráveis ao melhoramento e métodos simples de seleção são suficientes para se obter ganhos satisfatórios. As variáveis EMG, NP, TOMB e ALTE com valores de IV 0,6490; 0,7393, 0,7053 e 0,9929 respectivamente podem ocasionar ganhos satisfatório em gerações avançadas. 

Em relação a característica NE, os dados demonstram que não são promissores os progressos genéticos por meio de métodos simples de melhoramento em virtude da pequena estimativa de IV, com valor de 0,3134, além disso apresentou baixa magnitude de herdabilidade, de 8,94495. Tal fato demonstra a importância da utilização da seleção recorrente como método de melhoramento. Para EP houve estimativa de variância residual superior à genotípica, mostrando se tratar de característica altamente influenciada pelo ambiente. Para ED a magnitude também foi inferior apresentando valor de 0,2712, sendo um bom índice, pois se trata de uma característica que pode comprometer a produção agrícola da cultura.

Tabela 1 - Estimativas davariância genotípica (
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), herdabilidade com base na média de famílias (
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), coeficiente de variação genético (CVg) e índice de variação (IV) no primeiro ciclo de seleção recorrente intrapopulacionalem famílias de irmãos completos em milho pipoca, Crato - CE, 2017.
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Características                                                                                       CVg           IV

	

	EMG
	0,0888
	0,2997
	0,2108
	29,63
	2,9118
	0,6490

	FLORM
	0,7740
	1,1270
	0,3530
	68,67
	1,4126
	1,4808

	FLORF
	0,8119
	1,1606
	0,3486
	69,95
	1,3395
	1,5260

	NP
	0,5612
	1,5880
	1,0268
	35,34
	6,2097
	0,7393

	TOMB
	0,0035
	0,0106
	0,0071
	33,22
	2,8413
	0,7053

	POSESP
	0,1720
	0,2987
	0,1267
	57,58
	14,7271
	1,1652

	G.EMP
	0,0001
	0,0080
	0,0078
	2,16
	0,4460
	0,1485

	EMP
	0,0126
	0,0491
	0,0365
	25,65
	7,5067
	0,5873

	ALTP
	0,0094
	0,0187
	0,0093
	50,17
	6,8532
	1,0034

	ALTE
	0,0040
	0,0081
	0,0041
	49,64
	7,5697
	0,9929

	NE
	0,1228
	1,3731
	1,2502
	8,94
	2,7162
	0,3134

	ED
	0,0005
	0,0077
	0,0072
	6,85
	2,1511
	0,2712

	EP
	-0,0014
	0,0058
	0,0072
	24,07
	-
	-

	PESP
	281712,00
	297442,00
	15730,30
	94,71
	22,0402
	4,2318

	PG
	282153,00
	297878,00
	15725,00
	94,72
	24,8579
	4,2359

	P100
	1,9792
	2,5784
	0,5991
	76,76
	9,1410
	1,8175

	CE
	7,7062
	8,21458
	0,5082
	93,81
	9,7945
	3,8937

	VP
	256,2410
	270,2930
	14,0514
	94,80
	26,4436
	4,2703


1/ EMG = dias para emergência; FLORM = dias para florescimento masculino; FLORF = dias para florescimento feminino; NP = estande final; TOMB = proporção de plantas quebradas e de plantas acamadas; POSESP= posição de espiga; G.MP = grau de empalhamento;EMP = proporção de espigas mal empalhadas; ALTP = altura média de planta, ALTE = altura média de espiga, NE = número médio de espigas; ED = proporção de espigas doentes; EP = proporção de espigas com pragas; PESP = peso médio de espigas com grãos; PG = rendimento de grãos, P100 = peso médio de cem grãos; CE = capacidade de expansão; VP = volume de pipoca em kg.h-1.

CONCLUSÃO
Através dos parâmetros genéticos foi possível a predição de ganhos satisfatórios para as principais características, PESP, PG, CE e VP e identificação de genótipos superiores na população.
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