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RESUMO

O milho (Zea mays L.) € uma das mais importantes culturas agricolas, possui diversos usos,
como fabricacdo de biocombustivel, alimentacdo animal e principalmente na alimentacao
humana, sendo um dos gréos de maior relevancia no consumo. Possui teores de proteinas baixos
e pobres em aminoacidos essenciais, 0 que pode ser melhorado com o uso da biotecnologia e
melhoramento genético. Diante disso o objetivo desse trabalho foi identificar correlacGes
lineares e de herdabilidade no que tange a interacdo dos ambientes na quantificacdo de
assimilados encontrados nos diferentes gendtipos de milho. O trabalho foi conduzido na safra
2015/2016 em Capdo do Ledo — RS, utilizou-se delineamento de blocos casualizados com um
genitor paterno (hibrido testador), e cinco linhagens endogamicas (S5) considerados genitores
maternos progénies (hibridos Top Cross) totalizando 11 gendtipos de milho em 6 repeticdes.
Realizou-se a avaliagdo das varidveis de fenois, aminoacidos e minerais. Onde apresentaram
maiores correlagdes para massa de cem gréos e produtividade de gréos, triptofano, metionina,
zinco e manganés. A linhagem que apresentou maior quantificagdo dos metabdlitos foi
H265/CD308. Onde pode-se concluir que os genotipos apresentaram variabilidade para esse
fator.

Palavras-chave: Zea mays L. Genética. Alimentag&o.
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O milho é considerado uma das maiores culturas agricolas do mundo, ficando a frente
de cereais muito importantes como arroz e trigo e ultrapassando um bilh&o de toneladas de
gréos. Esse fato se deve as diversas funcGes que o grao apresenta, de muita importancia para
alimentacdo humana e também animal, além do cultivo em todas as partes do pais (CONTINI
et al., 2019). Atualmente apenas o consumo domeéstico total de milho corresponde a 72,9
milhdes de toneladas de gréos no Brasil (CONAB, 2020).

Entretanto quando analisada como fonte proteica o milho apresenta insuficiéncias, por
apresentar além de baixo teor de proteina (cerca de 10%) uma baixa qualidade bioldgica em
termos de aminoacidos essenciais para a alimentagdo humana (SANTOS et al., 2018). De
mesma forma, € importante a quantificacdo centesimal do milho para conhecer o teor de
aminoacidos dos elementos utilizados na fabricacéo de ragBes para os animais, buscando uma
maior eficacia na utilizacdo dos alimentos, e também proporcionando uma nutricdo mais
adequada a esses animais (PIOVESAN et al., 2010).

E de extrema importancia quantificar e identificar os ambientes com uma maior
propensdo a expressdo de aminoécidos e minerais, para que se possa incrementar esses teores e
ainda podendo destinar esses produtos enriquecidos naturalmente a um nicho de mercado
especifico. Diante disso o objetivo desse trabalho foi identificar correlagcdes lineares e de
herdabilidade no que tange a interacdo dos ambientes na quantificagdo de assimilados
encontrados nos diferentes gendétipos de milho.

METODOLOGIA

O experimento foi realizado no ano agricola de 2015/2016 no Centro de Gendmica e
Fitomelhoramento da Universidade Federal de Pelotas no Centro Agropecuério da Palma em
Capdo do Ledo — RS. Utilizou-se delineamento de blocos casualizados com um genitor paterno
(hibrido testador) e cinco linhagens endogamicas (S5) considerados genitores maternos
progénies (hibridos Top Cross) totalizando 11 genotipos de milho em 6 repetigdes. A semeadura
foi realizada na primeira quinzena do més de dezembro de 2015, utilizando densidade de 80
mil plantas por hectare. Foi feita adubac&o de base de 350 kg ha™* de NPK na concentragéo 10-
20-20, realizou-se aplicagdo de cobertura de 112 kg ha™* de nitrogénio durante o estadio V4, os
tratos culturais foram realizados conforme recomendacdo da cultura. As unidades

experimentais eram compostas por duas linhas de semeadura contendo cinco metros de
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comprimento e espacamento de 0,5 metros entre linhas, a colheita foi realizada na dltima
quinzena de abril de 2016. Uma fracdo da amostra foi destinada as avaliag0es dos caracteres
nutricionais, trituradas em moinho Marconi MA020 com peneira de 0,053 mm, as amostras de
cada gendtipo foi subdivida em seis amostras de 100 gramas, posteriormente foram mensurados
os teores de ferro (Fe, mg kg™t), cobre (Cu, mg kg™, zinco (Zn, mg kg), sédio (Na, mg kg™)
e manganés (Mn, mg kg?), flavonoides, carotenoides, fendis, potencial antioxidante pelo
radical DPPH (DPPH) e potencial antioxidante pelo radical ABTS (ABTS) contidos nas
sementes. Também foi realizada a avaliacdo das variaveis Massa de cem grdos (MCG, g) e
rendimento de gréos (RG, g) e com o auxilio do método LC-ESI-qToFMS de espectrometria
de massas foram avaliadas as intensidades de aminoacidos contidos nas sementes sendo eles
alanina (AL), arginina (AR), asparagina (AS), cisteina (CI), glutamina (GLU), glicina (GL),
prolina (PR), serina (SE), histidina (HI), treonina (TI), triptofano (TO), metionina (MT) e
fenilalanina (PH).

Foi realizada analise de varidncia a 5% de probabilidade, buscando verificar as
pressuposicdes, realizou-se o teste de normalidade por Shapiro-Wilk e homogeneidade das
variancias pelo teste de Oneillmathews. Realizou-se o teste de Scott Knott para comparacéo das
médias, identificado correlacdes lineares buscando associacfes para as expressdes dos carateres

e selecdo indireta para as variaveis.

RESULTADOS E DISCUSSAO

Os genotipos submetidos ao teste de Scott Knott apresentaram diferentes niveis de
médias, onde os que possuem maiores médias obtiveram a classificacdo mais alta (1-10) (figura
1). De acordo com os resultados de médias obtidos, pode ser identificado que para o0s
metabolitos Ferro, Cisteina, Serina e Histidina os genétipos apresentaram pouca ou nenhuma
diferenca estatistica, ou seja, ambos apresentaram as médias muito semelhantes.

O tratamento que obteve maior destaque na quantificacdo de metabdlitos foi
H265/CD308, obtendo maiores médias para a maioria das variaveis, seguido por L389 (30),
H258/CD308, L225(29) e L258(32), que apresentaram um melhor desempenho,
respectivamente, quando comparados ao restante dos tratamentos.

Ao realizar-se o teste de normalidade de residuos de acordo com o teste de Shapiro-Wilk
e homogeneidade de variancia de acordo com o teste de Oneillmathews a 5% de probabilidade
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foi identificado que as varidveis fenois, DPPH, flavonoides, teor de ferro, cobre, zinco, sodio,
alanina, arginina, cisteina, glutamina, glicina, prolina, serina e histidina, ndo apresentaram
normalidade de residuos e homogeneidades de variancia. As variaveis manganés, asparagina,
ABTS e fenilalanina apresentaram normalidade de residuos e variancia ndo homogeéneas e as
variaveis treonina, triptofano, metionina e carotenoides apresentaram normalidade de residuos
e homogeneidade de variancia. Todas as varidveis apresentaram significancia a 5% de
probabilidade na anélise de variancia.

As correlaces lineares (figura 2) expressaram grande nivel de correlacédo positiva para
rendimento de gréos e massa de cem grédos, 0 que ja era esperado uma vez que 0S Mmesmos Sao
componentes diretos de produtividade e possuem relacdo direta com a mesma juntamente com
massa de grdos da espiga (CARVALHO, 2018). Também houve correlacdo negativa para
flavonoides e massa de cem gréos, esse fator pode ser devido ao maior acimulo amilaceo
guando ha maiores rendimentos de gréos, ja que a atividade antioxidante pode ser atribuida a
concentracdo de fendis totais no milho (KIMURA et al., 2007). Para rendimento de grdos foi
identificada uma leve correlagdo positiva para teores de ferro e também alta correlagdo positiva
para triptofano e metionina. Para teores de cobre uma leve correlacdo positiva foi evidenciada
para fendis e teores zinco, assim como para teores de zinco e manganés, essa relagdo também
demonstra uma maior acdo antioxidante, uma vez que a presenca de flavonoides pode

maximizar ferro, zinco e manganés, contribuindo para maior ag¢ao antioxidante (CARVALHO,

Figura 1. Andlise de médias pelo teste de Scott L
Knott. Médias seguidas pelo mesmo nimero em L f
mesma coluna pertencem ao mesmo grupo. : '

Figura 2. Representacdo grafica de Correlacdes
Lineares.



M. A TRANSVERSALIDADE DA
SALAO DO , ‘ CIENCIA, TECNOLOGIA E
UNUUJ 2021 ’ « @ INOVACAO PARA O PLANETA

CONHECIMENTO =

CONSIDERACOES FINAIS

As analises evidenciaram que ha variabilidade entre as linhagens e a producéo de
assimilados, assim como significancia para todas as variaveis. O gendtipo que apresentou maior
quantificacdo de metabolitos foi o cruzamento H265/CD308.

As correlagdes lineares expressaram grandes correlaces para rendimento de gréos e
massa de cem graos, assim como relagédo negativa para flavonoides e rendimento de gréos, alta

correlagéo para triptofano e metionina e zinco com manganés.

REFERENCIAS BIBLIOGRAFICAS

CARVALHO, I. R. Melhoramento Genético e Biometria Aplicada a Produtividade e
Biofortificacdo de Graos de Milho. 2018. Tese (Doutorado em Fitomelhoramento).
Universidade Federal de Pelotas- UFPel, Pelotas, 2018. Disponivel em
<http://guaiaca.ufpel.edu.br/bitstream/prefix/3812/1/Tese%20lvan%20Ricard0%2005.03%20
Ajustada%20e%20correta.pdf>.Acesso em: 15/07/2021.

CONTINI, E.; MOTA, M. M.; MARRA. R.; BORGHI, E.; DE MIRANDA, R. A.; DASILVA,
A. F.; DASILVA, D. D.; MACHADO, J. R. A.; COTA, L. V.; DA COSTA, R. V.; MENDES,
S. M. Milho: caracterizacdo e desafios tecnoldgicos. Brasilia: Embrapa. (Desafios do
Agronegocio Brasileiro, 2), 2019.

KIMURA, M.; KOBORI, C. N.; RODRIGUEZ-AMAYA, D. B.; NESTEL, P. Screening and
HPLC methods for carotenoids in sweet potato, cassava and maize for plant breeding trials.
Food Chemistry. v.100, n.1, p.1734-1746, 2007.

SANTOS, D. da S., MONTEIRO, S. S.; MOREIRA, E. P.; MARINI, F. S.; LIMA, J. F.
Composicao centesimal de milho Crioulo coletado em localidades do estado da Paraiba.
Revista Verde de Agroecologia e Desenvolvimento Sustentavel. 2018.

PIOVESAN, V.; OLIVEIRA V. de; ARAUJO, J. dos S.; Predicdo do contelido de aminoacidos
essenciais do grdo de milho. Ciéncia e Agrotecnologia, [S.L.], v. 34, n. 3, p. 758-764, jun.
2010. Fap UNIFESP.

CONAB. Companhia Nacional de Abastecimento. Acomp. safra brasileira de gréos, v.8 — Safra
2020, n. 3- Terceiro levantamento, Brasilia, p. 1-86, 2021.



