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Comunicado

A Ferrugem-polissora e seu Impacto

Na última década, foi identificado um 
aumento substancial na intensidade de 
doenças na cultura do milho no Brasil, 
principalmente foliares, o que torna ainda 
mais importante a disponibilidade de formas 
efetivas de controle das enfermidades a 
fim de se minimizar perdas de produção 
(COSTA et al., 2013). Dentre as doenças 
que se destacam como preocupantes, está 
a ferrugem-polissora, causada pelo fungo 
Puccinia polysora Underwood, que tem 
provocado, com certa frequência, perdas 
superiores a 50% na produtividade de milho 
nas principais regiões produtoras (COSTA 
et al., 2013). O uso de cultivares resistentes 
constitui uma das principais medidas para 
o manejo dessa doença. Porém, P. polysora 
apresenta alta variabilidade genética para 

patogenicidade, permitindo rápida adaptação 
do patógeno no campo. Estudos genéticos 
já foram realizados e vários genes e/ou 
QTLs (do inglês, Quantitative Trait Loci) 
de resistência à ferrugem-polissora foram 
identificados em milho (STOREY; HOWLAND, 
1957; ULLSTRUP, 1965; SCOTT et al., 1984; 
HOLLAND et al., 1998; LIU et al., 2003; CHEN 
et al., 2004), como revisado em Damasceno 
et al. (2015). Entretanto, nem sempre as 
fontes de resistência estão disponíveis aos 
programas de melhoramento, sendo de 
grande importância um contínuo trabalho de 
busca por novos genes de resistência, mais 
efetivos no controle da doença e de maior 
durabilidade. O programa de melhoramento 
da Embrapa Milho e Sorgo tem investido 
na caracterização de um grande número de 
genótipos para identificação de fontes de 
resistência e desenvolvimento de progênies 
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segregantes para o melhor entendimento 
sobre a base genética da resistência à 
ferrugem-polissora. Dentre as fontes de 
resistência identificadas, está a linhagem 
371081−4, utilizada como genitor para a 
obtenção de progênies segregantes para 
o mapeamento de QTLs (DAMASCENO et 
al., 2015, 2016). No presente trabalho, será 
apresentada a análise de médias de gerações, 
incluindo essa fonte de defesa, com o objetivo 
de avaliar a herança da resistência à ferrugem-
polissora em milho.

Análise de Médias de Gerações e 
sua Importância

Inicialmente proposta por Mather e Jinks 
(1971), a análise de médias de gerações, 
apesar de apresentar algumas limitações 
(BERNARDO, 2010), ainda tem sido 
amplamente utilizada no melhoramento 
de plantas para avaliar a importância dos 
diferentes efeitos genéticos (aditivos, de 
dominância e epistáticos) na herança de 
caracteres quantitativos (CHECA et al., 2006; 
MALVAR et al., 2008; SMITH et al., 2009). Em 
geral, uma variante da análise de médias 
de gerações tem sido comumente utilizada, 
com base no desempenho fenotípico de 
seis gerações: dois genitores (linhagens 
endogâmicas), P1 e P2, suas progênies F1 e 
F2, e retrocruzamentos da progênie F1 com 
cada um dos genitores (RC1 e RC2) (PIEPHO; 
MÖHRING, 2010). Com base nas médias 
dessas gerações, é possível estimar os 
efeitos genéticos e verificar quais efeitos 
apresentam maior contribuição para a 
expressão de um determinado caráter, o que 
é particularmente importante em estudos de 
herança preliminares, quando existe pouco 
conhecimento sobre a população e sobre o 
caráter avaliado.

Fonte de Resistência e Material Ge-
nético Desenvolvido

Com base nos dados apresentados em 
Damasceno et al. (2015), a população F2 
derivada do cruzamento entre as linhagens 
371081−4 e 531542, foi escolhida para o 
mapeamento de QTLs (DAMASCENO et 
al., 2016) e para a análise de médias de 
gerações, com o intuito de avaliar a herança 
da resistência à ferrugem-polissora em milho. 
As avaliações fenotípicas das gerações P1 
(371081-4, genitor resistente), P2 (531542, 
genitor suscetível), F1, F2, RC1 (F1 x P1) e 
RC2 (F1 x P2) para a resistência à ferrugem-
polissora foram conduzidas conjuntamente, 
conforme descrito em Damasceno et al. 
(2016). A escala de avaliação da ferrugem-
polissora em folhas de milho foi determinada 
com base na identificação das classes de 
reação à doença, conforme a severidade 
dos sintomas: i) R0, ausência de qualquer 
reação nas folhas; ii) R1, presença de pontos 
cloróticos a necróticos sem formação de 
urédias; iii) R2, presença de poucas urédias 
formadas com pequena quantidade de 
uredósporos; iv) S-, presença de pequena 
quantidade de urédias, com ou sem clorose 
ou amarelecimento, e severidade inferior a 
30% na folha; v) S, presença de uma grande 
quantidade de urédias, com ou sem clorose 
ou amarelecimento, contendo abundante 
produção de uredósporos e severidade 
entre 30 e 50% na folha; vi) S+, presença de 
uma grande quantidade de urédias, com ou 
sem clorose ou amarelecimento, contendo 
abundante produção de uredósporos e 
severidade superior a 50% na folha (ver Figura 
1 em DAMASCENO et al., 2015). 
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Estudo de Herança para a Ferrugem-
polissora em Milho

A análise de médias de gerações foi realizada 
com base na avaliação fenotípica conjunta dos 
genitores P1 e P2, e das gerações F1, F2, RC1 e 
RC2, conduzida de acordo com o delineamento 
de blocos casualizados com três repetições. 
O estudo de herança foi realizado com base 
na abordagem de modelos mistos, conforme 
proposto por Piepho e Möhring (2010), 
utilizando o software ASReml v.4.1 (GILMOUR 
et al., 2015). Para isso, foi considerado o 
modelo genético aditivo-dominância com 
a inclusão das interações epistáticas do 
tipo aditivo-aditivo, aditivo-dominância e 
dominância-dominância.

Na Figura 1, estão apresentadas as médias 
preditas e os desvios padrão para a resistência 
à ferrugem-polissora nas gerações P1, P2, 
F1, RC1, RC2 e F2. O menor (1,81) e o maior 
(3,86) valor de média foram observados 
para os genitores P1 (371081-4, resistente) e 
P2 (531542, suscetível), respectivamente. A 
geração F2 apresentou média de 3,20, cujo 
valor é intermediário em relação às médias 
observadas para os genitores resistente e 
suscetível. As médias dos retrocruzamentos 

RC1 (2,02) e RC2 (3,66) foram equivalentes às 
médias dos genitores P1 e P2, respectivamente. 
A geração F1 apresentou nota média de 2,37, 
sendo este valor inferior em relação à média 
dos dois genitores (2,83). Portanto, esse 
resultado sugere a existência de heterose 
para a resistência à ferrugem-polissora no 
cruzamento sob estudo, já que quanto menor 
o valor da nota, maior é a resistência à 
doença. 

Na Tabela 1, estão apresentados os resultados 
do teste de Wald – F para o efeito de blocos e 
para os efeitos genéticos aditivos  
( a ), de dominância ( d ) e epistáticos do tipo 
aditivo-aditivo ( aa   ), aditivo-dominância 
(  ad ) e dominância-dominância ( dd  ). O efeito 
de blocos e os efeitos genéticos aditivos, 
epistáticos do tipo aditivo-aditivo e aditivo-
dominância foram significativos ao nível 
de significância de 1%; enquanto o efeito 
genético de dominância foi significativo ao 
nível de significância de 5%. Esses resultados 
sugerem uma maior contribuição dos 
efeitos genéticos aditivos, epistáticos do 
tipo aditivo-aditivo e aditivo-dominância na 
herança da resistência à ferrugem-polissora 
no cruzamento entre as linhagens de milho 
531542 e 371081−4.

 
 

Figura 1. Médias preditas e desvios padrão para a resistência à ferrugem-polissora nas gerações 
P1 (371081-4, genitor resistente), P2 (531542, genitor suscetível), F1, RC1 (F1 x P1), RC2 (F1 x P2) e F2.

aa
aa dd
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Tabela 1.Teste de Wald – F para o efeito de 
bloco e para os efeitos genéticos aditivos  
( a ), de dominância ( d ) e epistáticos do tipo 
aditivo-aditivo ( aa  ), aditivo-dominância (  ad ) e 
dominância-dominância ( dd   ).

efeitos de dominância e epistáticos do tipo 
dominância-dominância foram significativos 
apenas para os cruzamentos Hi38-71 x G24 
e Hi34 x Mo17, o que sugere que os estudos 
de herança devam ser conduzidos, para 
o entendimento do controle genético da 
resistência à ferrugem-polissora, em cada 
população de interesse para os programas 
de melhoramento, ressaltando a importância 
do presente trabalho para o programa de 
melhoramento de milho da Embrapa Milho e 
Sorgo.

Fonte de 
Variação 

GL 
Numerador 

GL 
Denominador 

Wald-F P-valor 

Bloco 2 165,00 5,31 0,006 
a  1 167,20 419,92 <0,001 

d  1 145,10 5,02 0,028 

aa  1 142,10 27,44 <0,001 

ad  1 208,80 11,89 <0,001 

dd  1 243,70 0,84 0,362 

 GL: grau de liberdade.

Na Tabela 2, estão apresentadas as estimativas 
dos componentes da variância genética aditiva 
( 2

Aσ ), da variância genética de dominância 
( 2

Dσ ), da variância genética epistática (      ) e 
da variância residual ( 2

eσ ). Com base nessas 
estimativas, é possível observar que a 
variância genética aditiva (0,25) e a variância 
genética epistática (0,32) apresentaram maior 
magnitude quando comparadas à variância 
genética de dominância (0,77 x 10-6), o que 
está de acordo com os resultados do teste de 
Wald – F, no qual os efeitos genéticos aditivos 
e epistáticos do tipo aditivo-aditivo e aditivo-
dominância foram significativos ao nível 
de significância de 0,1%, enquanto o efeito 
genético de dominância foi significativo ao 
nível de significância de 5%.

Brewbaker et al. (2011) utilizaram três 
diferentes cruzamentos, Hi34 (resistência 
intermediária) x Mo17 (suscetível), Hi53 
(resistente) x Mo17, e Hi38-71 (resistência 
intermediária) x G24 (suscetível), para 
o desenvolvimento de progênies F1, F2, 
RC1 e RC2 para a realização da análise de 
médias de gerações, com base no modelo 
proposto por Mather e Jinks (1971), para 
resistência à ferrugem-polissora no Havaí. 
Nesse estudo, os autores verificaram que 
os efeitos genéticos aditivos e epistáticos 
do tipo aditivo-aditivo foram significativos 
em todos os casos avaliados. No entanto, os 

2
AD  

2
AD  

Tabela 2. Estimativas dos componentes da 
variância genética aditiva ( 2

Aσ ), da variância 
genética de dominância ( 2

Dσ ), da variância 
genética epistática (      ) e da variância 
residual ( 2

eσ ).

Componente de 
Variância  

Estimativa 

2
A  0,25 

2
D  0,77 x 10-6 

2
AD  0,32 

2
e  0,48 

 

Conclusão

Com base nos resultados apresentados, é 
possível concluir que a resistência à ferrugem-
polissora em milho, avaliada no cruzamento 
371081-4 (resistente) e 531542 (suscetível), 
apresenta um controle genético complexo, 
com predomínio dos efeitos genéticos 
aditivos e epistáticos do tipo aditivo-aditivo 
e aditivo-dominância. No entanto, apesar da 
menor significância dos efeitos genéticos 
de dominância e da menor magnitude do 
componente de dominância da variância 
genética, tais efeitos genéticos de dominância 
também apresentam certa contribuição para 
a base genética da resistência à ferrugem-
polissora no cruzamento entre as linhagens 
de milho 371081-4 (resistente) e 531542 
(suscetível). Portanto, em programas de 

aa aa
aa
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melhoramento de milho utilizando a linhagem 
371081-4 como fonte de resistência à 
ferrugem-polissora, o desempenho fenotípico 
de novas linhagens deve ser avaliado em 
cruzamentos com testadores elite de grupos 
heteróticos complementares.
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