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PREDIÇÃO DE GANHO GENÉTICO UTILIZANDO ÍNDICES DE SELEÇÃO EM 
LINHAGENS DE MILHO 

 

 

RESUMO – A cultura do milho ocupa posição de destaque tanto em pesquisas 
científicas quanto na economia mundial, sendo o Brasil um dos maiores produtores 
do grão. O elevado potencial produtivo se deve aos programas de melhoramento 
genético de plantas, onde a seleção de genótipos superiores é realizada com base 
em índices de seleção. Essa estratégia tem sido eficiente para a obtenção de 
genótipos superiores, por permitir obter simultaneamente ganhos para caracteres de 
importância agronômica / econômica. Desta forma, os objetivos do presente trabalho 
consistiram em mensurar o ganho genético com a seleção de linhagens, baseada 
em índices de seleção, comparando a eficiência dos diferentes índices e verificando 
qual (is) é (são) mais indicados para a seleção fenotípica de linhagens de milho. 
Para isso, 256 linhagens foram avaliadas em experimentos com duas repetições em 
doze ambientes. Foram considerados os caracteres: produção de grãos, 
prolificidade, acamamento e quebramento de plantas, altura da planta, altura da 
espiga, posição relativa da espiga, florescimento feminino e masculino, e intervalo 
entre florescimentos. Foram aplicadas intensidades de seleção de 10% e 20% para 
seleção direta e para sete índices. Os resultados das análises indicaram que a 
seleção direta dos caracteres não foi efetiva na seleção de genótipos superiores. Os 
índices de Smith & Hazel/ 1943 e Willians/ 1962 resultaram em maiores ganhos para 
os genótipos estudados. 
 
Palavras-chave: Zea mays L; seleção direta; obtenção de híbridos; linhas puras. 
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PREDICTION OF GENETIC GAIN USING SELECTION INDEXES IN MAIZE LINES 

 

ABSTRACT - Corn is a crop of great importance, occupying a preeminent position 
both in scientific research and in the world economy, with Brazil being one of the 
largest grain producers. Increased production and productivity are due in part to the 
plant breeding programs, where the selection of superior genotypes is performed 
based on selection indexes. This strategy has been effective for obtaining superior 
genotypes since it allows to obtain simultaneously gains for many traits of 
agronomic/economic importance. Thus, the objectives of this work consisted in 
measuring the genetic gain from selection of lines, which is based on selection 
indexes , and to compare the efficiency of different indexes to check which one (s) is 
(are) best suited for phenotypic selection of maize lines. For this, 256 lines were 
evaluated in experiments with repetition in twelve environments. Grain production, 
prolificacy, lodging and breaking plant, plant height, ear height, relative position of the 
spike, male and female flowering, and interval between flushes: the characters were 
considered. Selection intensities of 10 % and 20% for direct selection and for the 
seven indices under study were applied. The analysis results indicated that direct 
selection of characters was not effective in selecting superior genotypes. The indices 
of Smith & Hazel (1943) and Williams (1962) resulted in greater gains for the 
genotypes evaluated. 

Key words: Zea mays L. Direct selection, Hybrids, Pure lines. 
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  1. INTRODUÇÃO 

 

O milho é uma das mais importantes culturas alimentícias, ocupando um 

lugar de destaque na pesquisa científica e na economia mundial. É utilizado como 

fonte para a alimentação humana e animal, também como matéria prima para a 

indústria (EMBRAPA, 2012).   

Segundo dados da CONAB (2014) a estimativa de produção para a safra 

brasileira 2013/14 é de aproximadamente 75 milhões de toneladas do grão, 

colocando o país em terceiro lugar em termos de produção mundial de milho, 

ficando atrás apenas dos Estados Unidos e da China. Atualmente a produtividade 

nacional média está acima de 5.000 kg ha-1, enquanto que há 10 anos, essa 

produtividade era pouco mais de 3.500 kg ha-1. Esse aumento deve-se à 

contribuição da pesquisa realizada em diversas áreas e, principalmente, à obtenção 

de híbridos mais produtivos. 

O melhoramento genético vegetal é uma valiosa estratégia para o aumento 

da produtividade de forma sustentável e ecologicamente equilibrada, associada ao 

emprego de melhores práticas culturais como manejo, adubação e irrigação 

adequados (BORÉM & MIRANDA, 2005). Entre os principais objetivos das 

instituições de pesquisa em melhoramento genético de milho, está o 

desenvolvimento e recomendações de linhagens que se configurem como bons 

parentais com caraterísticas específicas entre macho ou fêmea, em determinado 

ambiente e que resultem na redução de custo de produção de sementes dos 

híbridos. 

Nos programas de melhoramento, a seleção de genótipos superiores é 

realizada com base em índices, por permitir obter ganhos para diversos caracteres 

de importância agronômica e econômica, simultaneamente. Os índices de seleção 

funcionam como um caráter adicional, resultante de uma combinação de diversas 

características sobre as quais se deseja obter respostas à seleção (SANTOS et al., 

2007), permitindo melhorar diversos caracteres simultaneamente, 

independentemente da existência ou não de correlação entre estes (CRUZ & 

REGAZZI, 2001; VILARINHO et al., 2003).  
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A escolha do melhor índice de seleção depende da importância relativa dos 

caracteres considerados, do tipo de material que está sendo selecionado e dos 

objetivos do programa, podendo sofrer alterações ao longo do tempo. Assim, o 

índice adequado pode ser alterado, não sendo possível definir o melhor de forma 

generalizada. Independentemente do índice considerado, sua utilização fornece um 

método objetivo, capaz de determinar o mérito relativo de uma série de genótipos, 

fornecendo uma base para diferenciar esses genótipos (CARENA, 2009). 

Portanto, a seleção de linhagens realizada com base em um determinado 

índice pode aumentar a eficiência do processo de seleção, permitindo selecionar 

genótipos com padrões agronômicos mais próximos aos genótipos ideais (ideótipos), 

em menor espaço de tempo. Sendo assim, o objetivo deste trabalho foi comparar os 

ganhos com a seleção, em linhagens de milho, considerando diferentes estratégias 

de seleção e verificar qual é a mais eficiente. 
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2. REVISÃO DE LITERATURA 

 

2.1 . Importância Socioeconômica 
 

Pertencente à família Poaceal, o milho (Zea mays L.), é uma das poucas 

plantas econômicas nativas das Américas. Trata-se de uma planta completamente 

domesticada, pois não cresce de forma selvagem e não consegue sobreviver na 

natureza, sendo, portanto, dependente dos cuidados do homem (PATERNIANI, 

1995). Várias hipóteses foram propostas sobre sua origem, sendo que as mais 

consistentes foram as que mostraram o teosinto como ancestral. O Teosinto é 

também uma gramínea, porém com várias espigas e sem sabugo, podendo cruzar 

naturalmente com o milho e produzir descendentes férteis (GALINAT, 1995). 
A espécie é politípica, por haver elevado número de raças e tipos de milho 

dentro dela, sendo provavelmente a de maior variabilidade genética entre as plantas 

cultivadas. O milho é cultivado em diversas regiões, porém com adaptações 

específicas para cada uma. Fornasieri Filho (2007) relata que há variabilidade 

genética para praticamente todos os caracteres da planta e a manutenção dessa 

variabilidade se dá pelo estabelecimento de bancos de germoplasma, o qual 

mantém a diversidade de tipos individualizada e sob condições controladas de 

raças. 

Sua importância econômica é definida pelas variadas formas de sua 

utilização, desde a alimentação animal até a indústria de alta tecnologia. O uso do 

milho em grão para alimentação animal corresponde a cerca de 70% no mundo 

(CONAB, 2014). Nos EUA esse percentual é menor, 50%, devido a grande utilização 

para a produção de etanol, enquanto que no Brasil esse número pode chegar a 

80%. 

A grande importância da cultura está também relacionada ao aspecto social, 

pois no Brasil existem muitos agricultores que não são tecnificados, não possuem 

grandes áreas para cultivo, porém dependem da produção para viver. Devido a 

esses pequenos produtores, o país não se destaca em produtividades, apesar de 

ser o terceiro produtor mundial (EMBRAPA, 2002). 
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2.2. Melhoramento Genético  
 

As cultivares de milho utilizadas até a década de 60, além de pouco 

produtivas, eram excessivamente altas, acamando com facilidade e impossibilitando 

alta densidade de semeadura. O melhoramento genético tem papel extremamente 

importante para a cultura, possibilitando aumento da produtividade, redução do porte 

de plantas e acamamento, maior adaptabilidade a condições de estresse hídrico e 

resistência de praga, insetos e doenças (SAWAZAKI & PATERNIANI, 2004). 

A hibridação tem sido de interesse no melhoramento de espécies cultivadas, 

tanto para a exploração do vigor de híbrido na geração F1 como para promover o 

aparecimento de variabilidade genética em populações (MIRANDA FILHO & NASS, 

2001). Entre os principais objetivos das instituições de pesquisa, em melhoramento 

genético de milho, está desenvolver linhagens que se configurem como bons 

parentais com características específicas entre macho ou fêmea, em determinado 

ambiente e que resultem na redução de custo de produção de sementes dos 

híbridos. 

 

 
2.2.1 . Obtenção de Linhagens 
 
O método padrão para a obtenção de linhagens puras consiste em 

autofecundar plantas selecionadas por sucessivas gerações. São escolhidas 

linhagens elite pertencentes a um determinado grupo heterótico, que têm sua 

seleção baseada nos objetivos de melhoramento. As linhagens são semeadas e 

realiza-se a polinização cruzada dentro de cada grupo, obtendo-se assim a geração 

F1. Estas são autofecundadas, com o objetivo de expressar a maior variabilidade 

entre os parentais, obtendo-se a F2, que se constitui no ponto de partida de seleção, 

devido à alta variabilidade e segregação de caracteres (FORNASIERI FILHO, 2007). 

As plantas autofecundadas na geração F2 são colhidas sem diferenciação 

entre espigas (“bulk”) e submetidas novamente a autofecundação na geração 

seguinte. Em F3 as espigas são colhidas individualmente, e esta geração é 

submetida ao teste de progênie (“topcross”), no qual os materiais são cruzados com 

testadores, que são linhagens escolhidas em um grupo heterótico distante. Os 
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híbridos “topcrosses” são avaliados, e os que apresentarem boa produtividade e 

características desejáveis, são selecionados para avançar no programa de 

melhoramento. Nas progênies selecionadas são realizadas sucessivas gerações de 

autofecundação, até atingirem uma taxa de homozigose próxima a 100%, na 

geração F9, sendo considerada como linhagem pura ou homozigótica (FORNASIERI 

FILHO, 2007).  

Na seleção dessas progênies, devem ser considerados os caráteres de 

maior interesse no programa de melhoramento. Apesar de não existir correlação 

entre as linhagens puras e os híbridos, há parâmetros mínimos que devem ser 

considerados na seleção. Para a melhoria de mais de um caráter simultaneamente, 

podem ser utilizadas algumas técnicas, dentre elas a de índice de seleção. Para 

este procedimento são determinadas famílias superiores, através de um índice ou 

ranking obtidos com dados de avaliação(RUMBAUGH ET AL; 1984). 

 

2.2.2 . Índices de Seleção 
 
Os índices de seleção funcionam como um caráter adicional, resultante de 

uma combinação de diversas características sobre as quais se deseja obter 

respostas à seleção (SANTOS ET AL., 2007), permitindo melhorar diversos 

caráteres simultaneamente, independente da existência ou não de correlação entre 

eles (SMITH, 1936; HAZEL, 1943; WILLIANS, 1962; CRUZ & REGAZZI, 2001; 

VILARINHO ET AL., 2003). Embora a resposta para um determinado caráter possa 

ser superior àquela baseada em índice de seleção, esta resulta em genótipos com 

melhores padrões agronômicos, por alcançarem níveis adequados para os caráteres 

considerados em conjunto no índice, em menor tempo do que de genótipos obtidos 

a partir da seleção sequencial para cada caráter. 

A teoria dos índices de seleção é baseada no fato de que cada indivíduo 

possui um valor genético global que lhes é peculiar (HAZEL & LUSH, 1942). Este 

valor genético corresponde ao somatório dos valores de melhoramento, associado a 

um número de caráteres de importância econômica, que são ponderados por valores 

econômicos, relativos correspondentes a cada caráter. Devido ao valor de 

melhoramento global de cada indivíduo ser de difícil mensuração, o valor genético 
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não pode ser determinado, e a seleção baseia-se num valor fenotípico do indivíduo 

(SMITH, 1936; HAZEL, 1943; KEMPTHORNE, 1957).  

O princípio básico dos índices de seleção é obter uma função linear dos 

valores fenotípicos para diversos caráteres. Os índices disponíveis diferem 

basicamente, no peso que é dado para cada um dos caráteres considerados. Para 

estimar os pesos dados para os caráteres há índices que consideram covariâncias 

genéticas, fenotípicas e o peso econômico desses caráteres (SMITH, 1936; HAZEL, 

1943; WILLIANS, 1962); outros que consideram o valor mínimo aceitável para cada 

caráter, como o índice multiplicativo (ELSTON, 1963; SUBANDI ET AL., 1973). 

Alguns envolvem o ranqueamento e a soma dos ranques dos genótipos para cada 

um dos caráteres (MULAMBA; MOCK, 1978), aqueles cujos pesos são obtidos em 

função da herdabilidade do caráter considerado (Smith et al., 1981), e há aqueles 

que utilizam a resposta desejada ou o diferencial de seleção, para ponderar os 

caráteres utilizados no índice (DICKERSON ET AL., 1954; ALLAIRE; HENDERSON, 

1966; PESEK; BAKER, 1969). 

Vários métodos de construção de índices de seleção podem ser utilizados 

em um programa de melhoramento, o que pode variar de acordo com o tipo de 

seleção a ser empregada. O primeiro índice relatado na literatura foi desenvolvido 

por SMITH em 1936, e tem como objetivo maximizar a correlação entre o índice e o 

valor genotípico dos indivíduos. Posteriormente, este índice otimizado foi adaptado 

por HAZEL em 1943 para ser aplicado no melhoramento animal, e por isso, a 

denominação de índice de SMITH-HAZEL (SANTOS, 2005).  

Existem também índices de seleção não lineares, que podem ser aplicados 

em seleção recorrente ou seleção de cultivares. É o caso do índice multiplicativo 

proposto por ELSTON (1963). O qual possibilita a seleção aproximada dos mesmos 

genótipos que seriam pelo emprego de índice linear, sem a necessidade de 

estimativas de parâmetros genéticos e fenotípicos, (GARCIA, 1998). 

Em 1969, PESEK E BAKER sugeriram o uso de “ganhos genéticos 

desejados”, de características individuais para substituir os pesos econômicos 

relativos no cálculo dos índices de seleção. Para possibilitar essa modificação é 

necessário calcular as médias dos genótipos e as matrizes de variância e 

covariância genotípica e fenotípica. Com isso, podem-se calcular os coeficientes dos 
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índices, sem a necessidade de estabelecer os pesos econômicos, resultando em um 

ganho máximo para cada caráter, de acordo com a importância relativa assumida 

pelo melhorista na especificação do ganho desejado (CUNHA, 2010). 

MULAMBA E MOCK, em 1978, basearam-se na soma de “ranks” para 

classificar os genótipos em relação a cada caráter. A partir desta classificação, são 

somados os valores de cada característica para os genótipos, resultando em um 

valor geral considerado como o índice de seleção (CRUZ ET AL; 2004). 
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3. MATERIAL E MÉTODOS 

 

3.1. Material Genético 

As linhagens S1 de milho foram obtidas a partir do cruzamento entre as 

linhagens L14-04B e L08-05F, desenvolvidas no Departamento de Genética da 

Escola Superior de Agricultura “Luiz de Queiroz” da Universidade de São Paulo. 

Essas linhagens pertencem a grupos heteróticos diferentes, sendo a L14-04B de 

grãos amarelos dentados e a L08-05F de grãos alaranjados duros (MÔRO, 2011).  

Da geração F2 foi retirada uma amostra aleatória de 256 plantas, que foram 

semeadas em linhas, e em cada uma das linhas, foram realizados cruzamentos 

manuais no esquema SIB (Self In Brothers) para aumentar a quantidade de 

sementes disponíveis. Foram assim obtidas 256 progênies S1. 

 

3.2. Execução Experimental 
 

Nos anos agrícolas de 2002/2003 a 2006/2007 as 256 linhagens S1 foram 

avaliadas em diversos locais por ano no município de Piracicaba-SP, totalizando 12 

ambientes. Para isso, as linhagens foram cultivadas no delineamento látice 

quadrado 16 x 16, cada parcela constituída por uma linha de 4,0 m, com 

espaçamento de 0,80 m entre linhas e 0,20 m entre plantas. Foram distribuídas 50 

sementes por parcela, e aproximadamente 30 dias após a semeadura foi realizado o 

desbaste, mantendo cerca de 20 plantas em cada parcela, o que corresponde a uma 

população média de 62.500 plantas ha-1. 

Foram coletados, no decorrer do período experimental, os seguintes dados: 

florescimento masculino e feminino, em dias, para que 50% das plantas da parcela 

tivessem emitido a inflorescência masculina e feminina, respectivamente; em 

número de plantas por parcela na época da colheita; plantas acamadas na parcela 

com inclinação superior a 30º em relação à vertical; quebramento de plantas 

quebradas abaixo da primeira espiga na parcela; número de espigas por parcela; 

peso de grãos em kg parcela-1. Em cinco plantas da parcela foram determinadas, a 
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altura da planta, a altura da espiga em cm, do solo até a folha bandeira e até a 

inserção da primeira espiga, respectivamente (MÔRO, 2011).   

O peso de grãos por parcela foi ajustado para 15,5% de umidade e 

convertido para t ha-1, a prolificidade através da divisão entre o número de espigas 

pelo estande na parcela. O acamamento e quebramento foram somados, obtendo-

se o acamamento e quebramento, em porcentagem de plantas acamadas e 

quebradas. A posição relativa da espiga, é calculada dividindo-se a altura da espiga 

(cm) pela altura da planta (cm), é um caráter sem unidade, que representa a posição 

da espiga na planta. Outra informação foi o intervalo entre florescimento feminino e 

florescimento masculino.  

Para a realização das análises estatístico-genéticas foram considerados os 

caráteres: produção de grãos (PG), acamamento e quebramento (ACQ), 

prolificidade (PROL), intervalo entre florescimento em dias, posição relativa da 

espiga (PRE), altura da planta (AP) e da espiga (AE) em cm. Para os caráteres 

ACQ, PROL e PG, o estande foi utilizado como covariável nas análises estatísticas. 

Os caráteres foram escolhidos pela importância direta no melhoramento de milho, e 

por apresentarem algumas peculiaridades, como a PROL e o IF que estão 

diretamente relacionados com a tolerância ao estresse hídrico e, também, a AP e 

PRE, que afetam diretamente o ACQ. 

   

3.3. Análise Estatística dos Dados  
 

3.3.1. Obtenção de Médias 
 

Para determinação das médias fenotípicas das linhagens S1 foram utilizados 

12 ambientes, com duas repetições por ambiente, pode-se inferir que estas médias 

apresentam excelente precisão experimental, com valores próximos aos valores 

genéticos das linhagens.  
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3.3.2. Análise de Variância 
 

As análises estatístico-genéticas foram realizadas utilizando-se o 

procedimento "PROC GLM" do software SAS (SAS INSTITUTE, 1999). Inicialmente, 

realizou-se a análise de variância individual para cada ambiente, de acordo com o 

modelo matemático para experimento em látice (COCHRAM; COX, 1976): 

 

Yijk = m + Li + Rj + bk(j) + eijk 

em que:  

Yijk é o valor observado da linhagem i no bloco k, dentro da repetição j;  

m é a média geral do experimento;  

Li é o efeito da linhagem i, com i variando de 1 a 256;  

Rj é o efeito da repetição j, com j sendo 1 ou 2;  

bk(j) é o efeito do bloco k, hierarquizado dentro da repetição j;  

eijk é o erro experimental. 

 

Com as médias ajustadas obtidas das análises individuais foram realizadas 

análises de variância conjunta dos experimentos, de acordo com o modelo 

matemático: 

 

Yijk = m + Li + Rj + (LR)ij + eijk 

em que:  

Yijk é o valor observado da linhagem i no bloco k, dentro do ambiente j;  

m é a média geral;  

Li é o efeito da linhagem i com i variando de 1 a 256;  

Rj é o efeito do ambiente j;  

(LR)ij é o efeito da interação da linhagem i com o ambiente j;  

eijk é o erro efetivo médio.  

 

Com base nos quadrados médios das análises de variância conjunta foram 

estimados os seguintes componentes de variância para cada caráter: variância 
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fenotípica ao nível de médias ( 2ˆFσ ), variância genotípica ( 2ˆGσ ), variância da interação 

genótipo x ambiente ( 2ˆGXAσ ), variância ambiental ( 2ˆ Eσ ) e coeficiente de herdabilidade 

no sentido amplo ao nível de médias (h2). Para a obtenção dessas estimativas foram 

utilizadas as seguintes equações:  

 
2ˆFσ  = (QML)/A*R                                         2ˆGσ  = (QML - QMGxA)/A*R 

2ˆGXAσ  = (QMGxA - QME)/A*R                          2ˆ Eσ  = QME 

h2 = 2ˆGσ  / 2ˆFσ  

 

em que:  

QML é o Quadrado Médio das linhagens;  

A é o número de ambientes;  

R é o número de repetições;  

QMGxA é o Quadrado Médio da interação genótipo x ambiente;  

QME é o Quadrado Médio do Resíduo. 

 

3.4. Obtenção dos Índices de Seleção  
 

Após a obtenção das médias e dos parâmetros, foram utilizados diferentes 

índices de seleção para as linhagens, envolvendo os caráteres considerados. A 

expressão geral dos índices de seleção ( I ) é: 

∑=
i

ii XbI
1

 

em que:  

ib  = peso para o caráter i;  

iX  = valor observado para o caráter i. 

 

 

Os seguintes índices de seleção foram avaliados: 
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1) CRUZ (2006): consiste em fixar um valor ideal para cada caráter, criando desse 

modo o genótipo ideal (ideótipo). Feito isso, obtém-se a diferença entre a média de 

cada caráter e o valor atribuído ao ideótipo, e calcula-se para cada genótipo uma 

distância em relação ao mesmo, sendo que o índice é obtido a partir das médias 

fenotípicas ajustadas e das distâncias euclidianas de cada indivíduo ao genótipo 

ideal. 
 

2) ELSTON (1963): baseado nos valores fenotípicos da característica. É calculado pela 

multiplicação dos valores de ωj para cada caráter, onde ωi = ji – ki, em que ji é i valor 

fenotípico do i-ésimo caráter e ki é o valor mínimo (ou máximo) estabelecido pelo 

melhorista, abaixo (ou acima) do qual os genótipos são descartados.  

 

3) SMITH-HAZEL (SMITH, 1936; HAZEL, 1943): o peso para os caráteres envolve as 

covariâncias fenotípicas e genéticas e os pesos econômicos. Esse índice de seleção 

é uma função linear dos valores fenotípicos observados nas várias características de 

importância econômica, cujos coeficientes de ponderação são estimados de modo a 

maximizar a correlação entre o índice de seleção e o agregado genotípico. O 

agregado genotípico é estabelecido por outra combinação linear, envolvendo os 

valores genéticos, os quais são ponderados por seus respectivos valores 

econômicos. O valor do vetor b é estimado pela fórmula: b = P-1Ga, sendo P: matriz 

(n x n) de variâncias e covariâncias fenotípicas; G: matriz (n x n) de covariância 

genética, obtida em nível de média das linhagens. O ganho esperado no caráter i 

quando a seleção é praticada sobre o índice pode ser calculado por: 

 

 

em que:  

Gj é a j-ésima linha da matriz G;  

i é a intensidade de seleção;  

V(I) é a variância do índice,  

b' é o vetor de coeficientes de ponderação dos caracteres no índice de seleção. 

  

GS =  
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4) WILLIANS (1962): Neste índice são estabelecidos pesos econômicos 

pelo melhorista, e posteriormente estima-se o índice e os ganhos esperados pela 

seleção direta e indireta.  

 

5) PESEK & BAKER (1969): considera a covariância genética e as 

respostas desejadas com a seleção para obter os pesos dos caráteres. Esse índice 

é baseado nos ganhos desejados, que são mais fáceis de definir, pelo índice ser 

estabelecido através da definição do vetor de ganhos desejados e da matriz de 

variâncias e covariâncias genotípicas das variáveis envolvidas. Os coeficientes b’s 

são o vetor n x 1 de coeficientes do índice calculados de acordo com a importância 

estabelecida pelo melhorista em sua especificação dos ganhos desejados em cada 

característica. Com base nos ganhos previamente estipulados, é estimado o índice 

em que os caráteres foram classificados como primários e secundários. 
 

6) MULAMBA & MOCK (1978): envolve o ranqueamento e a soma dos 

ranques para os genótipos utilizados, considerando os caráteres envolvidos. Ele 

hierarquiza os genótipos, inicialmente, para cada característica, por meio da 

atribuição de valores absolutos àqueles de melhor desempenho. O procedimento 

consiste em classificar as linhagens, em relação a cada um dos caráteres em ordem 

favorável ao melhoramento, estabelecida previamente pelo melhorista. Uma vez 

classificadas, são somadas as ordens de cada linhagem, referentes a cada caráter, 

resultando numa medida adicional tomada como índice de seleção. Adicionalmente, 

é permitido ajuste na ordem de classificação das variáveis, bastando atribuir pesos 

distintos a cada variável. 

 

Os índices de seleção foram calculados utilizando-se o Programa Genes 

(CRUZ, 2006) e quando os coeficientes de ponderação não foram obtidos 

diretamente de parâmetros populacionais, foram considerados os valores 

apresentados na tabela 1. 
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Tabela 1. Valores dos coeficientes de ponderação para cálculo do coeficiente 
b, estabelecidos para cada índice de seleção. 

 

 

3.5. Métodos de Seleção e Predição de Ganho Genético 
 

Para cada linhagem foram determinados os diferentes índices de seleção e, 

após o ordenamento dos índices, foram aplicadas intensidades de seleção de 10% e 

20%, selecionando-se as 26 e as 52 melhores linhagens, respectivamente. 

Adicionalmente, foi realizada uma seleção direta e indireta para cada caráter, 

estimando-se os ganhos com as diferentes formas de seleção (CRUZ & REGAZZI, 

1994).  

Para a seleção direta, a predição do ganho de seleção para cada caráter foi 

obtida por:  

σ
σ
ˆ
ˆ

2

2

F

GDSRS =      

em que, 

 RS é a resposta à seleção;  

DS é o diferencial de seleção;  

σ̂ 2

G  é a variância genotípica; 

2ˆ Fσ é a variância fenotípica ao nível de médias. 

 

Para os índices de seleção foram obtidas as respostas correlacionadas ou 

indiretas para cada caráter, a partir da seleção feita com base no índice por: 

Índice de Seleção PG ACQ PROL IF FM FF PRE AP AE 
Carvalho & Cruz (1997) 10% -10% 8% -7% -7% -7% -7% -8% -7% 
Elston (1963) 4,0 3,0 0,95 1,3 71 72 0,8 240 145 
Mulamba & Mock (1978) 1 1 1 1 1 1 1 1 1 
Pesek Backer (1969) 10% -10% 8% -7% -7% -7% -7% -8% -7% 
Smith & Hazel (1943) 1,0 -1,0 0,8 -0,7 -0,7 -0,7 -0,7 -0,8 -0,8 
Subandi et al (1973) 1,0 -1,0 0,8 -0,7 -0,7 -0,7 -0,7 -0,8 -0,7 
Willians (1962) 1,0 -1,0 0,8 -0,7 -0,7 -0,7 -0,7 -0,8 -0,7 
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σ̂ 2
),(

)(
Fx

yxG
yyx
Cov

DSRC =     

em que,  

RCx(y) é a resposta correlacionada para o caráter x com base na seleção no 

índice y;  

DSy é o diferencial de seleção do índice;  

Cov yxG ),( é a covariância genética entre a característica x e o índice y; 

σ 2
Fx  é a variância fenotípica da característica x. 

 

 

4. RESULTADOS  
 
 
Para os caráteres avaliados foram observadas diferenças significativas entre 

linhagens, ambientes e interação, linhagem x ambiente. O erro efetivo variou de 

0,001 a 96,089, para os caráteres PRE e AP, respectivamente. O coeficiente de 

variação apresentou valores abaixo de 20% para a maioria dos caráteres, exceto 

para PROL e IF, que apresentaram valores 43,479 e 116,038%, respectivamente. 

Podem ser observadas também, as médias da população para cada caráter em 

estudo. A média da população, em relação a AP e AE foram baixas, sendo de 

aproximadamente 191 e 105 cm, respectivamente (tabela 2). 

Os maiores valores de variância genotípica foram observados para os 

caráteres AP e AE, 75 cm e 37 cm, respectivamente. Para a variância fenotípica, os 

valores aproximados foram de 80 para AP e 40 para AE. Para a variância ambiental 

e interação genótipo x ambiente, os maiores valores também foram observados para 

os mesmos caráteres. As menores variâncias foram encontradas para PRE e PROL, 

onde para PRE os valores foram multiplicados por 1000 para facilitar a visualização 

na tabela e para o caráter PROL, foi observada uma variância da interação genótipo 

ambiente de 0,004 e variância ambiental de 0,024. Para as estimativas de 

herdabilidade, os valores ficaram acima de 0,8 (tabela 3). 
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Tabela 2. Resumo da análise de variância para os caracteres: PG, ACQ, PROL, IF, FM, FF, PRE, AP e AE. 

PG = produção em toneladas por ha; ACQ = acamamento e quebramento em porcentagem de plantas; PROL = prolificidade em número de espiga por planta; IF = intervalo 
entre florescimento em dias; FM = florescimento masculino em dias; FF = florescimento feminino em dias; PRE = posição relativa da espiga; AP = altura da planta em cm; AE 
= altura da espiga em cm; FV = Fontes de Variação; GL = graus de liberdade; QM = quadrado médio; A = Ambiente; P = Progênies; CV = Coeficiente de Variação; ** 
Significativo a 1% de probabilidade pelo teste F, respectivamente. 
 
 
 
Tabela 3. Estimativas dos componentes de variância para os caracteres: PG, ACQ, PROL, IF, FM, FF, PRE, AP e AE. 

PG = produção em toneladas por ha; ACQ = acamamento e quebramento em porcentagem de plantas; PROL = prolificidade em número de espiga por planta; IF = intervalo 
entre florescimento em dias; FM = florescimento masculino em dias; FF = florescimento feminino em dias; PRE = posição relativa da espiga; AP = altura da planta em cm; AE 
= altura da espiga em cm; P = Parâmetro; σ2

G = variância genotípica; σ2
GxA = variância da interação genótipo x ambiente; σ2

F = variância fenotípica; σ2
E = variância ambiental; 

h2 = coeficiente de herdabilidade; 1 Os parâmentros: σ2
G, σ2

GxA, σ2
F e  σ2

E  foram multiplicados por 1000 devido aos valores baixos. 
 

F V GL PG ACQ PROL IF FM FF PRE AP AE 

QM A 11 1115,265 ** 505,691 ** 15,807 ** 195,674 ** 1590,314 ** 1322,312 ** 0,410 ** 124183,478 ** 68906,016 ** 

QM P 255 25,256 ** 12,695 ** 0,350 ** 14,530 ** 90,954 ** 124,47 ** 0,010 ** 1928,633 ** 959,429 ** 

QM T x A 2805 1,392 ** 2,472 ** 0,032 ** 1,683 ** 3,202 ** 3,971 ** 0,001 ** 132,305 ** 75,687 ** 

Erro Efetivo 2700 0,590 1,986 0,024 1,379 2,163 2,620 0,001 96,089 56,528 

CV (%) - 19,377 43,479 17,097 116,038 2,055 2,220 4,910 5,202 7,494 

Média - 4,630 2,516 0,935 1,210 67,694 68,585 0,527 190,899 105,317 

Parâmetro PG ACQ PROL IF FM FF PRE1 AP AE 
σ2

G 0,994 0,426 0,013 0,535 3,656 5,021 0,360 74,847 36,823 

σ2
GxA 0,401 0,243 0,004 0,152 0,519 0,675 0,100 18,108 9,580 

σ2
F 1,052 0,529 0,015 0,605 3,790 5,186 0,397 80,360 39,976 

σ2
E 0,590 1,986 0,024 1,379 2,163 2,620 0,706 96,089 56,528 

h2 0,945 0,805 0,909 0,884 0,965 0,968 0,905 0,931 0,921 
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Com intensidade de seleção de 10%, os maiores ganhos diretos foram 

obtidos para os caráteres IF e ACQ, com valores negativos de 81% e 66%, e para 

PG e PROL com ganhos positivos de 56% e 33% respectivamente. Para FM e FF, 

houve uma redução de aproximadamente seis dias para o florescimento masculino e 

cinco dias para o florescimento feminino. Para AP e AE, o ganho foi de -9% na altura 

da planta e de -13% na altura de inserção da espiga. Para a intensidade de seleção 

de 20%, os resultados seguiram a mesma tendência da intensidade de seleção de 

10%, porém com valores de ganhos menores. Os ganhos diretos com a IF (-75%) e 

ACQ (-55%) foram os maiores, seguido do ganho positivo obtido com PG (42%). 

Para PRE e AP o ganho obtido foi de aproximadamente 7% e para AE 10,52%. 

Assim como na intensidade de seleção de 10%, os caráteres FM e FF também 

apresentaram os menores ganhos. 

Para as estimativas de ganhos indiretos, na intensidade de seleção de 10%, 

foram observados os valores de 47% para PG quando o caráter selecionado foi FF e 

de quase 40% foram PROL e FM. Para o caráter IF foram obtidos ganhos de -56% e 

-38% para a seleção indireta de FF e PG, respectivamente. O ganho indireto obtido 

para AE foi de -9,67% com a seleção visando AP e o ganho indireto em unidade de 

caráter para AP foi de -13,31cm. Para esses caráteres foram observados ganhos 

negativos para seleção direta de ACQ e PRE.  Os caráteres ACQ, PRE, AP e AE 

resultaram em ganhos indiretos negativos para produtividade e os caráteres PG, 

PROL, IF, FM e FF resultaram em um aumento do acamamento e quebramento das 

plantas em unidade de caráter. Para a intensidade de seleção de 20%, os ganhos 

indiretos seguiram a mesma tendência em relação à intensidade de 10%, porém 

apresentando valores menores (tabela 4). 
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Tabela 4. Estimativas de ganhos genéticos em unidade do caráter e porcentagem, pelo 
método de seleção direta (valores na diagonal, em negrito) e indireta para os caracteres: 
PG, ACQ, PROL, IF, FM, FF, PRE, AP e AE. 

PG = produção em toneladas por ha; ACQ = acamamento e quebramento em porcentagem de plantas; PROL = 
prolificidade em número de espiga por planta; IF = intervalo entre florescimento em dias; FM = florescimento 
masculino em dias; FF = florescimento feminino em dias; PRE = posição relativa da espiga; AP = altura da planta 
em cm; AE = altura da espiga em cm; IS = Intensidade de seleção; Valores em negrito para ganho na seleção 
direta sobre o caráter em questão; Valores entre parênteses: ganhos genéticos em unidade do caráter; 1 Ganhos 
em unidade do caráter multiplicados por 10 devido aos valores baixos. 
  

 

I S  PG ACQ PROL IF FM FF PRE1 AP AE 

10% 

PG 55,84 11,71 19,24 -37,66 -4,81 -3,91 1,01 3,65 4,63 
 (2,59) (0,29) (0,18) (-0,46) (-3,25) (-2,68) (0,06) (6,98) (4,88) 

ACQ -7,09 -65,76 -4,48 -5,14 0,09 0,00 -2,10 -0,43 -2,60 
 (-0,33) (-1,66) (-0,04) (-0,06) (0,06) (0,00) (-0,12) (-0,82) (-2,74) 

PROL 39,92 3,59 33,23 -28,90 -3,67 -2,90 0,80 2,82 3,69 
 (1,85) (0,09) (0,31) (-0,35) (-2,48) (-1,99) (0,04) (5,38) (3,88) 

IF 11,28 10,03 7,03 -80,93 -1,63 -1,88 -0,18 0,56 0,63 
 (0,52) (0,25) (0,07) (-0,98) (-1,11) (-1,29) (-0,01) (1,07) (0,67) 

FM 39,41 1,030 11,36 -35,32 -6,47 -4,86 -1,51 2,17 0,67 
 (1,83) (0,03) (0,11) (-0,43) (-4,38) (-3,33) (-0,08) (4,14) (0,71) 

FF 46,68 12,43 16,78 -56,33 -6,27 -5,07 -0,55 3,64 3,05 
 (2,16) (0,31) (0,16) (-0,68) (-4,25) (-3,48) (-0,03) (6,94) (3,21) 

PRE -6,37 -25,43 -8,25 -12,88 -0,87 -0,80 -9,37 0,04 -9,41 
 (-0,29) (-0,64) (-0,08) (-0,16) (-0,59) (-0,55) (-0,05) (0,07) (-9,92) 

AP -20,07 -8,66 -11,77 8,87 1,06 0,75 -0,48 -9,40 -9,67 
 (-0,93) (-0,22) (-0,11) (0,11) (0,72) (0,51) (-0,03) (-17,94) (-10,19) 

AE -22,45 -23,31 -13,10 -1,23 0,26 0,20 -6,31 -6,97 -12,89 
 (-1,04) (-0,59) (-0,12) (-0,02) (0,18) (0,14) (-0,04) (-13,31) (-13,58) 

20% 

PG 41,63 7,95 16,46 -36,62 -3,70 -3,02 1,11 2,90 4,00 
 (1,93) (0,20) (0,15) (-0,45) (-2,50) (-2,07) (0,06) (5,54) (4,22) 

ACQ -4,06 -55,2 -2,27 11,05 -0,01 0,08 -2,23 -0,16 -2,39 
 (-0,19) (-1,39) (-0,02) (0,13) (-0,01) (0,05) (-0,12) (-0,30) (-2,52) 

PROL 29,96 5,34 25,37 -25,59 -2,57 -2,04 0,75 1,35 2,14 
 (1,39) (0,13) (0,24) (-0,31) (-1,74) (-1,40) (0,04) (2,57) (2,25) 

IF 14,99 5,09 7,61 -75,44 -1,96 -2,08 -0,08 0,46 0,43 
 (0,69) (0,13) (0,07) (-0,92) (-1,33) (-1,42) (0,00) (0,88) (0,45) 

FM 31,6 2,20 10,60 -27,09 -5,18 -3,74 -0,54 1,64 1,18 
 (1,46) (0,06) (0,10) (-0,33) (-3,51) (-2,59) (-0,03) (3,13) (1,25) 

FF 31,65 1,31 13,05 -51,97 -4,74 -4,02 -0,47 1,96 1,54 
 (1,47) (0,03) (0,12) (-0,63) (-3,21) (-2,76) (-0,03) (3,75) (1,62) 

PRE -7,92 -16,79 -5,83 -2,30 -0,32 -0,14 -7,37 -0,16 -7,54 
 (-0,37) (-0,42) (-0,06) (-0,03) (-0,22) (-0,10) (-0,04) (-0,30) (-7,94) 

AP -16,64 -4,53 -8,72 18,01 0,74 0,71 -0,63 -7,63 -8,11 
 (-0,77) (-0,11) (-0,08) (0,22) (0,50) (0,49) (-0,03) (-14,56) (-8,54) 

AE -12,21 -10,35 -7,52 -4,84 -0,33 -0,23 -5,45 -5,35 -10,52 
  (-0,57) (-0,26) (-0,07) (-0,06) (-0,23) (-0,16) (-0,03) (-10,22) (-11,07) 
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 Para a menor intensidade de seleção, o índice de CRUZ apresentou ganho 

de 33% para PG e -25% para IF (tabela 5), para AP e AE, os ganhos foram positivos 

de 0,24 e 1,38 respectivamente. Os caráteres FM e FF apresentaram melhores 

ganhos na intensidade de seleção de 20% em relação à intensidade de 10%. O 

caráter ACQ obteve um ganho de aproximadamente -11% e -9% para as 

intensidades de 10% e 20%, respectivamente. No índice ELSTON, os maiores 

ganhos foram obtidos para os caráteres ACQ e IF, nas intensidades de seleção de 

10% e 20%. Para intensidade de seleção de 10%, o índice de MULAMBA & MOCK, 

para os caráteres PRE e AE, apresentaram os melhores ganhos quando comparado 

a outros índices, com um ganho negativo de 4,52% e 5,92%, respectivamente. Os 

caráteres PG e IF apresentaram ganhos superiores em porcentagem em relação às 

demais características, enquanto que AP e IF resultaram em ganhos menores. O 

índice de PESEK & BACKER apresentou um ganho de -55% para ACQ e 25% para 

PG. Para FM e FF os ganhos negativos foram de -2,85% e -2,46%, respectivamente. 

O índice de Smith & Hazel apresentou um ganho de 47% para PG e -29% para 

ACQ, enquanto que para AP e AE os ganhos foram positivos, 4,01 e 3,45 

respectivamente. No índice de Subandi, para ambas as intensidades de seleção, os 

melhores ganhos foram observados para os caráteres PG, PROL e IF, com 

aproximadamente 30% de acréscimo para PG, 20% para PROL e -17% para IF. 

Para PG e ACQ o ganho obtido pelo índice de WILLIANS foi de 44% e -34%. Para 

este mesmo índice, os ganhos foram de -39% para IF e -4% para FM e FF. 
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Tabela 5. Estimativas de ganhos genéticos em unidade do caráter e porcentagem, pelo 
método de seleção por índices para os caracteres: PG, ACQ, PROL, IF, FM, FF, PRE, AP e 
AE. 

IS Índice de Seleção PG ACQ PROL IF FM FF PRE1 AP AE 

10% 

Cruz (2006) 32,53 -10,56 17,74 -25,04 -0,49 -0,77 1,20 0,24 1,38 

 (1,51) (-0,27) (0,17) (-0,31) (-1,28) (-1,20) (0,19) (0,84) (0,72) 

Elston (1963) 22,61 -25,96 15,37 -58,25 -3,89 -3,43 -1,13 0,32 -0,94 

 (1,05) (-0,65) (0,14) (-0,71) (-2,63) (-2,35) (-0,63) (0,61) (-0,99) 

Mulamba & Mock (1978) 25,75 -21,12 14,91 -50,80 -4,29 -3,51 -4,52 -1,48 -5,92 

 (1,19) (-0,53) (0,14) (-0,62) (-2,90) (-2,41) (-2,49) (-2,83) (-6,24) 

Pesek Backer (1969) 25,22 -54,88 11,12 -14,95 -2,85 -2,46 -2,40 2,00 -0,52 

 (1,17) (-1,38) (0,10) (-0,18) (-1,93) (-1,69) (-1,32) (3,82) (-0,54) 

Smith & Hazel (1943) 46,76 -28,65 16,84 -41,46 -4,91 -4,14 -0,50 4,01 3,45 

 (2,17) (-0,72) (0,16) (-0,50) (-3,23) (-2,84) (-0,28) (7,66) (3,64) 

Subandi et al (1973) 29,34 -6,06 21,47 -18,47 -3,08 -3,45 -3,68 -3,29 -0,04 

 (1,136) (0,15) (0,20) (-0,22) (2.09) (2,73) (1,65) (-0,05) (3,11) 

Willians (1962) 43,65 -34,16 14,87 -39,25 -4,12 -3,67 -0,32 3,33 2,98 

 (2,02) (-0,86) (0,14) (-0,48) (-2,80) (-2,52) (-0,18) (6,35) (3,14) 

20% 

Cruz (2006) 11,73 -8,57 10,64 -23,67 -1,89 -1,75 0,34 0,44 0,68 

 (0,54) (-0,22) (0,10) (-0,29) (-1.28) (-0,12) (0,66) (0,47) (1,45) 

Elston (1963) 14,32 -19,85 18,81 -49,62 -1,86 -2,05 0,36 1,59 1,91 

 (0,66) (-0,50) (0,18) (-0,60) (-1,26) (-1,41) (0,20) (3,04) (2,01) 

Mulamba & Mock (1978) 19,96 -11,79 11,76 -50,47 -3,31 -2,87 -3,64 -1,23 -4,79 

 (0,92) (-0,30) (0,11) (-0,61) (-2,24) (-1,97) (-2,00) (-2,34) (-5,04) 

Pesek Backer (1969) 15,62 -47,97 6,52 -14,45 -1,93 -1,56 -1,26 1,58 0,27 

 (0,72) (-1,21) (0,06) (-0,18) (-1,31) (-1,07) (-0,69) (3,02) (0,29) 

Smith & Hazel (1943) 33,06 -28,71 13,61 -26,82 -3,45 -2,77 -0,18 3,00 2,78 

 (1,53) (-0,72) (0,13) (-0,33) (-2,33) (-1,90) (-0,10) (5,73) (2,93) 

Subandi et al (1973) 30,83 -4,69 18,19 -16,87 -2,97 -2,69 -2,69 0,57 -2,11 

 (1,43) (0,12) (0,17) (-0,20) (2,01) (2,19) (1,21) (-0,62) (2,00) 

Willians (1962) 30,47 -33,37 12,66 -21,17 -3,02 -2,46 -0,36 2,38 1,99 
  (1,41) (-0,84) (0,12) (-0,26) (-2,04) (-1,69) (-0,20) (4,55) (2,09) 

PG = produção em toneladas por ha; ACQ = acamamento e quebramento em porcentagem de plantas; PROL = 
prolificidade em número de espiga por planta; IF = intervalo entre florescimento em dias; FM = florescimento 
masculino em dias; FF = florescimento feminino em dias; PRE = posição relativa da espiga; AP = altura da planta 
em cm; AE = altura da espiga em cm; IS = Intensidade de seleção, 1 Ganhos em unidade do caráter 
multiplicados por 100 devido aos valores baixos. 
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As linhagens selecionadas para cada índice de seleção estão apresentadas 

na tabela 6, com os valores em negrito indicando as selecionadas na intensidade de 

seleção de 10% para cada índice. Destas, as selecionadas em pelo menos cinco 

dos sete índices, totalizaram 25, com sete delas por todos os índices de seleção. 

 

Tabela 6. Linhagens selecionadas pelos índices de seleção de CARVALHO & CRUZ, 
(1997). ELSTON, (1963); MULAMBA & MOCK, (1978); PESEK BACKER, (1969); SMITH & 
HAZEL, (1943); SUBANDI ET AL, (1973) E WILLIANS, (1962). 

Valores em negrito: linhagens selecionadas com intensidade de seleção de 10%. 

 

  

 

 

 

Índice de Seleção Linhagens Selecionadas 

Carvalho & Cruz (1997) 
120, 250, 108, 71, 33, 104, 109, 66, 10, 8, 252, 9, 138, 65, 134, 249, 24, 211, 15, 
101, 194, 214, 246, 16, 191, 162, 63, 3, 48, 142, 155, 141, 72, 78, 69, 112, 55, 186, 
121, 88, 87, 201, 216, 161, 97, 185, 110, 212, 76, 169, 170, 189.  

Elston (1963) 
72, 162, 33, 86, 5, 186, 151, 76, 249, 224, 71, 18, 89, 97, 77, 9, 255, 161, 4, 22, 
138, 192, 101, 91, 65, 250, 30, 214, 48, 216, 102, 211, 137, 141, 106, 108, 3, 109, 
191, 212, 155, 78, 112, 201, 198, 134, 200, 83, 87, 55, 32. 

Mulamba & Mock (1978) 
72, 5, 162, 151, 102, 30, 76, 21, 39, 93, 50, 82, 255, 22, 13, 186, 89, 8, 199, 210, 
23, 57, 249, 138, 33, 12, 92, 80, 17, 31, 62, 97, 98, 216, 54, 140,116, 77, 203, 66, 
18, 4, 71, 219, 90, 224, 161, 46, 63, 246, 254, 175. 

Pesek Backer (1969) 
86, 173, 254, 5, 47, 102, 50, 249, 30, 247, 224, 241, 176, 250, 255, 100, 199, 105, 
175, 63, 33, 109, 76, 72, 193, 187, 162, 93, 16, 18, 17, 207, 89, 84, 214, 180, 236, 
165, 106, 202, 46, 231, 186, 141, 39, 235, 70, 138, 239, 151, 61, 125. 

Smith & Hazel (1943) 
86, 187, 105, 50, 199, 23, 102, 5, 76, 18, 254, 224, 173, 1, 162, 249, 96, 33, 89, 46, 
186, 151, 63, 100, 4, 47, 20, 43, 72, 30, 214, 176, 255, 106, 97, 231, 16, 79, 138, 
250, 142, 193, 77, 57, 120, 121, 85, 109, 161, 241, 17, 91. 

Subandi et al (1973) 
86, 72, 162, 187, 23, 76, 5, 50, 151, 102, 33, 1, 186, 30, 249, 13, 255, 89, 39, 199, 
8, 82, 12, 21, 224, 22, 92, 138, 71, 97, 4, 17, 80, 105, 77, 175, 250, 216, 93, 66, 46, 
161, 170, 85, 31, 246, 18, 120, 101, 211, 9, 254. 

Willians (1962) 
86, 187, 50, 105, 199, 76, 23, 224, 173, 5, 102, 254, 249, 18, 162, 63, 96, 89, 1, 33, 
46, 214, 100, 30, 176, 255, 47, 72, 186, 151, 231, 20, 250, 4, 79, 43, 193, 138, 16, 
97, 106, 121, 17, 241, 142, 57, 247, 120, 182, 161, 175, 109. 

Linhagens Selecionadas 
em todos os índices 33, 72, 76, 138, 162, 186, 249. 

Linhagens Selecionadas 
em pelo menos 5 índices 

5, 17, 18, 30, 33, 46, 50, 63, 72, 76, 86, 89, 97, 102, 138, 151, 161, 162, 186, 199, 
214, 224, 249, 250, 255. 
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5. DISCUSSÃO 

 

A análise de variância permite verificar que existe variabilidade genética, 

essencial para a seleção, e diferença de desenvolvimento das linhagens nos 

ambientes de execução dos experimentos, indica que o comportamento relativo das 

linhagens não foi consistente entre os diferentes anos (tabela 2). Esta mesma 

variabilidade foi observada por GARBUGLIO ET AL. (2007), quando avaliou sete 

populações de linhagens de milho na geração S1. Os coeficientes de variação para 

os caráteres considerados estão dentro dos limites recomendados para este tipo de 

genótipo e caráteres (HALLAUER & MIRANDA FILHO, 1988), proporcionando boa 

confiabilidade aos dados. Ressalta-se ainda que as médias da população original, 

para os caráteres avaliados, foram satisfatórias.  

Um parâmetro de grande importância é o coeficiente de herdabilidade, cuja 

principal função é expressar à confiabilidade do valor fenotípico em relação à 

estimativa do valor genotípico (FALCONER, 1978), cujos valores estão acima de 

0,8, inclusive para PG e ACQ, caráteres para os melhoristas e para os agricultores. 

A variância fenotípica dos caracteres AP e AE apresentaram valores altos, devido a 

grande diferença desses caráteres dentro da população avaliada (tabela 3).  

A seleção direta apresenta ganhos elevados para diversos caráteres, porém 

ao se analisar a resposta indireta de cada característica, são observados valores 

que prejudicam a seleção. Como por exemplo, a seleção direta para PG que 

apresenta ganho elevado para o caráter e reduz o ACQ, o que é indesejável. Pode-

se então, afirmar que os ganhos obtidos com as seleções direta e indireta não 

proporcionaram resultados conjuntos satisfatórios nos nove caráteres avaliados, 

considerando que o objetivo é o de obter acréscimos nos caráteres PG e PROL e 

decréscimo nos caracteres ACQ, IF, FM, FF, PRE, AP e AE. Também MARTINS ET 

AL. (2006) constataram não ser a seleção direta e indireta eficientes na distribuição 

dos ganhos. COSTA ET AL. (2004) também observaram ganhos menores na 

seleção direta e indireta em linhagens de soja, quando comparado a outros métodos 

de seleção. Por sua vez, COIMBRA ET AL., (1999) em feijão e OLIVEIRA ET AL., 

(2008) em maracujazeiro, observaram que este tipo de seleção resultou em ganhos 

satisfatórios, pois os caráteres em estudos apresentaram correlação favorável. 
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Segundo FALCONER & MACKAY (1996), a seleção indireta exige a condição de 

alta correlação favorável entre a variável que está sob seleção e as variáveis 

objetivo, além de uma elevada herdabilidade do caráter a ser selecionado. 

O índice de Cruz resultou, mesmo que em proporções menores, ganhos 

satisfatórios para os caracteres. Os ganhos apresentados por VASCONCELOS ET 

AL. (2010) em progênies de alfafa, por meio deste índice, foram superiores aos de 

outros índices de seleção. Segundo, OLIVEIRA ET AL., (2008), mesmo com ganhos 

elevados na seleção direta, o índice distância genótipo-ideótipo mostrou-se mais 

promissor na seleção de genótipos superiores de maracujazeiro. Para a seleção 

simultânea de quatro caráteres na cultura do pinhão manso, ROCHA ET AL., (2012), 

observaram que este índice possibilitou maior ganho total e alteração mais 

equilibrada na médias das características. 

O índice de ELSTON apresentou a maior redução para o caráter IF, quando 

comparado aos demais índices. Isto se deve ao baixo valor absoluto do mesmo, e 

devido ao fato deste índice ser estruturado com o mesmo peso para todos os 

caráteres, o que pode resultar em uma distribuição não desejada para a seleção das 

linhagens. Para a seleção de uma única progênie de maracujazeiro, a utilização do 

índice de seleção de Elston não foi capaz de proporcionar distribuição de ganhos 

condizentes com os propósitos de ROSADO (1981). MARTINS ET AL., (2006) 

observaram que, a estrutura de construção do índice, estabelece valores mínimos 

para seleção, o que resulta em tendência de aumento nos caráteres relacionados a 

produção em eucalipto. Para os caráteres primários, diretamente correlacionados à 

produção, em maracujazeiro, OLIVEIRA ET AL., (2008) observou ganhos desejados 

utilizando o mesmo índice. 

Para os caráteres PRE e AE, o índice proposto por MULAMBA & MOCK 

(1978), proporcionou os melhores ganhos quando comparado a outros índices. 

Dentre os caráteres, PG e IF apresentaram ganhos superiores em relação às 

demais características. Esse resultado segue as mesmas características de 

distribuição citada anteriormente no índice de ELSTON. CRUZ ET AL. (1993) e 

COSTA ET AL. (2004), encontraram resultados positivos e ganhos superiores com a 

utilização dos índices de MULAMBA & MOCK em milho e soja, respectivamente.  

VILARINHO ET AL. (2003) verificaram que este índice proporcionou as melhores 
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estimativas de ganhos em progênies endogâmicas, de milho pipoca. Para esta 

mesma cultura, SANTOS ET AL. (2007) obtiveram ganhos satisfatórios com o índice 

para a seleção de famílias de meios-irmãos. A utilização do índice de MULAMBA & 

MOCK, permitiu a RANGEL ET AL. (2011) a predição de ganhos simultâneos nas 

duas principais características (produção e expansão) relacionadas ao 

melhoramento de milho de pipoca. Também CUNHA (2010) observou ganhos 

elevados em seleção recorrente recíproca de famílias de irmãos completos em 

milho, utilizando este índice. 

O índice de PESEK BACKER, (1969) apresentou o maior ganho para a 

intensidade de seleção de 10%, para o caráter ACQ quando comparado aos demais 

índices. A PG também resultou em ganhos satisfatórios, mostrando uma boa 

distribuição, apresentando melhores ganhos nos caráteres primários. BÁRBARO ET 

AL. (2007) não obtiveram resultados satisfatórios com este índice para seleção de 

genótipo de soja. GONÇALVES ET AL., (2007) por sua vez, encontrou resultados 

semelhantes ao índice de MULAMBA & MOCK, na seleção de genótipos superiores 

de maracujá-amarelo. 

O índice de SMITH & HAZEL (1943) apresentou um ganho satisfatório para 

os caracteres primários, PG e ACQ, e um ganho superior para PG quando 

comparado a outros caracteres. Os resultados também foram satisfatórios para as 

demais características, exceto para AP e AE, onde o ganho foi positivo. Porém, o 

ganho indesejado para estes caracteres não prejudica a seleção de linhagens 

superiores, por a média da população apresentava valores adequados para ambos. 

Esse resultado contraria o observado por GONÇALVES (2007), que constatou 

superioridade no ganho de seleção com índice de MULAMBA & MOCK, em relação 

ao índice de SMITH & HAZEL. PAULA ET AL. (2002) mostraram que o índice de 

Smith & Hazel é promissor no melhoramento de múltiplas características em 

espécies florestais, superando outros critérios de seleção. GRANATE ET AL. (2002), 

ao trabalhar com 166 famílias de meios-irmãos de milho pipoca, conseguiram 

ganhos preditos superiores com este índice de seleção. FERREIRA ET AL. (2005), 

com este índice utilizado na seleção simultânea, permitiu estimar os ganhos preditos 

mais adequados para o melhoramento de C. canephora. 
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O índice de WILLIANS (1962) apresentou ganhos superiores para os 

caráteres primários, PG e ACQ. Os ganhos para IF, FM e FF, são adequados, 

quando comparado aos demais índices. Como citado anteriormente, o ganho 

indesejado para AP e AE não prejudica a seleção, devido a média da população 

original. Granate et al. (2002), constataram que o índice de seleção de Williams 

(1962) não permitiu a obtenção de estimativas de ganhos preditos simultâneos em 

duas características de interesse na cultura do milho. 

Apesar de apresentar o maior ganho obtido para PROL, o índice de 

SUBANDI ET AL., (1973) não resultou em ganhos satisfatórios para o conjunto de 

caracteres em estudo. O ganho para ACQ, de apenas -6,06% não é apropriado para 

a seleção de linhagens, onde esta característica é primária. Já para o trabalho de 

BHERING ET AL., (2011) este índice foi o que apresentou maiores ganhos 

genéticos para seleção de pinhão-manso. MORAES & MELO, (2006) também 

encontraram valores apropriados de ganho para seleção simultânea de seis 

características em Pinus. 

Constata-se, pois, que os ganhos de seleção foram diferentes entre os 

índices, havendo a necessidade de avaliar o índice mais propício para os objetivos 

do programa de melhoramento e da população a ser melhorada. Para esta 

população de linhagens, os melhores ganhos obtidos foram através dos índices de 

SMITH & HAZEL (1943) E WILLIANS (1962), para ambas as intensidades de 

seleção.  

Comparando os genótipos selecionados para cada índice de seleção nas 

intensidades de 10 e 20%, foi possível observar que sete genótipos foram 

selecionados em todos os índices de seleção e 25 dos 256 genótipos foram 

selecionados em pelo menos 5 dos 7 índices apresentados (tabela 6). Esses 

genótipos têm potencial para seguirem no programa de desenvolvimento de 

linhagens para obtenção de híbridos superiores, de melhoramento vegetal. 
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6. CONCLUSÕES 
 

A seleção direta dos caráteres não foi eficiente na detecção de genótipos 

superiores para os caráteres considerados de forma simultânea. 

Os índices de SMITH & HAZEL, (1943) & WILLIANS, (1962) resultaram em 

melhores ganhos para os genótipos estudados, nas características consideradas. 

 As linhagens 33, 72, 76, 138, 162, 186, 249 mostraram-se promissoras para 

continuar no programa de melhoramento. 
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