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RESUMO

ABSTRACT

Correlation and path analysis for yield components of supersweet corn

In breeding programs, information on the correlation between characters is essential to improve the simultaneous
selection of characters. However, the measurement and interpretation of the magnitude of a correlation can lead to
mistakes in the selection strategy. The objective of this study was to evaluate, using path analysis, the direct and
indirect components between primary production and yield of supersweet corn ear and identify the characteristics that
most contribute to ear yield (basic variable). The variables used explained 94.77% of the variance in ear weight (R

2
). The

path analysis showed that only two characters, grain volume (0.2637) and ear volume (0.2536), had a direct effect on
production. It appears, therefore, that although the majority of the characters present high correlation estimates, these
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Correlação e análise de trilha para componentes
de produção de milho superdoce1

Em programas de melhoramento genético, informações sobre a correlação entre caracteres são de grande importân-
cia para se aperfeiçoar a seleção simultânea de caracteres. Contudo, a quantificação e a interpretação da magnitude de
uma correlação podem resultar em equívocos na estratégia de seleção. O objetivo deste trabalho foi avaliar, por meio da
análise de trilha, as relações, direta e indireta, entre os componentes primários de produção e a produtividade de espiga
de milho superdoce, e identificar os caracteres que mais contribuem para a produtividade de espiga (variável básica).
Verifica-se que as variáveis utilizadas explicaram 94,77% da variação do peso de espiga (R2). Pela análise de trilha,
apenas dois caracteres, o volume do grão (0, 2637) e o volume de espiga (0, 2536), apresentaram efeito direto na
produção. Constata-se, portanto, que, apesar de a maioria dos caracteres apresentarem altas estimativas de correlação,
essas ocorreram por efeitos indiretos de outros caracteres. Assim, tanto para seleção direta, quanto para seleção
indireta, essas características são eficientes no aumento do peso médio da espiga de milho superdoce. Neste caso, a
melhor estratégia seria a seleção simultânea de caracteres, enfatizando-se as características cujos efeitos indiretos são
maiores. É oportuno salientar que o volume de grão e volume de espiga apresentaram maiores herdabilidades, quando
comparados com peso de espigas, ou seja, 91,92, 88,6 e 80,52%, respectivamente. A alta herdabilidade estimada (91,92
e 88,6%) é um indicativo de possibilidades de elevados ganhos genéticos na seleção.

Palavras-chave: coeficiente de trilha, efeitos diretos e indiretos, resposta correlacionada.
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INTRODUÇÃO

A exploração comercial do milho superdoce passa pelo
melhoramento genético da cultura, o que demanda a ava-
liação da resposta de cultivares às condições do ambien-
te, à variabilidade entre e dentro do germoplasma em ques-
tão e, sobretudo, à seleção de genótipos superiores para
características morfoagronômicas de interesse (Lopes et
al., 2007).

Para o melhoramento genético de plantas, a escolha
de um método de seleção que favoreça a identificação de
genótipos superiores é a etapa de maior importância na
obtenção de novos cultivares. Diante disto, o conheci-
mento das correlações entre caracteres permite traçar es-
tratégias alternativas para maximizar o ganho previsto com
a seleção de vários caracteres, simultaneamente, ou
alavancar os ganhos genéticos de um caráter que apre-
senta baixa herdabilidade e, ou, dificuldades de mensu-
ração. Nestes casos, a seleção indireta pode ser mais efe-
tiva que a direta, ao selecionar um caráter com alta
herdabilidade, de fácil mensuração, de fácil identificação
e que apresenta alta correlação com o caráter desejado
(Falconer & Mackay, 1996).

A ocorrência de correlação genética entre dois
caracteres pode ser devida à pleiotropia ou à ligação
gênica. A correlação entre caracteres pode assumir um
valor positivo, negativo ou nulo. Vale salientar que a liga-
ção gênica só é causa de correlação em populações em
desequilíbrio de ligação (Falconer, 1996).

Embora tenha grande utilidade para o melhoramento
de plantas, o estudo de correlação pode causar equívo-
cos na estratégia de seleção, pois uma correlação alta entre
dois caracteres pode ser resultado do efeito de um tercei-
ro, ou de um grupo de outros caracteres (Cruz & Regazzi,
1997). A fim de melhor se conhecer as causas e efeitos
envolvidos nas associações entre caracteres, Wright (1921)
propôs um método denominado de análise de trilha, ou
“Path analyis”, que desdobra as correlações estimadas
em efeitos diretos e indiretos de caracteres, sobre uma
variável básica, ou principal.

A produtividade da espiga do milho superdoce é um
caráter complexo, ou seja, influenciado por vários compo-
nentes, a saber: o peso médio de espiga, o comprimento
médio das espigas, o diâmetro médio do sabugo, o diâme-
tro médio de espigas, o comprimento do grão, dentre ou-
tras. A identificação de componentes de produção de es-
pigas, que apresentem maior contribuição sobre a produ-
tividade da espiga, é interessante e pode auxiliar na sele-
ção de genótipos superiores (Lopes et al., 2007).

Sabe-se que as culturas dos milhos doce e superdoce
têm alcançado altos níveis de produtividade. Essa evolu-
ção deve-se aos crescentes estudos realizados em diver-
sas áreas e, sobretudo, ao melhoramento genético.

O objetivo deste trabalho foi verificar, por meio da
análise de trilha, as relações direta e indireta, entre os
componentes do rendimento, e identificar qual apresenta
maior contribuição na produtividade em genótipos de mi-
lho superdoce.

MATERIAIS E MÉT ODOS

Foram utilizadas progênies de retrocruzamentos, ten-
do como genitores doadores do caráter superdoce, obti-
dos pelo Centro Nacional de Pesquisa em Milho e Sorgo
(CNPMS), ambos portadores do gene shrunken-2 (sh2), a
saber: superdoce sintético SH

2 
(SH)

 
e o superdoce sintéti-

co SH
2
-8HS (SH-8HS) e, como genitores recorrentes, as

populações CIMMYT8 e Piranão8. Os recorrentes são
oriundos do oitavo ciclo de seleção recorrente recíproca
de famílias de irmãos completos, da Universidade Estadu-
al do Norte Fluminense Darcy Ribeiro (UENF).

Os genótipos doadores foram cruzados com os recor-
rentes e, posteriormente, as progênies obtidas retrocru-
zadas até a recuperação de, ao menos, 98% dos genes
provenientes dos genitores recorrentes, resultando, as-
sim, em quatro populações de milho, com endosperma
superdoce, com características morfoagronômicas supe-
riores, a saber: CIMMYT8, retrocruzado com SH (CSH);
CIMMYT8, retrocruzado com SH-8SHS (CSH-8HS);
Piranão8, retrocruzado com SH (PSH); Piranão8,

indirect effects were due to other characters. Thus, for both direct selection and indirect selection for such characters
are effective in increasing the average weight of supersweet corn ear. In this case, the best strategy would be the
simultaneous selection of characters, emphasizing the characteristics whose effects are more indirect. It should be
noted that grain volume and ear volume had higher heritability than ear weight, i.e., 91.92%, 88.6% and 80.52%
respectively. The high heritability estimates (91.92% and 88.6%) is an indication of possible high gains in genetic
selection.

Key words: path coefficients, direct and indirect effects, correlated response.



358 Geovana Cremonini Entringer et al.

Rev. Ceres, Viçosa, v. 61, n.3, p. 356-361, mai/jun, 2014

retrocruzado com SH-8SHS (PSH-8HS). Essas populações
foram utilizadas como genitores para obter os seguintes
híbridos interpopulacionais: PSH x CSH; PSH x CSH-8HS;
PSH-8HS x CSH-8HS; PSH-8HS x CSH, de modo que to-
dos os genótipos de milho com endosperma superdoce,
mencionados anteriormente, foram utilizados como trata-
mentos nas avaliações. Foram avaliados dez genótipos
de milho doce, entre híbridos e variedades de polinização
aberta.

O ensaio foi realizado de agosto a novembro de 2010,
em delineamento experimental de blocos ao acaso, com
quatro repetições, na estação experimental do Colégio
Agrícola Antônio Sarlo, município de Campos dos
Goytacazes, RJ. Cada parcela experimental foi composta
por duas linhas de 5m, com espaçamento de 0,3m entre
plantas e 1m entre fileiras. Foram utilizadas quatro linhas
contínuas, em torno da área de plantio, como bordadura.
Na semeadura, foram distribuídas seis sementes por cova,
com posterior desbaste para uma planta por cova, aos 30
dias após a semeadura.

Foi feita adubação de semeadura, com adubo químico
de fórmula 8-28-16, na dose de 400 kg.ha-1, e uma aduba-
ção em cobertura, com 20 gramas de ureia por metro linear,
aos 20 e aos 40 dias pós- semeadura. As plantas dos
genótipos de milho comum foram emasculadas no final do
estádio VT, a fim de evitar a ocorrência de efeito xênia. As
irrigações, bem como os demais tratos culturais, deram-se
de acordo com as recomendações para a cultura do milho
(Fancelli & Dourado Neto, 1999).

As avaliações foram realizadas entre os estádios R4 e
R5, com a espiga de milho verde, aos 22 dias após a
polinização. As características avaliadas foram: peso mé-
dio de espiga (PE); comprimento médio das espigas (CE);
diâmetro médio do sabugo (DS); diâmetro médio de espi-
gas (DE); comprimento do grão (CG); volume da espiga
(VE); volume do sabugo (VS); volume de grãos (VG); nú-
mero de fileiras de grãos (NFG). Para cada caráter foram
avaliadas, aleatoriamente, dez espigas por parcela.

Com o objetivo de comparar os efeitos dos genótipos
e estimar a herdabilidade com base na média, procedeu-se
à análise de variância. Estimaram-se, também, coeficien-
tes de correlação de Pearson (Stell et al., 1997), entre as
nove características componentes da produção avaliadas.

Antes de se realizar a análise de trilha, a matriz de
correlação fenotípica foi testada, quanto à multicoli-
nearidade, pelo número de condição da matriz (NC), pro-
posto por Montgomery e Peck (1981), que consiste na
razão do maior pelo menor autovalor da matriz. Em pre-
sença de multicolinearidade moderada (100 < NC < 1000),
ou severa (NC > 1000), os coeficientes de caminhamento
estimados não são confiáveis, em função das elevadas
variâncias associadas aos seus estimadores (Carvalho &
Cruz, 1996).No entanto, em presença de multicolinearidade

fraca (NC < 100), não há problemas quanto à confiabilidade
dos coeficientes de caminhamento.

Sobre a matriz das correlações entre as nove caracte-
rísticas, procedeu-se ao diagnóstico de multicolinearidade,
pelo número de condição (NC), proposto por Montgomery
& Peck (1981).

Em seguida, as correlações das demais variáveis e a
variável PE (variável dependente) foram desdobradas em
efeitos diretos e indiretos, pela análise de trilha, com uma
cadeia, estabelecendo-se as relações de causa e efeito
entre as características, conforme descrito por Cruz,
Regazzi & Carneiro (2004).

Todas as análises foram realizadas com o programa
computacional Genes (CRUZ, 2009).

RESULTADOS E DISCUSSÃO

Genótipos de milho superdoce diferiram estatistica-
mente (p < 0,01), para todos os caracteres, exceto para DS,
o que evidencia a presença de variabilidade nas popula-
ções estudadas. Pode-se inferir que o experimento teve
precisão experimental dentro da normalidade, com coefi-
cientes de variação oscilando entre 2,95%, para NFG, e
9,24%, para CG, de acordo com a classificação proposta
por Scapin et al. (1995) (Tabela 1).

Na Tabela 2, encontram-se as estimativas das correla-
ções de Pearson entre as características avaliadas. O peso
médio de espiga (PE) foi fortemente correlacionado, posi-
tivamente, com seis das oito variáveis explicativas obser-
vadas, com estimativas de correlação entre 0,7775 (VS e
PE) e 0,9686(VE e PE). Pode-se inferir, ainda, que na maio-
ria, as variáveis explicativas correlacionam-se positiva-
mente entre si, mostrando a complexidade da relação en-
tres as características que influenciam PE.

A variável NFG está correlacionada negativamente com
CE (-0,6514) e com VG (-0,6798). Este resultado pode ser
explicado quando se verificam as altas e positivas corre-
lações entre CG e VG (0,9110) e CG e PE (0,8021) e que
ambos os caracteres (CG e VG) correlacionam-se negati-
vamente com NFG. Essas estimativas apontam que o au-
mento do CG é diretamente proporcional ao incremento
do VG e do PE. Sendo assim, à medida que os tamanhos
do grão (VG e CG) e da espiga aumentam, há redução do
NFG..

Vista a complexidade entre os componentes da produ-
ção que contribuem para o PE, a seleção de genótipos de
milho superdoce é dificultada. Deste modo, fica evidente
a necessidade do desdobramento das correlações, em efei-
tos diretos e indiretos, para avaliar-se o grau de importân-
cia de cada uma das variáveis explicativas em relação à
variável principal ou básica (Daros et al., 2004).

Para maior confiabilidade dos resultados da análise de
trilha, a matriz de correlação fenotípica entre os caracteres
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foi testada, quanto à multicolinearidade, pelo número de
condições proposto por Montgomery e Peck (1981). A
matriz de correlação apresentou multicolinearidade seve-
ra (NC=504565,82). Para contornar esse problema, foi uti-
lizada a metodologia proposta por Carvalho & Cruz (1996),
que consiste em aplicar uma constante k na diagonal da
matriz X’X do estimador de mínimos quadrados ordinári-
os. O valor k aplicado foi de 4,8756, tornando os resulta-
dos apresentados confiáveis.

Os coeficientes de trilha, das variáveis consideradas
como primárias, encontram-se na Tabela 3. Verifica-se que
as variáveis utilizadas explicaram 94,77% da variação to-
tal do PE (R2). Pela análise de trilha, apenas dois caracteres
apresentaram efeito direto na produção de milho
superdoce, VG (0,2637) e VE (0,2536), por apresentarem
efeitos diretos superiores à variável residual. Ambos são
de equivalente importância, pois os efeitos indiretos de
ambas as variáveis também foram elevados. Assim, essas
duas variáveis podem favorecer o ganho em PE em um
processo de seleção simultânea.

Os demais caracteres apresentaram efeito direto infe-
rior à variável residual e suas associações podem não ser
relevantes para PE (Cruz et al., 2004). Constata-se, por-

tanto, que, apesar de a maioria dos caracteres apresenta-
rem altas estimativas de correlação, essas ocorreram por
efeitos indiretos de outros caracteres, por exemplo, a cor-
relação de DE com PE ocorreu especialmente por efeitos
indiretos de VG (0, 2421) e do VE (0,2315).

Apesar de 75% das variáveis estudadas apresentarem
correlações altas e positivas, apenas VE e VG apresenta-
ram alguma influência sobre PE, pois seus efeitos diretos
foram superiores ao efeito da variável residual, sendo VG
o caráter de maior efeito direto. Este resultado evidencia
como o estudo de correlações pode levar ao erro, e tam-
bém corrobora a afirmativa sobre quão importante é fazer-
se o desdobramento das correlações em efeitos diretos e
indiretos. Assim, pode-se inferir que tanto a seleção dire-
ta, quanto a seleção indireta, dos caracteres VE e VG são
eficientes no aumento do peso médio da espiga de milho
superdoce. Neste caso, a melhor estratégia seria a sele-
ção simultânea de caracteres, enfatizando-se as caracte-
rísticas cujos efeitos diretos são maiores.

Contudo, as características VE e VG apresentaram
maiores valores de herdabilidades, quando comparados
com PE, ou seja, 91,92, 88,6 e 80,52% respectivamente. Os
altos valores de herdabilidade estimados (91,92 e 88,6%)

Tabela 1. Resumos das análises de variâncias referentes a comprimento médio das espigas (CE), diâmetro médio das espigas (DE),
diâmetro médio dos sabugos (DS), comprimento médio do grão (CG), volume médio de espiga (VE), volume médio do sabugo (VS),
número de fileiras de grãos (NFG) e peso médio de uma espiga (PE)

Quadrados médios

CE DE DS CG VE VS VG NFG PE

Bloco 3 0,19 1,73 5,30 2,38 1073,18 2157,16 3582,68 0,08 55,51
Genótipos 9 7,30** 12,46** 3,007 2,90** 30890,53** 6665,65** 11460,70** 7,24** 2305,29**
Resíduo 27 0,57 2,86 1,76 0,86 2497,07 1473,72 1306,51 0,14 402,60

Total 39

C.V. 3,81 3,63 5,02 9,24 5,94 7,33 9,02 2,95 9,11

H2 92,19 77,01 41,36 70,07 91,92 77,89 88,6 97,98 80,52

DMS (5%) 1,83 4,11 3,23 2,26 121,53 93,36 87,91 0,92 48,80

** Significativos a 1% de probabilidade.

F.V. GL

Tabela 2. Estimativas das correlações de Pearson entre comprimento de espiga (CE), diâmetro de espiga (DE), diâmetro de sabugo
(DS), comprimento do grão (CG), volume da espiga (VE), volume do grão (VG), número de fileiras de grãos (NFG) e peso médio de
uma espiga (PE) de dez genótipos de milho superdoce

CE DE DS CG VE VS VG NFG PE

CE 1 0,5993 0,0930  0,5795 0,9461** 0,9494**  0,8597** -0,6514*  0,7775**
DE 1 0,3161  0,8753** 0,8259** 0,6600*  0,8525** -0,3969  0,9316**
DS 1 -0,1820 0,1990 0,4980 -0,0531  0,3607  0,3212
CG 1 0,7551** 0,4309  0,9110** -0,5954  0,8021**
VE 1 0,9093**  0,9483** -0,6130  0,9686**
VS 1                  0.7302* -0,4282  0,7629**
VG 1                  -0.6798*  0,9499**
NFG 1 -0,4317
PE 1

** e*: Significativos a 1 e 5% de probabilidade pelo teste t.
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permitem o uso de estratégias de seleção mais simples
(Borém & Miranda, 2005) e contribuem para maiores gan-
hos genéticos. Assim, o melhorista poderia selecionar
genótipos com maior volume de espigas e volume de grão,
que, indiretamente, estaria selecionando os que proporci-
onariam maior produtividade de espiga.

Tabela 3. Estimativas dos efeitos diretos e indiretos das variáveis
consideradas como primárias sobre a variável principal peso médio
de uma espiga (PE), realizadas com os dados de média de genótipos
de milho superdoce

Caracteres Coeficiente de trilha

                      CE

Efeito direto sobre PE 0,0862
Efeito indireto via DE 0,1137
Efeito indireto via DS 0,0052
Efeito indireto via CG 0,0957
Efeito indireto via VE 0,2212
Efeito indireto via VS 0,1017
Efeito indireto via VG 0,2204
Efeito indireto via NFG -0,0711

Total 0,7775

                      DE

Efeito direto sobre PE 0,1897
Efeito indireto via CE 0,0517
Efeito indireto via DS 0,0178
Efeito indireto via CG 0,1458
Efeito indireto via VE 0,2315
Efeito indireto via VS 0,0869
Efeito indireto via VG 0,2421
Efeito indireto via NFG -0,0433

Total 0,9316

                      DS

Efeito direto sobre PE 0,0564
Efeito indireto via CE 0,0080
Efeito indireto via DE 0,0599
Efeito indireto via CG -0,0303
Efeito indireto via VE 0,0636
Efeito indireto via VS 0,0977
Efeito indireto via VG 0,0236
Efeito indireto via NFG 0,0394

Total 0,3212

                      CG

Efeito direto sobre PE 0,1666
Efeito indireto via CE 0,0495
Efeito indireto via DE 0,1660
Efeito indireto via DS -0,0102
Efeito indireto via VE 0,2076
Efeito indireto via VS 0,0403
Efeito indireto via VG 0,2390
Efeito indireto via NFG -0,0650

Total 0,8021
Continua...

Caracteres Coeficiente de trilha

                      VE

Efeito direto sobre PE 0,2536
Efeito indireto via CE 0,0752
Efeito indireto via DE 0,1732
Efeito indireto via DS 0,0141
Efeito indireto via CG 0,1363
Efeito indireto via VS 0,1055
Efeito indireto via VG 0,2591
Efeito indireto via NFG -0,0612

Total 0,9686

                      VS  

Efeito direto sobre PE 0,1350
Efeito indireto via CE 0,0650
Efeito indireto via DE 0,1220
Efeito indireto via DS 0,0408
Efeito indireto via CG 0,0497
Efeito indireto via VE 0,1982
Efeito indireto via VG 0,1719
Efeito indireto via NFG -0,0254

Total 0,7629

                      VG

Efeito direto sobre PE 0,2637
Efeito indireto via CE 0,0721
Efeito indireto via DE 0,1741
Efeito indireto via DS 0,0050
Efeito indireto via CG 0,1509
Efeito indireto via VE 0,2492
Efeito indireto via VS 0,0880
Efeito indireto via NFG -0,0668

Total 0,9499

                      NFG

Efeito direto sobre PE 0,1092
Efeito indireto via CE -0,0562
Efeito indireto via DE -0,0753
Efeito indireto via DS 0,0203
Efeito indireto via CG -0,0991
Efeito indireto via VE -0,1422
Efeito indireto via VS -0,0315
Efeito indireto via VG -0.1614

Total -0,4317

Coeficiente de determinação 0,9477

Valor de K 4,8756

Variável residual 0,2285

Continuação...

É importante salientar, também, que o sucesso da sele-
ção é diretamente proporcional ao aumento da herdabili-
dade, ou seja, quanto maior for a estimativa da herdabili-
dade, maior será a probabilidade de se realizar uma sele-
ção eficaz (Cruz et al., 2004). Neste trabalho, não se pre-
tende enfatizar a dificuldade em se mensurar os compo-
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nentes de produção da espiga do milho superdoce, mas,
sim, propor aos melhoristas uma maior compreensão de
como os componentes de produção influenciam, de forma
direta, ou indiretamente, a produtividade de espigas, e,
também, sugerir diferentes escolhas de variáveis, que
poderão ser selecionadas a fim de se maximizar o ganho
genético com a seleção.

CONCLUSÕES

As populações de milho superdoce apresentam va-
riabilidade para os componentes de produção. As vari-
áveis volume de espiga e volume de grãos são as que
mais contribuem para o aumento do peso médio da es-
piga.

A seleção simultânea dessas características pode au-
xiliar o melhorista na seleção de genótipos superiores.
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