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PROCEDIMENTO PARA ESCOLHA DE POPULAÇÕES DE

MILHO PROMISSORAS PARA EXTRAÇÃO DE

LINHAGENS(1)

MAX WENDEL PAULA LIMA(2); ELAINE APARECIDA DE SOUZA(2);

MAGNO ANTONIO PATTO RAMALHO(2)

RESUMO

O sucesso de um programa de melhoramento de milho visando à obtenção de híbridos está
intimamente ligado à identificação da população mais promissora para a extração de linhagens. O
presente trabalho objetivou identificar procedimentos para a escolha dessas populações. Para isso,
foram obtidas populações segregantes S0, S1 e 196 famílias S0:1 de cada um dos quatro materiais
comerciais avaliados: híbridos simples (C 333B e Z 8392), duplo (AG 1051) e variedade (BR-105). Os
experimentos foram conduzidos na safra agrícola 98/99 em duas localidades na região sul do Estado
de Minas Gerais: Lavras e Ijaci. Na avaliação das 196 famílias S0:1 de cada população foi empregado o
delineamento látice simples 14 x 14. Adicionalmente foi instalado um experimento em blocos casuali-
zados, com 4 repetições, para avaliação simultânea das gerações F1, S0 e S1 A partir dos dados de
produtividade de espigas despalhadas (kg por parcela) das gerações F1, S0 e S1, foram obtidas as
estimativas da contribuição dos locos em homozigose (m + a) e em heterozigose (d). Foram também
foram estimados os parâmetros genéticos e fenotípicos com os experimentos das famílias S0:1. Consta-
tou-se que houve boa associação (r = 0,81) entre a estimativa de (m + a) e a média das famílias S0:1 e
que população com maior potencial para a extração de linhagens, maior (m + a), foi a AG 1051. A
correlação entre as estimativas de (d) e h2 foi baixa, indicando que a estimativa da contribuição dos
locos em heterozigose não foi bom indicador da variabilidade potencial da população.
Palavras-chave: milho, linhagem, depressão por endogamia, m + a, variabilidade, populações.

ABSTRACT
PROCEDURE TO SELECT SUPERIOR MAIZE POPULATIONS FOR INBRED LINE

EXTRACTION

The identification of the population with greatest potential for inbred line extraction is directly
linked to the success of a maize hybrid breeding program. This study was carried out to identify
procedures for selecting these populations. Segregant S0, S1 populations and 196 S0:1 families were
obtained from each of four commercial cultivars assessed: single hybrids (C 333B and Z8392), double
hybrid (AG 1051) and variety (BR-105). The experiments were carried out during the 1998/99 season,
in two locations in the southern region of Minas Gerais State, Brazil: Lavras and Ijaci. A 14 x 14 simple
lattice design was used in the assessment of the 196 S0:1 families from each population. A randomized
complete blocks design with four replications experiment was also set up to assess, simultaneously,
the F1, S0 and S1 generations. The husked ear yield (kg/plot) of the F1, S0 and S1 generations was
obtained and the contribution of the homozygous locos (m + a) and heterozygous locos (d) were

(1) Parte da dissertação de mestrado do primeiro autor apresentada à Universidade Federal de Lavras (UFLA) em 5 de agosto de 1999.
Recebido para publicação em 18 de novembro de 1999 e aceito em 9 de maio de 2000.

(2) Departamento de Biologia da Universidade Federal de Lavras, Caixa Postal 37, 37200-000 Lavras (MG).

Bragantia, Campinas, 59(2), 153-158, 2000



estimated. The genetic and phenotypic parameters were also estimated using the S0:1 family experi-
ments. A high correlation (r = 0.81) between the (m + a) estimate and the S0:1 family mean was observed.
The AG 1051 population showed the greatest potential for line extraction, i.e., greatest (m + a) value.
The correlation between the d and h2 estimates was low, indicating that the estimate of the contribution
of the heterozygous locos was not a good indicator of the potential variability of the population.
Key words: maize, line, endogamy depression, (m + a), variability, populations.

1. INTRODUÇÃO

O sucesso de um programa de melhoramento de
milho visando à obtenção de híbridos está ligado à
identificação da população mais promissora para a
extração de linhagens. Entre os procedimentos que
auxiliam os melhoristas nessa escolha, destaca-se a
estimativa de m + a, que corresponde à média de
todas as linhagens na geração S∞. Esse método
proposto por VENCOVSKY (1987) permite avaliar o po-
tencial das populações em gerações precoces, esti-
mando-se m + a por meio do contraste entre as
gerações S0 e S1. O procedimento tem sido utilizado
no Brasil, em algumas oportunidades (VIANNA et
al.,1982; LIMA et al., 1984; TERASAWA JUNIOR, 1993; Nass
e MIRANDA FILHO, 1995; PACKER, 1998; SOUZA SOBRINHO

et al., 1998), quando se constatou variação entre as
populações.

Vale ressaltar, contudo, que apenas a média das
linhagens na geração S∞ não é suficiente para se ava-
liar o potencial das populações. Para que a seleção
possa ser efetuada, há necessidade da existência de
variação entre as linhagens. Assim, é importante utili-
zar procedimentos que possibilitem quantificar essa
variação nas populações o mais precocemente pos-
sível. Uma das alternativas seria a estimativa da va-
riância genética entre plantas, na população original.
Esse procedimento é pouco prático, devido aos erros
associados às estimativas de variância para cada plan-
ta, individualmente, e à dificuldade de se obterem
informações por planta.

Quanto maior a freqüência de locos em heterozi-
gose, na população, maior a possibilidade de se obte-
rem linhagens de constituição genética diferente na
geração S∞. Havendo dominância no controle do cará-
ter alvo, bem como locos em heterozigose, pode-se
prever que ocorra depressão por endogamia (DE) na
população. A partir do exposto, infere-se que a esti-
mativa da depressão por endogamia pode indicar a
contribuição dos locos em heterozigose (d), na popu-
lação. Assim, na comparação entre duas populações,
desde que a contribuição dos diferentes locos seja
semelhante, terá maior depressão por endogamia a
população com maior freqüência de locos em
heterozigose e, por conseguinte, maior liberação de

variabilidade será esperada entre as linhagens. Tal
procedimento já foi utilizado em plantas autógamas
(ABREU, 1997), porém, no caso específico do milho são
restritas as informações a esse respeito.

Nos programas de melhoramento visando à
obtenção de linhagens, uma das alternativas é a utili-
zação de híbridos comerciais como fonte de novas
linhagens - denominadas linhagens de segundo ciclo
- sendo essa uma prática comum entre os melhoristas
(HALLAUER, 1990; LAMKEY et al., 1995). Como há dis-
ponibilidade de algumas dezenas de híbridos comer-
ciais seria importante identificar estratégias que pos-
sam ser utilizadas na escolha dos híbridos e/ou
populações segregantes como fontes de novas linha-
gens.

Assim, este trabalho objetivou detectar a contri-
buição dos locos em heterozigose e da estimativa de
m + a como nova alternativa na escolha das popu-
lações a serem utilizadas como fontes de novas lin-
hagens.

2. MATERIAL E MÉTODOS

O ensaios foram conduzidos na área experimental
do Departamento de Biologia da Universidade Fede-
ral de Lavras (UFLA) e na fazenda da FAEPE, mu-
nicípio de Ijaci (MG), durante a safra 98/99. Foram
utilizadas quatro cultivares, sendo dois híbridos sim-
ples (C 333B e Z 8392), um híbrido duplo (AG 1051) e
uma variedade (BR-105).

As gerações S0 = F2 dos híbridos simples e duplo
foram obtidas a partir de polinização livre das plantas
F1, em campos isolados. Parte das sementes obtidas
foi armazenada e o restante, juntamente com as se-
mentes S0 da variedade BR 105, foi semeado para
obtenção da geração S1 e das famílias S0:1. O número
mínimo de plantas para cada material foi 700, e, nesse
total, ocorreram pelo menos 500 autofecundações.

Por ocasião da colheita foram tomadas as espigas
de cada planta autofecundada, individualmente. Das
espigas obtidas foram tomadas, aleatoriamente, 196
famílias S0:1 por material, sendo retiradas de cada
uma delas 10 sementes que, posteriormente, foram
misturadas para constituir a população S1 de cada
material.
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As avaliações foram realizadas nos dois locais
mencionados. Para cada população foi conduzido um
experimento distinto para avaliação das 196 famílias
S0:1, empregando-se o delineamento de látice simples
14 x 14. As parcelas foram constituídas por uma linha
de 3 m espaçada de 0,90 m, onde foram semeadas 10
sementes por metro linear.

Em Lavras foram também avaliadas, simultanea-
mente, as gerações S0 e S1 das quatro populações e a
geração F1 dos híbridos, em um experimento, utili-
zando-se o delineamento em blocos casualizados,
com 11 tratamentos e quatro repetições. Nesse caso,
as parcelas foram compostas por quatro linhas de 5 m,
espaçadas de 0,90 m, colocando-se 10 sementes por
metro linear. Procedeu-se ao desbaste em todos os
experimentos, permanecendo cinco plantas por me-
tro linear. Os tratos culturais foram os normais para a
cultura da região.

Foram anotados os dados de peso de espigas des-
palhadas (kg por parcela), a partir dos quais realiza-
ram-se análises individuais e conjunta de variância.
Foram obtidas estimativas dos componentes de mé-
dias m + a e d, utilizando-se procedimento seme-
lhante ao apresentado por VENCOVSKY (1987). Em vista
de existirem, nesse caso, mais de dois tipos de popu-
lações, as estimativas de m + a e d foram obtidas pelo
método dos quadrados mínimos, tendo como referên-
cia a população S0. Desse modo, S0i = m + ai + di,
S1i = m + ai + 1/2di e F1i = m + ai + 2di, em que : F1i, S0i
e S1i são as médias das gerações F1, S0 e S1, respecti-
vamente, da população i; m + a é a contribuição dos
locos em homozigose; e d é a contribuição dos locos
em heterozigose, para a média do caráter.

A partir das análises de variância individuais e
conjunta para todas as populações foram obtidas as
estimativas de herdabilidade no sentido amplo (h2),
utilizando-se o método apresentado por VENCOVSKY e
BARRIGA (1992) e seus respectivos intervalos de confi-
ança (LI: limite inferior e LS: limite superior para
1 - αααα = 0,95), de acordo com o método de KNAPP et al.
(1985).

3. RESULTADOS E DISCUSSÃO
Verificou-se diferença na produtividade média

das diversas gerações dentro de cada população ava-
liada (Quadro 1). As maiores produtividades foram
obtidas para a geração F1 dos híbridos C 333B e AG
1051. Na geração S0, o melhor desempenho foi obtido
pelo híbrido AG 1051, destacando-se também a varie-
dade BR105. Vale ressaltar que a média da geração S1

foi muito semelhante à média geral das famílias S0:1,
para todas as populações.

As estimativas de m + a variaram de 3,64 t.ha-1

para o híbrido Z 8392 a 6,51 t.ha-1 para AG 1051, cuja
estimativa diferiu significativamente das demais pelo
teste t (Quadro 1). A partir do exposto, pode-se inferir
que a média das linhagens na geração S∞ do híbrido
AG 1051 será superior às demais. O resultado eviden-
cia que esse híbrido, uma vez utilizado em programa
de extração de linhagens, irá produzir linhagens que
serão, em média, 79% e 67% superiores à média pre-
vista para as demais linhagens do híbrido simples Z
8392 e da variedade BR105. Fica evidenciado também
que a elevada produtividade desse híbrido, na gera-
ção F1, deve, pelo menos em parte, ser atribuída à boa
produtividade das linhagens genitoras. A informação
é bastante útil, visto que possibilita avaliar o potencial
da população, para a extração de linhagens, e tem sido
freqüentemente utilizada na cultura do milho (VIANA

et al. 1982; NASS e MIRANDA FILHO, 1995; PACKER, 1998)
e de outras espécies, como o feijão (OLIVEIRA, 1995;
ABREU, 1997).

A correlação entre a estimativa de m + a e a média
das famílias S0:1 de cada população foi alta (r = 0,81),
indicando que m + a representa adequadamente a
média das famílias S0:1. Tal resultado reforça as obser-
vações anteriores sobre a importância da estimativa
de m + a, embora a média das famílias S0:1 não repre-
sente plenamente a das linhagens na geração S∞, visto
que existem ainda inúmeros locos em heterozigose. O
referido resultado constitui um indicativo do poten-
cial da população para a extração de linhagens. No
caso do milho não foi encontrado nenhum resultado
a esse respeito. Contudo, para o feijoeiro, a correlação
de m + a e a média de famílias F5:7 (estando basi-
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Quadro 1. Produtividade média de espigas despalhadas em
t.ha-1, das gerações F1, S0 e S1, famílias S0:1 e estimativas dos
componentes de média (m + a e d) e seus respectivos erros
em quatro populações de milho, em Lavras (MG). Safra
98/99

Populações

Gerações C 333B Z 8392 AG 1051 BR-105

Produtividade (t.ha-1)

F1 13,415 11,093 13,140 -

S0 8,731 6,931 11,667 10,082

S1 6,691 5,719 7,252 6,987

S0 : 1 6,780 6,091 6,956 6,489

Componentes de média (t.ha-1)

m + a 4,34 (0,54) 3,64 (0,54) 6,51 (0,54) 3,89 (0,98)

d 4,51 (0,41) 3,66 (0,41) 3,57 (0,41) 6,19 (1,24)



camente todos os locos em homozigose) correpondeu
a 0,97 (ABREU, 1997), realçando o que foi comentado
anteriormente e validando o modelo genético ado-
tado, sem epístase.

A estimativa de d (contribuição dos locos em
heterozigose) ao contrário do previsto, foi maior na
população BR105 (d = 6,19 t.ha-1). Quanto aos híbri-
dos, as estimativas foram semelhantes (Quadro 1).
Vale ressaltar que, por meio da estimativa de d, é
possível comprovar a contribuição da heterose para o
desempenho dos híbridos. Assim, no caso de C333B,
a contribuição da heterose atingiu 67,24%, ou seja (2
x 4,51)/13,41, dado que a estimativa de d tem como
referência a população S0, e, portanto, a heterose da
geração F1 contém 2d. Em AG 1051 a contribuição da
heterose foi menor: 54,30%.

A estimativa de m + a, embora bastante útil, não
possibilita deduzir a variabilidade esperada entre as
linhagens. Dessa forma, duas populações podem dar
origem a linhagens com a mesma média; no entanto,
a amplitude de variação no desempenho dessas linha-
gens pode ser bastante diferente. É evidente a prefe-
rência pela população que permita obter linhagens
que apresentem entre si maior amplitude de variação.
A variância fenotípica presente em gerações precoces
é um indicativo da variabilidade potencial entre as
linhagens, na geração S∞. A estimativa da variância
fenotípica deve ser obtida a partir de dados de plantas
individuais. Contudo, esse fato traz, entre outros pro-
blemas, a baixa precisão da estimativa e a dificuldade
na obtenção dos dados. Uma alternativa seria obter a
estimativa da contribuição dos locos em heterozigose
(d), visto que, a partir do pressuposto de que todos os
locos têm a mesma contribuição para o fenótipo, a
maior estimativa de d implica maior freqüência de
locos em heterozigose. Desse modo, maior variância
será esperada entre as linhagens, uma vez que o nú-
mero de linhagens diferentes em S∞ é dado por 2n, em
que n é o número de locos segregantes. Sendo correta
essa pressuposição, a estimativa de d irá refletir a
variância potencial a ser liberada na geração S∞ e,
tratando-se de um componente de média, é válido
esperar maior precisão em sua estimativa. Ademais,
é menor o trabalho envolvido na sua obtenção.

Para comprovar tal fato, seria necessário comparar
a estimativa de d com a variância genética entre as
linhagens, na geração S∞; entretanto, como não foi
possível obter essa variância, utilizou-se a variação
liberada entre as famílias S0:1 como indicador do po-
tencial de variabilidade genética das populações, em
gerações mais avançadas. A alternativa tem como
principal vantagem a redução do erro amostral que,

certamente, ocorreria em gerações mais avançadas,
pois haveria necessidade de se avaliar um número
crescente de famílias, a cada geração de autofecun-
dação.

Para melhor comparação entre as populações op-
tou-se por utilizar a estimativa de herdabilidade (h2)
em lugar da variância genética entre as famílias. É
necessário, inicialmente, enfatizar que, no caso do
híbrido duplo e da variedade, a h2 entre famílias S0:1

contém, no numerador da sua expressão σ2
A + 1/4σ2

D

+D1 + 1/8D2 (COCKERHAM e MATZINGER, 1985; SOUZA

JÚNIOR, 1989), pois a freqüência alélica não deve ser
0,5, apresentando além de σ2

A e σ2
D próprias do híbri-

do simples, também os componentes D1 (covariância
entre os efeitos aditivos e dominantes dos homozigo-
tos) e D2 (variância dos efeitos de dominância nos
homozigotos). Assim, a herdabilidade entre famílias
S0:1 superestima a herdabilidade esperada na geração
S∞. Isso se visualiza, facilmente, considerando-se que
na geração S0:1 existe ainda grande número de locos
em heterozigose que irão segregar posteriormente,
ampliando a variabilidade. Entretanto, há expectativa
de que populações com maior herdabilidade na
geração S0:1 também o sejam, em S∞.

As estimativas de h2 são apresentadas no quadro
2. Embora existam algumas discrepâncias nas estima-
tivas entre os locais, em todos eles as estimativas dos
limites inferior e superior possibilitam inferir que
foram diferentes de zero, ou seja, há variação genética
entre as famílias. Utilizando a h2 obtida na análise
conjunta é possível concluir que os híbridos C 333B e
AG 1051 foram os que apresentaram maior estimativa
de herdabilidade. Ressalta-se, contudo, que os valores
das outras duas populações foram também mo-
derados. Em princípio, isso reforça a observação an-
terior de que nos híbridos e na variedade o número
de locos segregantes é elevado e, portanto, a variabili-
dade genética liberada é expressiva. As estimativas de
h2 obtidas foram de magnitude semelhante às re-
latadas na literatura (GROMBACHER et al. 1989; PINTO,
1996; PACKER, 1998).

A estimativa da correlação entre d e h2 envolvendo
os experimentos de Lavras foi baixa (r = 0,23), indi-
cando que a estimativa de d não forneceu a mesma
informação da herdabilidade, não sendo, portanto,
uma boa medida da variabilidade existente na popu-
lação. Esse resultado foi discrepante do alcançado por
ABREU (1997) que, trabalhando com quatro popula-
ções de feijão, obteve uma correlação alta e positiva
(r = 0,97) entre as estimativas de d e h2, das famílias
F5:7. Uma explicação para a baixa correlação foi
devido ao fato de que podem estar envolvidos locos

156 M.W.P. LIMA et al.

Bragantia, Campinas, 59(2), 153-158, 2000



com diferentes contribuições, isto é, em alguns cruza-
mentos, embora a estimativa de d tenha sido grande,
um número restrito de locos foi responsável pelo
vigor observado. Nesse caso, o modelo adotado não
seria adequado, visto considerar que os locos têm o
mesmo efeito.

4. CONCLUSÕES
1. A população S0 com maior potencial para a

extração de linhagens é a do híbrido duplo AG 1051,
tendo apresentado alta estimativa de m + a.

2. A correlação entre as estimativas de d e h2 foi
baixa, indicando que a estimativa da contribuição dos
locos em heterozigose não se caracterizou como bom
indicador da variabilidade potencial da população.
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Quadro 2. Estimativas das herdabilidades, no sentido amplo (h2 %), em nível de médias de famílias por local e conjunta e seus
respectivos intervalos de confiança, limites inferior (LI) e superior (LS) da produção de espigas despalhadas (kg por parcela)

Populações

C 333B Z 8392 AG 1051 BR-105

Lavras

h2 70,22 40,21 55,43 53,91

LI 60,17 20,04 40,94 38,37

LS 78,80 55,43 66,37 65,54

Ijaci

h2 52,82 33,51 55,92 37,75

LI 36,91 11,08 41,05 16,75

LS 64,83 50,44 67,14 53,59

Conjunta

h2 69,20 43,90 59,10 45,70

LI 59,19 25,66 45,79 27,98

LS 76,76 57,67 69,13 58,99
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