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A eficiência na seleção está diretamente ligada ao ganho genético obtido nos programas de 

melhoramento. Este trabalho objetivou ordenar e classificar genótipos de feijão-caupi, com 

base em caracteres do grão, via metodologia REML/BLUP, com enfoque nos modelos mistos. 

Foram avaliados 20 genótipos (15 linhagens e cinco cultivares) de feijão-caupi. O 

experimento foi instalado e conduzido no campo experimental da UFAC em Rio Branco, AC. 

Adotou-se o delineamento experimental em blocos casualizados, com 20 tratamentos e quatro 

repetições. Cada parcela foi constituída de quatro fileiras de 5,0 m de comprimento, espaçadas 

de 0,80 m entre si e de 0,25 m entre plantas, com 20 sementes por metro linear, tendo as duas 

fileiras centrais como área útil. Avaliou-se o índice de grãos (IG) e o peso de cem grãos 

(P100G). Os valores genotípicos foram estimados pelo Modelo 21 do programa Selegen, via 

procedimento REML/BLUP, em decorrência das propriedades estatísticas ótimas dos 

estimadores de máxima verossimilhança residual. Dos 20 genótipos avaliados, cinco foram 

classificados como ótimos. Para o IG, o ordenamento genotípico compreendeu as linhagens 

MNC04-769F-48, MNC04-795F-168, MNC04-792F-148, MNC04-792F-143 e a cultivar 

BRS Novaera. Para o P100G, o ordenamento genotípico contemplou as linhagens MNC04-

769F-48, MNC04-792F-148, MNC04-792F-159, MNC04-762F-3 e a cultivar BRS Itaim. 

Observou-se que a linhagem MNC04-769F-48 manteve-se em primeiro lugar tanto para IG 

como para P100G.  Os valores genotípicos preditos por REML/BLUP foram eficientes na 

classificação dos genótipos superiores. 
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