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INTRODUÇÃO  

Uma questão pertinente em melhoramento de milho é determinar a associação da  

distância genética entre linhagens parentais com o desempenho de híbridos simples. Os 

resultados de estudos prévios são contraditórios. Smith et al. (1990) observaram um 

coeficiente de correlação de determinação de 0,87 entre essas duas variáveis e Lanza et al. 

(1997) encontraram duas correlações maiores ou iguais a 0,7. Porém, a maioria dos 

trabalhos relataram valores de correlação menores ou iguais a 0,5 entre distância genética 

entre progenitores e performance de híbridos (Lamkey et al. 1987, Lee et al. 1989; Godshalk 

et al. 1990; Melchinger et al. 1990a e 1990b; Dudley et al. 1991; Ajmone Marsan et al. 

1998). O objetivo desse trabalho foi determinar o grau de associação entre performance de 

híbridos simples e distância genética entre linhagens parentais da população “Iowa Stiff 

Stalk Shinthetic”  

MATERIAL E MÉTODOS  

BSSS é um sintético formado por 16 linhagens tolerantes ao quebramento do colmo      

(Sprague, 1946). As linhagens progenitoras dessa população foram genotipadas para 100 

combinações prova-enzima. Os RFLPs foram obtidos pelo uso das enzimas de restrição 

Hind III (usada em 81 combinações) e EcoR1 (usada em 19 combinações). No total, 105 loci 

de RFLPs foram identificados. O programa “Genetic Data Analysis” (Lewis and Zaykin, 

2001) foi usado para cálculo da estimativa não viesada de genética distância padrão  

proposta por Nei (1978). As freqüências alélicas de todos os locus foram consideradas para 

estimação das distâncias genéticas entre as linhagens estudadas. 

Stucker e Hallauer (1992) avaliaram a capacidade combinatória dessas linhagens para 

produtividade e outras características de interesse agronômico. Cada linhagem foi cruzada 

com outras 12, produzindo um total de 96 cruzamentos que foram avaliados em ensaios 

conduzidos por 2 anos em 3 localidades do estado de Iowa As estimativas de produtividade 

para esses 96 híbridos simples obtidas por Stucker e Hallauer (1992) foram correlacionadas 

com as correspondentes 96 estimativas de distância genética entre as linhagens parentais 

desses híbridos.       



RESULTADOS E DISCUSSÃO  

A distância genética média entre todas as 16 linhagens foi de 0,93, indicando que os 

parentais dessa população sintética apresentaram uma considerável variação genética para 

os loci avaliados. Messmer et al. (1991) estimaram a distância genética de Roger para esse 

mesmo grupo de linhagens numa amostra de 144 loci de RFLPs. Eles também detectaram 

uma grande variação para distância genética entre essas linhagens. A correlação entre 

nossas estimativas de distância genética e as de Messmer et al. (1991) foi de 0,43 (p < 

0,001), sugerindo que as estimativas de distâncias genéticas entre um conjunto de 

indivíduos é dependente da amostragem dos locus e da metodologia usada para estimação 

de distância genética. 

A correlação entre a produtividade de 96 híbridos simples, estimada por Stucker e 

Hallauer (1992), e as distâncias genéticas entre as linhagens parentais correspondentes foi 

0,05 (p = 0,61). Também calculamos a correlação entre as distâncias genéticas entre essas 

mesmas linhagens parentais, estimadas por  Messmer et al. (1991), e a produtividade dos 

96 híbridos simples correspondentes, estimadas por Stucker e Hallauer (1992), e obtivemos  

o valor de 0,17 (p = 0,10). Por conseguinte, as distâncias genéticas entre essas linhagens 

parentais não foram boas preditoras dos desempenhos de seus híbridos simples. Bernardo 

(1992)  sugere que algumas das razões que podem explicar fraco grau de associação entre 

distâncias genéticas de linhagens progenitoras e desempenho de híbridos são: baixa 

herdabilidade, fraco efeito de dominância, baixa proporção de marcadores ligados aos QTLs 

e correlação positiva para freqüências alélicas entre linhagens progenitoras.  

CONCLUSÕES 

1. Distâncias genéticas entre linhagens parentais não foram boas preditoras dos 

desempenhos de seus híbridos simples 

2. O uso de distâncias genéticas entre linhagens parentais baseadas em amostragens 

aleatórias de marcadores moleculares para predição de performance de híbridos para 

caracteres quantitativos têm pouco valor prático para programas de melhoramento de 

milho. 

3. Há considerável variabilidade genética entre as linhagens progenitoras da população 

“Iowa Stiff Stalk Shinthetic” para os loci de RFLPs amostrados.    
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