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Apresentação

O presente texto aborda conceitos e estratégias para o melhoramento de plantas
de propagação assexuada. Ênfase é dada aos procedimentos de seleção recor-
rente recíproca e intrapopulacional visando ao melhoramento de caracteres
quantitativos. Mas também são abordados temas relevantes como o delinea-
mento de experimentos, a análise estatística de dados e seleção, os delineamen-
tos de cruzamento. Assim, trata-se de um guia completo para o melhoramento
de várias espécies de plantas de grande importância econômica. Embora sejam
enfatizados o melhoramento do eucalipto e da cana-de-açúcar, os procedimen-
tos descritos aplicam-se a várias espécies florestais, fruteiras, forrageiras,
olerícolas, plantas energéticas e estimulantes. Por abranger vários temas, aplica-
se também ao melhoramento de plantas de propagação sexuada, tais quais as
palmáceas.

Moacir José Sales Medrado
Chefe Geral

Embrapa Florestas
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1Espécies com Propagação Assexuada

Várias espécies de plantas relevantes ao Brasil são cultivadas por meio de propa-
gação assexuada via vegetativa ou via apomixia. Dentre as espécies mais impor-
tantes, em termos de área cultivada, destacam-se o eucalipto e a cana-de-
açúcar. Outras espécies importantes são a seringueira, o caju, o cacau, o café
canéfora, o guaraná, o cupuaçú, a acerola, a maçã, a banana, a laranja, a uva, a
manga, o pêssego, a pêra, a mandioca, a batata, o capim elefante, a braquiária,
o capim colonião (Panicum), dentre outras. Espécies com potencial para propa-
gação vegetativa em escala comercial são a erva-mate e o café arábica. A
maioria de todas essas espécies mencionadas são predominantemente
alógamas. No entanto, a estratégia básica (cruzamento entre genitores, seguido
por seleção clonal de indivíduos nas progênies) de melhoramento empregada
nestas espécies de propagação assexuada independe se a espécie é alógama ou
autógama por natureza. Por exemplo, a mesma estratégia básica é aplicada em
macieira (alógama) e em pessegueiro (autógama). A maioria das espécies de
propagação vegetativa são também perenes. Dentre as mencionadas, apenas as
oleráceas batata e mandioca são de plantios anuais.

O melhoramento genético de caracteres quantitativos (controlados por um gran-
de número de genes e/ou sujeitos a elevada influência ambiental, apresentando
herdabilidades baixas) geralmente baseia-se em três estratégias globais.
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(a) Melhoramento e seleção dentro de população ou
raça

Esta estratégia visa ao melhoramento do valor genético aditivo (a) médio da
população por meio de vários ciclos seletivos via seleção recorrente
intrapopulacional (SRI). Neste processo, melhora-se também, de forma indireta,
o valor genotípico (g = a + d, em que d é o efeito de dominância ou
contribuição dos locos em heterozigose) médio da população. Esta estratégia é
comumente adotada em melhoramento animal, visando o melhoramento de
raças puras como o Nelore e o Holandês. É também usada no melhoramento de
várias espécies de plantas anuais e perenes, alógamas e com sistema
reprodutivo misto, visando a utilização em plantios via sementes (exploração de
a) ou clonagem (exploração de g). Em plantas, é geralmente adotado em
estágios iniciais do melhoramento de cada espécie.

(b) Melhoramento e seleção em populações sintéticas
ou compostos

Esta estratégia baseia-se na formação de uma nova população ou raça e visa aos
mesmos objetivos da situação anterior, ou seja, melhoramento do valor genético
aditivo médio via SRI e, de forma indireta, do valor genotípico. Entretanto, a
população sintética origina do cruzamento entre diferentes populações, linha-
gens ou raças. Este fato conduz a uma maior variabilidade e heterozigose na
população. A maior variabilidade culmina com a possibilidade de obtenção e

2Estratégias Globais de Melhoramento
Genético de Características

Quantitativas
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seleção de indivíduos segregantes transgressivos  em termos de valor genético
aditivo. A maior heterozigose possibilita aumentar o efeito de dominância ou
contribuição dos locos em heterozigose e, conseqüentemente, contribui tam-
bém para aumentar o valor genotípico dos indivíduos. Esta estratégia é utilizada
no melhoramento da maioria das espécies de plantas e animais. Em plantas
autógamas, é a principal estratégia utilizada na obtenção de segregantes
transgressivos. O processo de melhoramento é a seleção recorrente
intrapopulacional em população sintética (SRIPS).

Uma alternativa à SRIPS é o melhoramento ou seleção recorrente via cruzamen-
tos rotacionais (SRCR) em que a cada geração, indivíduos superiores da popula-
ção híbrida são cruzados alternadamente com indivíduos das populações puras,
gerando novos indivíduos superiores. Este esquema é usado em animais e em
eucalipto. Tem como vantagem a manutenção de uma maior taxa de
heterozigose do que a SRIPS, conforme será visto adiante.

(c) Melhoramento do cruzamento ou híbrido entre
populações

Esta estratégia visão o melhoramento da média do cruzamento entre duas ou
mais populações (ou indivíduos) divergentes. E o melhoramento da média do
cruzamento implica melhorar simultaneamente a média do valor genético aditivo
interpopulacional das duas populações bem como a heterose do cruzamento
entre as mesmas. A heterose é função direta da divergência genética entre as
populações e do grau de dominância do caráter sob melhoramento. O processo
de melhoramento da média do cruzamento e da heterose é a seleção recorrente
recíproca (SRR) ou interpopulacional (COMSTOCK et al., 1949). A SRI aplicada
às duas populações é também capaz de melhorar a média do cruzamento mas
não melhora a heterose, sendo assim, um procedimento inferior quando o grau
de dominância é considerável e existe divergência genética. Comparações entre
a SRR e SRI para o melhoramento do híbrido interpopulacional são apresentadas
por Wricke & Weber (1986), Gallais (1989) e Resende (2002a, p. 718).

A exploração prática comercial da heterose dos cruzamentos, híbridos ou mesti-
ços tem sido o principal foco dos programas de melhoramento de animais (bovi-
nos, suínos, ovinos e aves), plantas predominantemente alógamas anuais (mi-
lho, girassol e algumas hortaliças) e perenes (florestais, fruteiras, palmáceas,
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estimulantes, forrageiras, cana-de-açúcar), autógamas perenes com propagação
vegetativa (pessegueiro) e autógamas anuais com facilidade de produção de
sementes híbridas via polinização controlada (tomate). Mas a SRR não é adotada
para o melhoramento de todas estas espécies. Em muitos casos, a SRIPS e a
SRCR são usadas em lugar da SRR, como por exemplo em bovinos de corte.

A seguir, será realizada uma breve comparação entre as estratégias SRR, SRIPS
e SRCR em termos da manutenção das taxas de heterose e heterozigose. Para
tanto, será utilizado o eucalipto como exemplo. Neste gênero, a recente utiliza-
ção de clones comerciais (híbridos e puros) em cruzamentos com outros clones
híbridos, visando à seleção de novos clones superiores na descendência, gerou
um novo cenário no melhoramento. Este cenário aponta para o melhoramento
contínuo de híbridos multiespécies.

A utilização contínua de clones comerciais híbridos e puros em cruzamentos
implica melhoramento contínuo de uma população sintética similar a um com-
posto. A utilização deste esquema apresenta mais vantagens do que riscos.
Como vantagens, apontam-se: (i) o conhecimento prévio dos genitores para
vários caracteres associados à qualidade da madeira (os quais são de alta
herdabilidade), fato que permite um melhor direcionamento dos cruzamentos; (ii)
maior probabilidade de obtenção de indivíduos superiores, visto que muitos
caracteres desejáveis já se encontram fixados nos genitores; (iii) maior probabili-
dade de obtenção de recombinantes superiores explorando novos padrões
heteróticos (cruzamentos envolvendo maior número de espécies); (iv) possibili-
dade de uso de maior gama de recursos genéticos. Como riscos, pode-se apon-
tar: (i) perda de heterose pela realização de cruzamentos sucessivos entre clones
híbridos de apenas duas espécies; (ii) redução da variabilidade genética, decor-
rente do exposto em (i); (iii) perda do padrão heterótico envolvendo as várias
espécies.

Para evitar os riscos e capitalizar as vantagens, devem ser adotadas estratégias
cuidadosas. Neste sentido, são apresentados a seguir alguns aspectos
concernentes à utilização de compostos e populações sintéticas.
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(A) Híbridos envolvendo duas espécies (E. urophylla x E. grandis)

* % na descendência.

Estratégia Heterozigose (%)* Heterose Padrão Heterótico 

Seleção recorrente recíproca 
(SRR) 100 1 (HUG) Manutenção 

Composto ou Sintético 
(SRIPS) 50 0,5 (HUG) Quebra 

Cruzamentos rotacionais 
(SRCR) 67 0,67 (HUG) Quebra parcial 

Geração Pai Mãe Heterozigose (%)* E. urophylla 
(%)* 

E. grandis  
(%)* 

1 G U 100 50 50 

2 G U
2
1

G
2
1  50 25 75 

3 U U
4
1

G
4
3  75 62 38 

4 G U
8
5

G
8
3  62,5 31 69 

5 U U
16
5

G
16
11  68,75 66 34 

6 G U
32
21

G
32
11  65,63   

M
 

M
 

M
 

M
 

M
 

M
 

n U U
3
1

G
3
2

 67 67 33 

n + 1 G U
3
2

G
3
1

 67 33 67 
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(C) Híbridos envolvendo quatro espécies [E. urophylla x (E. grandis x (E.
globulus x E. camaldulensis))]

* % na descendência.

* % na descendência.

(B) Híbridos envolvendo três espécies [E. globulus x (E. urophylla x E. grandis)]

Estratégia 
 

Heterozigose(%)
* 

Heterose Padrão Heterótico 

Seleção recorrente recíproca 
(SRR) 

100 1[ (HGlU + HGlG)/2] Manutenção 

Composto ou Sintético (SRIPS)  67 0,67[ (HGlU + HGlG)/2] Quebra 

Cruzamentos rotacionais SRCR)    87,5 0,875[ (HGlU + HGlG)/2] Quebra parcial 

Geração Pai Mãe 
Heterozigose 

(%)* 
E. grandis 

(%)* 
E. urophylla 

(%)* 
E. globulus 

(%)* 

1 G U 100 50 50 0 

2 Gl U
2
1G

2
1  

100 25 25 50 

3 G GlUG
2
1

4
1

4
1  75 62 13 25 

4 U GlUG
8
2

8
1

8
5  

87,5 31 56 13 

5 Gl GlUG
16
2

16
9

16
5  

87,5 16 28 56 

 

Estratégia Heterozigose(%)* Heterose 

Seleção recorrente recíproca 
(SRR) 

100 [0,5 HUG + 0,25 HUGl + 0,25 HUC] 

Composto ou sintético 
(SRIPS) 

75 0,75 [0,5 HUG + 0,25 HUGl + 0,25 HUC] 

 

(D) Híbridos envolvendo cinco espécies [E. urophylla x (E. grandis x (E. dunnii x
(E. globulus x E. camaldulensis)))]

* % na descendência.

Estratégia Heterozigose (%)* Heterose 

Seleção recorrente 
recíproca 

100 [0,5 HUG + 0,25 HUD + 0,125HUgl + 0,125 HUC] 

Composto ou Sintético 80 0,80 [0,5 HUG + 0,25 HUD + 0,125HUgl + 0,125 HUC] 



20 Melhoramento Genético de Plantas com Propagação Assexuada

Para os híbridos entre duas ou três espécies, verifica-se que a seleção recorrente
recíproca é a única forma de manter o padrão heterótico entre as populações. A
formação de compostos ou sintéticos (ou o cruzamento desordenado entre
indivíduos híbridos e puros) tende a promover a quebra do padrão heterótico. A
utilização de cruzamentos rotacionais é uma boa opção, permitindo a capitaliza-
ção dos avanços já obtidos nos programas operacionais de plantios e conduzin-
do a uma quebra apenas parcial do padrão heterótico. É importante destacar
que, no híbrido que envolve três espécies, para evitar qualquer quebra no padrão
heterótico, é necessária a realização de um programa de seleção recorrente
recíproca com uma população híbrida e uma pura, ou dois programas de seleção
recorrente recíproca, como por exemplo entre E. urophylla x E. grandis e E.
urophylla x E. globulus para o melhoramento do híbrido E. urophylla x (E.
globulus x E. grandis). Este híbrido triplo contém 50% do germoplasma de E.
urophylla, 25% do germoplasma de E. grandis e 25% do germoplasma de E.
globulus.

Outra opção é o híbrido E. globulus x (E. urophylla x E. grandis) com 50% de
germoplasma de E. globulus e 25% de E. urophylla e E. grandis. Neste caso,
pode-se trabalhar com uma população sintética de E. urophylla x E. grandis e
aplicar a SRR convencional ou a SRR mista (SRM) de Souza Júnior (1993) com
SRIPS para a população sintética e SRR para o E. globulus ou vice-versa. Uma
comparação entre SRR e SRM é apresentada em tópico específico.

Para os híbridos resultantes de quatro ou cinco espécies, verifica-se que o
cruzamento desordenado entre os híbridos (formação de compostos) não é tão
prejudicial para a heterozigose quanto nos híbridos envolvendo menos espécies.
Também nestes casos, o uso da seleção recorrente recíproca torna-se pratica-
mente proibitiva (para o melhoramento do híbrido entre quatro espécies seriam
necessários três programas de seleção recorrente recíproca). Estes híbridos en-
volvendo mais que três espécies podem ser vistos, também, como passos sub-
seqüentes à utilização de híbridos de três espécies por várias gerações, como
forma de recuperar e/ou buscar novos padrões heteróticos.

De maneira geral, para os tipos de híbridos descritos em (A) e (B), a utilização
dos clones comerciais híbridos e puros, em cruzamento, deve basear-se em
cruzamentos rotacionais, sempre escolhendo como material puro a ser cruzado
aquela espécie em menor proporção no clone comercial híbrido. Para os híbridos
envolvendo mais que três espécies, a SRIPS é uma ótima alternativa.
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As estratégias de melhoramento adotadas em plantas apresentam estreita rela-
ção com os sistemas de propagação e com a utilização ou não da heterose. A
seguir, é apresentada uma classificação genérica dessas estratégias.

(I) Seleção Recorrente Intrapopulacional (SRI ou SRIPS)

(a) Utilização de sementes de polinização aberta para plantios
comerciais

Esta estratégia é utilizada em espécies que não permitem uma eficiente propaga-
ção vegetativa e/ou que não apresentam considerável heterose ou capacidade
específica de combinação para os caracteres de interesse econômico. As espéci-
es podem não apresentar heterose devido à ausência de dominância alélica no
controle do caráter sob melhoramento ou ausência de divergência genética entre
as populações usadas no melhoramento. É empregado nas seguintes espécies
perenes predominantemente alógamas: pínus, acácia negra, erva-mate,
pupunha, palmeira real, açaí, eucalipto (para pequenos produtores).

(b) Utilização de sementes de polinização controlada para
plantios comerciais

Esta estratégia tem sido aplicada em espécies com as mesmas características
descritas em (a), porém com facilidade de realização de polinização controlada.
Neste caso, a grande vantagem refere-se à maximização da intensidade de

3Estratégias de Seleção Recorrente em
Função dos Aspectos Biológicos das

Espécies
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seleção. É usado nas seguintes espécies perenes predominantemente alógamas:
Pinus radiata na Nova Zelândia, Eucalyptus globulus em Portugal, na Austrália e
no Chile.

(c) Utilização de clones para plantios comerciais

Esta estratégia é utilizada em espécies que permitem a propagação vegetativa
em escala comercial e não apresentam considerável heterose no germoplasma
usado, devido à baixa divergência genética. Este procedimento também
maximiza a intensidade de seleção, capitaliza a heterozigose (e o efeito de
dominância) e permite obter homogeneidade dos produtos. Em espécies
alógamas nas quais o interesse reside nos frutos, pode ser necessário o plantio
de vários clones sexualmente compatíveis e não apenas um. E usado em popula-
ções sintéticas das seguintes espécies predominantemente alógamas: cana-de-
açúcar, seringueira, mandioca, caju, acerola, guaraná, cupuaçú, capim elefante.
Usado também em pessegueiro que é uma espécie autógama perene.

(d) Utilização de linhagens puras para plantios comerciais
via sementes

Este procedimento é empregado em espécies autógamas anuais (soja, feijão,
arroz, trigo, aveia, cevada, amendoim) e perenes (café arábica e Leucena
leucocephala).

(e) Utilização de linhagens parcialmente puras para plantios
comerciais via sementes

Este procedimento é empregado em espécies com sistema reprodutivo misto,
porém com predominância da autogamia. Exemplos típicos são o algodão, o
Stylosanthes guianensis e a mamona. Nestas espécies, a taxa de
autofecundação varia de 60 a 95% aproximadamente. Assim, o conceito de
linhas completamente puras não é aplicado. Neste caso, linhagens parciais irmãs
podem ser utilizadas como mistura em um plantio comercial. Tais linhagens
podem ser selecionadas dentro de um cultivar ou acesso, os quais apresentam
determinada variabilidade genética ditada pela taxa de cruzamento. Testes de
progênies destas seleções permitem a seleção de linhagens irmãs (por exemplo
dentro de uma progênie S1 ou de polinização aberta) as quais são similares e
podem ser misturadas e multiplicadas dando origem a um novo cultivar. Linha-
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(II Seleção Recorrente Recíproca entre Populações
Divergentes (SRR)

(f) Utilização de sementes de polinização controlada para
plantios comerciais

Esta estratégia é empregada nas espécies com as seguintes características:
considerável heterose dada por dominância alélica e divergência genética entre
populações; ausência de propagação vegetativa eficiente; facilidade de
polinização controlada. Usado em espécies alógamas anuais (milho, girassol e
algumas hortaliças) e perenes (coco, dendê). Usado também em tomate
(autógama anual). Em dendezeiro e coqueiro, em geral, são usadas linhagens S1

(uma geração de autofecundação) para obtenção dos híbridos comerciais, visto
que a quantidade de material reprodutivo (pólen e sementes) produzido pelos
genitores não endógamos não é suficiente. Nas linhagens S1 são utilizados
vários indivíduos para a produção de pólen e semente.

(g) Utilização de clones para plantios comerciais

Este procedimento é utilizado em espécies que propiciam eficiente propagação
vegetativa e que apresentam considerável heterose para os caracteres de inte-
resse. Usado nas seguintes espécies perenes predominantemente alógamas: E.
grandis x E. urophylla, café canéfora, cacau e possivelmente em cana-de-açúcar
e caju, dependendo das populações utilizadas.

(III) Seleção Recorrente Recíproca Individual (SRRI)

Neste procedimento, a seleção recorrente recíproca é conduzida entre apenas
dois genitores com alta capacidade específica de combinação e alta média do
cruzamento. Estes genitores são autofecundados gerando duas populações S1,
que são melhoradas, uma em função da outra. Este esquema tem sido emprega-
do no melhoramento das seguintes espécies perenes pedominantemente
alógamas: E. grandis x E. urophylla, dendê, e possivelmente em braquiária,

gens parciais irmãs podem também ser selecionadas a partir de população sinté-
tica advinda do cruzamento entre diferentes linhagens ou acessos.
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Panicum, café canéfora, cacau, cana-de-açúcar e caju. Usado também em mi-
lho, quando dois híbridos simples são melhorados um em função do outro,
visando à obtenção de novo híbrido simples superior.

Espécies que apresentam indivíduos apomíticos e também sexuados são co-
muns dentre as plantas forrageiras, como o capim-colonião (Panicum maximum)
e a braquiária (Brachiaria spp.). Tais espécies têm apresentado heterose no
cruzamento entre plantas apomíticas (fornecedoras de pólen) e sexuais (utiliza-
das como genitores femininos). Neste caso, a estratégia ideal de melhoramento
é a seleção recorrente recíproca. No entanto, não é possível a recombinação na
população apomítica. Dessa forma, a população sexual deve ser melhorada em
função da população apomítica, ou seja, dos indivíduos apomíticos em cruza-
mento. Assim, a recombinação ocorrerá apenas em uma das populações. Com o
avanço do programa de melhoramento, pode-se escolher apenas um genótipo
elite da população assexuada e melhorar a população sexual em função de
apenas um indivíduo apomítico, usado como testador. Outra opção é a utilização
da SRRI, porém, com recombinação em apenas uma população S1. É importante
relatar que, nessas espécies, os cultivares comerciais são apomíticos, ou seja,
são clones cultivados via sementes.

Detalhes do melhoramento de espécies no contexto dos itens (a) e (b) foram
apresentados por Resende (1999). No que se refere aos itens (d) e (f), detalhes
são apresentados por Ramalho et al. (2001) e Souza Júnior (2001), respectiva-
mente. No presente documento, são enfocados os ítens (c), (g) e (III),
complementando os aspectos relatados por Barbosa (2000), Resende (2001;
2002a) e Dias & Resende (2001a).
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A estratégia básica do melhoramento de espécies de propagação assexuada
baseia-se no cruzamento entre indivíduos superiores, muitos dos quais são culti-
vares clonais já em uso comercial. Nas progênies híbridas são selecionados
novos indivíduos superiores, os quais são denominados clones potenciais. Tais
indivíduos são clonados e submetidos a teste clonal em uma ou mais gerações.
Os esquemas básicos variam em função das diferentes espécies, podendo ser
resumido em três, conforme a Figura 1.

O esquema (a) é adotado em várias espécies de frutíferas, em mandioca, em
seringueira, dentre outras. A partir dos cruzamentos, seleciona-se, de forma
massal, os indivíduos a serem submetidos a testes clonais. Em outras palavras,
não se utiliza da informação de família para a seleção dos clones potenciais. O
esquema (b) faz uso de testes de família ou progênies avaliadas em experimen-
tos com repetições, onde são realizadas medições objetivas em nível de indivídu-
os. Isto possibilita a seleção de clones potenciais com base em seus valores
genotípicos preditos pelo procedimento BLUP individual. Esse esquema é usado
em eucalipto, acerola, caju, guaraná, cupuaçú, dentre outras espécies.

O esquema (c) também faz uso dos testes de famílias em experimentos com
repetições, mas não são realizadas medições em nível individual. Assim, não é
possível a predição dos valores genotípicos individuais dos clones potenciais
pelo procedimento BLUP individual. Entretanto, pode-se utilizar o procedimento
BLUPIS (BLUP Individual Simulado) desenvolvido por Resende & Barbosa
(2004), o qual é uma aproximação ao BLUP individual e indica quantos indivídu-

4Estratégia Básica do Melhoramento de
Plantas de Reprodução Assexuada
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 (a) Esquema sem teste de 
famílias e com 
seleção massal 

(b) Esquema com teste de 
famílias e com 
medições individuais 

(c) Esquema com teste de 
famílias e sem 
medições individuais 

Figura 1 - Esquemas básicos para a geração de clones superiores em espécies de propagação
assexuada.

 Cruzamentos Cruzamentos 

Seleção pelo BLUPIS 
em teste de famílias 

Seleção pelo BLUP 
em teste de famílias 

Seleção Massal 

Cruzamentos 

Teste Clonal Inicial Teste Clonal Inicial 

Teste Clonal Final Teste Clonal Final Teste Clonal Final 

Teste Clonal Inicial 

os devem ser selecionados em cada família e submetidos a teste clonal. Deta-
lhes do BLUPIS são apresentados em tópico específico. Esse esquema é utiliza-
do em cana-de-açúcar e forrageiras (capim elefante, braquiária, Panicum,
Stylosanthes), em que as parcelas experimentais são colhidas em sua totalida-
de. Dos três esquemas apresentados, o (b) é o mais eficiente pois permite maior
acurácia seletiva e, portanto, tende a direcionar apenas indivíduos superiores
para os testes clonais. Isso permite conduzir testes clonais menores na fase
inicial dos testes clonais, aumentando a eficiência da seleção já nesta fase.
Conseqüentemente, permite, então, realizar um menor número de fases de tes-
tes clonais, geralmente uma ou duas.
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Em algumas espécies como a cana-de-açúcar e espécies frutíferas, o esquema
adotado é, embora não explicitamente, a seleção recorrente intrapopulacional
(SRI). Os clones superiores gerados ao final do procedimento básico (cruzamen-
to seguido pela seleção clonal) são intercruzados (recombinação) para a geração
das famílias híbridas de um novo ciclo seletivo (Figura 2). É importante relatar
que as espécies são perenes e, portanto, há sobreposição de gerações e clones
de diferentes gerações são intercruzados e não apenas aqueles de determinado
ciclo seletivo. Neste caso, a SRI é geralmente aplicada em populações sintéticas
(SRIPS). Esse esquema é mais eficiente em espécies que não apresentam eleva-
da heterose e/ou divergência genética no material sob melhoramento. Caso
contrário, a SRR deve ser preferida.

Outro esquema é o cruzamento entre genitores potenciais selecionados nos
testes de famílias, com base em seus valores genéticos aditivos ou valores
alélicos. Tal esquema é usado, por exemplo, em acerola e populações sintéticas
de eucalipto, e constitui a SRI propriamente dita. É usado também nas fases
iniciais do melhoramento de uma espécie, em populações puras, em que a SRI é
realizada de forma explícita (Figura 3).

Os delineamentos de cruzamentos, métodos experimentais e de seleção mais
eficientes são apresentados em tópicos específicos.

5Seleção Recorrente Intrapopulacional –
Modelo Cana-de-Açúcar e Frutíferas
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 Cruzamentos 

Seleção de Clones 
Potenciais em 

Famílias 

Seleção Clonal 

Figura 2 - Esquema de SRI implícito em espécies de propagação assexuada.

Figura 3. Esquema de SRI explícito em espécies de propagação assexuada.

 Cruzamento 
 

Seleção de Genitores  
Potenciais em Famílias 
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A seleção recorrente recíproca (SRR) é a principal ferramenta para o melhora-
mento da média de cruzamentos interpopulacionais. Assim, deve ser
utilizada no melhoramento de espécies em que a heterose é relevante nos
caracteres de importância econômica. De maneira geral, todos os programas de
melhoramento que adotam a SRR têm obtido sucesso. A SRR foi proposta para o
melhoramento vegetal e animal por Comstock et al. (1949). Desde então, tem
sido aplicada ao melhoramento do milho (PATERNIANI & CAMPOS, 1999, p.
449), aves (HEISDORF, 1969; BELL, 1972) e suínos (BELL, 1972), com resulta-
dos excelentes. O método tem sido aplicado (igualmente com resultados exce-
lentes) também em outras espécies de plantas, mas não em muitas, devido à
necessidade de polinizações controladas e ao longo ciclo seletivo.
Em dendê, a escolha da SRR como o esquema ideal de melhoramento foi defini-
da na década de 1950, logo após a proposição original de Comstock et al.
(1949). Meunier & Gascon (1972) descrevem o esquema empregado. O primei-
ro ciclo de seleção foi completado na Costa do Marfim e em Camarões e o
segundo ciclo foi conduzido na Costa do Marfim e na Indonésia. O terceiro ciclo
encontra-se em desenvolvimento. Os resultados foram apresentados  por
Gascon et al. (1988) e Cochard et al. (1993). O ganho genético obtido para
produtividade foi de 18% no primeiro ciclo de seleção e aproximadamente a
mesma taxa no segundo ciclo. O ganho genético médio realizado foi de 24% em
um período de 15 anos. O esquema utilizado usa progênies S1 para
recombinação, tal qual o método original. O esquema de SRR adotado no Brasil
pela Embrapa em conjunto com o CIRAD da França (atuando na Costa do Mar-
fim) é apresentado por Barcelos et al. (2000). A estratégia prevê a infusão de

6Seleção Recorrente Recíproca – Modelo
Eucalipto
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novos materiais genéticos para recombinação em cada população, após teste
dos mesmos em cruzamento com a população recíproca.

Em café robusta, a SRR foi iniciada em 1984, na Costa do Marfim (LEROY et al.,
1993, 1994). O primeiro ciclo foi encerrado, tendo-se obtido um ganho genético
de 60% para produtividade (LEROY et al., 1997). O segundo ciclo de seleção
encontra-se em andamento. Em café arábica, tem sido observada também a
presença de heterose (CILAS et al., 1998). Assim, com o domínio da técnica de
propagação vegetativa, a SRR deve ser utilizada também em café arábica, em
substituição aos métodos atualmente empregados, os quais são adequados ao
melhoramento de plantas autógamas propagadas por sementes.

Em eucalipto, Resende & Higa (1990) propuseram um esquema de SRR no
contexto da estratégia (c) apresentada no tópico 2. O esquema prevê também a
utilização dos melhores indivíduos híbridos selecionados no contexto da SRR, na
formação de compostos ou sintéticos, conforme a estratégia (b) do tópico 2.
Atualmente, vários programas de SRR existem no Brasil para o melhoramento do
híbrido E. grandis x E. urophylla. Entretanto, não existem ainda resultados publi-
cados desses programas. No âmbito mundial, o primeiro programa de SRR em
eucalipto foi implementado pelos franceses no Congo (VIGNERON, 1992). Tal
programa culminou, no primeiro ciclo de SRR envolvendo E. grandis x E.
urophylla, com a obtenção de cinco cultivares clonais híbridos que propiciaram
um ganho genético realizado de 75% (BAUDOUIN et al., 1997). Outro programa
de SRR com E. grandis x E. urophylla vem sendo conduzido na África do Sul
(RETIEF & STANGER, 2004). Programas de SRR encontram-se em andamento
também em coco e cacau, mas ainda sem resultados publicados (BAUDOUIN et
al., 1997).

A seleção recorrente recíproca conduz ao melhoramento do híbrido
interpopulacional. Para isto são melhoradas a heterose do cruzamento
interpopulacional e pelo menos uma das populações envolvidas no cruzamento.
A outra população “per se” geralmente não é melhorada e as vezes é piorada via
SRR. Um esquema modificado ou misto (SRM – Seleção Recorrente Mista) entre
a SRI e SRR denominado THS (SOUZA JÚNIOR, 1993; 1999) promove o melho-
ramento da heterose em taxa similar à SRR e promove também o melhoramento
“per se” de ambas as populações envolvidas. O esquema THS ou SRM utiliza
progênies interpopulacionais para seleção e orientação da recombinação de
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como testadora. Caso contrário, a população 1 deve ser usada como testadora.
Para haver eficiência do método SRM sobre a SRR no melhoramento do híbrido
interpopulacional, uma das duas relações mencionadas ( 2122 /

21
hrh G ) ou

( 1211 /
12

hrh G ) deve ser maior que 1. Uma das duas relações com certeza será
menor que 1, pois rG é alta para uma população e baixa para a outra. Quando
uma das duas relações for igual a 1, os métodos SRM e SRR serão igualmente
eficientes para o melhoramento do híbrido interpopulacional. Se 2122 /

21
hrh G  for

menor que 1 e a população 2 for usada como testadora, o método SRM será
inferior ao SRR, devido à escolha incorreta da população testadora. Assim, o
método SRM poderá ser inferior a SRR se a população testadora for escolhida
incorretamente. Dessa forma, estimativas dos parâmetros herdabilidades
intrapopulacionais ( 2

22
2

11 heh ), herdabilidades interpopulacionais ( 2
21

2
12 heh ) e cor-

relações entre as performances intrapopulacionais e interpopulacionais, também
denominadas correlações entre capacidades gerais de combinação e capacida-
des gerais de hibridação ( 2112 GG rer ), são essenciais na escolha do melhor
procedimento de seleção recorrente interpopulacional. É importante relatar que a
escolha da população testadora como aquela de menor média (SOUZA JÚNIOR,
1993; 1999) não é adequada (ARIAS & SOUZA JÚNIOR, 1998).

As relações matemáticas apresentadas por Resende (2002a), quando aplicadas
aos resultados práticos de Arias & Souza Júnior (1998), explicam os ganhos
genéticos obtidos por aqueles autores. Usando os dados apresentados na Tabe-
la VI do trabalho de Arias & Souza Júnior (1998), foram obtidas as seguintes
estimativas: 2

11h = 0,5696; 2
12h = 0,4753 e 

12Gr = 0,9035 para a população 1 e
2
22h  = 0,6965; 2

21h = 0.6567 e 
21Gr  = 0,5107 para a população 2. Assim, tem-

se ( 1211 /
12

hrh G ) = 0,9891 e 2122 /
21

hrh G  = 0,5258. Esses resultados mostram
que a eficiência da SRM sobre a SRR é de 0,99 para a população 1 e de 0,53
para a população 2. Dessa forma, nesse caso, a população 1 é que deve ser
usada como testadora e, também, a SRM e a SRR serão igualmente eficientes.

genitores em uma população e progênies intrapopulacionais para seleção e ori-
entação da recombinação de genitores na outra população.

A escolha de qual população a ser utilizada como testadora (na qual são utiliza-
das progênies intrapopulacionais para seleção) depende das propriedades gené-
ticas das populações envolvidas. Resende (2002a, p. 727) apresenta uma abor-
dagem matemática para esta escolha. Deve-se comparar
com

2122 /
21

hrh G

1211 /
12

hrh G .  Se
2122 /

21
hrh G  > 1211 /

12
hrh G , a população 2 deve ser utilizada
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Usando a população 1 como testadora, os ganhos genéticos no híbrido foram de
20,97 pelo procedimento SRM e de 21,05 pelo procedimento SRR (ARIAS &
SOUZA JÚNIOR, 1998, tabela VIII). A relação entre esses dois ganhos equivale
a 0,9962, confirmando o valor 0,99 obtido com base nas relações matemáticas.

É importante relatar que, quando as populações são divergentes, rG é alta para
uma população e baixa para a outra. A seleção com base em progênies
intrapopulacionais deve ser realizada para a população com rG alta, a qual será
então a testadora. E também o teste clonal (as vezes empregado com vistas à
estimação dos valores genéticos intrapopulacionais dos genitores) só será efeti-
vo para o melhoramento interpopulacional quando usado na população com rG

alta. Para a outra população, somente a avaliação de progênies interpopu-
lacionais será efetiva para o melhoramento interpopulacional. A seleção por um
índice inter + intra (RESENDE, 2002a, p. 728) também só tenderá a ser vanta-
josa para uma das populações, ou seja, para a população testadora. No entanto,
o índice pode ser aplicado nas duas populações, pois o próprio índice atribuirá
pesos adequados às performances intra e interpopulacionais, levando-se em
conta as correlações rG.

A maior vantagem da SRM é o maior ganho em uma das populações “per se”.
Assim, o seu uso é justificado em espécies perenes, quando for necessário
melhorar uma população como fonte de clones (ou melhorar a adaptação de uma
população pura) e esta população coincidir de ser a melhor testadora. Caso
contrário, a SRR (ou a seleção por um índice) será de maior eficiência, a menos
que um dos produtos ( 2122 /

21
hrh G  ou 1211 /

12
hrh G ) seja maior que 1, o que tende a

ser pouco provável. Em espécies anuais, o uso da SRM é plenamente justificado
visto que o melhoramento das populações “per se” é essencial para a extração
de linhagens adequadas (boas produtoras de sementes) à obtenção dos híbridos
simples.

Na definição da estratégia ideal, o primeiro passo é realizar a opção entre SRR ou
SRM. E esta definição deve ser baseada nos valores de eficiência relatados
anteriormente. Se uma destas eficiências for 1, pode-se ainda optar pela SRM
quando existe o interesse em melhorar uma das populações “per se”. Mesmo
quando se opta pela SRM, a SRR é aplicada em uma das populações. Várias
opções existem para a SRR, as quais são relatadas na seqüência.
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(A) Seleção Recorrente Recíproca de Genitores: SRR-G

É a seleção recorrente recíproca adaptada a espécies perenes, conforme
Resende & Higa (1990). Baseia-se na seleção dos genitores com base na progê-
nie híbrida e recombinação dos próprios genitores antes de gerar a nova popula-
ção experimental híbrida. É, portanto, um processo retrospectivo.

(B) Seleção Recorrente Recíproca com S1: SRR-S1

É a seleção recorrente recíproca original de Comstock et al. (1949). Baseia-se na
seleção dos genitores com base na progênie híbrida e recombinação dos S1
(obtidos simultaneamente aos híbridos) associados aos genitores, antes de gerar
a nova população experimental híbrida.

(C) Seleção Recorrente Recíproca com Meios Irmãos:
SRR-MI ou SRR-S0

É a seleção recorrente recíproca proposta por Paterniani & Vencovsky (1978).
Baseia-se na seleção dos genitores com base na progênie híbrida e
recombinação dos MI ou S0 intrapopulacionais (obtidos simultaneamente aos
híbridos) associados aos genitores, antes de gerar a nova população experimental
híbrida. Os indivíduos S0 intrapopulacionais podem também advir de progênies
de irmãos germanos obtidas sob cruzamentos dialélicos ou fatoriais.

(D) Seleção Recorrente Recíproca de Genitores com
Híbridos Intermediários: SRR-G-HI

Este esquema foi relatado por Resende & Higa (1990) e é uma modificação do
processo descrito em (A). Baseia-se na seleção dos genitores com base na
progênie híbrida seguida por novo direcionamento (via cruzamento dos genitores
com maior capacidade geral de combinação com a população recíproca) dos
cruzamentos para gerar uma nova população experimental híbrida simultanea-
mente à recombinação dos genitores. É, portanto, um processo que permite
gerar híbridos superiores antes que se complete o ciclo da SRR. Estes são
denominados híbridos intermediários (HI) entre o ciclo 0 e o ciclo 1 da SRR.
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Após a identificação do par de máximo valor em cruzamento, tal par pode ser
submetido a um processo de seleção recorrente recíproca individual (SRRI) ou
SRR dentro de cruzamento, conforme descrito no item (I). Assim, este esquema
é um direcionador para a SRRI.

(E) Seleção Recorrente Recíproca com S1 e Híbridos
Intermediários: SRR-S1-HI

É um melhoramento do processo descrito em (B). Baseia-se na seleção dos
genitores com base na progênie híbrida e recombinação dos S1 (obtidos simulta-
neamente aos híbridos) associados aos genitores e simultâneo (processo pro-
gressivo) cruzamento entre S1 em nível interpopulacional para gerar os híbridos
intermediários. Por este processo, como em (D), híbridos são gerados a cada
geração e não apenas a cada duas gerações como nos processos descritos em
(A), (B) e (C).

(F) Seleção Recorrente Recíproca com Meios Irmãos
ou S0 e Híbridos Intermediários: SRR-MI-HI

É um melhoramento do processo descrito em (C). Baseia-se na seleção dos
genitores com base na progênie híbrida e recombinação dos MI  ou S0
intrapopulacionais (obtidos simultaneamente aos híbridos) associados aos
genitores e simultâneo (processo progressivo) cruzamento entre S0 em nível
interpopulacional para gerar os híbridos intermediários. Por este processo, híbri-
dos são gerados a cada geração e não apenas a cada duas gerações como nos
processos descritos em (A), (B) e (C).

(G) Seleção Recorrente Recíproca com Meios Irmãos e
Híbridos Intermediários usando Genitores: SRR-MI-HIG

É uma modificação do procedimento descrito em (F), em que os híbridos inter-
mediários são obtidos cruzando-se os genitores originais como em (D) e não os
seus descendentes como em (F). Pode ser mais eficiente que (F) em termos dos
híbridos intermediários, pois usam-se os próprios genitores e não os seus filhos
oriundos de pais desconhecidos.
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(H) Seleção Recorrente Recíproca com Linhagens:
SRR-LI

Este esquema foi proposto para o melhoramento do milho por Hallauer (1967) e
Lonnquist & Williams (1967) e tem sido denominado método dos híbridos
crípticos. Em plantas perenes, é uma modificação do processo descrito em (E).
Baseia-se na seleção dos genitores com base na progênie híbrida e cruzamento
entre S1 em nível interpopulacional para gerar a nova população experimental
híbrida. Não há recombinação dos S1 de maneira geral. Há apenas os cruzamen-
tos desses em nível interpopulacional e autofecundação para obtenção de progê-
nies S2. Por este processo, híbridos são gerados a cada geração e sempre
advirão de materiais com progressivo grau de endogamia. O final culmina com a
seleção de híbridos de linhagens, os quais podem ser propagados via sementes.
Há uma certa similaridade deste processo com o componente híbrido intermediá-
rio seguido pela seleção recorrente recíproca individual, porém sem o melhora-
mento contínuo dos híbridos ao longo prazo.

Neste caso, a progênie S1 é considerada como o genitor já recombinado e o ciclo
seletivo é encurtado. Em outras palavras, o teste dos genitores em cruzamento e
o plantio das sementes recombinadas são realizados simultaneamente. Então,
no momento em que se identifica os melhores genitores em cruzamentos pode-
se imediatamente identificar o melhor indivíduo dentro da progênie S1 e cruzá-lo
para início do segundo ciclo de seleção. Genitores favoráveis ao esquema SRR-LI
são aqueles que apresentam baixa depressão por endogamia, pois serão usadas
sementes obtidas de linhagens, para os plantios comerciais. Uma forma de
avaliar isto é através da comparação entre progênie S0 (meios irmãos) e progê-
nie S1 do mesmo genitor ou entre o genitor e sua progênie S1.

(I) Seleção Recorrente Recíproca Individual: SRRI

Os processos descritos de (A) a (H) referem-se a processos de seleção recorren-
te recíproca populacional, pois envolvem simultaneamente vários indivíduos de
cada população. O processo descrito neste item refere-se a SRRI, visto que a
seleção interpopulacional envolve inicialmente apenas um indivíduo de cada
população e visa explorar o limite máximo da CEC. Qualquer dos oito esquemas
descritos de (A) até (H) podem ser aplicados dentro da SRRI. A escolha da SRRI
é recomendada quando existe um cruzamento (identificado nos estágios iniciais
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da SRR ou via cruzamentos entre clones elites) muito superior a todos os de-
mais.

Uma comparação entre os oito esquemas (Figura 4, em que R refere-se a indiví-
duos já recombinados) de SRR é apresentada na Tabela 1.

 (A)  SRR-G                                         (B) SRR-S1 

 
 
Geração 0         P1              P2               Geração 0       P1              P2 
 
 
 
 
Geração 1                   H1                      Geração 1       S1       H1        S1 
 
 
 
 
Geração 2        R                 R               Geração 2       R                 R 
 
 
 
 
Geração 3                   H2                      Geração 3                  H2 
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 (C)  SRR-S0 (MI e/ou IG)                    (D) SRR-G-HI 
 
 
Geração 0         P1              P2               Geração 0       P1              P2 
 
 
 
 
Geração 1       S0       H1      S0              Geração 1                 H1         
 
 
 
 
Geração 2        R                 R               Geração 2       R        HI     R 
 
 
 
 
Geração 3                   H2                      Geração 3                  H2 
 
 
 

 (E)  SRR-S1-HI                                    (F) SRR-S0-HI 
 
 
Geração 0         P1              P2               Geração 0       P1              P2 
 
 
 
 
Geração 1         S1      H1     S1              Geração 1       S0       H1        S0 
 
 
 
 
Geração 2        R        HI      R              Geração 2       R         HI     R 
 
 
 
 
Geração 3                   H2                      Geração 3                  H2 
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Tabela 1. Comparação entre oito esquemas de SRR por meio de vários critérios.

Item Método 
Uso Var. 
Genética 

Seleção 
Dentro 
Genitor 

Número 
Gerações 
p/ Híbrido 

Num. 
Tipos 
Prog. 

Melhora- 
mento 

Contínuo 

Híbridos em 
cada 

Geração. 

(A) SRR-G (1/4) Vai Não 2 1 e 2** Sim Não 

(B) SRR-S1 (1/4) Vai Sim, 2 Sex 2 3 e 2 Sim Não 

(C) SRR-MI (1/8) Vai Sim, 1 Sex 2 3 e 2 Sim Não 

(D) SRR-G-HI (1/4) Vai Não 1 1 e 3 Sim Sim 

(E) SRR-S1-HI (1/4) Vai Sim, 2 Sex 1 3 Sim Sim 

(F) SRR-MI-HI (1/8) Vai Sim, 1 Sex 1 3 Sim Sim 

(G) SRR-MI-HIG (1/8) Vai Sim, 1 e 2* 1 3 Sim Sim 

(H) SRR-LI (1/4)Vai+(1/4) 
Vdi 

Sim, 2 Sex 1 3 Parcial*** Sim 

 * 1 para a SRR e 2 para os híbridos intermediários (HI); ** alternam 1 e 2 tipos de progênie
avaliadas em cada geração; *** Parcial, pois cada ciclo seletivo não se completa plenamente ,
visto que não há recombinação propriamente dita; Vai: variância genética aditiva interpopulacional
associada a uma das populações; Vdi: variância genética de dominância interpopulacional.

(G)  SRR-S0-HIG                                (H) SRR-LI 
 
 
Geração 0         P1              P2               Geração 0       P1              P2 
 
 
 
 
Geração 1       S0       H1      S0              Geração 1      S1        H1        S1 
 
 
 
 
Geração 2        R       HI       R               Geração 2       S2      H2     S2 
 
 
 
 
Geração 3                   H2                      Geração 3       S3       H3      S3 
 
 
 Figura 4. Esquemas alternativos de SRR
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Verifica-se pela Tabela 1 que os melhores esquemas são o (A), (B), (D) e (E),
pois exploram maior quantidade de variância genética aditiva interpopulacional
em cada ciclo seletivo. Todos esses (e os demais também) completam o ciclo
seletivo a cada 2 gerações. No entanto, apenas os esquemas (D) e (E) geram
híbridos a cada geração. E também direcionam pares excepcionais para a SRRI.
O método (E) permite adicionalmente a seleção dentro de genitores, nos dois
sexos, tanto para a recombinação quanto para a obtenção dos híbridos interme-
diários. Assim, este (SRR-S1-HI) deve ser a opção de escolha, considerando o
ganho genético por ciclo de seleção. Adicionalmente, o uso de progênies S1
permite a “limpeza” dentro de clone em termos de alelos desfavoráveis, por
meio da seleção dentro de progênies. No entanto, a SRR-S1-HI necessita avaliar
3 tipos de progênies em cada geração: os híbridos e as progênies
intrapopulacionais nas duas populações. O esquema (D) alterna a avaliação de 1
e 3 tipos de progênie em cada geração, o esquema (A) alterna 1 e 2 e o esquema
(B) alterna 3 e 2 tipos de progênie. Finalmente, é importante relatar que o
esquema SRR-LI só será relevante se o objetivo for o plantio de híbridos homo-
gêneos via sementes.

No melhoramento do eucalipto, o esquema (E) pode demandar maior comprimen-
to do ciclo seletivo, se houver necessidade de clonar os indivíduos S1 visando a
recombinação via cruzamentos em pomar de hibridação ao invés de recombiná-los
no próprio experimento de avaliação dos S1. Neste caso, o ganho genético por
unidade de tempo será maior para o esquama (D) e não para o (E).

Os melhores clones obtidos dentro dos híbridos intermediários nos esquemas
(D) ou (E) deverão participar na formação de uma população sintética. Por oca-
sião da avaliação dos híbridos intermediários, outros híbridos gerados a partir do
cruzamento entre clones elites deverão ser avaliados conjuntamente. Isto permi-
tirá verificar se o par a ser submetido a SRRI advirá do esquema de SRR ou do
cruzamento entre clones elites.

Em resumo, na definição da estratégia ideal de melhoramento, deve-se inicial-
mente decidir entre a SRR ou a SRM. Posteriormente, deve-se definir o esquema
de SRR a ser empregado. Durante o processo de SRR, deve-se definir, se for o
caso, o par ideal para SRRI. Estes advirão dentre os híbridos intermediários, os
cruzamentos da SRR e os híbridos derivados dos cruzamentos entre clones
elites. Da SRRI pode-se partir para a SRR-LI com apenas um cruzamento elite por
geração de endogamia (S1, S2, S3,...).
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Para caracteres com herança predominantemente aditiva, como densidade da
madeira, a autofecundação é uma boa estratégia visando recuperar indivíduos
superiores em S1. Tais caracteres praticamente não são melhorados via SRR, de
forma que os indivíduos a serem cruzados em programas de SRR já devem ser
superiores para os mesmos, ou seja, deve ser praticada a seleção para densidade
na ocasião da escolha dos genitores para SRR, pois o valor médio da densidade
nos híbridos equivalerá à média dos valores de densidade dos genitores. O
mesmo raciocínio é válido para outros caracteres com controle genético predo-
minantemente aditivo.

Neste contexto, a seleção para densidade em S1 é recomendada em associação
com a estratégia da SRRI. O primeiro passo da SRRI refere-se a autofecundação
dos indivíduos do par em questão, visando abrir populações dentro dos dois
indivíduos genitores. Posteriormente, deve-se selecionar os indivíduos S1 a se-
rem cruzados em nível interpopulacional visando início da SRRI. É nesta etapa
que deve-se enfatizar a seleção para densidade dentro dos S1. O volume de
madeira (caráter com significativa dominância) será, então melhorado pela SRR.
A seleção de clones em S1, superiores aos clones genitores S0, só é possível
para caracteres que não apresentam dominância completa ou sobredominância.
Entretanto, mesmo para os caracteres com controle genético predominantemen-
te aditivo e de alta herdabilidade, é provável que haja baixa variabilidade genéti-
ca para a seleção em S1, pois estes caracteres podem estar quase fixados nos
genitores elites.

7Seleção Recorrente Recíproca Individual
e Uso de Autofecundações em

Eucalipto
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Para melhorar o crescimento volumétrico, a estratégia de autofecundação e
seleção dentro de um único genitor é muito limitada, pois além da questão da
depressão endogâmica, a seleção dentro de um só S1 compromete sobremanei-
ra a utilização da divergência genética (a população dentro de um clone é fecha-
da em apenas 2 alelos por loco, o que é uma grande limitação). No caso, a SRRI
é a alternativa de escolha, pois permite explorar os S1 na seleção para densidade
e permite também explorar a divergência entre os dois genitores para melhorar o
caráter volume via SRR e clonagem. Mesmo com dominância apenas parcial,
opções que permitem explorar a divergência genética são melhores. Um clone
superior é, sem dúvida, uma excelente população de melhoramento. Entretanto,
os esquemas ideais (SRR e SRRI) de melhoramento para caracteres com alguma
dominância demandam pelo menos duas excelentes populações, como forma de
explorar a divergência genética e gerar indivíduos superiores, os quais são pre-
dominantemente heterozigotos.

Dessa forma, os clones comerciais (gerados a partir de SRR e SRRI) tenderão a
ser heterozigotos e essa estratégia de seleção de clones dentro de S1 de clones
comerciais apresentará baixíssima probabilidade de êxito para caracteres de
crescimento, dada a alta heterozigose dos clones. Tal estratégia não deve então
ser recomendada, pois ela só será efetiva para os clones mais homozigotos, ou
seja, aqueles com pequena depressão por endogamia. Como as diversas estraté-
gias são competidoras (em tempo e recursos) em um programa de melhoramen-
to, deve-se enfatizar aquelas mais promissoras.
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Em eucalipto cultivado em áreas tropicais, as três estratégias de melhoramento
mais usuais são a SRR, a SRIPS e a SRRI. Um programa de melhoramento bem
delineado deve ser capaz de concatenar essas três estratégias simultaneamente,
visto que cada uma tende a gerar material genético que será direcionado para
outra estratégia. Assim, tanto a SRR quanto a SRIPS direcionam pares superio-
res para a SRRI e esta, juntamente com a SRR, geram materiais a entrarem em
um programa de SRIPS. Um fluxograma para a estratégia combinada é apresen-
tado na Figura 5.

8Estratégia Combinada SRR-SRIPS- SRRI
em Eucalipto
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SRR                                                        SRIPS  

 
 
G0                      P1              P2        P1              P2            
 
 
 
 
G1                     S1      H1     S1               
 
 
 
 
G2                     R        HI      R               
 
 
 
 
G3                               H2                       
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Híbridos 

Teste Clonal 

Clones 
Comerciais 

SRRI 

Clones 
Comerciais 

Clones 
Comerciais 

Figura 5. Estratégia combinada SRR - SRIPS - SRRI em Eucalipto
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O principal objetivo na hibridação não é maximizar a heterose, mas sim a média
do cruzamento. Os efeitos genotípicos das famílias híbridas ou cruzamento são
dados por ijji caa ˆ)ˆˆ)(2/1( ++ , em que iâ e jâ são os valores genéticos aditivo
preditos do genitor i e j, respectivamente, e ijĉ  é a capacidade específica de
combinação (CEC) do cruzamento entre os genitores i e j. Assim, os efeitos
aditivos interpopulacionais dos genitores são sempre importantes. Os efeitos
aditivos intra serão importantes se a correlação entre ambos for alta. Para carac-
terísticas de alta herdabilidade (baixa CEC), a seleção dos genitores com base
nos valores genéticos aditivos preditos é mais importante ainda, conforme mos-
trado pela fórmula acima. Para caracteres e populações que apresentam elevada
CEC, genitores divergentes devem ser cruzados. Nesse caso, a quantificação da
divergência genética entre os genitores torna-se relevante. Mais detalhes sobre
isso são apresentados no item 11.1.

Alguns resultados práticos têm revelado baixa correlação entre valores dos
genitores em teste clonal e suas progênies híbridas. Isto pode ser explicado pelo
fato do teste clonal selecionar também pelos efeitos não aditivos (dominância e
epistasia), os quais não são transmitidos em cruzamento, ou seja, os genitores
predominantemente heterozigotos segregaram demais. Outra questão é a pró-
pria magnitude da CEC em relação aos efeitos aditivos, a qual pode ser muito
alta em alguns cruzamentos. Por isto a seleção com base na progênie híbrida é
importante. O teste clonal não é adequado, a menos que os genitores sejam
bastante homozigotos.

A seleção de indivíduos para composição da população pura para SRR é impor-
tante para caracteres de alta herdabilidade: densidade, rendimento de celulose,

9Seleção de Genitores para Hibridação
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etc. Estes caracteres têm herança aditiva e, portanto, não são melhorados via
SRR. Seus valores médios nos híbridos equivalem à média dos valores dos
genitores. Portanto, os genitores devem ser selecionados para tais caracteres.
Tais caracteres não são melhorados na SRR porque não possuem correlações
favoráveis com os caracteres de crescimento, os quais são o foco da SRR. Na
seleção de indivíduos recombinados, para compor uma nova geração da popula-
ção para um novo ciclo de SRR, deve-se também enfatizar essas características
de qualidade da madeira.

Para crescimento, a importância da seleção para a composição da população base
para a SRR depende da correlação entre valores genéticos intra e interpopulacionais.
Deve ser importante para uma população e menos importante para a outra.

Assim, deve-se usar para seleção os valores aditivos interpopulacionais, os
quais podem fazer uso também dos efeitos aditivos intra.

Na SRR, de maneira geral, é importante relatar que tanto a seleção dos genitores a
serem recombinados quanto a seleção dos indivíduos recombinados a serem cruza-
dos devem ser baseadas nos efeitos aditivos interpopulacionais. No caso, a seleção
dos referidos indivíduos recombinados (ou a serem recombinados, dependendo da
etapa) deve ser baseada nos valores genéticos aditivos interpopulacionais preditos
por )ˆˆˆ)2/1(ˆ(ˆ)2/1(ˆ 111111int

2
12)12( dScWaXyhaa gracgi −−−−+= β , sob um modelo indivi-

dual reduzido, em que 12ˆ ga  é o valor genético aditivo interpopulacional do
genitor da população 1 e 11ˆ ga  é o valor genético aditivo intrapopulacional do
genitor da população 1 obtidos sob um modelo reduzido bivariado, conforme
Resende (2004). O componente 2

11
2 /

1112 eaach σσρ=  é a herdabilidade
correlacionada ou co-herdabilidade para a seleção dentro de genitor. O coeficien-
te aρ  depende do tipo de progênie avaliada e equivale a (3/4) para meios irmãos.
Verifica-se que a contribuição da seleção dentro de genitor é zero se a correlação
entre as performances intra e inter for zero, o que é pouco provável. A correla-
ção deve ser alta para uma população e baixa para outra, mas ambas podem ser
positivas. Com sobredominância uma correlação negativa pode ser esperada.

No caso do esquema SRR-LI, a seleção pode basear-se não apenas em )12(ˆ ia

mas também  em )ˆˆˆ)2/1(ˆ(ˆ)2/1(ˆ 111111int
2

11)11( dScWaXyhaa gragi −−−−+= β , em

que 2
11

22 /
11 ea a

h σσρ= . Isto porque a seleção de boas linhagens (melhoramento

intrapopulacional) é também relevante nesta estratégia.
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Os delineamentos de cruzamento para a implementação de programas de sele-
ção recorrente recíproca (SSR) visando o melhoramento contínuo do híbrido
através dos ciclos seletivos bem como as seleções imediatas dos clones superio-
res, devem ser analisados sob quatro aspectos: (i) eficiência na avaliação da
capacidade geral de hibridação dos genitores;  (ii) possibilidade de identificação
de cruzamentos superiores (seleção de famílias de irmãos germanos);  (iii) efici-
ência da seleção de clones na população híbrida; (iv) capacidade de avaliação de
um grande número de genitores, fato que é favorável em termos de intensidade
de seleção e tamanho efetivo populacional (Ne) e, portanto, em termos de
ganho genético acumulado com as gerações de seleção.

Dentre os delineamentos adequados, citam-se o de policruzamento (progênies
de meios irmãos interpopulacionais), o de pares simples (progênies de irmãos
germanos interpopulacionais), o fatorial desconexo (progênies de meios irmãos
e de irmãos germanos interpopulacionais) e o dialélico parcial circulante de
Kempthorne & Curnow (1961), que também gera progênies de meios irmãos e
de irmãos germanos interpopulacionais simultaneamente. Para pleno atendimen-
to do requisito (i), o melhor delineamento é o de policruzamento, o qual
maximiza o ganho com a SRR. Para atendimento do requisito (ii), os delineamen-
tos de pares simples, fatorial desconexo e dialélico parcial circulante são ade-
quados. Quanto ao requisito (iii), os delineamentos fatorial desconexo e dialélico
parcial circulante são equivalentes e superiores aos demais (resultados apresen-
tados na seqüência). Por sua vez, a capacidade de avaliação de um grande
número de genitores deve ser analisada fixando-se um número total máximo de
cruzamentos passíveis de serem avaliados a campo.

10Delineamentos de Cruzamentos para a
SRR e a SRIPS
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A título de exemplo, fixando-se o número total de cruzamentos (ou progênies) a
ser avaliado a campo em 400 e, considerando-se quatro cruzamentos por
genitor no fatorial desconexo e no dialélico parcial circulante, têm-se os seguin-
tes números de genitores utilizados em cada uma das populações sob SRR: 400
para pares simples, 200 para o policruzamento e 100 para o fatorial desconexo
e dialélico parcial circulante. Considerando a recombinação dos 30 melhores
genitores, verifica-se que as intensidades de seleção pelo fatorial desconexo e
dialélico parcial circulante seriam mais baixas. Considerando três cruzamentos
por genitor nesses dois delineamentos, o número de genitores usados sobe para
133, fato que aumenta o Ne e a intensidade de seleção.

Verifica-se que nenhum dos delineamentos atende satisfatoriamente aos quatro
requisitos: o delineamento de pares simples atende bem aos requisitos (ii) e (iv);
os delineamentos fatorial desconexo e dialélico parcial circulante com três cruza-
mentos por genitor atendem bem aos requisitos (ii), (iii) e (iv); o delineamento de
policruzamento atende bem ao requisito (i). Assim, uma comparação mais deta-
lhada é necessária quanto ao fator (i), conforme realizado a seguir.

10.1 Número de cruzamentos por genitor e eficiência
na avaliação da capacidade geral de hibridação
dos genitores

A eficiência na predição da capacidade geral de hibridação dos genitores pode
ser avaliada tomando-se como referência o delineamento de policruzamento, o
qual propicia a eficiência máxima. A seguir, é estudada a eficiência do delinea-
mento fatorial desconexo, quanto ao requisito em questão. Os resultados são
igualmente válidos para o dialélico parcial circulante.

Delineamento de policruzamento

Variância fenotípica entre médias de famílias de meios irmãos interpopulacionais
(FMI):   nbbFMIVar ea //)4/1()( 222

12 δσσσ ++=

Herdabilidade entre médias de FMI visando ao ganho no híbrido
interpopulacional:

)(

)4/1( 2

2
12

FMIVar
h

a

FMI

σ
=
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Delineamento fatorial desconexo

Variância fenotípica entre médias de famílias de meios irmãos interpopulacionais
obtidas sob fatorial desconexo (FMIF):

´/´/]/)4/1[()4/1()( 2
´

2
´

22
1212

ncbcbcFMIFVar eda δσσσσ +++=

)(

)4/1( 2
2 12

FMIFVar
h a

FMIF

σ
=

Para efeito de comparação, pode-se considerar a experimentação com n = 1
planta por parcela e iguais tamanhos de FMI e de FMIF. Isto implica:

´cbb =

;
´

)1´(1
)( 23

ycb
tcb

FMIVar σ
−+

=

;
´

´)2()1´(1
)( 232

ycb
tbctb

FMIFVar σ
−+−+

=

);()4/1()2/1( 222
2 aga hhht −+=

.)4/1( 2
3 aht =

2
δσ : variância dentro de parcelas;

2
12dσ : variância genética de dominância interpopulacional;

2
yσ : variância fenotípica individual;

c, b e b´: números de cruzamentos por genitor, número de blocos por família
de meios irmãos e número de blocos por família de irmãos germanos obtidas sob
cruzamentos fatoriais, respectivamente.

Definem-se os seguintes parâmetros e quantidades:

2
12aσ : variância genética aditiva interpopulacional;

2
eσ : variância entre parcelas;
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A eficiência relativa do uso de FMIF em relação ao uso da FMI pode ser dada
pela razão entre as herdabilidades. Assim, tem-se:
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Assumindo dominância completa, em uma população com um nível

intermediário de melhoramento, tem-se 2
12dσ = (1/2) 2

12aσ  e
222 )2/1()( aag hhh =− . Assumindo 20,02 =ah  e 30,02 =gh , tem-se:

20,0)1´(4
30,0´10,0

1

1
1

−+
−

+
=

cb
b

E f

A eficiência em termos de acurácia seletiva é mais adequada para a comparação
e é dada por 2/1)(

12 ff EE = . Com base nestas expressões, são apresentadas na
Tabela 2 as eficiências na avaliação da capacidade geral de combinação dos
genitores em função do número de cruzamentos realizados por genitor, nos
delineamentos de cruzamento fatorial desconexo e dialélico parcial circulante.
Considerou-se um caráter com herdabilidades individuais nos sentidos restrito
( 2

ah ) e amplo ( 2
gh ) de 0,20 e 0,30, respectivamente, valores esses coerentes

com aqueles relatados por Rezende & Resende (2000) para crescimento em
eucalipto.
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Tabela 2. Eficiências relativas dos delineamentos fatorial desconexo e dialélico
parcial circulante sobre o policruzamento, em função de diferentes números (c)
de cruzamentos por genitor e de blocos (b) para um valor fixo de b=cb´ = 100.

c b´ 
1Ef  2Ef  

1 100  0,45* 0,670 

2 50 0,83 0,910 

3 33 0,89 0,940 

4 25  0,92 0,960 

5 20 0,93 0,960 

6 17 0,94 0,970 

7 14 0,95 0,970 

8 12 0,96 0,980 

9 11 0,97 0,980 

10 10 0,97 0,980 

15 7 0,98 0,990 

20 5 0,99 0,995 

1Ef e 2Ef : eficiência em termos de herdabilidade e acurácia, respectivamente. * :

neste caso 
2

3

)1´(1
)1´(1

1 tcb
tcb

E f −+
−+

= .

Verifica-se que, em termos de acurácia, o uso de apenas um cruzamento (progê-
nie de irmãos germanos ou delineamento de cruzamentos em pares simples) por
genitor é 33%  menos eficiente que o uso de policruzamentos. Aumentando-se
o número de cruzamentos para três e quatro, esta perda se reduz a apenas 6% e
4%, respectivamente. Para reduzir em mais 2%, o número de cruzamentos deve
ser duplicado para oito. Assim, três cruzamentos por genitor parece adequado.
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Outra abordagem, não dependente do número de repetições e nem do conheci-
mento de  2

ah  e 2
gh  , é apresentada a seguir. Considerando, agora, a seleção

entre médias genéticas (g) (e não fenotípicas) de famílias de meios irmãos (FMI)
e FMI sob cruzamento dialélico circulante ou fatorial (FMIF), tem-se:

2
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No caso de ausência de dominância, 1
3

=fE . Com dominância completa, em

uma população com nível intermediário de melhoramento, 5,0/ 22
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σ . Com base nestas expressões, as

eficiências para diferentes números de cruzamentos por genitor são apresenta-

das na Tabela 3.
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Tabela 3. Eficiências relativas dos delineamentos fatorial desconexo e dialélico
parcial circulante sobre o policruzamento, em função de diferentes números (c)
de cruzamento por genitor.

3f
E e 

4f
E :  eficiência em termos de herdabilidade e acurácia, respectivamente.

Por esta nova abordagem, em termos de acurácia, o uso de apenas um
cruzamento (delineamento em pares simples) é 37% menos eficiente que o
policruzamento. O uso de três e quatro cruzamentos por genitor reduz a 7% e
6% a perda em eficiência, respectivamente. Assim, três cruzamentos por genitor
é adequado e os resultados obtidos pelas duas abordagens foram similares.

10.2 Número de cruzamentos por genitor e eficiência
da seleção de clones na população híbrida

Inicialmente, são comparados (Tabela 4) delineamentos fatoriais com diferentes
números de cruzamento por genitor e, posteriormente, o fatorial é comparado
(Tabela 5) com progênies de meios irmãos (policruzamento) e irmãos germanos

c 
3f

E  
4f

E  

1 0,400 0,630 

2 0,800 0,890 

3 0,860 0,930 

4 0,890 0,940 

5 0,910 0,950 

6 0,920 0,960 

7 0,930 0,960 

8 0,940 0,970 

9 0,950 0,970 

10 0,950 0,970 

15 0,970 0,980 

20 0,980 0,990 

30 0,980 0,990 

50 0,990 0,990 

100 0,995 0,997 
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(pares simples). Os resultados são válidos também para o dialélico parcial
circulante.

Os resultados comparativos referentes aos fatoriais desconexos 2 x 2, 3 x 3, 4 x
4 e 5 x 5, para vários valores de herdabilidade, são apresentados nas Tabelas 4.

Tabela 4. Acurácias seletivas associadas aos delineamentos de cruzamento
fatoriais desconexos 2 x 2 (

2ˆgFgr ), 3 x 3 (
3ˆgFgr ), 4 x 4 (

4ˆgFgr ) e 5 x 5 (
5ˆgFgr ),

avaliados no delineamento de blocos ao acaso com 6 plantas por parcela e 10
repetições. Sistema de propagação: assexuada.

*2
ah  *2

gh  
2ˆgFgr  

3ˆgFgr  
4ˆgFgr  

5ˆgFgr  

0,05 
0,05 

0,075 
0,58 
0,60 

0,61 
0,63 

0,62 
0,65 

0,63 
0,66 

0,10 
0,10 
0,15 

0,64 
0,67 

0,66 
0,70 

0,66 
0,71 

0,66 
0,72 

0,20 
0,20 
0,30 

0,70 
0,75 

0,70 
0,77 

0,71 
0,79 

0,71 
0,80 

0,30 
0,30 
0,45 

0,73 
0,81 

0,74 
0,84 

0,74 
0,85 

0,74 
0,86 

0,40 
0,40 
0,60 

0,77 
0,89 

0,77 
0,91 

0,77 
0,92 

0,77 
0,93 

0,50 
0,50 
0,75 

0,81 
0,97 

0,81 
0,99 

0,81 
1,00 

0,81 
1,00 

* 22
ga heh :herdabilidades individuais no sentido restrito e amplo, respectivamente.

Verifica-se que o aumento da eficiência seletiva com o aumento da dimensão do
fatorial decresce rapidamente.  Para todos os níveis de herdabilidade, o ponto de
eficiência máxima é praticamente atingido com o fatorial 3 x 3 (Tabela 4).

É importante verificar que, com o aumento da dimensão do fatorial, diminui-se o
número de genitores a serem avaliados, considerando um número fixo de famíli-
as.  Assim, fixando-se o número total de famílias em 400, com os fatoriais 3 x
3, 4 x 4 e 5 x 5, são utilizados 133, 100 e 80 genitores em cada população,
respectivamente.  Desta forma, os fatoriais 3 x 3 podem ser preferidos por



55Melhoramento Genético de Plantas com Propagação Assexuada

permitir um maior tamanho efetivo na população de seleção, fato que pode
permitir um maior diferencial de seleção realizado. As vantagens adicionais dos
fatoriais 3 x 3 sobre fatoriais menores ( 2 x 2) e sobre progênies de irmãos
germanos ou cruzamentos em pares simples (fatoriais 1 x 1 ou meio dialélico 1 x
1) são: (i) evitar que determinados genitores sejam cruzados apenas com
genitores bons ou apenas com genitores ruins;  (ii) permitir avaliar a capacidade
geral de combinação e a prática da seleção de genitores.

Os resultados referentes às comparações envolvendo os delineamentos de
policruzamento (progênies de meios irmãos), pares simples (progênies de irmãos
germanos) e fatorial desconexo 4 x 4, são apresentados na Tabela 5 para
delineamentos com 1 planta por parcela e 60 repetições. Resende (2002a)
apresenta resultados também para o caso de 6 plantas por parcela e 10 repeti-
ções. As conclusões foram as mesmas para os delineamentos com 1 e com 6
plantas por parcela.
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Tabela 5. Acurácias seletivas associadas aos delineamentos de policruzamento
( gMIgr ˆ ), pares simples ( gIGgr ˆ ) e fatorial desconexo 4 x 4 (

4gFgr ˆ ), bem como
eficiências do delineamento de pares simples sobre o policruzamento (E1), do
fatorial sobre policruzamentos (E2) e do fatorial sobre pares simples (E3). Delinea-
mento experimental de blocos ao acaso com 1 planta por parcela e propagação
assexuada.

*ha
2  *hg

2  gMIgr ˆ  gIGgr ˆ  
4gFgr ˆ  E1 E2 E3 

0,05 0,05 
0,075 

0,38 
0,41 

0,57 
0,58 

0,62 
0,65 

1,50 
1,41 

1,63 
1,59 

1,09 
1,12 

0,10 0,10 
0,15 

0,47 
0,52 

0,64 
0,65 

0,67 
0,72 

1,36 
1,25 

1,43 
1,38 

1,05 
1,11 

0,20 0,20 
0,30 

0,57 
0,65 

0,71 
0,73 

0,71 
0,80 

1,25 
1,12 

1,25 
1,23 

1,00 
1,10 

0,30 0,30 
0,45 

0,64 
0,75 

0,74 
0,79 

0,74 
0,85 

1,16 
1,05 

1,16 
1,13 

1,00 
1,08 

0,40 0,40 
0,60 

0,69 
0,84 

0,78 
0,85 

0,77 
0,91 

1,13 
1,01 

1,12 
1,08 

0,99 
1,07 

0,50 0,50 
0,75 

0,75 
0,91 

0,81 
0,91 

0,81 
0,96 

1,08 
1,00 

1,08 
1,05 

1,00 
1,05 

* 22
ga heh : herdabilidades individuais no sentido restrito e amplo, respectivamente.

Os resultados revelaram a superioridade do delineamento de pares simples sobre
o de policruzamento em todas as situações, ou seja, em presença ou ausência
de dominância, nos delineamentos com 1 e 6 plantas por parcela.  As maiores
eficiências foram obtidas para caracteres de mais baixa herdabilidade e em au-
sência de dominância )( 22

ag hh = (Tabela 5).

O fatorial desconexo 4 x 4 apresentou também maior eficiência sobre o
policruzamento em todas as situações e também maior eficiência que o delinea-
mento de pares simples em quase todas as situações.  A eficiência do fatorial
sobre pares simples mostrou-se mais significativa (entre 5% e 14% de superiori-
dade) para caracteres de baixa (< 0,30) herdabilidade e em presença de
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dominância. Considerando apenas a propagação vegetativa em presença de
dominância, a superioridade do fatorial sobre pares simples mostrou-se acima de
5% para todos os níveis de herdabilidade considerados (Tabela 5).

A superioridade do fatorial desconexo 4 x 4 sobre pares simples é muito repre-
sentativa, pois não implica em qualquer custo adicional, já que ambos baseiam-
se em cruzamentos controlados e estão associados ao mesmo número total de
cruzamentos. Assim, na opção por cruzamentos controlados, o fatorial descone-
xo deve ser utilizado.

Na opção entre cruzamentos controlados (fatorial desconexo) e polinização livre
(policruzamentos), deve prevalecer à alta eficiência (E2) do fatorial sobretudo
para caracteres de baixa herdabilidade. Para caracteres com herdabilidade menor
ou igual a 0,20, a superioridade mostrou-se acima de 20% em todas as situa-
ções (Tabela 5).Todos os resultados e conclusões relatadas para o fatorial 4 x 4
são válidas também para o fatorial 3 x 3, visto que ambos são praticamente
igualmente eficientes (Tabela 4). Da mesma forma, todas as conclusões são
também válidas para o dialélico parcial circulante ou qualquer outro delineamen-
to de cruzamento desbalanceado com número médio de cruzamentos por
genitor igual a 3.

Para a SRIPS, todas as conclusões relatadas anteriormente no contexto da SRR
são válidas. Mas os números totais de genitores mencionados, usados em cru-
zamento, duplicam-se na SRIPS, mostrando que a SRIPS é mais favorável em
relação à SRR em termos de Ne e intensidade de seleção. Assim, recomenda-se
igualmente três cruzamentos por genitor na SRIPS. As conclusões apresentadas
neste tópico são válidas também para a maximização da acurácia seletiva com a
seleção de famílias e também de genitores potenciais (seleção baseada nos
efeitos aditivos dos indivíduos dos testes de progênies) conforme relatado por
Resende (2002a).

Ainda com relação à SRI e SRIPS, o delineamento em V, apresentado por
Resende (2002a), deve ser usado para os genitores de maiores valores genéti-
cos aditivos. Tal delineamento permite cruzar os melhores genitores mais vezes.
Isto é uma forma de aumentar a probabilidade de obtenção de indivíduos excep-
cionalmente superiores nas progênies. Considerando os 10 melhores genitores
de uma população, ordenados de acordo com os seus valores genéticos predi-
tos, o delineamento em V, apresentado a seguir, permite definir os cruzamentos
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a serem realizados, quando o número total de cruzamentos a ser realizado é
fixado em 25.

Genitor 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

1  X X X X X X X X X 

2   X X X X X X X  

3    X X X X X   

4     X X X    

5      X     

6           

7           

8           

9           

10           

Neste caso, apenas os melhores cruzamentos são realizados e os números de
cruzamentos por genitor são:

Genitor  N. de Cruzamentos      Genitor         N. de Cruzamentos
1 9 6 5

2 8 7 4

3 7 8 3

4 6 9 2

5 5 10 1

No caso do melhoramento interpopulacional (ou melhoramento intrapopulacional
em espécies dióicas), os 25 melhores cruzamentos são dados por um delinea-
mento fatorial 5 x 5, envolvendo os 5 melhores genitores de cada população.
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No melhoramento de plantas de propagação assexuada, a seleção pode ser
praticada com os seguintes objetivos: (i) seleção de genitores para cruzamento e
recombinação em programas de SRI e SRR; (ii) seleção de clones para recomen-
dação, visando plantios comerciais; (iii) seleção de clones potenciais nas progê-
nies híbridas; (iv) seleção de genitores potenciais em programas de SRI e SRR;
(v) seleção de famílias (ou cruzamentos) para direcionar a seleção de clones
potenciais ou para plantios comerciais via sementes ou via clonagem. Para
plantas com propagação sexuada, os objetivos (i), (iv) e (v) são aplicadas.
Assim, o melhoramento de plantas enquadradas nessa categoria, tais quais as
palmáceas, é um caso particular e simplificado do melhoramento de plantas de
propagação assexuada.

Para todos esses objetivos, o procedimento ótimo de seleção é o BLUP para os
efeitos genéticos aditivos (a), de dominância (d) e genotípicos (g), dependendo
da situação. O BLUP é o procedimento que maximiza a acurácia seletiva e,
portanto, é superior a qualquer outro índice de seleção combinada, exceto aque-
le que usa todos os efeitos aleatórios do modelo estatístico (índice multiefeitos,
conforme Resende & Higa, 1994), o qual é o próprio BLUP para o caso de dados
balanceados (RESENDE & FERNANDES, 1999). O BLUP permite também o uso
simultâneo de várias fontes de informação tais quais aquelas advindas de vários
experimentos instalados em um ou vários locais. Para aplicação do BLUP, são
necessárias estimativas de componentes de variância e de parâmetros genéti-
cos, tais quais a herdabilidade.

11Métodos Ótimos de Seleção
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O procedimento ótimo de estimação desses componentes de variância é o de
máxima verossimilhança residual ou restrita (REML), o qual é superior ao método
da análise de variância (ANOVA) em situação de dados desbalanceados e deline-
amentos não ortogonais (como os blocos aumentados e alguns blocos incomple-
tos). O procedimento ótimo de avaliação genética é, então, o REML/BLUP. Deta-
lhes sobre o REML/BLUP no melhoramento de plantas de propagação assexuada
são apresentados por Resende (2000, 2002a, 2004). Tal procedimento está
associado à metodologia de modelos mistos e tem sido aplicada a várias espéci-
es perenes no Brasil (RESENDE et al., 1993; 1996; BARBOSA et al., 2004;
DIAS & RESENDE, 2001a; REZENDE & RESENDE, 2001, dentre outros). Tal
metodologia tem também sido aplicada via modelos de análise espacial de expe-
rimentos (RESENDE & STURION, 2001; RESENDE & THOMPSON, 2004).

11.1 Seleção de Genitores para Cruzamento e
 Recombinação

Nos programas de SRI, SRIPS e SRR, os genitores são selecionados para a
realização de cruzamentos visando à geração de novas progênies a serem avalia-
das. Essencialmente, devem ser selecionados genitores que produzam excelen-
tes cruzamentos. Assim, tais genitores devem apresentar elevado valor genético
aditivo (u + a). De maneira complementar, genitores divergentes devem ser
cruzados visando à obtenção de dois efeitos: heterose ou alta capacidade espe-
cífica de combinação manifestada na progênie; alta variabilidade genética na
progênie.

A divergência mencionada deve ser para o próprio caráter de interesse. Assim,
estimativas de CEC (Capacidade Específica de Combinação) envolvendo cruza-
mentos são excelentes indicadores de útil divergência genética e podem ser
usados na definição de grupos heteróticos e também na escolha de pares para a
SRRI. Em algumas espécies, a definição de grupos heteróticos é automática,
como na hibridação entre diferentes espécies de eucalipto e entre diferentes
populações de café canéfora. Nesse caso, os grupos heteróticos estão definidos
aos níveis de espécies e de populações, respectivamente. A divergência pode
ser estimada também de forma indireta, usando análise multivariada, envolven-
do vários caracteres morfológicos ou marcadores moleculares.

A predição dos valores genéticos aditivos dos genitores para fins de seleção é
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realizada alternativamente com base no comportamento das progênies obtidas
sob autofecundação, cruzamentos em pares simples, policruzamentos, cruza-
mentos dialélicos ou fatoriais com três cruzamentos por genitor. Os modelos e
estimadores/preditores REML/BLUP foram apresentados por Resende (2000;
2002a) e a estimação/ predição prática pode ser realizada empregando-se o
software Selegen-REML/BLUP (RESENDE 2002b), o qual apresenta a saída “Se-
leção de Genitores” em todos os seus modelos, exceto no caso de testes
clonais. Estas saídas podem ser usadas também para a estimação do ganho com
a SRR. O ganho genético nos híbridos da geração seguinte equivale à média dos
ganhos com a seleção de genitores em cada população.

11.2 Seleção de Clones em Testes Clonais

A seleção de clones destinados aos plantios comerciais deve basear-se nos
valores genotípicos (u + g) preditos a partir de testes clonais em uma ou várias
fases. Quando realizado em várias fases, deve-se estabelecer um BLUP por meio
do uso simultâneo das informações das várias fases. Isto pode ser realizado por
vários modelos do Selegen-REML/BLUP, os quais permitem lidar com clones
aparentados ou não. Vários estimadores/preditores foram apresentados por
Resende (2000; 2002a) e Rezende & Resende (2001).

11.3 Seleção de Clones Potenciais

A seleção de indivíduos superiores em progênies híbridas, visando ao estabeleci-
mento de testes clonais, deve-se basear nos valores genotípicos individuais
dados por (u + g) = u + a + d. Quando são tomados dados de plantas
individuais em testes de progênies obtidas sob cruzamentos em pares simples,
policruzamentos ou fatorial com três cruzamentos por genitor, tais valores
genotípicos podem ser preditos pelo REML/BLUP, usando o software Selegen-
Reml/Blup. Quando não são tomados dados de plantas individuais, o procedi-
mento BLUPIS (RESENDE & BARBOSA, 2004), descrito a seguir, pode ser utili-
zado. Quando não são estabelecidos testes de progênies, a seleção para
caracteres de baixa herdabilidade fica prejudicada, pois somente a seleção
massal pode ser aplicada.

O procedimento ideal de seleção de indivíduos para clonagem é o BLUP individual,
considerando simultaneamente as informações do indivíduo, da família, do deline-
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amento experimental e do parentesco entre famílias e genitores. Entretanto, em
algumas espécies como a cana-de-açúcar e plantas forrageiras, a informação do
indivíduo geralmente não é obtida por ocasião da avaliação das famílias, as quais
são avaliadas por meio de colheita total das parcelas.

O valor genotípico verdadeiro, intrínseco ou paramétrico desses indivíduos não
avaliados, considerando o indivíduo i da família j, é dado por:

jijij ggugu /++=+ , em que u é a  média geral, gij é o efeito genotípico do
indivíduo ij, gj é o efeito genotípico da família j e gi/j é o efeito genotípico do
indivíduo i dentro da família j. Esta expressão pode ser reescrita como

ijgdgdjjijgdjij yhhgugyhgugu 222 )1()( +−+=−++=+ , em que yij é a observação
fenotípica do indivíduo ij e 2

gdh  é a herdabilidade genotípica dentro de família de
irmãos germanos, cujo numerador é dado por 22 )4/1()2/1( da σσ + . O BLUP de u +
gij é dado por ijgdgdjjijgdjij yhhgugyhgugu 222 )1(ˆˆ)ˆ(ˆˆˆˆ +−+=−++=+ em que jĝ  é o
BLUP para famílias de irmãos germanos, obtido após consideração do parentes-
co entre as famílias e entre os genitores envolvidos na avaliação genética. Mas
como yij não foi observado, tal BLUP não pode ser calculado explicitamente. Mas
a comparação entre os BLUP´s de dois indivíduos distintos ij e lk, pertencentes
às famílias j e k, pode ser realizada. No caso, o indivíduo da família j será
superior ao indivíduo da família k se lkgdgdkijgdgdj yhhguyhhgu 2222 )1(ˆˆ)1(ˆˆ +−+>+−+ .
Percebe-se que as quantidades ijgd yh 2  e lkgd yh 2  , ou seja, as frações de y ditadas
pela herdabilidade dentro de família, independem completamente dos valores
genotípicos  jĝ e  kĝ das famílias e são completamente aleatórias pois são

efeitos da segregação mendeliana. Assim sendo,  ijgd yh2  e  lkgd yh2  tem igual

esperança matemática  yhgd
2 . Conseqüentemente, em média ou esperança mate-

mática, o indivíduo da família j será superior se
yhhguyhhgu gdgdkgdgdj

2222 )1(ˆˆ)1(ˆˆ +−+>+−+ ,

ou seja,  se uuyhyhhhgg gdgdgdgdkj ˆˆ)1/()1(ˆˆ 2222 −+−+−−> , portanto se kj gg ˆˆ > , ou

seja, se  0ˆˆ >− kj gg ou ainda se 1ˆ/ˆ >kj gg . Dessa forma,  kj gg ˆ/ˆ  indica a taxa

média de indivíduos superiores na família j em relação aos indivíduos da família k.

Se kj gg ˆ/ˆ  = 1.2 e são selecionados 40 indivíduos por família k, deverão ser

selecionados 48 indivíduos da família j para que o pior indivíduo selecionado da
família j tenha o mesmo nível do pior indivíduo selecionado da família k. E, no
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caso, estes 88 indivíduos deverão coincidir aproximadamente com os 88 melho-
res indivíduos que teriam sido selecionados pelo BLUP aplicado na seleção de
indivíduos pertencentes a estas duas famílias. Em resumo, a determinação do
número de indivíduos a serem selecionados em cada família, usando a relação
entre os efeitos genotípicos das famílias de irmãos germanos simulará bem a
seleção pelo procedimento BLUP individual. Por isto, tal procedimento foi deno-
minado BLUP individual simulado (BLUPIS) e a expressão que determinará de
forma dinâmica o número kn  de indivíduos selecionados em cada família k é

dado por jjkk nggn )ˆ/ˆ(= , em jĝ que  refere-se ao valor genotípico da melhor

família e jn  equivale ao número de indivíduos selecionados na melhor família. A

determinação de jn  envolve o conceito de tamanho efetivo populacional, con-

forme apresentado no tópico 14.2. Alternativamente, tal expressão, pode ser
dada por jjkjjkjk nggngggn )ˆ/ˆ()]ˆ/()ˆˆ(1[ =−−= . Por esta última expressão verifi-

ca-se que kn  depende do tamanho da diferença entre os efeitos genotípicos das

duas famílias como proporção do efeito genotípico da melhor família. O método
elimina automaticamente as famílias com efeito genotípico negativo, ou seja,
aquelas abaixo da média geral do experimento. Isto é razoável quando se consi-
dera a baixíssima probabilidade de se obter um clone superior nestas famílias.

A seleção dos referidos números de indivíduos indicados pelo BLUPIS poderá ser
realizada opcionalmente: (a) na segunda soca do próprio experimento de famíli-
as; (b) no campo denominado T1 composto por seedlings plantados de maneira
massal sem empregar nenhum tipo de delineamento experimental; (c)  por meio
de novo plantio das famílias selecionadas e seleção dentro das mesmas. A
opção (a) propicia ligeira vantagem sobre (b) e (c) na contribuição do efeito de
família para a seleção individual, quando o tamanho da família no experimento é
pequeno. Isto devido ao fato dos indivíduos a serem efetivamente selecionados
terem contribuído para a média da família no experimento (Resende, 1991). Esta
eficiência é dada por

 )]()4/1()2/1[(
])4/3()2/1[[(
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Assumindo baixa dominância (Barbosa et al., 2004), a 2
dσ  tende a zero e

])4/1()2/1[(
])4/3()2/1[[(

22

22

da

da

σσ
σσ

+
+

tende a 1, de forma que a eficiência da seleção segundo a

opção (a) é dada aproximadamente por )/(111 pbE += , em que p é o número de

plantas por parcela e b é o número de repetições. Com pb = 60,  esta eficiência

é de 1,02, ou seja, 2%, portanto, baixa. As opções (b) e (c) apresentam vanta-

gens por propiciar maior intensidade de seleção massal dentro de famílias para

vários caracteres restritivos. Mas a precisão na seleção é menor devido ao maior

tamanho do estrato ambiental para a seleção individual. Assumindo que o estra-

to para a seleção dentro de famílias é do tamanho de um bloco do experimento,

a variância total dentro do estrato é )( 22
ew σσ + , comparado apenas com a varia-

ção dentro de parcela ( 2
wσ ) no caso da opção (a). No caso, a eficiência em favor

de (a), em termos de herdabilidade, é dada por )/(1)/()( 22222
2 wewewE σσσσσ +=+=

e, portanto, depende da relação 22 / we σσ  sendo, no entanto, maior que 1.

Um outro ponto em favor de (a) refere-se ao fato do BLUP fornecer a predição
dos efeitos genotípicos de parcela para cada família, dados por

Assim, tem-se a informação de qual parcela ou em qual repetição encontram-se
os genótipos superiores de cada família. Por exemplo, se para a melhor família,
os efeitos genotípicos das parcelas forem 10.67, 8.75, e 11.69 para as três
repetições, respectivamente, na seleção dos 30 melhores indivíduos desta famí-
lia, 10, 8 e 11 genótipos deveriam ser selecionados nas repetições um, dois e
três, respectivamente. Estes valores são dados por )ˆ/ˆ( ∑ rr parcparc gg , em que

rparcĝ é o efeito genotípico predito da parcela r. Assim, estas vantagens de (a)
precisam ser contrabalançadas com a vantagem da maior intensidade de seleção
em (b) e (c). No caso de não se optar por (a), deve-se pelo menos incluir na
seleção o melhor indivíduo da parcela de maior valor genotípico do experimento
de avaliação das famílias.

11.4 Seleção de Genitores Potenciais

A seleção de indivíduos a serem recombinados em programas de SRI e SRIPS pode
ser realizada de duas formas: via genitores provados em testes de progênies

)/(])4/3()2/1[(*)ˆˆˆˆˆ(ˆ 222
edaijjiparc pbUcWaZaZlXyg

r
σσσ +−−−−−=
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e clonais; via indivíduos que constituem as progênies em avaliação. Esses últi-
mos indivíduos, ainda não provados, são denominados genitores potenciais. Os
mesmos devem ser selecionados com base em seus valores genéticos aditivos
(u + a), preditos por meio do BLUP, usando as informações dos indivíduos e de
seus parentes.

No caso da SRR, esses indivíduos genitores potenciais devem ser selecionados
com base em seus valores genéticos aditivos interpopulacionais (usando infor-
mações intrapopulacionais próprias e informações interpopulacionais de seus
genitores) e direcionados aos cruzamentos interpopulacionais. Somente após
isso, serão recombinados, já como genitores provados.

11.5 Seleção de famílias

A seleção de famílias é praticada visando a dois objetivos: direcionar a seleção
de clones potenciais via o método BLUPIS; identificar famílias excepcionais des-
tinadas a plantios via sementes (estratégia usada em Eucalyptus globulus) e
clonais.

A seleção das famílias tem sido muito empregada no melhoramento da cana-de-
açúcar (BARBOSA et al., 2004) e deve basear-se na seguinte expressão, a qual
inclui efeitos aditivos e de dominância: ijji caa ˆ)ˆˆ)(2/1( ++ , em que iâ  e jâ  são os
efeitos genéticos aditivos preditos do genitor i e j, respectivamente, e ijĉ  é a
capacidade específica de combinação do cruzamento entre os genitores i e j.
Todas essas predições podem ser obtidas por meio do software Selegen-Reml/
Blup.
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12.1  Delineamentos Experimentais

Um delineamento experimental adequado deve obedecer aos princípios funda-
mentais da experimentação: repetição, casualização e controle local. A impor-
tância do número de repetições é capital, significando que, com baixo número
de repetições, até a casualização é prejudicada ou comprometida. Como contro-
le local, deve ser enfatizada a homogeneidade dentro de estratos ou blocos,
sendo, em princípio, recomendados os delineamentos em blocos casualizados e
látice. A casualização e a repetição são o que propiciam uma comparação não
viciada dos tratamentos, ao passo que o controle local e a repetição permitem
reduzir o erro experimental médio. Um erro experimental menor permite inferir
como significativa uma diferença real pequena entre médias de tratamentos ou
entre valores genéticos.

A repetição refere-se ao número de vezes que o tratamento aparece no experi-
mento. Tem por finalidade estimar o erro experimental, aumentar o poder dos
testes estatísticos como o F e dos demais testes de médias e o aumento da
precisão das estimativas das médias dos tratamentos. Neste último caso, quan-
to maior o número de repetições, menor é a variância da média dos tratamentos
(DIAS & RESENDE, 2001a). O aumento do número de repetições aumenta tam-
bém a acurácia seletiva.

A casualização consiste em se dispor os tratamentos ao acaso no experimento,
de modo que todas as parcelas tenham a mesma chance de receber um determi-

12Delineamento de Experimentos de
Seleção, Tamanho de Parcela e Número
de Repetições, de Medidas Repetidas e

de Locais para Maximização da
Acurácia Seletiva
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nado tratamento. É, portanto, recomendada para se evitar fatores sistemáticos
que venham a beneficiar alguns tratamentos em detrimento de outros. Seu
grande benefício é validar e dar confiabilidade às estimativas do erro experimen-
tal e das médias de tratamentos. O controle local destina-se a controlar a
heterogeneidade ambiental e implica em restringir a casualização. Em termos da
avaliação genética e da estimação de componentes de variância, a casualização
é essencial como forma de evitar a correlação entre efeitos genéticos e
ambientais, fato que afetaria todo o modelo básico de estimação e predição, o
qual assume independência entre os referidos efeitos. Blocos nos delineamentos
em blocos casualizados e linhas e colunas nos quadrados latinos, por exemplo,
são estratégias de controle local que possibilitam agrupar parcelas homogêneas
e casualizar os tratamentos dentro deles. O uso da análise de covariância é
também um tipo de controle local (DIAS & RESENDE, 2001b).

O delineamento em quadrado latino, provavelmente, é o que propicia melhor
controle local, visto que permite controlar a heterogeneidade ambiental em duas
direções, no sentido das linhas e das colunas. Entretanto, tal delineamento não
tem sido recomendado para os trabalhos de melhoramento (RAMALHO et al.,
2000) ou na experimentação em geral (GOMES, 1987),devido à restrição do
número de repetições ter que ser igual ao número de tratamentos ou progênies.
Dessa forma, não há relatos de sua utilização no melhoramento. No entanto,
com o advento da utilização de parcelas de uma planta no melhoramento de
plantas perenes, tal delineamento passa a ter grande potencial de utilização.
Como se utiliza em torno de 60 plantas por progênie (60 repetições de uma
planta), quadrados latinos de 60 x 60 com 60 progênies poderiam ser perfeita-
mente utilizados, em associação com o procedimento BLUP. No caso, os dados
seriam corrigidos para dois gradientes ambientais (linhas e colunas), pelo méto-
do BLUP ou do índice multiefeitos. Segundo Panse & Sukhatme (1963), quando
existem tendências simultâneas de variações em fertilidade em duas direções
em ângulos retos (que equivale a uma tendência diagonal em fertilidade), é
provável que o quadrado latino seja mais eficiente que o delineamento em blo-
cos. O delineamento em quadrado latino é também recomendado quando não se
conhece a priori os gradientes de fertilidade.

Os delineamentos de blocos incompletos (látice, por exemplo) são especialmen-
te indicados na situação de grande número de tratamentos e alta variabilidade
ambiental (quantificada pelo b de Smith, por exemplo) na área experimental. No
melhoramento de espécies florestais, o delineamento de blocos casualizados
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tem sido o mais utilizado na América do Norte (FU et al., 1998), os blocos
incompletos são os mais utilizados na Austrália, África do Sul e Ásia (WILLIAMS
& MATHESON, 1994) e, no Brasil, ambos os tipos de delineamentos são empre-
gados.

A eficiência relativa entre os delineamentos experimentais depende, sobretudo,
do nível de variação ambiental espacial na área experimental. Empregando um
modelo geoestatístico espacial, o qual permite a especificação de vários níveis
de variação ambiental, Fu et al. (1998) concluíram pela superioridade dos deline-
amentos de blocos incompletos (látice e alfa) em um grande número de situa-
ções, em termos de eficiência estatística para a estimação de médias de trata-
mentos.

Outra classe de delineamentos que tem sido utilizada de maneira crescente nos
últimos anos são os blocos aumentados de Federer (FEDERER, 1958, 1998;
WOLFINGER et al., 1997), os quais, por construção, são desbalanceados. Os
delineamentos de blocos aumentados, blocos incompletos balanceados e parci-
almente balanceados não são ortogonais. Neste caso, o uso destes delineamen-
tos para seleção conduz, via análise intrablocos, a médias de tratamentos impre-
cisas, mesmo quando a sobrevivência for 100%. Não significa isto que estes
delineamentos não devem ser usados, mas que sejam usados em associação
com o procedimento BLUP, o qual ajusta as médias para os efeitos ambientais
identificáveis.

Entretanto, os delineamentos em blocos baseiam-se na premissa de conheci-
mento a priori da heterogeneidade da área experimental de forma que seja possí-
vel alocar todas as parcelas (tratamentos) em blocos homogêneos. Caso esta
heterogeneidade não seja conhecida a priori, a delimitação dos blocos tornar-se-
á arbitrária, fato que poderá implicar forte heterogeneidade dentro de blocos.
Com base no exposto, uma alternativa é o posterior controle da heterogeneidade
ambiental, empregando métodos de análise espacial (RESENDE, 2004).

Uma situação experimental peculiar refere-se à avaliação de progênies perten-
centes a várias populações, no delineamento em blocos ao acaso. A
aleatorização de todas as progênies (independentemente de populações) nos
blocos é um procedimento que permite tanto uma comparação entre populações
quanto entre progênies dentro de populações. Entretanto, o termo de erro para
comparação entre progênies/populações pode ser subestimado para algumas e
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superestimado para outras progênies, pois tal erro pode diferir dentro das popu-
lações. Um arranjo experimental especial denominado “blocos de famílias com-
pactas” foi proposto por Panse & Sukhatme (1963), o qual permite reduzir o
erro na comparação entre progênies dentro de populações. Tal arranjo é análogo
mas não idêntico ao arranjo em parcelas subdivididas. Trata-se de um arranjo
hierárquico no qual as populações são sorteadas nas parcelas e as progênies
dentro de populações são sorteadas nas subparcelas. A diferença para o arranjo
em parcelas subdivididas é que, no caso dos blocos de famílias compactas, os
tratamentos das subparcelas (as progênies dentro de populações) são diferentes
de uma parcela (população) para outra.

O arranjo experimental de blocos de famílias compactas permite realizar análises
de variância individuais para cada população e, portanto, considerar um termo
de erro (variância residual) específico para cada população. Quando existir
homogeneidade de variância do erro dentro de populações, um termo de erro
comum pode ser utilizado para testar as fontes de variação de progênies dentro
de cada população e, também, a fonte de variação progênies/população em
geral.

O uso apenas da fonte de variação global progênie/população é recomendado
quando se dispõe de um reduzido número de progênies dentro de cada popula-
ção, fato que não permite análises dentro de cada população, para fins de
estimação de parâmetros genéticos. Neste caso, o procedimento mencionado
aumenta consideravelmente o número de graus de liberdade da fonte de varia-
ção progênies/populações, permitindo a estimação de uma herdabilidade única,
válida para todas as populações. A análise das progênies de todas as popula-
ções como sendo uma única população é reprovável, pois tem gerado
superestimativas da herdabilidade, uma vez que tal procedimento distribui a
variação entre populações como se fosse variação genética aditiva entre progê-
nies, o que não é verdadeiro.

Na prática, o uso deste arranjo é especialmente recomendado quando as popula-
ções apresentam diferenças substanciais em taxas de crescimento. Os blocos
de famílias compactas permitem minimizar os efeitos de competição e também
contornar o problema da heterogeneidade de variâncias entre populações.
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12.2  Tamanho de Parcela

A tecnologia de seleção atualmente disponível baseia-se no valor genético predi-
to, o qual é obtido após rigorosa correção para todos os efeitos ambientais.
Assim,  ocorre ajuste para a variação físico-química do solo, por meio do ajuste
para os efeitos de blocos. Vários estudos realizados confirmam a maior eficiên-
cia dos delineamentos com uma planta ou observação por parcela em relação
aqueles com várias plantas por parcela. Esta superioridade advém de:

a) maior acurácia seletiva devido ao aumento do número de repetições.

b) maior herdabilidade individual no bloco devido à obtenção de blocos mais
homogêneos.

c) atenuação dos efeitos de competição devido à ocorrência de maior número
(8) de vizinhos.

d) menor superestimativa (devido à interação g x e) da herdabilidade e do ganho
genético em um local, pois são utilizados maior número de repetições (que
podem representar diferentes ambientes).

Em termos práticos, as vantagens do delineamento com uma observação por
parcela:

e) permite conciliar testes com os objetivos de melhoramento e de conservação
genética.

f) permite uma maior pressão e eficiência de seleção dentro de famílias em
algumas espécies.

g) evita a ocorrência de endogamia (devido a cruzamento entre irmãos na parce-
la) na população selecionada.

h) permite a eficiente produção de sementes em pomares de sementes por
mudas, o que é especialmente vantajoso para palmáceas, as quais não per-
mitem a propagação vegetativa para a formação de pomares clonais.
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(i) em função do exposto, permite conciliar 3 diferentes objetivos: melhoramen-
to genético, conservação genética, produção de sementes melhoradas.

(j) menor tamanho e maior homogeneidade do bloco, reduzindo a necessidade
de análise espacial de experimentos, pois o controle local é mais efetivo.

Como comprovação prática, tem sido empregado no melhoramento florestal em
várias partes do mundo. No Brasil, é usado, por exemplo, em algumas empresas
de celulose, em testes clonais e de progênies, onde constatou-se: aumento da
herdabilidade, aumento da acurácia seletiva, ausência de efeitos de competição.
Os parágrafos subseqüentes fornecem maiores esclarecimentos. Outra compro-
vação prática foi propiciada por Jansson et al. (1998) que comparou a seleção
baseada em parcelas com uma planta com aquela baseada em parcelas quadra-
das com 36 plantas, avaliando-se as 16 plantas centrais. A correspondência
entre as duas seleções de progênies foi acima de 80%, comprovando a eficiên-
cia do delineamento com uma planta por parcela.

Empregando a metodologia do coeficiente de correlação intraclasse (relação
variância entre parcelas/ (variância entre parcelas + variância dentro de parce-
las)), Gomes (1984) e Gomes & Couto (1985) concluíram pelo uso de uma
planta por parcela. Considerando a precisão experimental e a probabilidade de
detecção de diferenças significativas entre médias de tratamentos, Cotterill &
James (1984), Loo-Dinks & Tauer (1987), e Haapanen (1992) também concluí-
ram pelo uso de uma planta por parcela.

No contexto da predição de valores genéticos, Resende (1995) realizou estudo
avaliando a acurácia seletiva, para diferentes condições experimentais e níveis
de herdabilidade: 5 diferentes valores da relação variância dentro de parcela/
variância entre parcelas (5; 10; 20; 40; 80); 14 níveis de herdabilidade (5% a
90%); 30 diferentes combinações de tamanho (n) de parcela e número (b) de
blocos (tamanhos de parcela variando de 1 a 10 plantas e número de blocos
variando de 1 a 100). Fixando um número total (nb) de indivíduos, verificou-se
que parcelas com um indivíduo e várias repetições sempre conduzem à maior
acurácia em relação a parcelas com vários indivíduos e menos repetições. Este
fato ocorreu para todos os valores de herdabilidade e da relação   (variância
dentro de parcelas/variância entre parcelas) testados.
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Alguns autores recomendam fortemente (WHITE, 1996) o uso de apenas uma
planta por parcela. Em espécies florestais, o uso de apenas uma planta por
parcela permite a avaliação de 100 a 150 entradas por bloco, enquanto mantém
o bloco em tamanho aceitável de cerca de 0,1 ha, conforme recomendado para
as condições tropicais (MATHESON, 1989).

Com relação ao fator competição entre tratamentos (entre clones e entre progê-
nies), o uso de parcelas de uma planta é muito vantajoso. Isto porque a planta
de um tratamento é circundada por plantas de 8 tratamentos distintos, de forma
que os efeitos da competição intergenotípica sobre uma planta tendem a ser
cancelados, uma vez que tal planta central tem a chance de ser circundada por
plantas de tratamentos mais e também menos agressivos. Este resultado é
similar àquele obtido quando se usam parcelas (com bordaduras) de 9 plantas,
avaliando-se apenas a planta central. Porém, o uso de parcelas de uma planta é
mais indicado, pois permite avaliar 8 vezes o número de plantas, na mesma
área, permitindo, assim, a avaliação de um maior número de tratamentos. Por
outro lado, com parcela de várias plantas, cada tratamento é circundado por
praticamente apenas dois tratamentos, o que pode permitir a manifestação dos
efeitos (na média geral do tratamento) de competição, se poucas repetições
forem utilizadas.

O conceito de parcelas de uma planta aplica-se igualmente à cana-de-açúcar e às
forrageiras. Em cana-de-açúcar, isto deve ser interpretado como uma observa-
ção por parcela, ou seja, um sulco por parcela, nas situações em que se colhe
todo o sulco como mistura para se proceder a avaliação. No caso, define-se a
herdabilidade individual como herdabilidade associada a um sulco, e o número
de repetições é determinado em função da magnitude desta herdabilidade ao
nível de um sulco.

12.3 Número de Medidas Repetidas

Em plantas perenes, é comum a realização de medidas repetidas sobre um
mesmo indivíduo ou grupo de indivíduos. Tais medidas repetidas podem ser
consideradas como único caráter ou como caracteres distintos. O primeiro caso
é comum em frutíferas e em outras categorias de plantas e a análise dos dados
pode ser realizada por meio de um modelo de repetibilidade. O segundo caso é
comum em espécies florestais onde os caracteres são acumulativos de uma
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medição para outra, por exemplo, o caráter crescimento é contínuo de uma
medição para a outra e o controle genético é diferenciado ao longo das idades,
bem como as correlações com a idade de corte são diferentes em cada idade.

Em espécies florestais, a seleção é em geral baseada em apenas uma medição, a
mais precoce possível e que apresente adequada correlação com a idade de
corte, maximizando o ganho por unidade de tempo. De outra forma, quando já
foram obtidos dados de várias idades, a seleção geralmente se baseia na última
medição, pois a mesma apresenta maior correlação com a idade de corte. Mas,
nesse caso, uma melhor abordagem é o uso também das idades mais precoces
como caracteres auxiliares na seleção, na forma de índice de seleção, com peso
econômico zero para as idades mais precoces e peso 1 para a última idade. Esta
abordagem é equivalente a basear a seleção no valor genético da última medi-
ção, predito sob um modelo BLUP multivariado. Tal modelo aproveita as infor-
mações das idades mais precoces, fazendo uso da correlação genética entre as
várias medições.

Para o caso de medidas repetidas propriamente ditas (em que é assumido que o
caráter é o mesmo de uma medição para outra), a determinação do número m
adequado de medições pode ser realizado por duas abordagens. A primeira é
dada pela expressão 2/1]})1(1/[{ ρ−+ mm , em que ρ é a repetibilidade. Tal fórmula
fornece a eficiência, por ciclo seletivo, com o uso de m medições ao invés de
uma. A eficiência anual é dada por [m/[1+(m-1) ρ  ]]1/2 [L1/(L1 + m – 1)], m≥ 2,
em que L1 é o intervalo entre gerações de melhoramento para m = 1.  Resende
(2002a) trabalhou com essas expressões e concluiu:

(i) a eficiência por ciclo, com m = 2, é menor que 5% para repetibilidades
maiores que 0,80, e, portanto, apenas uma medição é recomendada nesse
caso.

(ii) para caracteres com repetibilidades entre 0,60 e 0,80, a eficiência por ciclo,
com m = 2, varia de 6% a 12%, portanto, duas medições são recomenda-
das.

(iii) para caracteres com repetibilidades entre 0,40 e 0,60, três medições são
recomendadas.
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(iv)para caracteres com repetibilidades menores ou iguais 0,40, quatro ou mais
medições são recomendadas.

(v) em termos de eficiência anual e considerando L1 igual a 7 anos, o uso de
duas medições só começa a ser vantajoso com r menor que 0,40.

A segunda abordagem é dada em função da acurácia ( aar ˆ ) seletiva ou determi-
nação (confiabilidade) ( 2

ˆ aar ) escolhida a priori. As determinações associadas a
três efeitos-alvo de referência são dadas por:

ρ)1(1
)(

2
2
ˆ −+

=
m

hm
ri a

aa  : para os efeitos aditivos.

ρ)1(1
)(

2
2
ˆ −+

=
m

hm
rii g

gg  : para os efeitos genotípicos.

ρ
ρ

)1(1
)( 2

ˆ̂ −+
=

m
m

riii
fppf  : para os efeitos fenotípicos permanentes.

Verifica-se que, por esta abordagem, as inferências sobre o valor de m adequado
para atingir determinada confiabilidade na seleção para os efeitos aditivos e
genotípicos dependem também das herdabilidades das características e não
apenas da repetibilidade. As inferências sobre a confiabilidade na seleção para
os valores fenotípicos permanentes (que são de menor importância em plantas)
dependem apenas do parâmetro repetibilidade. Assim, tal abordagem, baseada
unicamente na repetibilidade, é deficiente, quando os indivíduos selecionados
forem propagados por sementes ou por clonagem, sendo exata apenas quando
os indivíduos selecionados forem mantidos no mesmo microambiente em que
estão plantados.

A expressão 
2
ˆˆ fppf

r  rearranjada fornece )1(

)1(
2
ˆ̂

2
ˆˆ

fppf

fppf

r

r
m

−

−
=

ρ

ρ
, da qual obtém-se o número de

medições necessário para atingir certa determinação 
2
ˆ̂fppf

r  para os valores

fenotípicos permanentes reais dos indivíduos. O parâmetro 
2
ˆˆ fppf

r  equivale ao

quadrado da correlação entre o valor fenotípico permanente real do indivíduo e o

valor fenotípico médio de m medições.

Na Tabela 6, são apresentados os números de medições necessárias para
selecionar com 90% de acurácia.
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Tabela 6. Número de medições (m) necessárias para a seleção de indivíduos
com 90% de acurácia, em função de diferentes valores de repetibilidade (r).

Verifica-se que essa abordagem, tendo como referência uma acurácia de 90%,
praticamente conduziu às mesmas conclusões que a abordagem da eficiência
seletiva pela expressão 2/1]})1(1/[{ ρ−+ mm .

É interessante verificar que o número de medições necessárias para atingir certa

fração da determinação máxima ( 2
ˆ amáxar ) independe da herdabilidade do caráter.

Neste caso, 2
ˆ
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= , em que f é a fração desejada. Uma vez que 
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a
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(Resende et al., 1995), obtém-se ρ
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= , ou seja, m independe de h2 para o

caso da seleção individual. É importante ressaltar que esta expressão é similar,

mas não idêntica a )1(

)1(
2
ˆˆ
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ˆˆ

fppf

fppf
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−
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ρ

ρ
, pois f é uma fração de 2

ˆamáxar  e, 2
ˆˆ fppf

r  é uma fração

de 1. Logicamente, ambas conduzem às mesmas inferências para m. Assim, os

valores de m necessários para obtenção de 90% da acurácia máxima possível

são aqueles apresentados na Tabela 6.

Na seleção clonal via testes clonais, um estudo interessante é comparar a reali-
zação de medidas repetidas com a repetição clonal em diferentes blocos. Os
clones podem ser selecionados a partir de testes clonais com 1 ou m medições e
1 ou n repetições ou rametes. Na Tabela 7, são apresentados resultados compa-
rativos destes três procedimentos de seleção clonal.

ρ m 

0,10 36 

0,20 16 

0,30 9 

0,40 6 

0,50 4 

0,60 3 

0,70 2 

0,80 1 

0,90 1 
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Tabela 7. Comparação entre acurácias pelos diferentes processos de seleção
clonal, para diferentes combinações de valores para repetibilidade e
herdabilidade no sentido amplo ( 2

gh ).

Método Acurácia Repetibilidade Herdabilidade* 

   0,2 0,4 0,6 
1.individual 
baseado em 
várias medições ρ)1(1

2

−+ m

mhg  
0,2 
0,4 
0,6 

0,85 
0,66 
0,60 

- 
0,93 
0,79 

- 
- 

0,97 
2.baseado em 
médias de 
clones, uma 
avaliação por 
ramete 

2

2

)1(1 g

g

hn

nh

−+
 

0,2 
0,4 
0,6 

0,85 
0,85 
0,85 

- 
0,93 
0,93 

- 
- 

0,97 

3. baseado em 
médias de 
clones, várias 
avaliações por 
ramete 

2

2

)1()1(1 g

g

mhnm

nmh

−+−+ ρ

 

0,2 
0,4 
0,6 

0,85 
0,82 
0,79 

- 
0,93 
0,91 

- 
- 

0,97 

* Acurácia para n=m=10 (métodos 1 e 2) e nm = 10 (método 3).

Observa-se que, para valores iguais de repetibilidade e herdabilidade, no sentido
amplo, os métodos se equivalem. Entretanto, para a mesma quantidade de
esforços (mesmo número total nm de medições), o método 2 apresenta maiores
acurácias. Portanto, é vantajoso enfatizar o aumento do número de repetições
em detrimento do número de medições. E essa é uma regra geral, pois 2

ah  é
sempre menor que ρ e, portanto, o aumento de n contribui mais para aumentar a
herdabilidade no sentido amplo ao nível de médias do que o aumento de m
contribui para aumentar a repetibilidade ao nível de médias. Este procedimento
concorre, também, para minimizar o tempo do ciclo seletivo.

Para outros métodos de seleção, exceto a seleção individual, a determinação do
número adequado de medições depende também das herdabilidades 2( ah e )2

gh
dos caracteres. As eficiências (por ciclo de seleção) do uso de medidas repetidas
para um caráter com ρ = 0,65, considerando n = 60 indivíduos para progênies
e n = 20 rametes para clones são apresentadas na Tabela 8 para alguns valores
de herdabilidade e sistemas de seleção–propagação.
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Tabela 8. Eficiência da utilização de 2 (EC2), 3 (EC3) e 4 (EC4) medições em cada
indivíduo em relação à utilização de apenas uma, visando ao melhoramento de
um caráter quantitativo com repetibilidade de 0,65 e com herdabilidades no
sentido restrito )( 2

ah  e amplo )( 2
gh  variáveis.

Sistema 2
ah  2

gh  EC2 EC3 EC4 

Massal ou 
Individual 

- - 1,10 1,14 1,16 

Seleção de  0,10 - 1,04 1,05 1,06 
Genitores      0,20 - 1,02 1,03 1,04 

 0,30 - 1,02 1,02 1,03 
 0,40 - 1,01 1,02 1,02 

Seleção de - 0,15 1,02 1,03 1,04 
Clones em - 0,30 1,01 1,02 1,02 

Testes  - 0,45 1,01 1,01 1,01 
Clonais - 0,60 1,01 1,01 1,01 

Seleção de 0,10 0,15 1,06 1,09 1,10 
Indivíduos 0,20 0,30 1,07 1,09 1,11 

Em testes de 0,30 0,45 1,07 1,10 1,12 
Progênies de 
Meios Irmãos  

(BLUP) 

0,40 0,60 1,08 1,11 1,13 

Seleção de 0,10 0,15 1,03 1,04 1,05 
Indivíduos 0,20 0,30 1,04 1,05 1,06 

Em testes de 0,30 0,45 1,05 1,07 1,08 
Progênies de 

Irmãos 
Germanos  

(BLUP) 

0,40 0,60 1,06 1,09 1,10 

Constata-se que o ganho em eficiência com a utilização de várias medições
depende do método de seleção e da herdabilidade do caráter, mesmo com um
valor fixo e conhecido da repetibilidade. A eficiência é máxima para os métodos
que utilizam apenas a informação do indivíduo e decresce rapidamente para os
métodos que enfatizam mais a informação de médias de família ou de clones.
Assim, o uso de duas medições propicia 10% a mais (em relação a uma
medição) de ganho genético para a modalidade de seleção massal e,
praticamente, não conduz à maior eficiência para a seleção de genitores e de
clones em testes clonais. Para os métodos que usam a informação do indivíduo
e da família (BLUP), o ganho em eficiência reduz-se à metade (5%) ou menos.
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A eficiência diminui com o aumento da herdabilidade para os métodos que usam
apenas as informações de médias (seleção de genitores e testes clonais) e
cresce com o aumento da herdabilidade para os métodos que usam tanto a
informação de médias quanto a informação de indivíduos (seleção de indivíduos
pelo BLUP). Neste último caso, quanto maior o )( 22

ga heh , maior o peso dado à
informação de indivíduo e, portanto, maior a eficiência. A mesma consideração é
válida na comparação entre famílias de meios-irmãos e famílias de irmãos
germanos, sendo que a eficiência é maior nas primeiras devido ao maior peso
dado à informação do indivíduo no índice de seleção. Na seleção a partir de
cruzamentos fatoriais, a eficiência deverá ser inferior à eficiência na seleção com
famílias de irmãos germanos, visto que maior ênfase é dada nas informações de
famílias de meios-irmãos e irmãos germanos obtidas sob cruzamentos fatoriais.

Os resultados revelam a necessidade de considerar tanto o método de seleção
quanto as herdabilidades dos caracteres na recomendação do número adequado
de medições em cada indivíduo e não apenas a repetibilidade.

Em resumo, com repetibilidades moderadas à altas, o uso de mais de uma
medição é necessário apenas na seleção de indivíduos (massal ou pelo BLUP).
Para a seleção de genitores e de clones em testes clonais, apenas uma medição
é suficiente. E para a seleção de indivíduos, raramente será necessário e efetivo
realizar mais que duas ou três medições, principalmente considerando-se o
ganho genético por ano.

Em algumas culturas, é relevante avaliar cada safra separadamente ou em
conjunto, mas gerando valores genéticos preditos para cada safra. Essa opção
permite considerar a alteração do caráter com a idade, o sistema de utilização da
cultura e a atribuição de diferentes pesos aos valores genéticos preditos para
cada safra. Por exemplo, em cana-de-açúcar, a utilização da cultura se dá
através de um corte em cana-planta e vários cortes em cana-soca. Assim,
provavelmente, se deva dar maiores pesos aos valores genéticos nas safras em
cana-soca do que aos valores genéticos da safra em cana-planta. O mesmo
raciocínio é válido para erva-mate e fruteiras, em que a produção por planta vai
se estabilizando com a idade. Neste caso, as últimas safras poderiam receber
maior peso. Em forrageiras, safras das águas e das secas poderiam receber
diferentes pesos de acordo com a região de plantio. Também em forrageiras, a
seleção por MHPRVG (média harmônica da performance relativa dos valores
genéticos, considerando simultaneamente a produtividade, a adaptabilidade e a
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estabilidade ao longo das safras) poderá ser relevante (RESENDE, 2004). Em
seringueira, a produção de látex segue um regime anual com picos e
decréscimos durante o ano, associado ao padrão de florescimento e
desenvolvimento das sementes, sendo as maiores produções verificadas quando
as plantas estão livres das cargas de florescimento e desenvolvimento de frutos.
Assim, a seleção por MHPRVG (estabilidade ao longo do ano) certamente será
relevante também para seringueira.

12.4 Número de Locais

O número adequado de locais de experimentação pode ser determinado com
base na eficiência (Ef) da seleção baseada na média de vários (l ) ambientes em
relação à seleção em um só ambiente, visando ganho na média dos l  locais.
Esta eficiência pode ser inferida (para herdabilidades ao nível de médias, simila-
res e tendendo a 1 nos vários ambientes, tal como em testes clonais bem
delineados) pela expressão 2/1]])1(1/[[ ggf rE −+= ll , em que rgg é a correlação
genética envolvendo a performance do germoplasma nos ambientes.

Com base nesta expressão, foi estabelecida a Tabela 9.

Tabela 9. Eficiência (em termos de ganho genético na média dos locais) da
utilização de l  locais de avaliação dos materiais genéticos em vez de apenas
um, para diferentes valores da correlação genética (rgg), envolvendo a
performance do germoplasma nos ambientes.

continua...

rgg l  E 

0,95 2 
3 

1,01 
1,02 

 

0,90 
2 
3 
 

1,03 
1,04 

0,85 2 
3 

1,04 
1,05 

0,80 
2 
3 
 

1,05 
1,07 
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Tabela 9. continuação...

Verifica-se pela Tabela 9 que, quando a correlação genética for igual ou superior
a 0,70, o ganho em eficiência, pela utilização de mais de um local de
experimentação, é inferior a 10%. Se a correlação genética for superior a 0,80,

rgg l  E 

0,75 
2 
3 
 

1,07 
1,10 

0,70 
2 
3 
 

1,08 
1,12 

0,65 
2 
3 
 

1,10 
1,14 

 

0,60 
2 
3 
 

1,12 
1,17 

0,55 
2 
3 
 

1,14 
1,20 

0,50 
2 
3 
 

1,15 
1,22 

0,40 

2 
3 
4 
 

1,20 
1,29 
1,35 

0,30 

2 
3 
4 
5 

1,24 
1,37 
1,45 
1,51 
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o ganho em eficiência é inferior a 5%. Por outro lado, a utilização de três em vez
de dois locais parece ser recomendada somente quando a correlação (estimada
com base em três ou mais locais) for inferior a 0,5. A utilização de 4 locais será
vantajosa quando a correlação for inferior a 0,30.

Uma comparação mais ampla, envolvendo várias formas de seleção, visando
ganhos em dois ambientes, é apresentada a seguir. Considerando h2 = 0,90
(que equivale a uma herdabilidade da média de 20 rametes de um clone ou a
uma herdabilidade da média de família com 60 indivíduos, valor este associado a
uma herdabilidade individual equivalente a cerca de 0,30), que está associada a
uma acurácia seletiva de 0,95, têm-se as seguintes eficiências para diferentes
valores de rgg, conforme a Tabela 10.

Tabela 10. Eficiência (em relação à seleção específica para cada local) de diver-
sas formas de seleção visando ganho em dois ambientes com diferentes graus
de correlação genética (rgg ) entre eles. As formas de seleção são: (a) seleção
específica para cada local; (b) seleção em um local visando ganho nos dois
ambientes; (c) seleção baseada na média dos dois locais, visando ganhos nos
dois locais; (d) seleção específica para cada local, usando o dado do próprio
local e também o dado do outro local como caráter auxiliar.

rgg (a) (b) (c) (d) (c)/(b) 

0,90 1,00 0,95 1,00 1,01 1,05 

0,80 1,00 0,90 0,97 1,01 1,08 

0,70 1,00 0,85 0,94 1,00 1,10 

0,50 1,00 0,75 0,88 1,00 1,17 

0,30 1,00 0,65 0,82 1,00 1,26 

Nesta situação, pode-se concluir:

• (a) e (d) são iguais e, portanto, a seleção em cada ambiente propicia o ganho
genético máximo e não é necessário o uso das informações do outro ambien-
te (isto pode ser explicado pelo alto valor de herdabilidade ao nível de médias
considerado).
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• a seleção de genótipos pela performance média nos dois ambientes (c) pro-
porciona, praticamente, o mesmo ganho que (a), quando rgg > 0,80; com rgg

< 0,70 a seleção específica para cada ambiente é vantajosa.

• a seleção baseada em apenas um ambiente (b) só é satisfatória quando rgg >
0,90, conforme pode ser verificado por (b) e (c)/(b).

É importante relatar que (c)/(b) produz resultados similares aos da Tabela 9, para
o caso de dois ambientes. São ligeiramente diferentes porque na Tabela 9 consi-
derou-se a herdabilidade ao nível de médias em cada local como sendo igual a 1
e, na Tabela 10, tal herdabilidade foi considerada como 0,90.

Dessa forma, nestas condições, recomendam-se as estratégias:

(i) seleção de genótipos específicos para cada local: quando rgg < 0,70.

(ii) seleção de genótipos pela performance média através dos locais: quando
0,70 < rgg < 0,90. Neste caso, os mesmos genótipos serão plantados
comercialmente nos dois ambientes.

(iii) seleção baseada em um só local e plantio dos mesmos genótipos nos dois
ambientes: quando rgg > 0,90 ou rgg > 0,70 considerando que a eficiência
de 1,10 ((c)/(b)) implica avaliar o dobro do número de indivíduos.

É importante, na prática, verificar também o efeito de l  apenas como fator de
redução de ll /2

gσ  e não como redutor de lll ne eg // 22 σσ em ( )/(/ 22 lll nEg σσ + ,
na seleção baseada na média dos  locais). Os ganhos obtidos quando se faz (c)/
(b) implicam avaliar o dobro do número de indivíduos. Assim, é relevante deter-
minar o número adequado de locais de experimentação, considerando um núme-
ro total fixo de indivíduos a serem avaliados.

O número adequado de locais de experimentação para um número total fixo de
indivíduos depende da herdabilidade do caráter e da correlação genética
intraclasse através dos locais. Fixando-se em ln  o número total de indivíduos
por acesso, em que n refere-se ao número de indivíduos por local, considerando
a avaliação dos ln  indivíduos alternativamente em um só ambiente ou em vários
ambientes, a eficiência da seleção baseada em vários locais em relação à seleção
baseada em um só local é dada por (RESENDE, 2002a):
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Na Tabela 11, são apresentados valores de eficiência para alguns valores de
20,0.20,0,, 22 == hParahpararen ggl ,30 indivíduos por família proporcio-

nam acurácias da ordem de 90% a 95% da máxima possível para a seleção de
indivíduos para propagação por sementes ou de clones para propagação
vegetativa (RESENDE, 1995).

Tabela 11. Eficiência (E) da experimentação em vários locais ( l ) em relação a
um só local, considerando um número total ( ln ) fixo de indivíduos avaliados,
para várias magnitudes de correlação genética (rgg) intraclasse através dos lo-
cais, número (n) de indivíduos por acesso em cada local e herdabilidade (h2) de
20%.

h2 ln  l  n rgg E Incremento 

0,20 30 2 15,0 0,30 1,20 20 

  3 10,0 0,30 1,30 10 

  4 7,5 0,30 1,38 8 

  5 6,0 0,30 1,40 2 

0,20 30 2 15,0 0,50 1,13 13 

  3 10,0 0,50 1,19 6 

  4 7,5 0,50 1,22 3 

  5 6,0 0,50 1,24 2 

0,20 30 2 15,0 0,70 1,07 7 

  3 10,0 0,70 1,10 3 

  4 7,5 0,70 1,12 2 

  5 6,0 0,70 1,13 1 

Para um número total fixo de indivíduos avaliados, conclui-se, com base na
Tabela 11, que se torna vantajosa (ganho 6% ou mais) a utilização de 4, 3 e 2
locais para correlações de magnitudes da ordem de 0,30; 0,50 e 0,70,
respectivamente. Este resultado mostra que a interação pode ser minimizada
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A correlação ggr  pode ser dada por )/( 2
*

2
*

2
* lgggggr σσσ += , em que 2

*gσ  é a variância
genética livre da interação genótipo x ambiente e 2

*lgσ é a variância da interação
genótipo x ambiente. Alternativamente, ggr   pode ser expressa em função da

proporção 2
*

2
* / ggP σσ l= , por meio de )1/(1)/( 2

*
2
*

2
* PPr ggggg +=+= σσσ . Com P =

0,5, tem-se rgg = 0,67, que é um valor alto de correlação genética. Dessa
forma, pode-se inferir que quando a proporção  variância da interação/variância
genética livre da interação for inferior a 0,5, a interação não é problemática para
o melhorista, pois conduzirá a uma alta correlação. Quando P > 0,5, a interação
poderá ser problemática para o melhorista, implicando grandes perdas de ganho
com a seleção indireta (seleção em um local visando a ganho em outro). Tem-se

também a igualdade 
gg

gg
gg r

r
P

−
==

1
/ 2

*
2
* σσ l .

12.5 Número de repetições ou indivíduos por progênie
ou clone (amostragem genética)

12.5.1 Seleção de clones em testes clonais

Os materiais a serem avaliados em testes clonais geralmente procedem dos
testes de progênies híbridas. Dependendo da quantidade de material disponível,
os testes clonais poderão ser realizados em dois estágios: (i) estágio inicial,
visando à eliminação de clones com menor potencial produtivo; (ii) estágio final
ou de recomendação de materiais para plantios comerciais.

O estágio inicial é recomendado quando se dispõe de um grande número de
materiais genéticos para testes. Ele deve ser instalado em parcelas pequenas
(uma planta por parcela). Por outro lado, o estágio final exige maior rigor experi-
mental, muitas vezes podendo ser necessária a utilização de parcelas quadradas,
com bordaduras e com maior número de plantas. Em ambos os estágios, os

mesmo sem o aporte de recursos adicionais, bastando dividir um grande
experimento em vários locais. No caso específico de rgg = 0,70, a eficiência de
1,10 ((c)/(b) na Tabela 10), obtida com a avaliação do dobro do número de
indivíduos no total, pode ser trocada por uma eficiência de 1,07, porém com o
mesmo número base de indivíduos de um experimento, divididos em 2
experimentos menores instalados nos dois ambientes diferentes.



86 Melhoramento Genético de Plantas com Propagação Assexuada

Verifica-se pela Tabela 12, que 100 plantas por clone conduzem às acurácias
superiores a 90%, independentemente da herdabilidade no sentido amplo.
Assim, não se justifica empregar mais de 100 rametes por clone. Entretanto,
conhecendo-se a herdabilidade do caráter, pode-se optar por um número mais

delineamentos a serem utilizados devem ser o de blocos casualizados (quando o
número de materiais for pequeno) ou látice (quando o número de materiais for
elevado) ou ainda outros delineamentos otimizados particularmente para cada
ensaio.

Na Tabela 12 são apresentados os números adequados de indivíduos por clone
em testes clonais, em função da herdabilidade individual no sentido amplo, para
maximização da acurácia na predição dos valores genotípicos dos clones.

Tabela 12. Número (N) adequado de indivíduos por clone em testes clonais, em
função da herdabilidade individual ( 2

gh ) no sentido amplo, para que sejam obti-
das acurácias ( ggr ˆ ) de 90% e 95%.

2
gh  N para ggr ˆ  = 90% N para ggrˆ  = 95% ggrˆ  para N = 100 

0,05 81 176 0,917 

0,10 39 84 0,958 

0,15 25 53 0,973 

0,20 18 38 0,981 

0,25 13 28 0,985 

0,30 10 21 0,989 

0,35 8 17 0,991 

0,40 7 14 0,993 

0,45 6 12 0,994 

0,50 5 10 0,995 

0,60 3 7 0,997 

0,70 2 4 0,998 

0,80 2 3 0,999 

0,90 1 2 0,998 

Fonte: Resende (1995).
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12.5.2 Seleção de genitores com base em suas progênies
de meios irmãos

Os números necessários de indivíduos por progênie de meios irmãos, para a
obtenção de alguns valores de acurácia na predição de valores genéticos
aditivos de genitores, são apresentados na Tabela 13.

adequado. Por exemplo, com herdabilidade de 20%, consegue-se uma acurácia
de 95% na seleção, empregando-se em torno de 40 plantas por clone e,
acurácia de 90%, utilizando-se em torno de 18 rametes por clone. Com
herdabilidade de 25%, consegue-se uma acurácia de 95% na seleção,
empregando-se em torno de 30 plantas por clone. Estes são números
recomendados por local. Com presença de considerável interação genótipo x
ambiente e ampla área de plantio, tais experimentos devem ser repetidos em
outros locais visando a prática da seleção de forma a minimizar os efeitos
adversos da interação genótipo x ambiente.

Tabela 13. Número (N) adequado de indivíduos por progênie de meios irmãos,
em função da herdabilidade ( 2

ah ) do caráter, para a obtenção de alguns valores
de acurácia (râa) na seleção de genitores.

2
ah  N para râa = 70% N para râa = 

80% N para râa = 90% N para râa = 
90% râa para n = 100 

0,05 76 141 337 732 0,747 

0,10 38 70 167 361 0,848 

0,15 25 46 110 238 0,892 

0,20 19 34 81 176 0,917 

0,25 15 27 64 139 0,933 

0,30 12 22 53 115 0,944 

0,35 10 19 45 97 0,952 

0,40 9 16 39 84 0,958 

0,45 8 14 34 74 0,963 

0,50 7 13 30 65 0,967 

0,60 6 10 25 53 0,973 

0,70 5 9 21 44 0,977 

0,80 4 8 18 38 0,981 

0,90 4 7 15 32 0,983 

 



88 Melhoramento Genético de Plantas com Propagação Assexuada

12.5.3 Seleção de genitores com base em suas progênies
obtidas sob cruzamentos dialélicos ou fatoriais

Nessa situação, os resultados são apresentados na Tabela 14.

Tabela 14. Valores do número de indivíduos por família de irmãos germanos para
atingir determinada acurácia na seleção de genitores por valores genéticos
aditivos, empregando os delineamentos de cruzamentos fatoriais ou dialélico parcial.

Com herdabilidade acima de 15%, 100 indivíduos por progênie conduzem às
acurácias superiores a 90%. Com herdabilidade de 20%, são necessários cerca
de 80 e 34 indivíduos por progênie para conseguir 90% e 80% de acurácia na
seleção, respectivamente. Com herdabilidade de 30%, são necessários cerca de
50 indivíduos por progênie para conseguir 90% de acurácia na seleção (Tabela
13).

Três cruzamentos por genitor e dominância completa em uma população com
nível intermediário de melhoramento.

2
ah  2

gh  râa = 70% râa = 80% râa = 90% 

0,05 0,075 30 65 300 

0,10 0,150 15 30 180 

0,15 0,225 9 20 150 

0,20 0,300 7 15 130 

0,25 0,375 5 12 100 

0.30 0,450 4 10 50 

0,35 0,525 4 8 40 

0,40 0,600 3 6 30 
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Verifica-se que, com ausência de dominância, o número total de indivíduos por
genitor ou família de meios irmãos é praticamente igual ao necessário quando se
usam famílias de meios irmãos ou policruzamento (Tabela 13). Multiplicando-se
por três (que equivale ao número de cruzamentos por genitor) o número de
indivíduos da segunda parte da Tabela 14, obtém-se aproximadamente os
mesmos resultados da Tabela 13. Esse resultado é o mesmo esperado em
ausência de dominância. Em presença de dominância completa, os números
requeridos são um pouco maiores, especialmente nos casos de baixa
herdabilidade e alta acurácia desejada.

Com herdabilidade de 20%, são necessários cerca de 10 e 25 indivíduos por
progênie de irmãos germanos (que equivale a 30 e 75 indivíduos por progênie de
meios irmãos) para conseguir 80% e 90% de acurácia na seleção,
respectivamente, em ausência de dominância. Na presença de dominância
completa, são necessários cerca de 15 e 130 indivíduos por progênie de irmãos
germanos (que equivale a 45 e 390 indivíduos por progênie de meios irmãos)
para conseguir 80% e 90% de acurácia na seleção, respectivamente (Tabela
14).

Três cruzamentos por genitor e ausência de dominância.

2
ah  2

gh  râa = 70% râa = 80% râa = 90% 

0,05 0,05 25 45 100 

0,10 0,10 12 22 50 

0,15 0,15 8 15 35 

0,20 0,20 6 10 25 

0,25 0,25 5 8 20 

0.30 0.30 4 7 17 

0,35 0,35 3 6 15 

0,40 0,40 3 5 12 
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12.5.4 Seleção de genitores com base em suas progênies
de autofecundação (S1)

Nessa situação, os resultados são apresentados na Tabela 15.

Tabela 15. Valores do número de indivíduos por família de autofecundação (S1)
para atingir determinada acurácia na seleção de genitores por valores genéticos
aditivos.

Dominância completa em uma população com nível intermediário de
melhoramento.

Ausência de dominância.

2
ah  2

gh  râa = 70% râa = 80% râa = 90% 

0,05 0,075 20 42 150 

0,10 0,150 10 20 100 

0,15 0,225 6 13 60 

0,20 0,300 4 9 40 

0,25 0,375 3 7 30 

0.30 0,450 3 5 20 

0,35 0,525 2 4 15 

0,40 0,600 2 3 12 

2
ah  2

gh  râa = 70% râa = 80% râa = 90% 

0,05 0,05 18 35 80 

0,10 0,10 9 16 40 

0,15 0,15 6 10 25 

0,20 0,20 4 7 18 

0,25 0,25 3 5 14 

0.30 0.30 2 4 10 

0,35 0,35 2 3 8 

0,40 0,40 2 3 6 
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Verifica-se que, com ausência de dominância, o número total de indivíduos por
genitor ou família S1 é cerca de (1/4) daquele necessário quando se usam
famílias de meios irmãos ou policruzamento (Tabela 13). Isto mostra que
progênies de autofecundação são teoricamente mais eficientes que progênies de
policruzamento para a seleção de genitores, conduzindo à possibilidade de
manifestação de alelos deletérios e desfavoráveis presentes nos genitores.

Com herdabilidade de 20%, são necessários cerca de 7 e 18 indivíduos por
progênie S1 para conseguir 80% e 90% de acurácia na seleção,
respectivamente, em ausência de dominância. Na presença de dominância
completa, são necessários cerca de 9 e 40 indivíduos por progênie S1 para
conseguir 80% e 90% de acurácia na seleção, respectivamente (Tabela 15).

12.5.5 Seleção de indivíduos (genitores potenciais) na SRI
com progênies de meios irmãos

Para a seleção de indivíduos, baseada no índice multiefeitos ou BLUP para os
efeitos aditivos, de uma só geração, os números necessários de indivíduos por
família de meios-irmãos, para obtenção de 90% e 95% da acurácia máxima
possível, são apresentados na Tabela 16.
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Verifica-se que, para seleção de indivíduos, é impossível obter acurácia de
100%. Para valores de herdabilidade ( 2

ah ), variando de 5% a 90%, a acurácia
máxima (com n →∞) possível varia de 53% a 95%. Em geral, com  2

ah  acima de

15%, não se justifica o emprego de mais de 50 indivíduos por progênie. Com
herdabilidade de 20%, são necessários cerca de 30 e 85 indivíduos para ser ter
uma seleção com acurácia de 90% e 95% da máxima possível,
respectivamente. Com herdabilidade maior do que 50%, a seleção massal já
propicia acurácia acima de 90% da acurácia máxima possível (Tabela 16).

Tabela 16. Número (N) adequado de indivíduos por família de meios irmãos,
para maximização da acurácia (râa) na seleção de indivíduos pelo BLUP,
envolvendo uma só geração.

2
ah  râa max N para râa = 90% N para râa = 95% 

0,05 0,53 280 653 

0,10 0,55 94 201 

0,15 0,58 52 122 

0,20 0,61 32 85 

0,25 0,63 16 43 

0,30 0,66 10 33 

0,35 0,68 6 17 

0,40 0,71 2 14 

0,45 0,73 1 7 

0,50 0,76 1 5 

0,60 0,80 1 1 

0,70 0,85 1 1 

0,80 0,90 1 1 

0,90 0,95 1 1 
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12.5.6 Seleção de indivíduos (genitores potenciais) na SRI
com progênies de irmãos germanos

Nessa situação, os resultados são apresentados na Tabela 17.

Tabela 17. Número (N) adequado de indivíduos por família de irmãos germanos,
para maximização da acurácia (râa) na seleção de indivíduos pelo BLUP envolven-
do uma só geração.

Dominância completa em uma população com nível intermediário de
melhoramento.

2
ah  

2
gh  râa max 

N para 90% da 
râa max 

N para 95% da 
râa max 

0,05 0,075 0,64 110 220 

0,10 0,150 0,65 50 120 

0,15 0,225 0,66 30 60 

0,20 0,300 0,68 18 30 

0,25 0,375 0,69 10 20 

0,30 0,450 0,70 5 15 

0,35 0,525 0,72 3 10 

0,40 0,600 0,73 1 2 

Ausência de Dominância.

2
ah  

2
gh  râa max N para 90% da râa 

max 
N para 95% da râa max 

0,05 0,05 0,72 130 300 

0,10 0,10 0,73 60 130 

0,15 0,15 0,74 35 80 

0,20 0,20 0,75 25 55 

0,25 0,25 0,76 15 35 

0,30 0,30 0,77 10 25 

0,35 0,35 0,78 6 16 

0,40 0,40 0,79 3 10 
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Verifica-se que, para seleção de indivíduos, é impossível obter acurácia de
100%. Para valores de herdabilidade ( 2

ah ), variando de 5% a 40%, a acurácia
máxima (com n →∞) possível varia de 64% a 79%. Em geral, com  2

ah  acima
de 15%, não se justifica o emprego de mais de 35 indivíduos por progênie. Com
herdabilidade de 20%, são necessários cerca de 25 e 55 indivíduos para ser ter
uma seleção com acurácia de 90% e 95% da máxima possível, respectivamente
(Tabela 17). Esses números são menores do que aqueles necessários quando
são avaliadas famílias de meios irmãos (Tabela 16).

12.5.7 Seleção de indivíduos (genitores potenciais) na SRI
com progênies de autofecundação

Nessa situação, os resultados são apresentados na Tabela 18.

Tabela 18. Número (N) adequado de indivíduos por família de autofecundação
(S1), para maximização da acurácia (râa) na seleção de indivíduos pelo BLUP
envolvendo uma só geração

Dominância completa em uma população com nível intermediário de
melhoramento.

2
ah  2

gh  râa max N para 90% da râa max N para 95% da râa max 

0,05 0,075 0,95 60 125 

0,10 0,150 0,96 25 55 

0,15 0,225 0,97 15 35 

0,20 0,300 0,98 8 20 

0,25 0,375 0,99 5 12 

0,30 0,450 1,00 2 6 

0,35 0,525 1,00 1 3 

0,40 0,600 1,00 1 2 
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Ausência de Dominância.

2
ah  2

gh  râa max N para 90% da râa max N para 95% da râa max 

0,05 0,05 1,00 70 135 

0,10 0,10 1,00 27 55 

0,15 0,15 1,00 14 26 

0,20 0,20 1,00 8 14 

0,25 0,25 1,00 4 8 

0,30 0,30 1,00 2 4 

0,35 0,35 1,00 1 1 

0,40 0,40 1,00 1 1 

Verifica-se que, para seleção de indivíduos de famílias S1, pode-se obter
acurácia tendendo a 100%. Para valores de herdabilidade ( 2

ah ), variando de 5%

a 40%, a acurácia máxima (com n →∞) possível varia de 95% a 100%. Em
geral, com  acima de 15%, não se justifica o emprego de mais de 20 indivíduos
por progênie. Com herdabilidade de 20%, são necessários cerca de 8 e 20
indivíduos para ser ter uma seleção com acurácia de 90% e 95% da máxima
possível, respectivamente. Com herdabilidade maior do que 35%, a seleção
massal já propicia acurácia acima de 90% da acurácia máxima possível (Tabela
18). Esses números são menores do que aqueles necessários quando são avalia-
das famílias de meios irmãos e de irmãos germanos (Tabelas 16 e 17).

12.5.8 Seleção de indivíduos (genitores potenciais) na SRI
com cruzamentos dialélicos e fatoriais

Para os delineamentos de cruzamentos fatoriais 3 x 3 ou dialélico parcial com
quatro genitores, são mostrados, na Tabela 19, os valores de acurácia e valores
de N = nb para atingir determinada acurácia na seleção pelos valores genéticos
aditivos associados aos vários indivíduos do experimento.
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Tabela 19. Valores de acurácia e do número (N) de indivíduos por família de
irmãos germanos, para atingir determinada acurácia na seleção por valores gené-
ticos aditivos individuais, empregando os delineamentos de cruzamentos
fatoriais 3 x 3 ou dialélico parcial com quatro genitores.

Dominância completa em uma população com nível intermediário de
melhoramento.

2
ah  2

gh  râa max N para 90% da râa max N para 95% da râa max 

0,05 0,075 0,55 75 165 

0,10 0,150 0,56 35 70 

0,15 0,225 0,57 20 40 

0,20 0,300 0,58 12 25 

0,25 0,375 0,59 7 14 

0,30 0,450 0,61 5 14 

0,35 0,525 0,62 3 8 

0,40 0,600 0,64 2 5 

Ausência de Dominância.

2
ah  2

gh  râa max N para 90% da râa max N para 95% da râa max 

0,05 0,05 0,59 95 200 

0,10 0,10 0,60 45 90 

0,15 0,15 0,61 25 55 

0,20 0,20 0,62 18 35 

0,25 0,25 0,63 12 25 

0,30 0,30 0,64 7 15 

0,35 0,35 0,65 5 12 

0,40 0,40 0,67 3 8 

Verifica-se que entre 10 e 45 indivíduos por família de irmãos germanos são
suficientes para atingir acima de 90% da acurácia máxima possível, para
herdabilidades no sentido restrito entre 0,30 e 0,10, respectivamente.
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Com herdabilidade de 20%, são necessários cerca de 12 e 35 indivíduos para
ser ter uma seleção com acurácia de 90% e 95% da máxima possível,
respectivamente (Tabela 19). Para seleção de genitores potenciais, os menores
números de indivíduos por família são requeridos para testes com famílias S1
(Tabela 18), irmãos germanos sob dialélico ou fatorial (Tabela 19), irmãos
germanos (Tabela 17) e meios irmãos (Tabela 16), nessa ordem.

12.5.9 Seleção de indivíduos (clones potenciais) em testes
de progênies de meios irmãos

Nessa situação, os resultados são apresentados na Tabela 20.

Tabela 20. Número (N) adequado de indivíduos por família de meios irmãos, para
maximização da acurácia (rgg) na seleção de clones pelo BLUP.

Dominância completa em uma população com nível intermediário de
melhoramento.

2
ah  2

gh  rgg max N para 90% da rgg max N para 95% da rgg max 

0,05 0,075 0,55 235 400 

0,10 0,150 0,60 80 175 

0,15 0,225 0,64 35 80 

0,20 0,300 0,69 20 45 

0,25 0,375 0,73 10 25 

0,30 0,450 0,77 4 16 

0,35 0,525 0,81 2 12 

0,40 0,600 0,85 1 8 

São apresentados apenas resultados referentes ao caso de dominância completa
em uma população com nível intermediário de melhoramento. Para o caso de
ausência de dominância, os resultados são equivalentes àqueles apresentados
na Tabela 16. Verifica-se que, para seleção de indivíduos, é impossível obter
acurácia de 100%. Para valores de herdabilidade ( 2

ah ), variando de 5% a 40%, a

acurácia máxima (com n →∞) possível varia de 55% a 85%. Em geral, com 2
ah
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acima de 15%, não se justifica o emprego de mais de 45 indivíduos por progê-
nie. Com herdabilidade de 20%, são necessários cerca de 20 e 45 indivíduos
para ser ter uma seleção com acurácia de 90% e 95% da máxima possível,
respectivamente (Tabela 20). Esses números são um pouco menores do que
aqueles necessários quando o objetivo é a seleção de genitores potenciais (Ta-
bela 16). Com herdabilidade igual a 40%, a seleção massal já propicia acurácia
de 90% da acurácia máxima possível (Tabela 20).

12.5.10 Seleção de indivíduos (clones potenciais) em
testes de progênies de irmãos germanos

Nessa situação, os resultados são apresentados na Tabela 21.

Tabela 21. Número (N) adequado de indivíduos por família de irmãos germanos,
para maximização da acurácia (rgg) na seleção de clones pelo BLUP.

Dominância completa em uma população com nível intermediário de melhora-
mento.

2
ah  2

gh  rgg max N para 90% da rgg max N para 95% da rgg max 

0,05 0,075 0,69 100 240 

0,10 0,150 0,71 45 100 

0,15 0,225 0,73 25 55 

0,20 0,300 0,76 12 30 

0,25 0,375 0,78 7 20 

0,30 0,450 0,80 4 10 

0,35 0,525 0,83 3 7 

0,40 0,600 0,86 1 4 

São apresentados apenas resultados referentes ao caso de dominância completa
em uma população com nível intermediário de melhoramento. Para o caso de
ausência de dominância, os resultados são equivalentes àqueles apresentados
na Tabela 17. Verifica-se que, para seleção de indivíduos, é impossível obter
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acurácia de 100%. Para valores de herdabilidade ( 2
ah ), variando de 5% a 40%, a

acurácia máxima (com n →∞) possível varia de 69% a 86%. Em geral, com 2
ah

acima de 15%, não se justifica o emprego de mais de 30 indivíduos por progê-
nie. Com herdabilidade de 20%, são necessários cerca de 12 e 30 indivíduos
para ser ter uma seleção com acurácia de 90% e 95% da máxima possível,
respectivamente (Tabela 21). Esses números são um pouco menores do que
aqueles necessários quando o objetivo é a seleção de genitores potenciais (Ta-
bela 17). Com herdabilidade maior do que 40%, a seleção massal já propicia
acurácia acima de 90% da acurácia máxima possível (Tabela 21).

12.5.11 Seleção de indivíduos (clones potenciais) em
testes de progênies obtidas sob cruzamentos dialélicos e
fatoriais

Nessa situação, os resultados são apresentados na Tabela 22.

Tabela 22. Número (N) adequado de indivíduos por família de irmãos germanos,
para maximização da acurácia (rgg) na seleção de clones pelo BLUP.

Dominância completa em uma população com nível intermediário de
melhoramento.

2
ah  2

gh  rgg max N para 90% da rgg max N para 95% da rgg max 

0,05 0,075 0,66 175 380 

0,10 0,150 0,68 60 170 

0,15 0,225 0,70 35 100 

0,20 0,300 0,72 20 35 

0,25 0,375 0,74 15 30 

0,30 0,450 0,77 8 22 

0,35 0,525 0,79 5 15 

0,40 0,600 0,82 2 8 
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São apresentados apenas resultados referentes ao caso de dominância completa
em uma população com nível intermediário de melhoramento. Para o caso de
ausência de dominância, os resultados são equivalentes àqueles apresentados
na Tabela 19. Verifica-se que, para seleção de indivíduos, é impossível obter
acurácia de 100%. Para valores de herdabilidade ( 2

ah ), variando de 5% a 40%,

a acurácia máxima (com n →∞) possível varia de 66% a 82%. Em geral, com 2
ah

acima de 15%, não se justifica (90% da acurácia máxima) o emprego de mais
de 35 indivíduos por progênie. Com herdabilidade de 20%, são necessários
cerca de 20 e 35 indivíduos para ser ter uma seleção com acurácia de 90% e
95% da máxima possível, respectivamente (Tabela 22). Esses números são
intermediários entre aqueles necessários quando se avaliam famílias de irmãos
germanos (Tabela 21) e de meios irmãos (Tabela 20).

12.5.12 Seleção de famílias de irmãos germanos obtidas
sob cruzamentos em pares simples

Nessa situação, os resultados são apresentados na Tabela 23.

Tabela 23. Valores do número de indivíduos por família de irmãos germanos para
atingir determinada acurácia na seleção de famílias por valores genotípicos dos
cruzamentos.

Dominância completa em uma população com nível intermediário de melhora-
mento.

2
ah  2

gh  rgg = 70% rgg = 80% rgg = 90% 

0,05 0,075 30 55 130 

0,10 0,150 15 27 70 

0,15 0,225 10 17 40 

0,20 0,300 7 13 30 

0,25 0,375 6 10 25 

0.30 0,450 5 8 20 

0,35 0,525 4 7 15 

0,40 0,600 3 6 13 
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Ausência de dominância.

Verifica-se que, com ausência de dominância, o número total de indivíduos por
família de irmãos germanos é cerca de (1/2) daquele necessário quando se usam
famílias de meios irmãos ou policruzamento para a seleção de genitores (Tabela
13).

Com herdabilidade de 20%, são necessários cerca de 16 e 40 indivíduos por
progênie de irmãos germanos para conseguir 80% e 90% de precisão na seleção
dessas famílias, respectivamente, em ausência de dominância. Na presença de
dominância completa, são necessários cerca de 13 e 30 indivíduos por progênie
de irmãos germanos para conseguir 80% e 90% de precisão na seleção dessas
famílias, respectivamente (Tabela 23). Verifica-se que a presença de dominância
não afeta muito o número de indivíduos necessários por família quando a mesma
é também capitalizada na seleção.

2
ah  2

gh  rgg = 70% rgg = 80% rgg = 90% 

0,05 0,05 38 70 170 

0,10 0,10 18 35 80 

0,15 0,15 12 22 50 

0,20 0,20 9 16 40 

0,25 0,25 7 13 30 

0.30 0.30 6 10 25 

0,35 0,35 5 8 20 

0,40 0,40 4 7 17 
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12.5.13 Seleção de famílias de irmãos germanos obtidas
sob cruzamentos dialélicos e fatoriais

Nessa situação, os resultados são apresentados na Tabela 24.

Tabela 24. Valores do número de indivíduos por família de irmãos germanos
(obtidas sob cruzamentos dialélicos e fatoriais) para atingir determinada acurácia
na seleção de famílias por valores genotípicos dos cruzamentos.

Dominância completa em uma população com nível intermediário de melhora-
mento.

Ausência de dominância.

2
ah  2

gh  rgg = 70% rgg = 80% rgg = 90% 

0,05 0,075 18 29 46 

0,10 0,150 9 14 22 

0,15 0,225 6 9 15 

0,20 0,300 4 7 11 

0,25 0,375 3 5 8 

0.30 0,450 3 4 7 

0,35 0,525 2 4 6 

0,40 0,600 2 3 5 

2
ah  2

gh  rgg = 70% rgg = 80% rgg = 90% 

0,05 0,05 25 45 105 

0,10 0,10 12 23 55 

0,15 0,15 8 15 35 

0,20 0,20 6 11 25 

0,25 0,25 5 9 20 

0.30 0.30 4 7 16 

0,35 0,35 3 6 13 

0,40 0,40 3 5 11 
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Verifica-se que o número total de indivíduos necessários por família de irmãos
germanos obtidas sob cruzamentos dialélicos e fatoriais (Tabela 24) é bem
menor do aquele necessário quando se usam famílias de meios irmãos (Tabela
23).

Com herdabilidade de 20%, são necessários cerca de 11 e 25 indivíduos por
progênie de irmãos germanos para conseguir 80% e 90% de precisão na seleção
dessas famílias, respectivamente, em ausência de dominância. Na presença de
dominância completa, são necessários cerca de 7 e 11 indivíduos por progênie
de irmãos germanos para conseguir 80% e 90% de precisão na seleção dessas
famílias, respectivamente (Tabela 24).
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13.1 Intensidade de Seleção e Ne na SRI

A plena exploração do potencial de melhoramento de uma população depende
da manutenção de um adequado Ne ao final de cada ciclo seletivo, como forma
de evitar a perda de alelos favoráveis ao longo dos ciclos de melhoramento.

Uma abordagem adequada para determinação do Ne a ser mantido em progra-
mas de SRI é por meio da consideração do grau de melhoramento das popula-
ções e herdabilidade (relacionada à precisão) dos caracteres sob melhoramento,
conforme Pereira & Vencovsky (1988). Com base nessa abordagem, Resende
(2002a) relatou os resultados apresentados na Tabela 25, assumindo uma alta
intensidade de seleção (2%), a qual é típica dos programas de melhoramento.

13Intensidade de Seleção e Tamanho
Efetivo Populacional
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Tabela 25. Tamanho efetivo (Ne) a ser mantido em função de diferentes
herdabilidades (h2) e graus de melhoramento das populações.

 h2 Ne a ser mantido 

Populações pouco melhoradas 

)22hN(
)33,0p(

e =⋅
=  

5% 
10% 
20% 
30% 
40% 
50% 

100 
70 
50 
40 
35 
31 

Populações com nível 
intermediário de melhoramento 

)17hN(
)50,0p(

e =⋅
=

 

5% 
10% 
20% 
30% 
40% 
50% 

75 
54 
40 
31 
27 
24 

Populações melhoradas 

)9hN(
)67,0p(

e =⋅
=

 

5% 
10% 
20% 
30% 
40% 
50% 

40 
29 
20 
16 
14 
13 

* Neh – obtidos a partir de dados apresentados por Pereira & Vencovsky (1988).

É importante frisar que para populações de 1a geração (populações pouco me-
lhoradas) os N’es deverão ser praticados de acordo com o terço superior da
Tabela 25, enquanto que os demais terços deverão passar a ser utilizados em
conformidade com o avanço das gerações.

Outros estudos realizados atingiram resultados similares aos já apresentados.
Rawlings (1970) mostra que um Ne ao redor de 30 seria adequado para a maioria
dos sistemas genéticos. Baker & Curnow (1969), trabalhando com 150 locos
independentes, herdabilidade de 20% e intensidade de seleção de 4%, concluiu
que com Ne = 64, 92% do ganho (seleção massal) obtido mantendo-se Ne

infinito, seria alcançado. Este resultado aproxima-se daquele obtido a partir de
Pereira & Vencovsky (1988) (para populações pouco melhoradas), que trabalha-
ram com 95% de probabilidade de fixação, porém com intensidade de seleção
maior (2%). Kang (1979) realizou relevante estudo, similar ao desses autores,
utilizando um modelo aditivo baseado em seleção massal, 100 locos indepen-
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dentes, herdabilidades de 20%, 95% de probabilidade de fixação de alelos
favoráveis e variáveis freqüências iniciais dos alelos favoráveis. Os resultados
estão resumidos na Tabela 26.

Tabela 26. Tamanho efetivo (Ne) a ser mantido em função de diferentes propor-
ções de seleção e freqüências alélicas iniciais das populações.

 Ne a ser mantido 

 Proporção de seleção 

Freqüência alélica 
inicial 

1% 5% 10% 25% 50% 

0,01 281 364 426 590 937 

0,05 56 73 85 118 187 

0,10 28 36 43 59 94 

0,25 11 15 17 24 38 

0,50 6 7 8 12 18 

0,75 3 4 5 6 10 

Adaptada de Kang (1979).

Constata-se, assim, que os resultados obtidos a partir de Pereira & Vencovsky
(1988) são bastante conservadores em relação aos relatados por Kang (1979) e,
portanto, mais seguros. A abordagem daqueles autores apresenta, também,
vantagem adicional, pois permite prever o valor de Ne em função da variação da
herdabilidade. Assim, com base naqueles resultados, verifica-se que, de maneira
geral, para caracteres com baixa herdabilidade (≤ 10%), valores de Ne de 30 a
100 são adequados. Para caracteres com herdabilidades individuais de 0,20 a
0,30, valores de Ne entre 16 e 50 são adequados, dependendo do grau de
melhoramento da população (Tabela 25).

Interessante, também, é notar a influência da intensidade de seleção na obten-
ção do limite seletivo. Conforme observado a partir de Kang (1979), proporções
de seleção mais altas (intensidades de seleção mais fracas) demandam maior
tamanho efetivo e vice-versa. Também, sabe-se que os dois fatores são antagô-
nicos, ou seja, praticando-se alta intensidade de seleção, reduz-se drasticamente
o Ne. Torna-se imperativo, então, associar a estes dois fatores, o coeficiente de
herdabilidade. Uma vez que mais altas herdabilidades e intensidades de seleção



108 Melhoramento Genético de Plantas com Propagação Assexuada

(menor proporção de seleção) demandam menor Ne, conclui-se que altas intensi-
dades de seleção devem ser usadas e deve-se trabalhar procurando aumentar o
coeficiente de herdabilidade, através da diminuição da variância ambiental. Os
benefícios do aumento da herdabilidade são evidentes, pois com maior precisão
na seleção, a adoção de alta intensidade de seleção pouco deverá contribuir para
a perda aleatória de alelos favoráveis.

Notadamente, em espécies perenes, que via de regra apresentam ciclos
reprodutivos longos, a utilização de alta intensidade de seleção visando à obten-
ção de altos progressos genéticos imediatos (curto prazo) é uma necessidade.
Também para a obtenção da própria fixação, é necessário explorar a variabilida-
de genética livre, manifestada em cada geração, pois sem pressão de seleção
adequada, dificilmente se caminhará em direção à obtenção do limite seletivo.

Em suma, pode-se dizer que a intensidade de seleção deve ser alta e o tamanho
efetivo populacional pode ser baixo, desde que se trabalhe com boa precisão na
seleção.

Outro enfoque com relação ao tamanho efetivo em populações de melhoramen-
to pode ser especulado, como o tamanho efetivo necessário para a obtenção de
razoáveis ganhos em um número (5 a 10) limitado de gerações. Nesse caso,
obtém-se de Barker & Curnow (1969) que um Ne = 32 é suficiente para a
obtenção de ganhos genéticos adequados durante 10 gerações.

Os processos de seleção truncada baseados no BLUP tendem a selecionar mui-
tos indivíduos aparentados e reduzir o Ne. Uma forma de manter o Ne adequado
sem reduzir a intensidade de seleção e o ganho genético é por meio da restrição
do número máximo de indivíduos selecionados por família para valores baixos
(em torno de 5).

13.2 Tamanho Efetivo Populacional e Intensidade de
Seleção de Genitores na SRR

Para a SRR, Resende & Higa (1990) e Vigneron (1992) recomendam Ne = 30.
Teoricamente, o Ne pode ser bastante baixo (Ne = 1) para uma população, pois
uma população pode ser melhorada em função de 1 só indivíduo testador (por
exemplo em braquiária em que uma população sexual pode ser melhorada em
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No entanto, em alguns programas de melhoramento, cruzamentos excepcionais
são identificados, por exemplo, com a melhor família, sendo 40 % superior à
segunda melhor família. Neste caso, a média deste cruzamento encontra-se tão
à frente que dificilmente se conseguirá igualar, no curto prazo, tal produtividade
via SRR populacional. Nessa situação, a SRRI envolvendo estes dois genitores
pode ser implementada seguramente, principalmente se a capacidade específica
de combinação (indicador de divergência) entre esses dois genitores for alta.

Com base no exposto e nas considerações realizadas no tópico 13.1, pode-se
inferir que para a SRR, o Ne deve ser intermediário entre 1 (SRRI) e 30. Quanto
mais precisa for a seleção, menor pode ser o Ne adotado.

13.3 Ne e Intensidade de Seleção de Clones Dentro
de Famílias

A representatividade genética ou tamanho efetivo de uma família é relevante à
seleção de clones em dois aspectos: (i) determinação do tamanho de família na
experimentação, adequado à seleção de clones superiores dentro das mesmas;
(ii) determinação do número de clones potenciais a serem selecionados dentro
de cada família via BLUPIS.

Para famílias de irmãos germanos, o tamanho efetivo de uma família é dado por
)1/()2( += nnN ef , em que n é o número de indivíduos por família. Os valores de Ne

para diversos valores de n são apresentados na Tabela 27.

função de um clone apomítico). O ponto primordial é identificar corretamente
este testador único. O caso extremo é trabalhar com a SRRI, com Ne = 1 em
cada população. Não há problema. Novamente, a questão central é descobrir o
par a ser melhorado via SRRI. Se o par for escolhido incorretamente, o ganho
final será menor que aquele onde se trabalha com Ne = 30. Portanto, a SRRI é
mais segura se conduzida em paralelo com um programa de SRR.
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Tabela 27. Tamanho efetivo de uma família de irmãos germanos (Nef) e fração do
tamanho efetivo máximo de uma família (Nefmax), em função do número (n) de
indivíduos amostrados por família.

A questão (i) do tamanho de família adequado para a seleção de clones superio-
res é considerada a seguir. A Tabela 27 mostra o número de indivíduos por
família, necessário para se atingir determinada % do Ne máximo da família.
Verifica-se que com n = 100 indivíduos, atinge-se 99% da representatividade
máxima da família. Constata-se assim que, aumentar a amostragem dentro de
família a partir de n igual a 100, quase nada contribui para acrescentar indivídu-
os diferentes na amostra. Isto significa que são acrescentados muitos indivíduos
médios e poucos indivíduos extremos (incluindo aqui genótipos superiores)
quando se aumenta a amostra a partir de n = 100. Assim, acredita-se que 100
indivíduos por família de irmãos germanos seja um tamanho adequado para
conter os indivíduos superiores da família, os quais serão então identificados e
submetidos a teste clonal em conjunto com indivíduos superiores de outras

n Nef Fração do Nefmax 

1 1 0,500 

5 1,667 0,833 

7 1,750 0,875 

10 1,818 0,910 

12 1.846 0,923 

15 1,875 0,938 

18 1,895 0,947 

20 1,905 0,952 

25 1,923 0,962 

30 
40 

1,935 
1,951 

0,968 
0,976 

50 
60 

1,961 
1,967 

0,980 
0,984 

100 1,980 0,990 

∞ 2,000 1,000 
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famílias, visando à seleção dos melhores em geral.

Para famílias de meios-irmãos, o tamanho efetivo de uma família (Nef) é dado
por:

)3/()4( += nnN ef , em que n é o número de indivíduos por família. Os valores de Ne
para diversos valores de n são apresentados na Tabela 28.

Tabela 28. Tamanho efetivo de uma família de meios-irmãos (Nef) e fração do
tamanho efetivo máximo de uma família (Nefmax), em função do número (n) de
indivíduos amostrados por família.

n Nef Fração do Nefmax 

1 1 0,250 

5 2,50 0,625 

7 2,80 0,700 

10 3,10 0,775 

12 3,20 0,800 

15 3,30 0,825 

18 3,40 0,850 

20 3,50 0,875 

25 3,60 0,900 

30 3,64 0,910 

            50 3,77 0,940 

100 
150 
200 
250 
300 

3,88 
3,92 
3,94 
3,95 
3,96 

0,970 
0,980 
0,985 
0,988 
0,990 

∞ 4,00 1,000 
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Para famílias de meios irmãos, 300 indivíduos propiciam 99% da
representatividade máxima de uma família. Como o delineamento de cruzamen-
tos ideal para a seleção de genitores e de clones dentro de famílias, prevê a
realização de três cruzamentos por genitor, a cada genitor estão associadas 3
famílias de irmãos germanos. Assim, adotando-se o tamanho de família igual a
100 para famílias de irmãos germanos, automaticamente atinge-se exatamente
o tamanho 300 para cada família de meios irmãos.

O tamanho efetivo (Ne) de uma família S1 é dado por )5.0/()( += nnN ef e o Ne
máximo equivale a 1, quando n tende ao infinito. No entanto, com n = 1, o Ne
já equivale a 0.67. Com n = 50 já se atinge um Ne de 0.99, ou seja, 99% do Ne
máximo (Tabela 29).

Tabela 29. Tamanho efetivo de uma família de autofecundação (S1) (Nef) e
fração do tamanho efetivo máximo de uma família (Nefmax), em função do número
(n) de indivíduos amostrados por família.

n Nef Fração do Nefmax 

1 0,670 0,670 

5 0,909 0,909 

7 0,933 0,933 

10 0,952 0,952 

12 0,960 0,960 

15 0,968 0,968 

18 0,973 0,973 

20 0,976 0,976 

25 0,980 0,980 

30 0,984 0,984 

            50 0,990 0,990 

100 
150 

         0,995 
          0,9967 

0,995 
0,9967 

∞ 1,00 1,00 
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Pode-se dizer que a probabilidade de se acrescentar um indivíduo efetivamente
diferente é menor do que 1 a cada 100 indivíduos acrescentados a partir de n =
50. Mesmo assim, não se teria precisão suficiente para se incluir justamente
este indivíduo na seleção dentre 150 indivíduos S1. Assim, acredita-se que n =
50 indivíduos seja um tamanho adequado para seleção dentro de família S1.
Este número n = 50 para S1 é comparável aos números n = 100 e n = 300
para progênies de irmãos germanos e de meios irmãos, respectivamente. Em
outras palavras, estes números (50, 100 e 300) propiciam 99% da
representatividade máxima de uma família S1, de irmãos germanos e meios
irmãos, respectivamente, e portanto, seriam tamanhos adequados de progênie
para a seleção dentro das mesmas. Constata-se assim, que as estratégias de
seleção (como a SRR), que empregam irmãos germanos e/ou meios irmãos
podem ser muito mais responsivas à seleção do que S1(via SRI), permitindo
inclusive maior efetiva intensidade de seleção dentro de progênies. A seleção de
clones dentro de S1 não é promissora para caracteres que apresentam conside-
rável dominância, devido à presença de depressão endogâmica.

Em conclusão, 100 indivíduos por família de irmãos germanos e 300 por família
de meios irmãos são tamanhos adequados de família. Os 100 indivíduos de cada
família de irmãos germanos podem ser divididos em 2 ou 3 ambientes em
diferentes locais. A indicação desses números de indivíduos por família coincide
com a abordagem experimental para a maximização da acurácia seletiva usada
no capítulo 12.
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14
O número de clones potenciais a serem avançados ou selecionados para compor
os testes clonais, pode ser determinado através de duas estratégias:

Número de Clones a Serem Incluídos
em Teste Clonal

14.1 Espécies com avaliação em nível de indivíduos

Para espécies (como o eucalipto) em que se tem avaliação ao nível de indivíduos
nos testes de progênies híbridas, a seleção de clones baseia-se no BLUP
genotípico individual dos clones potenciais, comparado com o BLUP genotípico
dos clones testemunhas. Neste caso, todos os indivíduos com valores
genotípicos preditos ( ĝ ) superiores aos dos clones testemunhas são incluídos
nos testes clonais. Adicionalmente, inclui-se alguns clones com valores
genotípicos abaixo dos clones testemunhas, porém, superiores ao mesmos com
base na estatística  2

ˆ/ˆˆ ggc rgg = , em que cĝ  é o valor genotípico predito corrigi-
do e 2

ˆggr  é o quadrado da acurácia seletiva associada à predição dos valores
genotípicos dos clones testemunhas e dos clones potenciais. Como os clones
testemunhas apresentam maior acurácia do que os clones potenciais, tal estatís-
tica penaliza menos os clones novos e menos testados, possibilitando a alguns
clones potenciais abaixo das testemunhas, comprovarem o seu verdadeiro valor
em teste clonal.

Para os clones potenciais, o quadrado da acurácia seletiva pode ser dado por

][ 8877665544332211
2
ˆ bbbbbbbbr gg αααααααα +++++++= , em que:
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Para os clones testemunhas, o quadrado da acurácia seletiva pode ser dado por

2

2
2
ˆ )1(1 g

g
gg hb

bh
r

−+
= .

Nas expressões apresentadas, b, f e m referem-se aos números de blocos ou
indivíduos por clone ou progênie, genitores femininos e genitores masculinos,
respectivamente. Tem-se também:

2
ah : herdabilidade individual no sentido restrito.

2
gh : herdabilidade individual no sentido amplo.
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14.2 Espécies sem avaliação em nível de indivíduos

Conforme mencionado no item 11.3, nesse caso, a seleção de clones potenciais
é baseada no método BLUPIS. Por esse método, são determinados os números
de indivíduos a serem selecionados por família de irmãos germanos. O primeiro
passo refere-se a definição do número de indivíduos a ser selecionado
(direcionado para o teste clonal) dentro da melhor família de irmãos germanos.
Para tal, pode-se empregar a estratégia de estudar a representatividade genética
de uma família de irmãos germanos em termos de seu tamanho efetivo
populacional (Ne). O Ne máximo de uma família de irmãos germanos é 2 e o
número de indivíduos necessários para  se aproximar o Ne = 2 é dado pela
expressão Ne =[2n/(n+1)] conforme apresentado por Vencovsky (1978). A
Tabela 27 mostra o número de indivíduos por família necessário para se atingir
determinada % do Ne máximo da família. Verifica-se que com n = 50 indivídu-
os, atinge-se 98% da representatividade máxima da família e que para atingir
99% da representatividade máxima, é necessário duplicar n, ou seja, tomar 100
indivíduos por família. Constata-se assim que, aumentar a amostragem dentro
da família a partir de n igual a 50, quase nada contribui para acrescentar indiví-
duos diferentes na amostra. Isto significa que são acrescentados muitos indiví-
duos médios e poucos indivíduos extremos (incluindo aqui genótipos superiores)
quando se aumenta a amostra a partir de n = 50.

Assim, acredita-se que 50 (no máximo) indivíduos da melhor família, seleciona-
dos de maneira massal para vários caracteres restritivos (ou via relação entre os
BLUP de parcelas para os caracteres de produtividade), sejam suficientes para
conter o melhor indivíduo da progênie para o caráter produtividade, o qual será
então identificado posteriormente por meio do teste clonal. É importante relatar
que para progênies de meios irmãos ou policruzamentos, são necessários 150
indivíduos para se atingir 98% da representatividade máxima (Ne = 4) de uma
família. Assim, com policruzamentos, recomenda-se maior número de indivíduos
por família e, conseqüentemente, maior número total de clones a serem avalia-
dos. Com famílias de irmãos germanos advindas de genitores aparentados, o Ne
máximo é menor que 2, de forma que necessita-se menos de 50 indivíduos por
família para se atingir 98% do Ne máximo. Assim, o número máximo de clone
da melhor família de irmãos germanos a ser incluído na seleção pode ser limitado
a um valor entre 30 (97% do Ne máximo) e 50 (98% do Ne máximo) (Tabela
27). Outra opção na determinação de jn  refere-se a tomar tantos indivíduos da
melhor família quantos forem aptos após considerar os vários caracteres restriti-
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vos, desde que no máximo 30 ou 50.

Tomando-se 30 indivíduos da melhor família, o número de indivíduos a serem
tomados nas demais famílias é função da proporção relativa entre efeitos
genotípicos das famílias, preditos pelo BLUP. De acordo com a filosofia do BLUP
individual simulado, o número de indivíduos a ser selecionado nas demais famíli-
as k é dado por 30*)ˆ/ˆ( 1ggn kk = , em que kĝ  e 1ĝ referem-se aos valores
genotípicos preditos  das famílias k e da melhor família (número 1 do ranking),
respectivamente.

O número de indivíduos selecionados por família decresce progressiva e lenta-
mente de 30 ou 50 para a melhor família até 0 para a família média. Assim,
ocorre uma alocação dinâmica (dependente da diferença relativa entre os efeitos
genotípicos das famílias em avaliação) do número de indivíduos selecionados
por família. O número total de clones a ser avançado é também automaticamen-
te determinado por esta metodologia e também depende do nível de diferenças
entre as famílias em avaliação. Com 150 a 200 famílias avaliadas, o número
total de clones a serem submetidos a teste clonal tem variado de 500 a 1000.

O BLUPIS propicia três tipos de informação relevante: o número de indivíduos a
ser selecionado por família, o número total de clones a ser avançado e o número
de famílias a contribuir com indivíduos selecionados. Com essa metodologia
mais adequada, um menor número de melhores clones é avançado, aumentando
a eficiência do processo seletivo e diminuindo custos no programa de melhora-
mento. Quando apenas a seleção massal é aplicada, torna-se necessário avançar
um maior número de clones, visando incluir na seleção clones realmente superio-
res, os quais serão identificados nos testes clonais.



119Melhoramento Genético de Plantas com Propagação Assexuada

Os procedimentos de predição relatados nos tópicos anteriores produzem valo-
res genéticos preditos que são funções da média aritmética das observações.
Em outras palavras, o valor genético predito de um genitor é função da média
aritmética das observações realizadas nos indivíduos de sua progênie. A seleção
baseada em média aritmética é adequada por permitir a seleção por produtivida-
de. Entretanto, não permite a seleção por homogeneidade. Esta se refere, no
caso, à homogeneidade genética da progênie. A não consideração da
homogeneidade dos dados é uma das propriedades indesejáveis da média arit-
mética, de forma que outras medidas de tendência central são recomendadas,
tais quais a média harmônica.

A predição baseada em média harmônica permite selecionar simultaneamente
por produtividade e por homogeneidade ou estabilidade, fato que é relevante no
melhoramento de vários caracteres de importância agroindustrial. Apesar de
problemas de ordem estatística, como a não obediência da média harmônica ao
teorema central do limite, o seu uso na seleção pode ser realizado empregando-
se os mesmos preditores BLUP e equações de modelo misto utilizados nos casos
tradicionais de seleção baseada em média aritmética. Para isto, basta compor o
vetor de dados como a recíproca dos dados observados, ou seja, (1/y). A média
de (1/y) fornece uma função (1/H) da média harmônica (H) dos dados. Para
dados com distribuição normal, maiores discrepâncias entre a média aritmética e
a média harmônica ocorrem quanto maiores os desvios padrões dos dados.
Quanto maior o desvio padrão dentro de progênie, menor será a média harmôni-
ca. Dessa forma, seleção pelos maiores valores da média harmônica implica
seleção também por homogeneidade. Outra forma de praticar a seleção por

15Comparação entre a Seleção baseada
nos Conceitos de Média Aritmética,
Média Harmônica e Valor Máximo
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homogeneidade é por meio da consideração das variâncias dos valores genéti-
cos preditos dos indivíduos dentro das progênies. Ainda outra forma é a obten-
ção do BLUP sob heterogeneidade de variância.

A seleção pelo BLUP sob média harmônica permite identificar famílias aptas a
plantios via sementes ou clonagem em massa, permitindo a geração de material
comercial melhorado antes que sejam realizados os testes clonais. Ou seja, na
fase de avaliação de progênies híbridas, pode-se ter já algum material recomen-
dado para plantio comercial via sementes ou via mistura de clones de uma
mesma família homogênea. Isto porque a seleção de famílias é baseada em
várias repetições e, portanto, permite elevada acurácia. E somado à propriedade
de homogeneidade, pode garantir acurácia suficiente para a recomendação para
plantios comerciais, mesmo quando poucos indivíduos são incluídos na mistura
de clones de uma família.

Outro conceito que assume importância no melhoramento de plantas de propa-
gação assexuada relaciona-se à distribuição do valor máximo de um conjunto de
dados. Pelos conceitos do BLUP sob média aritmética e sob média harmônica,
aos valores extremos de uma família não é dada a devida importância. Para a
clonagem de maneira geral, famílias com alta capacidade de gerar valores extre-
mos acima da média são altamente desejáveis. Em outras palavras, famílias com
distribuição assimétrica positiva de seus indivíduos são mais interessantes.

Assim, a  seleção dos genitores com base no comportamento da progênie e a
avaliação de famílias podem, alternativamente ao uso de todas as observações
individuais, serem baseadas em amostragem de um certo número de indivíduos
superiores e seus valores genotípicos preditos. No caso, os 5 melhores indivídu-
os por família de irmãos germanos ou os 15 melhores indivíduos por família de
meios irmãos podem ser usados para computar a média genotípica do máximo
de cada família e, portanto, permitir a classificação das famílias pela capacidade
de geração de indivíduos superiores ou excepcionais, fato que é o mais impor-
tante em plantas perenes com reprodução vegetativa. Esses 5 ou 15 indivíduos
por progênie são números adequados para fornecer um indicativo da distribuição
do máximo de cada família.

Famílias com maior valor máximo médio provavelmente são aquelas com maior
média aritmética e simultaneamente com maior variabilidade genética dentro das
mesmas. Por outro lado, provavelmente, não são aquelas com maior média
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harmônica. Assim, os três conceitos permitem a seleção para diferentes objeti-
vos: (i) seleção de famílias homogêneas para plantio em massa: usar BLUP sob
médias harmônicas dentro de locais; (ii) seleção de famílias com alta capacidade
de geração de indivíduos superiores ou excepcionais: usar média dos máximos
(5 melhores indivíduos) dos BLUP genotípicos individuais dentro de família; (iii)
seleção de famílias com alta produtividade média, independentemente da
homogeneidade: usar BLUP sob média aritmética; (iv) seleção de famílias com
alta produtividade e alta estabilidade através de locais: usar BLUP sob média
harmônica através de locais.
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