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REVISÃO BIBLIOGRÁFICA

O melhoramento intrapopulacional tem  permitido a obtenção de variedades tanto para uso 
per se quanto como fonte para a extração de linhagens superiores uma vez que seu objetivo 
é aumentar a frequência de alelos favoráveis. Diversos esquemas têm sido utilizados e, entre 
eles, destaca-se a seleção entre e dentro de famílias de meios irmãos (Paterniani, 1967), 
tanto pela sua facilidade de execução quanto em se conseguir ganhos genéticos , aliando-se 
ainda a vantagem de se poder estimar a variância genética aditiva. Conhecer a magnitude da 
variância genética aditiva é de fundamental importância para os melhoristas, haja vista que é 
através dela que pode se avaliar a disponibilidade de variabilidade da população e definir o 
esquema de melhoramento que poderá conferir maiores ganhos. A revisão efetuada por 
Ramalho (1977) mostrou a amplitude de variação para estimativas de parâmetros genéticos 
para o caráter produção em famílias de meios irmãos e tem servido de suporte de 
confiabilidade em se determinar a variabilidade genética com outras populações. Trabalhos 
mais recentes têm evidenciado estimativas de parâmetros genéticos para diversas 
populações de milho mostrando que podem ocorrer variações nos valores obtidos  e isto 
pode depender  tanto da frequência gênicia da população base quanto de fatores ambientais 
(Arriel, 1991; Carvalho et al., 1994; Pacheco et al.; 1998). A contribuição e eficiência deste 
esquema de seleção para o desenvolvimento  de novas variedades de milho para o Brasil 
tem sido muito grande, podendo-se citar como exemplo a variedade BR 106 (Santos et al., 
1994).

O presente trabalho teve como objetivo avaliar o X ciclo de seleção na população de 
milho CMS 28 e efetuar estimativas de parâmetros genéticos para o caráter produção 
utilizando-se do método de seleção entre e dentro de famílias de meios irmãos.

MATERIAL E MÉTODOS

A população de milho CMS 28 foi introduzida do Centro Internacional de Melhoramento 
de Milho e Trigo (CIMMYT) no México, sendo originalmente de grãos com coloração 
branca e pertencente a raça Tuxpeño. A partir de uma segregação para grãos amarelos foi 
iniciado um programa de melhoramento com o objetivo de se obter uma variedade de porte 
baixo, ciclo precoce e grãos amarelos. No seu processo de melhoramento foram utilizados 
diferentes   esquemas de seleção e maiores informações podem ser encontradas em  Santos 
et al., (1994). No ano agrícola de 1998/99 foi iniciado o X ciclo de seleção com as 100 
famílias de meios irmãos (FMI) selecionadas do campo de recombinação. Os ensaios foram 
avaliados em Ponta Grossa-PR e Sete Lagoas-MG sendo utilizado o delineamento em latice 
simples 10 x 10 e tendo-se como testemunha intercalar a variedade BR 106. A parcela foi 
formada por uma fileira de 4 m com espaçamento de 0,90 m entre fileira e 0,20 m entre 
plantas dentro de fileiras. A análise estatística foi efetuada para cada local e foi considerado 



apenas o caráter produção de espigas (PE). Foram também mensurados os dados de altura 
de planta (AP) e altura de espiga (AE), não se efetuando, todavia, análise estatística para 
estes dois caracteres. As estimativas dos parâmetros genéticos foram feitas para cada 
ambiente e de acordo com a metodologia proposta por Vencovsky (1978).

RESULTADOS E DISCUSSÃO

Os resultados das análises de variância evidenciaram diferenças altamente significativas para 
o caráter peso de espigas em ambos os locais (P <0,001). A produtividade média dos 
ensaios em Ponta Grossa-PR (PG) e Sete Lagoas-MG (SL) foi, respectivamente, 7.590 
kg/há e 7.990 kg/há, sendo que para a testemunha intercalar BR 106 a produtividade foi de 
6.870 kg/há e 8.320 kg/há. Para os caracteres altura de planta  e de espiga  (dados não 
analisados), a população CMS 28 apresentou valores médios de 2,10 m e 1,15 m em PG 
enquanto que em SL estes valores foram de 1,90 m e 0,95 m, enquanto que para a 
testemunha intercalar BR  106 estes valores foram de 2,50 m e 1,40 m em PG e 2,25 m e 
1,20 m em SL. Pode-se verificar, através destes resultados, que a população CMS 28 tem 
excelente potencial para ser aproveitada comercialmente haja vista que, além de sua 
precocidade e reduzido porte de planta tem mostrado boa  produtividade tanto para a 
região Centro quanto para a região Sul. Considerando que Ponta Grossa-PR representa um 
dos ambientes da região Sul e que a variedade BR 106 tem ciclo tardio e não tem mostrado 
boa adaptação nesta condição, a população CMS 28 se constituirá numa boa opção para os 
sistemas de produção dos pequenos produtores desta região. Na Tabela 1 são mostradas as 
20% famílias selecionadas dentro de caada ambiente, podendo-se verificar que progressos 
genéticos podem ser obtidos para aumento da produtividade desta população. Os valores 
para os coeficientes de variação experimental foram de 16,14% e 20,50% em PG e SL, 
respectivamente, e podem ser considerados como de boa precisão para o caráter em estudo 
(Pimentel Gomes, 1978). 

Tabela 1. Resultados médios obtidos com as 20% famílias selecionadas para cada ambiente, 
considerando o caráter peso de espigas (kg/há) com a população de milho CMS 28. Ano 
Agrícola 1998/99.



A Tabela 2 mostra a estimativa dos parâmetros genéticos obtidos para cada local, 
notando-se que para a variância genética aditiva  os valores foram  750,02 e 581,34 
(g/planta)2 , respectivamente, para PG e SL. Pode-se  verificar que os coeficientes de 
herdabilidade ao nível de plantas  individuais  foram  mais  baixos,  enquanto  que  ao  nível 
de médias de  famílias os valores foram de 25,60% e 21,60% A estimativa do ganho 
genético para o próximo ciclo de seleção mostrou resultados animadores uma vez que 
espera-se um ganho de 15,60 g/planta em PG e 12,20 g/planta para SL. Estes valores estão 
de acordo com o levantamento  efetuado  por  Ramalho  (1977)  e  com  trabalhos  mais  
recentes (Arriel, 1991; 
Carvalho et al., 1994). Pode-se notar que mesmo com dez ciclos de seleção esta população 
ainda apresenta suficiente variabilidade genética que pode ser explorada para continuidade 
do programa de melhoramento.

Tabela 2. Estimativas dos parâmetros genéticos* para a população de milho CMS 28 
considerando cada ambiente e o caráter peso de espigas. Ano agrícola 1998/99.



* 
2^

p  = variância genética entre famílias
     2^

A  = variância genética aditiva 

   
2^

d  = variância fenotípica dentro de famílias

   
2^

e  = variância ambiental entre parcelas

   
2^

pih  = herdabilidade no sentido restrito ao nível de plantas em %

   
2^

xh  = herdabilidade no sentido restrito ao nível de médias em %
CVg = coeficiente de variação genética em %
     b = índice de variação b

 g  = progresso genético esperado com 20% de seleção entre 10% de seleção dentro em g/planta.

CONCLUSÕES

1. As magnitudes das estimativas dos parâmetros genéticos mostraram haver  suficiente 
variabilidade genética para continuidade do processo de seleção.
2. Os valores médios obtidos evidenciaram o potencial produtivo da população CMS 28 
para as regiões Centro e Sul.
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