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INTRODUÇÃO  
A maioria dos produtores de milho do Nordeste brasileiro cultiva esse cereal em
consórcio com o feijão e tem nesses produtos a base de sustentação familiar em escala de
produção comercial, onde se verificam baixas produtividades. A utilização de variedades
melhoradas de milho nos sistemas de produção peculiares aos pequenos e médios
produtores rurais, certamente proporcionará melhorias nos seus rendimentos, além de
suas sementes se constituírem em insumos baratos e acessíveis para esse segmentos de
produtores. As estimativas das variâncias genéticas são realizadas, em grande parte,
utilizando-se de progênies de meios-irmãos, nas quais se estimam a variância genética
aditiva, a herdabilidade e o ganho por seleção. O esquema de seleção entre e dentro de
progênies de meios-irmãos vem sendo praticado com sucesso, conforme ressaltam
Paterniani (1968) e Hallauer & Miranda Filho (1988). O presente trabalho tem por
objetivo obter uma variedade de milho adaptada à condições edafoclimáticas do Nordeste
brasileiro.  
 
MATERIAL E MÉTODOS  



Após a realização do ciclo XV de seleção entre e dentro de progênies de meios-irmãos,
no ano agrícola de 2001, obtiveram-se 196 progênies de meios-irmãos da variedade São
Francisco, de um campo de recombinação, no início do ano agrícola de 2002. Desta
forma, foram realizados os ciclos XVI e XVII, respectivamente, nos anos agrícolas de
2002 e 2003, nos municípios de Nossa Senhora das Dores e Simão Dias, no Estado de
Sergipe. Utilizou-se o delineamento experimental em blocos ao acaso, com duas
repetições. A variedade BR 106 foi utilizada como testemunha. Cada parcela constou de
uma fileira de 5,0m de comprimento, a espaços de 0,80m e, com 0,40m entre covas,
dentro das fileiras. Foram mantidas duas plantas/cova após o desbaste. Após a realização
dos ensaios, praticou-se uma intensidade de seleção de 10% entre as progênies. As
progênies selecionadas foram recombinadas em lote isolado por despendoamento, onde
foram selecionadas 196 novas progênies, correspondendo a uma intensidade de seleção de
10% dentro das progênies, no mesmo ano agrícola, de modo a se obter um ciclo/ano.
Foram tomados os pesos de espigas, os quais foram submetidos, inicialmente, a análise de
variância obedecendo ao modelo em blocos ao acaso, por ensaio, efetuando-se, a seguir,
uma análise de variância conjunta, dentro de cada ciclo. Os quadrados médios das análises
de variância conjunta foram ajustados para o nível de indivíduos, obtendo-se, assim, todas
as estimativas nesse nível e expressas em (g/planta)2, conforme Vencovsky (1978). As
estimativas dos parâmetros genéticos foram feitas seguindo-se as expressões apresentadas
por Vencovsky & Barriga (1992).  
RESULTADOS E DISCUSSÃO  
Foram detectadas diferenças significativas entre as progênies, nos dois ciclos de seleção,
o que evidencia a presença de variabilidade genética entre elas (Tabela 1). Foram
constatadas, também, comportamento diferenciado das progênies em face das oscilações
ambientais. As produtividades médias das progênies avaliadas foram de 6.098kg/ha
6.725kg/ha, respectivamente, nos ciclos XVI e XVII , o que mostra alto potencial para a
produtividade desses ciclos de seleção (Tabela 2). Essas produtividades corresponderam a
+ 10.0 % e + 14,0 %, em relação à variedade testemunha BR 106. As progênies
selecionadas produziram, em média, 7.602kg/ha e 7.891kg/ha, respectivamente, nos
ciclos XVI e XVII . Nesses respectivos ciclos de seleção, as progênies selecionadas
produziram +37,0 % e + 34,0 %, em relação à variedade BR 106. As magnitudes das
estimativas dos parâmetros genéticos encontrados nesses dois ciclos de seleção
evidenciaram suficiente variabilidade genética na variedade São Francisco, ao final do
ciclo XVII de seleção entre e dentro de progênies de meios-irmãos. Os ganhos estimados
com a seleção entre e dentro de progênies de meios-irmãos foram de 11,79% e 6,10%,
respectivamente, nos ciclos XVI e XVII. Considerando a variabilidade genética detectada
a partir das estimativas dos parâmetros genéticos e o fato de essa população apresentar
alto potencial em relação à produtividade, infere-se que há grandes possibilidades de se
obter respostas à seleção para aumento da produtividade de espigas, com o decorrer de
novos ciclos.  
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