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Resumo  
 

O objetivo deste trabalho foi obter estimativas de parâmetros genéticos na população de milho 
CPATC-6, a fim de se verificar o comportamento da variabilidade genética no decorrer dos ciclos de 
seleção. Foram praticados quatro ciclos de seleção entre e dentro de progênies de meios-irmãos, no 
período de 2004 a 2007, avaliando-se 196 progênies por ciclo, em blocos ao acaso, com duas 
repetições. As médias de produtividade e a magnitude das estimativas dos parâmetros genéticos 
mostram que a população CPATC-6 possui variabilidade genética, tanto livre quanto potencial, o que 
possibilita a obtenção de ganhos genéticos com o desenvolver de novos ciclos de seleção, quanto ao 
peso de espigas. 

 
Introdução 
 

Muitos trabalhos na literatura relatam uma quantidade suficientemente grande de variância genética 
aditiva em populações de polinização aberta de milho, para o caráter produção de grãos (PACKER, 
1998). As estimativas dessa variância são realizadas, em grande parte, utilizando-se progênies de 
meios-irmãos, de onde se estimam também a herdabilidade e o ganho por seleção. Resultados 
satisfatórios quanto aos ganhos esperados em produtividades de espigas vêm sendo obtidos no 
Nordeste brasileiro com as variedades São Francisco (CARVALHO et al., 2003), Asa Branca 
(CARVALHO et al., 2005) e Sertanejo (CARVALHO et al., 2007), cuja seleção entre e dentro de 
progênies de meios-irmãos vem sendo realizada sem sementes remanescentes (um ciclo por ano), o 
que, segundo Ramalho (1977), proporciona ganhos anuais maiores do que com o uso de sementes 
remanescentes (um ciclo a cada dois anos). 

O objetivo deste trabalho foi obter estimativas de parâmetros genéticos na população de milho 
CPATC-6, a fim de se verificar o comportamento da variabilidade genética no decorrer dos ciclos de 
seleção. 

 
Material e Métodos 
 

No ano agrícola de 2003 realizou-se o cruzamento entre os híbridos simples Pionner 30 F 33 e AG 
8080, resultando em uma geração F1 que recebeu a denominação de CPATC-6. No decorrer desse ano 
agrícola, realizou-se um ciclo de seleção massal simples, de onde foram obtidas 196 progênies de 
meios-irmãos, com base em boas características agronômicas. A seguir, foram praticados quatro ciclos 
de seleção entre e dentro de progênies de meios-irmãos, nos anos agrícolas de 2004 (Teresina/PI e 
Simão Dias/SE), 2005 (Frei Paulo/SE), 2006 (Frei Paulo e Simão Dias/SE) e 2007 (Frei Paulo/SE).   

Utilizou-se o delineamento experimental em blocos ao acaso, com duas repetições. Cada parcela 
constou de uma fileira de 5,0m de comprimento, espaçadas de 0,80m, com 0,40m entre covas, dentro 
das fileiras.  

Cada ciclo foi completado pela seleção das 20 progênies superiores, considerando o peso de espigas, 
que foram recombinadas em lotes isolados por despendoamento, com as fileiras femininas 
(despendoadas) representadas pelas progênies selecionadas, e as masculinas representadas pela mistura 
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das mesmas. Foram selecionadas 196 novas progênies, correspondentes à intensidade de seleção de 
10% entre e 10% dentro do mesmo ano agrícola. 

Foram obtidos os pesos de espigas, os quais foram submetidos à análise de variância, obedecendo ao 
modelo em blocos ao acaso, realizando-se, a seguir, a análise de variância conjunta. Os quadrados 
médios dessas análises foram ajustadas para o nível de indivíduos, obtendo-se, assim, todas as 
estimativas nesse nível expressas em (g/planta)2, conforme Vencovsky (1978). As estimativas dos 
parâmetros genéticos foram obtidas pelas expressões apresentadas por Vencovsky e Barriga (1992). 

 
Resultados e Discussão 
 

As evidências amostrais dos quatro ciclos de seleção indicaram diferenças significativas (p<0,01) 
pelo teste F, entre progênies obtidas da população base, quanto à característica peso de espigas. Nos 
ciclos com avaliações em mais de um local (ciclos I e III), obteve-se efeito estatisticamente 
significativo de interação progênies x locais, o que mostra comportamento inconsistente das progênies 
em relação aos ambientes. Os coeficientes de variação encontrados nessas análises conferiram boa 
precisão aos experimentos (LÚCIO et al., 1999).  

As produtividades médias de espigas obtidas nas progênies avaliadas e selecionadas nos quatro 
ciclos de seleção foram de 8.226kg/ha e 9.755kg/ha, respectivamente, o que atesta o alto potencial 
para a produtividade de espigas da população CPATC-6. 

O valor relativo da variância genética entre progênies indicou uma menor variabilidade para o ciclo 
I, e uma maior variabilidade para o ciclo II, o que evidencia que a variabilidade presente numa 
população F2, para o caráter quantitativo como produtividade, é reduzida. Ressalta-se que o ciclo I de 
seleção corresponde à geração F2, onde ainda não houve muita segregação dos genes quantitativos 
responsáveis pela produtividade. Na geração F3  é que as segregações se acentuam, aumentando assim 
a variabilidade genética. No processo de obtenção da variedade Centralmex, Paterniani (1968) ressalta 
que a hibridação foi eficiente para aumentar a variabilidade genética, acrescentando, ainda, que a 
seleção deve ser iniciada na geração F3, tendo pouco valor a seleção feita em F2. A variação observada 
na variância genética aditiva acompanhou a estimada na variância genética entre progênies, em todos 
os ciclos de seleção. Os valores encontrados no presente trabalho para a variância genética aditiva 
estão dentro dos limites relatados por Ramalho (1977) e coerentes com aquelas registradas por 
Carvalho et al., (2005 e 2007).   

Os ganhos estimados com a seleção, entre e dentro de progênies no ciclo I, foram de 0,90 %, o que 
mostra a variabilidade genética presente na geração F2, para um caráter quantitativo. O ganho total 
estimado com a seleção no ciclo foi de 28,0%, em razão de esse ciclo ter sido realizado em um só 
local, capitalizando a interação progênies x locais e pelo aumento da segregação ocorrida em F3, 
aumentando a variabilidade genética. No ciclo III, o ganho total estimado foi de 7,87 %. Esse 
decréscimo em relação ao ciclo deve-se, principalmente, ao fato de esse ciclo ter sido realizado em 
dois locais, estando menos influenciado pala interação progênies x locais. Houve uma forte queda da 
variabilidade no ciclo IV, apesar de esse ciclo ter capitalizado a interação progênies x locais, por ter 
sido realizado em um só local. No ciclo IV, o ganho total estimado foi de 2,95%. As estimativas do 
progresso genético esperado, nos últimos três ciclos de seleção, foram, em média, 8,07% e 4,87 %, 
entre e dentro de progênies, respectivamente, o que totaliza 12,94%. 

 
Conclusão 

 
As médias de produtividade e a magnitude das estimativas dos parâmetros genéticos mostram que a 

população CPATC-6 possui variabilidade genética, tanto livre quanto potencial. 
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Tabela 1. Estimativas dos parâmetros genéticos do caráter peso de espigas (g/planta)2 da população 
CPATC-6. Região Nordeste do Brasil, 2004 a 2007. 

 

Parâmetros genéticos 
Ciclo 

I 
Ciclo 

II 
Ciclo 

III 
Ciclo  

IV 
σp

2 (g/planta )2 4,23 355,33 69,48 25,00 
σA

2 (g/planta)2 16,93 1421,34 277,91 99,98 
σpxl

2 (g/planta)2 42,39 - 70,87 - 
hm

2 5,54 65,40 34,60 14,22 
h2 1,08 44,44 9,04 4,38 
C. Vg (%) 1,61 11,72 5,42 3,11 
b 0,14 0,97 0,43 0,29 
Gs entre (g/planta) 0,85 26,68 8,58 3,30 
Gs entre (%) 0,66 16,59 5,58 2,05 
Gs dentro (g/planta) 0,30 18,35 3,53 1,45 
Gs dentro (%) 0,23 11,41 2,30 0,90 

 Gs total (%) 0,90 28,00 7,87 2,95 
(1)Ciclo I: Teresina e Simão Dias, 2004; Ciclo II: Frei Paulo, 2005; Ciclo III: Frei Paulo e Simão Dias, 2006; ciclo 
IV: Frei Paulo, 2007. **Significativo a 1% de probabilidade pelo teste F. 
σ2

p: variância genética entre progênies; σ2
A: variância genética aditiva;  

σ2
pxl: variância da interação progênies x locais; h2

m: coeficiente de herdabilidade no sentido restrito considerando 
as médias de progênies; h2: coeficiente de herdabilidade no sentido restrito considerando o indivíduo; C.Vg: 
coeficiente de variação genético; b: índice de variação; Gs: ganhos entre e dentro de progênies de meios-irmãos; 
Gs: ganho total por ciclo /ano. 
 


