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Ocampo , F. D. V. Seleção simultânea de progênies de meios irmãos de milho 

com adubação e sem adubação fosfatada. 2017. 70 f. Dissertação (Mestrado em 

Agronomia) – Universidade Federal da Grande Dourados, Dourados – MS.  

 

 

RESUMO 

 

 
A seleção de genótipos superiores em milho pode ser realizada com base em índices de 

seleção. Essa metodologia têm sido eficientes para a obtenção de genótipos superiores, por 

permitir predição simultaneamente ganhos para caracteres de importância agronômica. 

Desta forma, os objetivos do presente trabalho foram avaliar o ganho percentual e total 

com a seleção de 250 progênies de meios irmãos de milho e 6 testemunhas, baseada em 

índices de seleção;  avaliar as correlações entre as características avaliadas, e estimar os 

parâmetros genéticos mais importantes em ambiente com presencia e ausência de adubação 

fosfatada. Para isso, foram selecionadas 250 progênies de meios irmãos provenientes do 

cruzamento ao acaso de 5 variedades de milho as quais apresentaram bom 

desenvolvimento nas condições ambientais de Mato Grosso do Sul. Posteriormente essas 

progênies foram avaliadas em dois ambientes (na presencia e ausência de adubação 

fosfatada). Os experimentos foram instalados em delineamento de blocos incompletos 

látice simples 16x16 com duas repetições. As avaliações feitas nas progênies de meios 

irmãos foram produtividade de grãos, altura de espiga, altura de planta, diâmetro de colmo, 

floração feminina, floração masculina, intervalo de florescimento, diâmetro de espiga e 

comprimento de espiga. A analises de variância realizada, e posteriormente os parâmetros 

genéticos estimados evidenciaram comportamento diferenciado das progênies em base às 

condições ambientais de presença e ausência de adubação fosfatada. Para a predição de 

ganhos com a utilização de índices de seleção as progênies foram sometidas uma 

intensidade de seleção de 20 %, foi utilizada quatro métodos de índices de seleção com 

cinco pesos econômicos diferentes. Os resultados indicam que maior predição de ganhos 

para produtividade de grãos com o método de Mulamba e Mock na ausência de adubação 

fosfatada e na presença de adubação. 
 

  

Palavras chave: Zea mays L., adubação fosfatada, índices de seleção, parâmetros genéticos. 
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Ocampo, F. D. V. Simultaneous corn half-sib progenies selection with and without 

phosphate fertilization. 2017. 70 f. Dissertation (Master in Agronomy) - Federal University 

of Grande Dourados, Dourados - MS. 

 

 

 

ABSTRACT 

 

 

The selection of superior genotypes in corn can be performed on the basis of selection 

indexes. This methodology has been efficient to obtain superior genotypes, since it allows 

prediction simultaneously gains for characters of agronomic importance. In this way, the 

objectives of the present work were to evaluate the percentage and total gain with the 

selection of 250 progenies of half sibs and six controls, based on selection indexes; to 

evaluate the correlations between the characteristics evaluated, and to estimate the most 

important genetic parameters in an environment with presence and absence of phosphate 

fertilization. For this purpose, 250 progenies of half siblings were selected from the 

random crossbreeding of five maize varieties, which showed good development in the 

environmental conditions of Mato Grosso do Sul. Later, these progenies were evaluated in 

two environments (in the presence and absence of phosphate fertilization). The 

experiments were installed in a simple lattice incomplete blocks design with two replicates. 

The evaluations made in the progenies of half siblings were grain yield, ear height, plant 

height, stem diameter, female flowering, male flowering, flowering interval, ear diameter 

and ear length. The analysis of variance performed, and later the estimated genetic 

parameters showed a differentiated behavior of the progenies based on the environmental 

conditions of presence and absence of phosphate fertilization. For the prediction of gains 

with the use of selection indexes the progenies were submitted to a selection intensity of 

20%, four selection indices methods with five different economic weights were used. The 

results indicate that greater prediction of grain yield gains with the method of Mulamba 

and Mock in the absence of phosphate fertilization, and in the presence of fertilization. 

 

 

  

Key words: Zea mays L., phosphate fertilization, Selection of indexes, genetic parameters.
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1. INTRODUÇÃO 

 

O milho é uma das mais importantes culturas, ocupando um lugar de destaque na 

pesquisa científica e na economia mundial. É utilizado como fonte para a alimentação 

humana e animal, também como matéria prima para a indústria.  

Existem muitos problemas com os diversos fatores que afetam a produtividade da 

cultura de milho, os estresses abióticos como o déficit de nutrientes podem desencadear 

uma série de respostas negativas nas plantas a partir de alterações da expressão gênica e do 

metabolismo celular. O genótipo também influencia na resposta das plantas ao estresse. 

Consequentemente, a diferente combinação de condições pode provocar respostas 

diferenciadas das plantas para um mesmo tipo de estresse (FRITSCHE-NETO e BORÉM. 

2011). 

Alguns estudos buscam identificar e caracterizar genótipos mais eficientes na 

absorção de nutrientes, visando melhor adaptação dos cultivares às diferentes condições de 

cultivo. Na cultura do milho e principalmente no Brasil, ainda é incipiente pesquisas sobre 

a procura de progênies eficientes na absorção e utilização de P realizados (FERNANDES; 

MURAOKA, 2002; FIDÉLIS et al., 2008; FRITSCHE NETTO, 2011; MACHADO et al., 

2001; MAEDA, 2016), mesmo sendo um dos seis macronutrientes (N, P, K, Ca, Mg e S) 

essenciais na planta.  

É por isso que o melhoramento genético vegetal presenta-se como uma valiosa 

estratégia para o aumento da produtividade de forma sustentável e ecologicamente 

(BORÉM & MIRANDA, 2013).  Os estudos que buscam encontrar progênies eficientes no 

uso de P podem contribuir na redução da dependência de importação de fosfatados, e o 

aumento de produtividade em regiões de baixo uso de insumos. Entretanto, a maioria das 

cultivares desenvolvidas pelos programas de melhoramento de plantas é voltada 

exclusivamente para altas produtividades em ambientes favoráveis, demandam altas doses 

de insumos e, em geral, utilizam estes insumos de forma ineficiente. 

Para se estabelecer as bases de um programa de seleção para eficiência no uso de 

P, é importante fundamentalmente conhecer a variabilidade genética das populações 

escolhidas. Esta variabilidade pode ser detectada através de estudos prévios que visem a 

estimação de parâmetros genéticos que são ferramentas importantes nos programas de 

melhoramento e o estudo de correlações entre caracteres, muitas vezes em condições ou 

ambientes específicos (PACKER, 1998). 
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Nos programas de melhoramento, a seleção de genótipos superiores é realizada 

com base em índices, por permitir obter ganhos para diversos caracteres de importância 

agronômica e econômica, simultaneamente. Os índices de seleção são técnicas 

multivariadas que associam as informações relativas a várias características de interesse 

agronômico com as propriedades genéticas da população avaliada. Funcionam como um 

caráter adicional, resultante da combinação de determinadas características escolhidas pelo 

melhorista, permitindo melhorar diversos caracteres simultaneamente, independentemente 

da existência ou não de correlação entre estes (CRUZ e REGAZZI, 2001; VILARINHO et 

al., 2003).  

A seleção de progênies realizadas com base em um determinado índice pode 

aumentar a eficiência do processo de seleção, permitindo selecionar genótipos com 

padrões agronômicos mais próximos aos genótipos ideais em menor espaço de tempo.   

Com tudo o objetivo geral do presente trabalho foi avaliar a predicao de ganho 

percentual e total com a seleção de 250 progênies de meios irmãos de milho e 6 

testemunhas, baseada em diferentes índices de seleção e diferentes pesos econômicos 

Os objetivos específicos foram: 

- Estimar parâmetros genéticos das progênies de meios irmãos nos dois ambientes 

em estudo. 

- Avaliar PMI em diferentes níveis de P 

- Aplicar índices de seleção com as progênies selecionadas. 
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2. REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 
 

2.1. Considerações gerais sobre a cultura do milho 

O milho é originário da América Central e tem sido desenvolvido nos últimos oito 

mil anos, na América do Sul, o milho era cultivado pelos indígenas sob diferentes 

condições, épocas de semeadura e altitudes, principalmente, pela grande variabilidade 

genética existente e especificidade desenvolvida pela cultura em ambientes específicos. Na 

sequência, variedades de milho indígenas foram melhoradas pelos povos ocidentais do 

hemisfério Norte, que desenvolveram as primeiras raças comerciais, que mais tarde foram 

reintroduzidas na América do Sul, dando origem as nossas raças recentes (PATERNIANI 

et al., 2000). 

Por volta de 1915, ocorreu uma introdução de milho no Brasil procedente da 

América do Norte, que foi cultivada e cruzada com o milho local. A partir desses 

cruzamentos, foram produzidas muitas variedades que foram, posteriormente, 

disseminadas pelo país. Na sequência desse período, os agricultores deram início ao 

processo de seleção simples, selecionando de suas lavouras as melhores espigas de plantas 

individuais (PATERNIANI e CAMPOS, 1999). 

A principal utilização do milho é como constituinte de rações para nutrição de 

suínos, aves e bovinos. (ABIMILHO, 2016). Embora a principal utilização seja como fonte 

de energia através do amido dos seus grãos, o milho também pode ser empregado como 

matéria prima em diferentes segmentos e produtos, tendo mais de 3.500 formas de 

utilização direta e indireta. 

A produção nacional de milho na safra de 2015/2016 atingiu um volume de 

aproximadamente 66,6 milhões de toneladas, das quais 40,8 milhões de toneladas foram 

produzidos na segunda safra. Na segunda safra de 2013/14 alcançou-se uma produção 

recorde de 48,3 milhões de toneladas, apresentando um incremento de 2,9% comparado 

com safra anterior. Na segunda safra de 2015/2016 a produtividade caiu em relação aos 

anos anteriores, devido à falta de chuvas nas principais regiões produtoras do país 

(CONAB, 2016). 

 

2.2. Fosforo na cultura do milho 

Os solos do Brasil são carentes de fósforo (P) em consequência do material que 

lhe deu origem, como rochas basálticas, ricos em sesquióxidos, gibsita e caulinita (RAIJ, 

1991) e segundo Rolim Neto et al., (2004) isso se deve também pela a quantidade e a área 
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da superfície dos óxidos de Fe e Al, que têm participação no aumento da adsorção de 

fosfato. A adsorção do P ocorre primeiramente nos sítios de menor labilidade e, em 

seguida, o P remanescente é remanejado em frações retidas com menor energia e de maior 

disponibilidade para as plantas (RHEINHEIMER e ANGHINONI, 2001). 

O fósforo é elemento chave em processos metabólicos ligados à energia e à 

ativação enzimática, e participa ainda na formação de compostos bioquímicos, como 

ácidos nucleicos e fosfolipídios, dos quais depende todo o funcionamento da planta. 

Deficiência de fósforo acarreta alterações na morfologia, na fisiologia da planta, no 

transporte e na utilização interna de outros nutrientes. A principal forma de suprimento de 

fósforo nos solos brasileiros tem sido o uso de fertilizantes. Devido à alta capacidade de 

adsorção de fósforo nos solos argilosos, altas doses de adubos fosfatados são necessárias 

para obter altas produtividades (DECHEN e NACHTIGALL, 2007). 

Segundo os mesmos autores o fósforo no solo é dividido em dois grandes grupos, 

dependendo da natureza do composto a que está ligado: o fósforo inorgânico, forma na 

qual as plantas são capazes de absorver, e fósforo orgânico, que deve ser mineralizado para 

que as plantas possam absorvê-lo. 

O fosforo és um dos seis macronutrientes (N, P, K, Ca, Mg e S) para o 

desenvolvimento das plantas, desempenhando papel importante na produção, na 

transferência e no armazenamento de energia via ATP e NADPH, em todos os processos 

biológicos. É componente central de processos metabólicos, incluindo fotossíntese e 

respiração, participa da ativação e desativação de enzimas, é elemento estrutural dos ácidos 

nucleicos e fosfolipídios, e serve como um componente em sinais de cascatas de tradução 

(RAUSCH e BUCHER, 2002). 

A concentração de fósforo na planta é relativamente pequena, mas a deficiência 

desse elemento no solo pode resultar em atraso na maturação, redução no desenvolvimento 

floral, baixa qualidade de sementes e decréscimo na produtividade (HYLAND et al., 

2005). Limitações na disponibilidade de P no início do ciclo vegetativo podem resultar em 

restrições no desenvolvimento das plantas, não havendo possibilidade de recuperação 

posteriormente, mesmo aumentando o suprimento de P a níveis adequados (GRANT et al., 

2001). 

 

2.3 Parâmetros genéticos 

O acompanhamento da população segregante possibilita ao melhorista o controle 

de sua população e de seus métodos. No entanto, a eficiência dos métodos adotados 
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depende de informações que podem ser preditas por meio dos componentes de variância. 

Assim, a obtenção destes componentes tem sido de fundamental importância no 

melhoramento genético (MAURO et al., 1995; CRUZ et al., 2012).  

O uso da variância no estudo dos caracteres quantitativos tem algumas vantagens, 

como, por exemplo, o fato de os efeitos individuais de cada loco ao serem elevados ao 

quadrado impossibilita que os efeitos de vários locos se cancelem caso os genes 

dominantes estejam agindo em sentidos contrários, e, isso faz com que se tenha uma ideia 

verdadeira do que realmente está ocorrendo, diferente do que ocorre com o uso da média.  

Outra vantagem do uso da variância é possibilitar a estimativa de parâmetros 

genéticos e ambientais, permitindo identificar o tipo de ação gênica predominante no 

controle do caráter sob seleção e adotar estratégias de melhoramento mais eficientes, tanto 

para a obtenção de ganhos genéticos, como para manutenção de base genética mais 

adequada (RAMALHO et. al., 1993; MAURO et al., 1995; RAMALHO et al., 2012, Cruz 

et al., 2012).  

A estimativa de parâmetros genéticos possibilita a obtenção de informações sobre 

a natureza da ação gênica envolvida na herança dos caracteres e fornece bases para a 

avaliação dos programas de melhoramento genético de uma população (ROBINSON e 

COCKERHAM, 1965). Assim, as variâncias aditiva e de dominância, a herdabilidade e as 

correlações genéticas estão, dentre os parâmetros genéticos, como os mais importantes 

para a escolha das populações-base e do método de seleção mais adequado (LORDÊLO, 

1982), e um dos primeiros passos num programa de melhoramento (GERALDI, 1977). 

Somente com o conhecimento desses parâmetros, o melhorista pode tomar 

decisões acertadas sobre os métodos a serem seguidos (MORETI et al., 1994). É sabido, 

também, que cada população apresentará, em cada ambiente, valores diferentes para os 

diversos parâmetros genéticos e estatísticos, pois esses parâmetros dependem da estrutura 

genética da população e das condições ambientais.  

Sendo assim, pouco vale utilizar parâmetros estimados em outros locais e 

referentes a outras populações, para resolver problemas específicos, tais como fazer a 

previsão do progresso genético para certa população sob seleção. Neste caso, apenas 

parâmetros estimados na própria população e no próprio local têm valor (MORETI et al., 

1994).  
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A estimativa da herdabilidade representa a proporção da variação fenotípica total 

que é devida a diferenças genéticas (RAMALHO et al., 2012). A herdabilidade é 

importante por ser uma medida da hereditariedade de qualquer caráter; ela estima a 

confiabilidade do valor fenotípico como indicador do valor reprodutivo, ou o grau de 

correspondência entre valor fenotípico e valor genético (FALCONER, 1987; NYQUIST, 

1991; RAMALHO et al., 2012).  

Dentre as utilidades do conhecimento sobre a herdabilidade do caráter, a que tem 

maior destaque num programa de melhoramento é a possibilidade de estimar o ganho com 

a seleção antes que esta seja realizada. A importância dessa estimativa é devido ao fato de 

permitir, entre outras coisas, que o melhorista escolha o método de seleção mais eficiente e 

as possíveis alternativas para se conduzir o processo seletivo (RAMALHO et al., 2012).  

Um programa de melhoramento é mais efetivo quando age sobre caracteres de alta 

herdabilidade e que tenham alguma associação com a produtividade ou outro caráter de 

importância econômica. Daí a relevância de se realizarem trabalhos no sentido de estimar 

parâmetros genéticos como herdabilidade, correlação e ganhos genéticos (PEREIRA, 

1985). 

Outra forma de estimar a variabilidade genética de uma população, 

principalmente em etapas mais avançadas de um programa de melhoramento, é através do 

uso do coeficiente de variância genético (CVg). O CVg representa a razão entre o desvio-

padrão genético e a média da população, ou seja, ele expressa a magnitude da variação 

genética em relação à média do caráter e se constitui em um bom referencial, pelo fato de 

ser um parâmetro adimensional e diretamente proporcional à variância genética (RANGEL 

et al., 2000; FERRÃO et al., 2008).  

A sua importância é verificada pois permite inferir sobre a magnitude da 

variabilidade presente na população em diferentes caracteres, possibilitando comparar os 

níveis de variabilidade genética presente em diferentes genótipos, ambientes e caracteres 

(RESENDE et al., 1991; FERRÃO et al., 2008).  

Outra vantagem de estimar coeficiente de variação genética é o fato de ser um 

indicador da grandeza relativa das mudanças que podem ser conseguidas em cada 

característica por meio da seleção, ou seja, um indicador do ganho genético (RANGEL et 

al., 2000). 

2.4. Seleção simultânea de caracteres  

Na obtenção de genótipos superiores aos já existentes no mercado, é necessário 

que o material selecionado reúna, simultaneamente, uma série de atributos favoráveis que 
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lhe confira rendimento comparativamente mais elevado e que satisfaçam as exigências do 

consumidor (CRUZ et al., 2012).  

No entanto, desenvolver cultivares nem sempre é uma tarefa fácil, uma vez que a 

correlação negativa entre as principais características de valor econômico dificulta a 

seleção de genótipos de interesse para o melhoramento e torna necessário o emprego de 

procedimentos genético-estatísticos que permitam minimizar ou, mesmo, tornar inócuos os 

efeitos deletérios da resposta correlacionada (SANTOS et al., 2007).  

Uma maneira de aumentar a chance de êxito de um programa de melhoramento é 

por meio da seleção simultânea de um conjunto de caracteres de importância econômica 

(CRUZ et al., 2012). Os métodos de seleção simultânea podem ser agrupados em três 

metodologias: Método Tandem também conhecido como “Método unitário” e Seleção em 

Turno; Método dos níveis independentes de eliminação; e Método do índice de seleção 

(BERNARDO, 2010; FALCONER, 1987; PEREIRA, 2008).  

Os métodos de seleção em tandem e por níveis independentes de eliminação 

configuram entre as mais simples e antigas metodologias de seleção em múltiplos 

caracteres. A primeira consiste em melhorar um caráter até um nível desejado, para que se 

possa melhorar outro nas gerações seguintes. Todavia, essa metodologia é restrita a 

programas de seleção recorrente e pode acontecer do melhoramento de um caráter reduzir 

os ganhos já obtidos em outro. Já os níveis independentes de eliminação podem também 

ser aplicados em programas de obtenção de linhagens e híbridos. Consiste no descarte de 

indivíduos que não atingem um padrão mínimo desejado para vários caracteres. Sua 

principal desvantagem é deixar de selecionar indivíduos que apresentam baixo 

desempenho em um ou dois caracteres, mas são excepcionais em diversos outros 

(BERNARDO, 2002). 

O método do indicie de seleção permite obter ganhos simultâneos mesmo para 

caracteres com efeitos adversos, que podem ter origem na ligação gênica ou na pleiotropia, 

mesmo quando a seleção é para caracteres quantitativos simultaneamente (RESENDE et 

al., 1990; SANTOS et al., 2007).  

Segundo Garcia e Sousa Júnior (1999), o índice de seleção é a combinação linear 

de valores fenotípicos em um único valor. Como resultado, tem-se uma medida que 

concentra os méritos e deméritos de cada genótipo para vários caracteres. Quando a 

seleção é praticada com base em um índice, combinando uma série de informações 

referentes aos indivíduos candidatos à seleção, esperam-se respostas máximas nos valores 

genéticos desses indivíduos e, consequentemente, maior precisão na seleção. Assim o 
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índice de seleção constitui-se num caráter adicional, estabelecido pela combinação linear 

ótima de vários caracteres, que permite efetuar, com eficiência, a seleção simultânea e 

otimizar os ganhos por seleção (CRUZ et al., 2012).  

Existem várias opções de índices de seleção apresentados na literatura, tais como: 

índice clássico de Smith (1936) e Hazel (1943), índice-base de Williams (1962), índice de 

soma de postos ou “ranks” de Mulamba e Mock (1978), índice multiplicativo (SUBANDI 

et al., 1973), índice por ganhos desejados (PESEK e BAKER, 1969), índice livre de pesos 

e medidas, distância genótipo-ideótipo (CRUZ e CARNEIRO, 2006), índice Z (Ramalho et 

al., 2012), entre outros.  

Os índices de seleção disponíveis já citados, podem ser divididos em não 

paramétricos ou não lineares, devido ao fato de não levarem em consideração nenhum 

parâmetro populacional em sua composição, e os chamados índices paramétricos ou 

lineares, que levam em sua composição medidas de parâmetros populacionais em 

combinação linear para sua estimação. O emprego dos índices paramétricos é apropriado 

quando os genótipos formam uma amostra aleatória, já os não paramétricos podem ser 

aplicados tanto a amostras aleatórias, quanto a genótipos selecionados (LESSA et al., 

2010).  

O primeiro índice de seleção utilizado no melhoramento de plantas foi 

desenvolvido por Smith (1936), onde combinava covariâncias genéticas e fenotípicas com 

os caracteres e seus respectivos valores econômicos, obtendo e introduzindo assim o termo 

valor genético. Posteriormente, esse índice sofreu modificações por Fisher (1936), em um 

trabalho conhecido como índice otimizado, em que, as modificações sugeriam, 

basicamente, que o valor genético do individuo poderia ser estimado através de 

combinações lineares de valores fenotípicos observáveis. (LIN, 1978; GARCIA; e SOUSA 

JÚNIOR, 1999; LESSA et al, 2010).  

Em seguida, Hazel (1943) adaptou o método para que seu uso no melhoramento 

animal fosse possível, dessa forma o método ficou conhecido como Índice Clássico de 

Smith (1936) e Hazel (1943). Segundo Cruz et al. (2012), o índice clássico consiste é um 

índice paramétrico, resultante da combinação linear dos valores fenotípicos dos vários 

caracteres economicamente importantes, cujos coeficientes de ponderação são estimados 

de modo a maximizar correlação entre o índice de seleção e o agregado genotípico.  

Para Ramalho et al. (2012), a obtenção dos valores dos pesos para o caráter é a 

principal dificuldade da aplicação desse índice. Outra limitação do índice clássico é que a 

seleção possibilita a maximização de ganhos simultâneos gerais, assim o ganho genético 
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para um determinado caráter não pode ser particularizado, uma vez que não é feita 

nenhuma restrição na função maximização derivada (CRUZ et al., 2012). Informações 

mais detalhadas sobre essa metodologia e o emprego dela podem ser encontradas nos 

trabalhos de Lin (1978), Garcia e Sousa Júnior (1999), Cruz e Carneiro (2006) e Ramalho 

et al. (2012).  

O índice de distância genótipo-ideótipo é não paramétrico e se baseia na distância 

entre cada genótipo e um ideótipo, ou seja, determina um valor específico para cada 

característica montando assim uma espécie de genótipo ideal, ou ideótipo o qual pode ou 

não existir dentro da população, e obtém a diferença entre a média de cada característica e 

o valor atribuído ao ideótipo e em seguida se calcula a distância entre o genótipo e o 

ideótipo, e então, o valor obtido desta distância será o próprio índice (LESSA et al., 2010). 

O índice proposto por Williams (1962) denominado de índice-base se caracteriza 

por evitar a interferência de imprecisões das matrizes de variâncias e covariâncias 

fenotípicas e genotípicas, na estimação dos coeficientes que constituem o índice. Esse 

método utiliza apenas os pesos econômicos associados aos caracteres envolvidos para 

ponderar a combinação linear dos valores fenotípicos médios dos caracteres e é mais 

eficiente quando as correlações entre os caracteres são baixas (CRUZ eCARNEIRO, 2006; 

GIOGIA, 2006; RAMALHO et al., 2012).  

Segundo Cruz e Carneiro (2006), devido a essa característica, este índice tem 

apresentado boa aceitação pelos melhoristas e tem revelado resultados satisfatórios quando 

utilizado como critério de seleção em vários trabalhos científicos Mulamba e Mock (1978) 

propuseram o índice com base na soma de postos ou “ranks”, que consiste em classificar 

os genótipos em relação a cada um dos caracteres, em ordem favorável ao melhoramento.  

O cálculo para obtenção desse índice depende apenas das médias fenotípicas dos 

genótipos onde as mesmas são ajustadas para cada caráter de acordo com o interesse do 

melhorista. Dessa forma são obtidos os postos que se referem à posição dos genótipos 

depois de efetuado o ordenamento. Vale ressaltar que, no uso desse índice, pode-se atribuir 

pesos econômicos aos caracteres de interesse. Uma vez classificados, são somadas as 

ordens de cada material genético referente a cada caráter, resultando em uma medida 

adicional, tomada como índice de seleção (CRUZ et al.,, 2012; RAMALHO et al., 2012).  

Tendo em vista um mercado cada vez mais exigente, o uso de índices de seleção 

em programas de melhoramento tem sido uma estratégia vantajosa. Isso pode ser 

verificado, principalmente, no que diz respeito aos caracteres adequados a esse mercado e 
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ao tempo necessário para o lançamento de uma nova cultivar, pois permite ganhos 

significativos não apenas em um, mas em vários caracteres ao mesmo tempo.  
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3. MATERIAL E MÉTODOS 

 

3.1. Primeira Etapa. Obtenção das progênies de meios-irmãos (PMI) 

 

As PMI foram obtidas a partir do cruzamento ao acaso entre cinco variedades de 

polinização aberta (Tabela 1). As sementes foram adquiridas no campo de produção da 

empresa Sementes Bonamigo, localizada no município de Bandeirantes-MS. Estas 

variedades foram escolhidas por apresentarem boa tolerância em condições de estresse 

abiótico e por desenvolverem bem nas condições climáticas da região centro-sul do Mato 

Grosso do Sul. 

A semeadura foi realizada no Sítio Maeda localizado no município de Caarapó-

MS, com latitude de 22º29’28”S, longitude de 54°56'10”W e 471 m de altitude na primeira 

safra 2014/2015. 

 

Tabela 1. Ciclo, cor do grão, tipo do grão, nível de tecnologia e empresa detentora das 

variedades utilizadas para a extração das progênies de meios-irmãos. 

 

Variedade Ciclo Cor do Grão Tipo do Grão Nível de 

Tecnologia 

Empresa 

IPR 164 P AM/AL SMDURO B/M IPR 

AL Avaré I AM/AL SMDURO B DSMM/CAT

I 

AL 

Bandeirante 

SP AM/AL SMDURO B/M DSMM/CAT

I 

Cati Verde 

02 

SP AM SMDENT B DSMM/CAT

I 

BRS 106 I AM SMDENT B/M Embrapa 

 

Ciclo: P – precoce, SP – semiprecoce, I – intermediário; Cor do grão: AL – alaranjado, AM – amarelo; Tipo 

do grão: SMDURO – semiduro, SMDENT – semidentado; Tecnologia: B – baixo, M – médio; Empresa: IPR 

– Instituto Agronômico do Paraná, DSMM/CATI – Departamento de Sementes, Mudas e 

Matrizes/Coordenadoria de Assitência Técnicca Integral; 

 

A semeadura das variedades ocorreu em campo isolado, propiciando o 

acasalamento ao acaso sem riscos de cruzamentos com outras cultivares e em uma área sob 
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condição de baixo fósforo. As adubações dos demais nutrientes foram feitas conforme 

recomendações de Fancelli e Dourado Neto (2008). 

A área total do campo de seleção foi de 7500 m2, em que cada variedade possuía 

uma área de 1500 m2, semeadas lado a lado 15 linhas de 100 metros para cada variedade. 

De cada variedade foram selecionadas 50 progênies, obtendo-se o total de 250 progênies 

de meios-irmãos. A colheita foi realizada individualmente, de forma que cada planta foi 

escolhida por possuírem as melhores espigas com base em observações de notas de 

sanidade com relação ao ataque de pragas e doenças, comprimento de espiga, sintomas 

foliares ao estresse de fósforo, altura de planta e espiga, grau de empalhamento da espiga e 

prolificidade. 

As espigas foram debulhadas separadamente, manualmente e identificadas no 

Laboratório de Sementes da Faculdade de Ciências Agrárias da Universidade Federal da 

Grande Dourados (FCA/UFGD). As nomeações das progênies foram feitas de acordo com 

a variedade de origem, sendo classificadas por números, de 1 a 50 as progênies oriundas da 

variedade IPR 164, de 51 a 100 da BR 106, de 101 a 150 da Cati Verde 02, de 151 a 200 

da AL Bandeirante e de 201 a 250 da AL Avaré. 

As sementes de cada PMI foram contadas e divididas, sendo uma parte 

armazenada em câmara seca a 18ºC e a outra selecionada para a semeadura dos ensaios de 

avaliação das progênies em alto e baixo nível de fósforo. 

 

3.2. Segunda Etapa. Avaliação das progênies de meios-irmãos 

Na segunda safra de 2015 foram realizados os ensaios de avaliação compostos 

pelas 250 PMI selecionadas na condição de baixo P. As PMI foram alocadas em dois 

ensaios (alto e baixo P) em Dourados-MS, semeados na Fazenda Experimental de Ciências 

Agrárias (FAECA) da UFGD, localizada na latitude 22°11’55”S, longitude de 

54°56’07”W e 452 metros de altitude. A semeadura ocorreu após a colheita da soja. 

Na Tabela 2 estão apresentados os valores referentes à análise química, 

granulométrica da camada de 0-20 cm do solo, bem como das condições climáticas durante 

o período de avaliação da área experimental em Dourados-MS. 
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Tabela 2. Análise química do solo da camada 0-20 cm de profundidade da área 

experimental e condições climáticas em Dourados-MS, safra 2015. 

 

Profundidade cm 0-20  Ca  Mg  H+Al  K  P (Mel.)         MO  pH CaCl2  

                                      --------------cmolc dm-3----------------- --mg dm-3--          %  

Dourados – MS 2,6 2,0 1,8 0,8 16 3,0 5,0 

 

Características 

climáticas 

Pluviométricos (mm) T º Média UR Média 

Dourados – MS 
MAR ABR    MAI JUN AGO      ºC      % 

89,9  99,6     209,4  68,4  108       23,35      65,84  

 

Os ambientes de avaliação e seleção dos genótipos estudados foram divididos em 

alto P e baixo P. As doses utilizadas foram de 100 kg ha-1 de P2O5 e 0 kg ha-1 de P2O5, 

formando assim as doses alta e baixa de fósforo, respectivamente. As doses foram 

definidas de tal maneira que as plantas estivessem em condição de estresse. No entanto 

segundo Fritsche Neto e Borem (2012), este estresse não deveria ser acentuado ao ponto de 

ofuscar a variabilidade genética das populações.  

As 250 PMI de milho foram avaliadas em cada ambiente contrastante de P com 

seis testemunhas, sendo elas as variedades utilizadas no ciclo de seleção das PMI (Tabela 

1) e o híbrido simples 30A37, da empresa Morgan, de ciclo superprecoce, porte médio, 

grão semiduro, grãos alaranjados, alto nível tecnológico e potencial produtivo. Assim no 

total foram avaliados 256 genótipos.  

O delineamento experimental utilizado nos experimentos foi o de blocos 

incompletos em látice simples 16x16, com 2 repetições por ensaio. A parcela experimental 

foi constituída de uma linha de cinco metros, espaçadas entre si por 0,90 m e 0,20 m entre 

plantas, totalizando a área da unidade experimental de 4,5 m2. Após 30 dias da semeadura 

foram feitas a adubação de cobertura com 100 kg ha-1 de uréia e o desbaste de plantas, 

mantendo a população em 55000 plantas ha-1. O controle de ervas daninha foi feito com 

aplicações dos herbicidas de nome comercial Soberan® (Tembotriona) e Atanor 50 SC® 

(Atrazina), nas respectivas doses de 0,2 L ha-1 e 3 L ha-1. Para controle de lagartas foi 

realizada a aplicação do inseticida Premio® (Clorantraniliprole) na dose de 0,2 L ha-1, 

utilizando uma bomba costal com jato dirigido no cartucho da planta.  

As avaliações foram realizadas em três momentos distintos. As primeiras foram 

de florescimento feminino (FF) e florescimento masculino (FM), em dias após a 

semeadura. O FF foi estimado quando 50% das plantas da parcela apresentaram estilo-
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estigma receptivo e o FM foi estimado quando 50% das plantas da parcela apresentaram 

um terço do pendão emitindo pólen. Com os dias de florescimento foi calculado o intervalo 

entre florescimento feminino e masculino (IF), correspondente à diferença em dias entre 

FF e FM. 

Na fase de pré-colheita foram avaliados: altura de planta (AP), sendo obtida pelas 

médias das amostragens feitas ao nível do solo a inserção da folha-bandeira, em metros. As 

alturas de inserção da espiga, sendo obtidas pelas médias das distâncias do nível do solo 

até a inserção da espiga superior, em metros. Em ambas as avaliações foi utilizada uma 

trena e avaliadas 5 plantas por parcela. A medição diâmetro de colmo (DC) foi realizada 

com o paquímetro, em milímetros, no estádio R4 de grãos farináceos, a 20 cm do colo da 

planta. 

Após a colheita foi determinado o comprimento da espiga (CE) por meio da 

média de comprimento de 5 espigas despalhadas em centímetros com auxilio de uma régua 

e determinado a produtividade de grãos (PG), corrigido para 13 % de umidade, em kg ha-1. 

 

3.3. Análises estatísticas e genéticas 

Todas as análises estatísticas foram feitas com o auxílio do programa GENES 

(CRUZ, 2013)  

 

3.3.1. Analises de variância das progênies de meios irmãos  

Inicialmente, realizou-se a análise de variância individual para cada ensaio, 

considerando a presença e ausência da adubação fosfatada, de acordo com o modelo 

proposto por Silva et al. (1999), considerando-se a análise individual intrablocos com 

tratamentos ajustados e blocos dentro de repetições não-ajustados de acordo com o 

seguinte modelo estatístico: 

 

𝑌𝑖𝑙(𝑗): μ + ti + rj + (b/r)l(j) + eil(j), em que: 

Yil(j) é o valor observado do tratamento i (i = 1, 2, ... ,v = k2), no bloco incompleto l (l = 1, 

2, ..., k), da repetição j (j = 1, 2, ... , r);  

μ é uma constante inerente a todas as observações;  

ti é o efeito fixo do tratamento i;  

rj é o efeito fixo da repetição j;  

(b/r)l(j) é o efeito aleatório do bloco incompleto l dentro da repetição j;  

eil(j) é o erro aleatório associado à observação Yil(j);  
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Foi realizado o cálculo para a eficiência do látice em relação ao de blocos casualizados em 

cada ensaio, com base nas seguintes fórmulas:  

 

(1): EEf = Ee ( 1 + (rkμ / k +1)), em que: 

 

EEf é o erro efetivo médio do látice;  

Ee é o quadrado médio do erro intrablocos;  

r é o número de repetições; 

k é √𝑔, onde g é o número de tratamentos avaliados;  

μ é o fator de ponderação utilizado para obtenção dos totais de tratamentos ajustados, que é 

dado por:  

 

(2): μ = (Eb – Ee) / k (r-1) Eb, onde: 

 

Eb é o quadrado médio de blocos/repetições (ajustado), obtido na análise intrablocos.  

 

(3): Eficiência do látice = 100 QR / EEf, em que: 

 

QR é o quadrado médio do resíduo obtido em análise, considerando-se o modelo em 

blocos completos casualizados.  

 

 

3.3.2. Estimação de parâmetros genéticos 

 

Os parâmetros genéticos e seus estimadores foram analisados para cada 

característica, utilizando-se as seguintes expressões (Cruz et al., 2004): 

 

a) Variância fenotípica: Vf=
𝑄𝑀𝑔

K
 

 

b) Variância genética: Vg=
QMg−QMr

K
 

 

c) Variância ambiental:  Ve=
𝑄𝑀𝑟

K
 

 

d) Herdabilidade média no sentido amplo: h²=
𝑉𝑔

𝑉𝑓
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e) Coeficiente de variação genético:  CVg=
100√𝑉𝑔

MG
 

f) Coeficiente de variação ambiental: CVe= 100
√𝑄𝑀𝑟

MG
 

g) Razão entre os coeficientes de variação genético e de ambiente: CVr=
𝐶𝑉𝑔

𝐶𝑉𝑒
 

h) Acuracia: AS = (1 −
1 

𝐹𝑐
) 0,5  conforme Resende & Duarte (2007). 

(Fc=QMG/QMr)  

 

Em que: K=
N−(

1

𝑁
∑ 𝑟𝑖

𝑔
𝑖=1 )

𝑔−1
 e N= ∑ 𝑟𝑖𝑔

𝑖=1 , em que ri é o numero máximo de repetição do i-

ésimo genótipo. 

QMg: quadrado médio do genótipo 

QMr: quadrado médio do resíduo 

MG: media geral  

 

3.3.3. Índices de seleção 

 

Foram atribuídos cinco pesos econômicos sendo estes os valores de desvio padrão 

genético (DPg), índice de coeficiente de variação (CVr), herdabilidade (h²), pesos 

arbitrários (PA) e coeficiente de variação genético (CVg), para as características de  altura 

de espiga (AE), altura de planta (AP), diâmetro de colmo (DC), florescimento masculina 

(FM), florescimento feminina (FF), intervalo de florescimento (IF), comprimento de espiga 

(CE) e produtividade de grãos (PG). 

 

A intensidade de seleção de progênies utilizada foi de 20%, sendo selecionadas 

então 52 de 250 progênies de meios irmãos de milho e seis testemunhas, considerada uma 

intensidade boa, pois não descarta uma quantidade grande de progênies.  

Utilizaram-se os seguintes índices, conforme descritos em Cruz e Regazzi (2001): indice 

de Mulamba e Mock (1978), o índice Clássico de Smith (1936) e Hazel (1943), o proposto 

por Pesek e Baker (1969), e o índice de distância Genótipo-Ideótipo. 

 

3.3.3.1 Índice clássico de Smith (1936) e Hazel (1943) 
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Foi obtido por meio da combinação linear das características de importância 

econômica, sendo os coeficientes de ponderação estimados de forma a maximizar a 

correlação entre o índice e o agregado genotípico.  

O agregado genotípico foi constituído por outra combinação linear envolvendo os valores 

genotípicos desconhecidos, estimada por meio da expressão: 

H
1 1 2 2

1

n
a g a g a g a g a gn n i i

i

     


, em que: 

H : agregado genotípico; 

a : vetor n x 1 de pesos econômicos previamente estabelecidos; 

g : matriz n x p de valores genotípicos desconhecidos das n características consideradas no 

índice; 

n : número de características no índice; 

p: número de progênies avaliadas.  

O índice de seleção é estimado usando a seguinte expressão:  

I
1 1 2 2

1

n
b y b y b y b y b yn n i i

i

     


  , em que:  

I : índice de seleção; 

b : vetor n x 1 de coeficientes de ponderação do índice; 

y : matriz n x p de médias fenotípicas conhecidas das n características consideradas no 

índice; 

n : número de características no índice. 

p: número de progênies avaliadas.   

Para o processo de estimação do índice de seleção de cada progênie, que consiste em 

maximizar a correlação entre o agregado genotípico e o índice, considere:  

P : matriz n x n de variâncias e covariâncias fenotípicas e  

G : matriz n x n de variâncias e covariâncias genotípicas. 
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Desta forma, o vetor b , estimador dos coeficientes de ponderação do índice, foi obtido por 

meio da seguinte expressão: 

1
b P G a


  

O ganho esperado na característica j  , quando a seleção foi praticada sobre o índice, foi 

expresso como: 

2

j/ j/
g D S h

jI I
   , em que: 

j /
g

I
 : ganho esperado para a característica j , quando a seleção foi baseada no índice I ; 

j /
D S

I
: diferencial de seleção da característica j  , para a seleção feita com base no índice 

I ; 

2
h

j
: herdabilidade da característica j . 

3.3.3.2 Índice de Pesek e Baker (1969) 

 

Na construção do índice foi realizada com base na expressão do ganho esperado 

para as características consideradas no índice, da seguinte forma: 

ˆ

ˆ

G b i
g

I


  , em que: 

g : ganho estimado pelo índice; 

G : matriz n x n de variâncias e covariâncias genotípicas entre as características; 

b̂ : vetor 1 x n dos coeficientes de ponderação estimados do índice de seleção; 

i : diferencial de seleção do índice I  em unidades de desvio padrão; 

ˆ
I

 : desvio padrão do índice I . 

Substituindo g  pelo vetor dos ganhos desejados, g d , estima-se o vetor b̂  por meio da 

seguinte expressão: 



19 

 

 
 

ˆ
1ˆ Ib G g d

i




  , mas 
ˆ

I

i


 não afeta a proporcionalidade dos b̂

i
, então b̂  pode ser 

estimado como: 

1
b̂ G g d


   

3.3.3.3  Índice de soma de ranques de Mulamba e Mock (1978) 

 

Este método consistiu em primeiro ordenar os genótipos em relação a cada uma 

das características em ordem desejável para o melhoramento. Em seguida foi obtido o 

índice multiplicando o peso econômico de cada característica pelo ranque de cada genótipo 

na característica, conforme a seguinte expressão: 

I p r
i j i j

j

  , em que: 

I
i
: índice do i-ésimo genótipo; 

p
j
: peso econômico atribuído à j-ésima característica; 

r
i j

: ranque do i-ésimo genótipo na j-ésima característica. 

3.3.3.4 Índice de distância genótipo-ideótipo 

Este índice foi proposto por Schwarzbach (1972), citado por Wricke e Weber (1986, 

p.346), é descrito por Cruz (2006) da seguinte forma: é definido, para cada caráter, os 

valores ótimos e os intervalos de valores considerados desejáveis para o melhoramento. É 

considerado o valor fenotípico médio do i-ésimo genótipo em relação ao j-ésimo caráter, 

X
ij

, o valor fenotípico médio transformado, Y
ij

 e uma constante referente à depreciação 

da média do genótipo por estar fora dos padrões desejáveis para o melhoramento, C
j

. 

Então, define-se: 

L I
j
: limite inferior do caráter j que deve ser apresentado pelo genótipo, conforme 

desejado para o melhoramento; 

L S
j

: limite superior do caráter j que deve ser apresentado pelo genótipo, conforme 

desejado para o melhoramento; 
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V O
j
: valor ótimo do caráter j que deve ser apresentado pelo genótipo, conforme desejado 

para o melhoramento; 

Se L I X L S
j ij j
  , então Y X

ij i j
 ; 

Se X L I
ij j

 , então Y X V O L I C
ij ij j j j

    ; 

Se X L S
ij j

 , então Y X V O L S C
ij ij j j j

    . 

É considerado que C L S L I
j j j
  . O valor C

j
 garante que qualquer valor X

ij
 dentro 

do intervalo de variação em torno do ótimo resulta num valor Y
ij

 com valor próximo do 

valor ótimo, V O
j
. Desta forma, a transformação de X

ij
 é realizada para garantir a 

depreciação dos valores fenotípicos fora do intervalo. Os valores Y
ij

 , obtidos por 

transformação, são padronizados e ponderados pelos pesos atribuídos a cada caráter, 

obtendo então os valores y
i j

, conforme expressão dada a seguir: 

y

Y
ij

a
ij j

s Y
j

 
 
 

 , em que: 

s Y
j

 
 
 

: desvio padrão do caráter j; 

a
j

: peso econômico do caráter j 

Os valores V O
j
 também são padronizados e ponderados de acordo com a seguinte 

expressão: 

v o

V O
j

a
j j

s Y
j

 
 
 

  

Com base nos valores obtidos anteriormente, são calculados os valores do índice DGI 

expressos como as distâncias entre os genótipos e o ideótipo, conforme expressão a seguir: 

2
1

I

1

n
y v o

ij jD G I n j
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4. RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

4.1. Avaliação das PMI em diferentes níveis de P  

 

Na presença de adubação fosfatada foram verificadas diferenças significativas 

entre as progênies de meios irmãos (PMI), nas características AE, AP, DC, FF, FM, PG, 

DE e CE. Entretanto não foi verificadas diferenças significativas IF. Na ausência de 

adubação fosfatada foram observadas diferencias significativas nas caracateristicas de AE, 

AP, DC, FF, FM, e PG. Entretanto para IF, DE e CE não foram observadas diferencias 

significativas pelo teste de F. (tabela 3) 

As informações obtidas na analises de variância relatada anteriormente com 

exceção do IF, evidenciam ampla variabilidade e potencial agronômico das PMI para o 

processo de seleção de progênies promissoras. 

Analisando a eficiência do delineamento experimental teve-se na maioria das 

características avaliadas, valores superiores aos 100% isto pode ser considerado bom, já 

que valores iguais a 100 ou inferiores evidenciaria a ineficiência do delineamento 

utilizado. Pimentel Gomes e Garcia (1991) consideram que para o látice ter eficiência 

elevada é necessário que seja grande o efeito dos blocos. No caso de áreas experimentais 

uniformes ou de blocos mal localizados, o látice pode ter eficiência da ordem de 100% e 

seria equivalente a um ensaio em blocos completos casualizados. 

Na presença de adubação fosfatada as características nas quais o delineamento 

mostrou-se eficiente foram em  DC (100,2), FF (109,81), FM (107,06), DE (100,42) e PG 

(100,13), entanto o delineamento não foi eficiente para as características de AE, AP, IF e 

CE. Na ausência de adubação fosfatada o delineamento látice simples foi eficiente para as 

características de AE (100,01), AP (100,64), FF (113,77), FM (108,90), IF (101,53), DE 

(102,29), CE (100) e PG (100,19), porem não foi eficiente para DC (98,38) mesmo assim 

ficou muito perto do valor de 100. Segundo os resultados obtidos o delineamento látice 

simples mostrou maior eficiência quando as progênies foram avaliadas na presença de 

adubação fosfatada.  

As estimativas do coeficiente de variação experimental apresentaram baixa 

magnitude, indicando boa precisão em todas as características avaliadas em ambos os 

contrastes de P. A Exceção foi IF onde altos valores para CV na presença de adubação 
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fosfatada (41,64%)  e na ausência de adubação fosfatada (27,76%) foram constatadas. Isso 

pode ser explicado pelo fato de se tratarem de progênies de meios irmãos ainda em fases  

iniciais de seleção que não se encontram estabilizadas, oriundas de cinco variedades 

distintas, algumas de diferentes ciclos. Contudo, essas estimativas estão semelhantes com o 

relatado por autores para essa característica (PARENTONI, 2008; SILVA, 2002). 

Na presença de adubação fosfatada as medias da maioria das características 

avaliadas foram superiores enquanto comparadas na ausência de adubação fosfatada. Na 

altura das plantas (AP) foi observada uma média geral de 156,61 cm para o ambiente sem 

adubação, enquanto em ambiente com adubação de fosfatada foi de 216,65 cm. Observou-

se também em AE, DC, DE e CE características diretamente relacionadas à produtividade 

medias superiores na presença de adubação fosfatada quando comparadas na ausência de 

adubação. É importante ressaltar que os dados médios de florescimento evidenciam 

precocidade na FF e FM em presença de adubação com medias de 80,94 e 78,57, entanto 

na ausência de adubação foram 83,77 e 80,43 dias respectivamente.  

No o ambiente sem adubação o IF foi maior, de 3,33 dias, enquanto com presença 

a da adubação foi de 2,37 dias, intervalos entre florescimento masculino e feminino (IF) 

muito pronunciados pode levar à diminuição da produtividade de grãos. Isto ocorre devido 

à falta de sincronismo entre o florescimento e à escassez de pólen durante a fase de 

emissão do estilo-estigma, como também a um abortamento de grãos, logo após a 

fertilização. Aumentos no intervalo de florescimento, em ambientes sob estresse de 

fósforo, foram reportados (MENDES, 2012; PARENTONI, 2008),  

Para produtividade de grãos (PG), a adubação fosfatada incrementou em média 

1122,13 kg ha-1 em comparação à obtida em baixo nível, isto revela a limitação do 

nutriente na produtividade. A produtividade do milho na safra 2015/2016 no Mato Grosso 

Do Sul atingiu 5.382 kg ha-1 (CONAB, 2016), enquanto que na avaliação das 250 PMI foi 

conseguido 3890,62 kg há-1, e 2768,49 kg há-1 em alta e baixa disponibilidade. Fica 

enfatizado que as PMI em estudo apresentam alto potencial para serem utilizados em 

programas de melhoramento e para obtenção de novos materiais comerciais. 
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Tabela 3. Resumo da análise de variância para caracteres morfoagronômicos em 250 progênies de meios-irmãos de milho e 6 testemunhas 

referente a dois experimentos com adubação fosfatada e sem adubação fosfatada. 

F V GL 
QUADRADO MÉDIO NA PRESENÇA DE ADUBAÇÃO FOSFATADA 

AE AP DC FF FM IF DE CE PG 

Rep 1 58,45 807,51 12,07 244,75 59,81 63,28 3,90 459,61 753817,02 

Bloco/ Rep 30 48,74 105,07 10,46 7,59 8,72 0,84 12,10 2,40 256890,15 

Trat (ajustado) 255 853,80** 1538,27** 15,81** 8,22** 8,63** 0,82ns 12,96* 4,05* 901972,18** 

Erro 225 89,99 189,91 10,03 3,26 4,25 0,97 10,19 3,05 233401,94 

Média  

 

98,62 216,55 22,60 80,94 78,57 2,37 47,23 17,37 3890,62 

Eficiência  (%)   94,60 94,74 100,02 109,81 107,06 98,41 100,42 97,48 100,13 

F V GL 
Quadrado Médio Na Ausência De Adubação Fosfatada 

AE AP DC FF FM IF DE CE PG 

Rep 1 9,84 43,94 59,93 1,53 0,12 2,67 16,13 2,97 407720,30 

Bloco (rep) 30 49,36 162,30 10,36 10,72 6,62 1,19 19,58 3,75 315621,91 

Trat (ajustado) 255 209,09** 467,10** 16,22* 11,44** 10,14** 0,90 ns 13,65 ns 3,75 ns 1054190,85** 

Erro 225 47,92 131,23 12,01 3,95 2,95 0,85 13,05 3,65 280845,12 

Média    56,90 156,61 20,19 83,77 80,43 3,32 40,55 15,87 2768,49 

Eficiência (%)   100,01 100,64 98,38 113,77 108,90 101,53 102,29 100,00 100,19 
 

ns, **, *: Não significativo e significativos a (p<0,01) e a (P<0,05), respectivamente, pelo teste F;  AE: altura de espiga; AP: altura de planta; DC: 

diâmetro de colmo; FF: florescimento feminino; FM: florescimento masculino; IF: intervalo de florescimento; DE: diâmetro de espiga; CE: 

comprimento de espiga e PG: produtividade de grãos.  
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4.2. Estudo de Parâmetros genéticos 

 

O componente da variância genotípica é resultado das diferenças genéticas entre 

as progênies de meios irmãos. Um valor alto desse componente é indicativo de ampla 

variabilidade genética para a característica, sendo de importância na identificação de 

progênies superiores. Em geral, as estimativas foram elevadas em ambos os ambientes, 

bem próximas às estimativas de variância fenotípicas, indicando que diferenças entre as 

progênies seriam função, principalmente, da constituição genética destas. 

As estimativas dos parâmetros genéticos das 250 PMI são apresentadas na Tabela 

4. Observa-se que as estimativas da variância fenotípica (Vf) e genotípica (Vg) na maioria 

das características avaliadas são superiores em alta disponibilidade de fósforo. Esta 

situação indica que os genótipos expressaram maior variabilidade em presencia de 

adubação fosfatada. Pelo contrário as Vg e Vp da PG foram superiores na ausência de 

adubação certificando que a baixa disponibilidade desse nutriente favorece a variação 

desse parâmetro genético nas PMI em estudo. 

Os coeficientes de herdabilidade (h2) constatadas na presença de adubação 

fosfatada nas características avaliadas foram altas em AE (89,46), AP (87,65), FF (60,28), 

FM (50,67), e PG (74,12), mas foram baixas nas características DC (36,51), DE (21,36), e 

CE (24,59). Em ausência de adubação fosfatada foram encontrados altos valores para h2 

nas características de AE (77,08), AP (71,91), FF (65,40), FM (70,83) e PG (73,36), não 

assim nas características de DC (25,98), IF (5,38), DE (4,36) e CE (2,47) 

A h2 das características AE, AP e PG foram superiores na presença de adubação 

fosfatada, entanto que as características de FF e FM presentaram maiores valores na 

ausência de adubação fosfatada. Estimativas altas como as encontradas neste trabalho na 

maioria das características, reforçam a hipótese, de que a maior parte das variações 

encontradas nas PMI é devida a causas genéticas, condição essa, muito favorável para a 

seleção (SILVA e BARRICHELO, 2006). Estes resultados podem ser decorrentes da 

estabilidade em relação às variações da disponibilidade do nutriente.  

Do Vale et al., (2011), citam que a seleção para caracteres que apresentam alta 

herdabilidade e controle genético, principalmente do tipo aditivo, poderá ser realizada pelo 

desempenho individual, ou seja, desempenho per se das linhagens. Quando o caráter for de 

baixa herdabilidade ou apresentar herança devida a genes de efeitos não aditivos, a seleção 

dos genótipos deverá ser realizada com base no desempenho em híbridos. 
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Considerando o parâmetro do coeficiente de variação genético (CVg) que é um 

importante parâmetro que permite inferir sobre a magnitude da variabilidade genética 

presente nas PMI de milho para uma determinada característica (FERRÃO et al., 2008),  

foi verificado valor alto na PG com (22,46) na ausência de adubação, e na presença de 

adubação 14,86%.  As outras características que alcançaram valores acima de 7% o qual é 

considerado um bom indicador de potencial genético no melhoramento em condições 

brasileiras segundo Rodrigues et al., (2011), foram   AP (11,91), AE (19,81) e DC (7,51) 

tanto na presença e  na ausência de adubação fosfatada AE (15,77), AP (8,27), DC (7,18) e 

PG (22,46), indicando assim, a ampla variação genética presente entre as PMI para ser 

explorada na seleção. Entanto para as outras características de importância agronômica 

como o DE e CE os valores obtidos foram abaixo de 7% mesmo na presença e ausência de 

adubação fosfatada. 

O CVr que é o quociente entre CVg e CVe, representa uma informação a mais 

para o melhorista com relação à seleção de progênies (Vencovsky, 1978). Por exemplo, 

pode-se mencionar a utilização do índice em estudos com progênies de meios irmãos onde, 

Vencovsky e Barriga (1992), sugerem que valores acima de 1,0 indicam uma situação 

muito favorável para seleção. O CVr estimados para as características na presença de 

adubação fosfatada foram altas para AE (2,06), AP (1,18) e PG (1,19), e foram baixas para 

DC (0,53), FF (0,87), FM (0,71), DE (0,36) e CE (0,40).  

Na ausência de adubação fosfatada as características que apresentaram adequados 

valores de CVr foram AE (1,29), AP (1,13), FM (1,10) e PG (1,17). Com tudo foram 

baixas nas caracteristicas de  DC (0,41), FF (0,97), IF (0,16), DE (0,15) e CE (0,11). Em 

geral existe uma relação entre a h2 e o CVr nas características, onde a herdabilidade foi alta 

o CVr também foi alta, indicando que a maior parte da variação entre as progênies para as  

característica em questão foram de natureza genotípica e menos influenciada pelo ambiente 
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Tabela 4. Estimativas dos componentes da variância para caracteres morfoagronômicos 

em 250 progênies de meios-irmãos de milho e 6 testemunhas, avaliadas em ambiente com 

alta e baixa disponibilidade de fósforo. 

Parâmetros  
NA PRESENÇA DE ADUBAÇÃO FOSFATADA 

AE AP DC FF FM IF DE CE PG 

Vg 381,90 674,17 2,88 2,47 2,18 - 1,38 0,49 334285,12 

Vp 426,90 769,13 7,90 4,11 4,31 0,41 6,48 2,02 450986,09 

Ve 44,995 94,955 5,015 1,63 2,125 0,485 5,095 1,525 116700,97 

H² (%) 89,46 87,65 36,51 60,28 50,67 - 21,36 24,59 74,12 

Ac 0,94 0,93 0,60 0,77 0,71 - 0,46 0,50 0,86 

CVe (%) 9,61 6,36 14,01 2,23 2,62 41,64 6,75 10,06 12,41 

CVg (%) 19,81 11,91 7,51 1,94 1,88 0 2,49 4,06 14,86 

CVr 2,06  1,88 0,53 0,87 0,71 - 0,36 0,40 1,19 

Parâmetros  NA AUSÊNCIA DE ADUBAÇÃO FOSFATADA 

 
AE AP DC FF FM IF DE CE PG 

Vg 80,58 167,93 2,10 3,74 3,59 0,23 0,29 0,04 386672,86 

Vp 104,54 233,55 8,11 5,72 5,07 0,45 6,82 1,87 527095,42 

Ve 23,96 65,615 6,005 1,975 1,475 0,425 6,525 1,825 140422,56 

H² (%) 77,08 71,91 25,98 65,40 70,83 5,38 4,36 2,47 73,36 

Ac (%) 0,88 0,85 0,51 0,81 0,84 0,23 0,20 0,16 0,85 

CVe (%) 12,16 7,31 17,16 2,37 2,13 27,76 8,91 12,04 19,14 

CVg (%) 15,77 8,27 7,18 2,30 2,35 4,67 1,34 1,35 22,46 

CVr 1,29 1,13 0,41 0,97 1,10 0,16 0,15 0,11 1,17 

 

Vg: variância genotípica; Vp: variância fenotípica; h²: herdabilidade; CVe: coeficiente de 

variação ambiental; CVg: coeficiente de variação genotípico; CVr: coeficiente de variação 

relativo. AE: altura de espiga; AP: altura de planta; DC: diâmetro de colmo; FF: 

florescimento feminino; FM: florescimento masculino; IF: intervalo entre florescimento; 

DE: diâmetro de espiga; CE: comprimento de espiga e PG: produtividade de grãos.  

 

A acurácia seletiva reflete a qualidade das informações e dos procedimentos 

utilizados na predição dos valores genéticos. Quanto maior a acurácia seletiva na avaliação 

de um indivíduo, maior é a confiança na avaliação e no valor genético. Um dos entraves à 

obtenção de ganhos genéticos mais expressivos no melhoramento de plantas é a baixa 

acurácia seletiva. Segundo escala de Resende (2002) as acurácias (Ac) varia de 0 a 1, 
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sendo muito alta as maiores a 0,9; alta de 0,7 a 0,9;  moderada de 0,5 a 0,7 e baixa as 

inferiores a 0,5.  

Portanto, devem-se destacar que os resultados obtidos para as estimativas da Ac, 

encontram-se em nível de moderada a alta na maioria das características, mesmo na 

presença como na ausência de adubação fosfatada, excetuando os valores estimados em IF 

(0,23);DE (0,20)e CE (0,16) todas em na ausência de adubação fosfatada. 

De forma geral existe bastante variabilidade genética para ser explorada na 

seleção nas características de AE, AP FF, FM e PG, é possível a obtenção de avanços 

significativos com a seleção para a maioria dos caracteres priorizados pelos agricultores. 

 

4.3. Índices de seleção 

 

Nas tabelas 7 e 8, são apresentados os ganhos percentuais e totais obtidos 

utilizando quatro metodologias e cinco pesos econômicos diferentes. Avaliando os ganhos 

totais (GT) na ausência de adubação fosfatada as diferentes metodologias e pesos 

utilizados, a maioria dos GT foram positivos excetuando as obtidas nos índices de 

Mulamba e Mock (MM) com os pesos de h² (-9,4) e CVr (-9,4), mesmo assim em ambos 

foram encontradas ganhos percentuais positivos de 12,65% para PG. Além disso, com os 

índices de Pesek e Baker (PB), e Smith e Hanzel (SH), os GT encontrados foram 

semelhantes 26,79. Os GT preditos no índice Genótipo Ideótipo (GI) foram as mais altas 

com todos os pesos utilizados. 

Com os índices de PB e SH são conseguidos ganhos para PG com todos os pesos 

utilizados, além disso, e importante salientar que nas duas metodologias são conseguidas 

perdas com a seleção nas características de IF, FM e FF, situação muito favorável já que na 

procura de linhagens precoces estas metodologias mostraram-se bastante eficientes. 

A predição de ganhos para a PG  no índice de MM foram positivas observando-se 

maiores ganhos utilizando os pesos de DPg e PA, também avaliando o IF, FF e FM foram 

encontradas perdas com todos os pesos utilizados, porem esta metodologia também 

mostrou-se eficiente.  

O índice que geralmente se destaca na cultura do milho é o proposto por Mulamba 

& Mock (1978), sendo considerado por vários autores como um índice de fácil 

interpretação e aplicabilidade. Assim, podemos citar alguns trabalhos que obtiveram 

sucesso com sua utilização na cultura do milho, como o de Rangel et al. (2011) que destaca 

a superioridade deste índice na predição de ganhos simultâneos nas duas principais 
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características ao melhoramento de milho de pipoca, mesmo Berilli et al. (2013) mostram 

que o índice de Mulamba & Mock (1978) entre os índices testados, foi o que mais se 

adaptou aos objetivos do programa. Também Cunha (2010) também observou ganhos 

elevados em seleção recorrente recíproca de famílias de irmãos completos em milho, 

utilizando este índice. 

No índice GI também foram observadas ganhos com todos os pesos utilizados, 

mas predição mais altas para PG foi obtido com o peso de DPg (27,73) com esse mesmo 

peso foi constatada perdas em IF, FF e FM. No entanto com os demais pesos não foram 

verificadas perdas nessas características diferindo assim o índice de GI com as 

metodologias  de SH, PB e MM na predição de perdas nas características mencionadas.    

As progênies selecionadas no índice de PB em baixo nível de fósforo foram as 

mesmas com os diferentes pesos utilizados e iguais as escolhidas com o método de SH 

com os pesos de CVg, DPg e PA, com tudo com os pesos de H² e CVr as progênies 

selecionadas foram diferentes no índice de SH (anexo 6, 7, 8 ,9 e 10). É importante 

destacar de que selecionando com o método de SH e PB as primeiras nove progênies 

selecionadas são iguais 213-205-233-225-97-232-128 e 214. As progênies que foram 

selecionadas com o método de MM e que aparecem em todos os grupos formados com os 

cinco pesos econômicos diferentes são: 233-201-222-97-190-205-195-128-235-234-250 e 

168 conseguindo 4,6% de coincidência (anexo 16). No entanto As progênies que foram 

selecionadas com o método de GI e que aparecem em todos os grupos formados com os 

cinco pesos econômicos diferentes são: 11- 255-225-251-248-253-147-254, alcançando 

apenas uma coincidência de 3%. 

 

Tabela 5. Estimativas de ganho nos caracteres agronômicos e de produtividade utilizando 

a herdabilidade (h²), desvio padrão genético (DPg), coeficiente de variação genético 

(CVg), índice de coeficiente de variação (CVr) e pesos arbitrários (PA), como peso para os 

índices de Smith e Hazel, Mulamba e Mock, Pesek, Baker e distância Genótipo-Ideótipo, 

em 250 progênies de meios irmãos de milho e 6 testemunhas em ausência de adubação 

fosfatada. 

 

Pesek e Baker Smith e Hanzel 

C CVg DPg H² CVr PA CVg DPg H² CVr PA 

AE 1,55 1,55 1,55 1,55 1,55 1,55 1,55 1,6 1,6 1,55 

AP 0,51 0,51 0,51 0,51 0,51 0,51 0,51 0,51 0,51 0,51 

DC -1,43 -1,43 -1,43 -1,43 -1,43 -1,43 -1,43 -1,12 -1,12 -1,43 

FF -0,65 -0,65 -0,65 -0,65 -0,65 -0,65 -0,65 -0,61 -0,61 -0,65 

FM -0,73 -0,73 -0,73 -0,73 -0,73 -0,73 -0,73 -0,068 -0,068 -0,73 

IF - -0,05 -0,05 -0,05 -0,05 -0,05 -0,05 -0,05 -0,05 -0,05 -0,05 

DE 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,04 0,03 0,03 0,04 
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CE 0 0 0 0 0 0 0 0,01 0,01 0 

PG 27,55 27,55 27,55 27,55 27,55 27,55 27,55 27,68 27,68 27,55 

GT 26,79 26,79 26,79 26,79 26,79 26,79 26,79 27,37 27,37 26,79 

Mulamba e Mock Genótipo - Ideótipo 

C CVg DPg H²  CVr PA CVg DPg H²  CVr PA 

AE -12,97 1,63 -11,97 -11,97 1,11 11,04 1,63 11,64 12,01 -1,64 

AP -3,62 0,77 -4,77 -4,77 -0,05 4,19 0,77 4,65 4,59 0,8 

DC 0,46 -1,11 -1,95 -1,95 -0,85 1,78 -1,11 1,21 1,16 0,41 

FF -0,41 -0,45 -1,56 -1,56 -0,69 0,3 -0,45 1,2 1,2 0,51 

FM -0,66 -0,5 -1,74 -1,74 -0,84 0,08 -0,5 1,38 1,33 0,13 

IF - 0,2 -0,05 -0,1 -0,1 0,03 0,32 -0,05 0,03 0,09 0,54 

DE 0,04 0,04 0,05 0,05 0,11 0,03 0,04 0 0,01 0,13 

CE 0 0,01 -0,01 -0,01 0,3 0,04 0,01 0,01 0,01 0,08 

PG 17,01 27,73 12,65 12,65 26,46 15,69 27,73 9,37 9,12 11,74 

GT 0,14 28,07 -9,4 -9,4 25,31 33,47 28,07 29,49 29,52 17,1 

 

Avaliando os GT preditos com os índices utilizados na presença de adubação 

fosfatada  foram encontrados valores negativos com o índice de PB com todos os pesos 

utilizados, mas é bom expor que com todas elas foram encontradas ganhos percentuais 

positivos para PG, Com tudo também foram preditos perdas com todos os pesos 

econômicos em FM e FM. 

Com o índice de SH foram preditas ganhos percentuais na PG com todos os pesos 

utilizados em torno a 17 %, ademais foram preditas perdas em FF e FM. Utilizando o 

índice de GI, foram constatadas perdas em FF e FM com o peso de DPg e PA com o CVg 

apenas foi predita perdas para FM não assim para FF, os ganhos totais conseguidos com 

este índice foram positivas com todos os pesos econômicos. 

Na metodologia de MM foram preditas ganhos percentuais com todos os pesos 

econômicos para PG, mas com o DPg e PA observou-se maiores ganhos. Assim também 

foram encontradas perdas em FF e FM, respeito aos GT foi encontrados valores positivos 

com DPg e PA, com os peso de CVg, h2,e CVr os ganhos foram negativos. 

As progênies selecionadas com PB e que aparecem em todos os grupos formados 

utilizando os cinco pesos econômicos diferentes são as seguintes: 216-255-15-1-177-234-

209-32-91-174-229-45-80-248-233-28-18-239-194-125-256-226-82-241-190-74-217-237-

21-225-149-205-71-34-2 e 196, conseguindo uma coincidência de 15% (anexo 11). 

Enquanto as progênies selecionadas com o índice de SH as progênies que não são 

encontradas em todos os grupos são apenas as progênies 38, 174 e 25 (anexo 13). 
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Com o índice de MM as progênies que estão constituídas em todos os grupos 

formados são 233-226-74-174-236-242-227-235-192-252-209-256-36-229-90-225-255-96 

e 254 constituindo 7,3% de coincidencia (anexo 12). Porem as progênies selecionadas com 

o GI que se encontra em todos os grupos formados são apenas as seguintes: 13-133-201-21 

e 63 com uma coincidência de 1,9% (anexo 14). 

Fazendo uma analises geral os maiores ganhos percentuais para PG foram 

encontrados com o peso de DPg no índice de Mulamba e Mock na presença de adubação 

(17,38) e na ausência (27,73).  

Os métodos com as quais foram conseguidos GT positivos e muito importantes 

tanto em alta como em baixa disponibilidade de fósforo foram com SH e GI, onde os 

ganhos estão compreendidos entre 17 e 33% (tabela 5 e 6).  

 

Tabela 6. Estimativas de ganho nos caracteres agronômicos e de produtividade utilizando 

a herdabilidade (h²), desvio padrão genético (DPg), coeficiente de variação genético 

(CVg), índice de coeficiente de variação (CVr) e pesos arbitrários (PA), como peso para os 

índices de Smith e Hazel, Mulamba e Mock, Pesek e Baker e distância Genótipo-Ideótipo, 

em 250 progênies de meios irmãos de milho e 6 testemunhas na presença de adubação 

fosfatada 

Pesek e Baker Smith e Hanzel 

C CVg DPg H²  CVr PA CVg DPg H²  CVr PA 

AE -5,42 -6,83 -4,58 -5,1 -5,32 2,07 0,9 2,94 4,02 0,9 

AP -5,92 -6,55 -5,56 -6,01 -5,84 0,7 0,24 1,08 1,48 0,24 

DC 0,78 0,15 0,71 0,4 0,55 -0,81 -0,52 -0,62 -0,8 -0,52 

FF -1,06 -1,08 -1,18 -1,2 -1,14 -0,48 -0,48 -0,3 -0,31 -0,48 

FM -0,92 -0,98 -1,05 -1,06 -1,03 -0,52 -0,51 -0,35 -0,37 -0,51 

IF - 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

DE 0,23 0,58 0,44 0,43 0,5 0,1 0,14 0,12 0,09 0,14 

CE 2,47 1,88 2,35 2,32 2,32 -0,31 -0,09 -0,28 -0,39 -0,09 

PG 1,57 9,3 1,86 2,45 3,81 17,24 17,37 17,23 17,11 17,37 

GT -8,27 -3,53 -7,01 -7,77 -6,15 17,99 17,05 19,82 20,83 17,05 

Mulamba e Mock Genótipo - Ideótipo 

C CVg DPg H²  CVr PA CVg DPg H²  CVr PA 

AE -21,79 -1,66 -19,69 -22,65 -3,3 8,95 0,88 16,95 8,95 -0,42 

AP -11,82 -0,98 -11,38 -12,65 -1,33 4,34 0,2 9,83 4,34 -0,25 

DC 0,61 -0,26 0,32 -0,6 -0,1 0,7 -0,33 2,08 0,7 0,39 

FF -0,59 -0,37 -1,2 -0,97 -0,67 0,24 -0,44 1,14 0,24 -0,17 

FM -0,62 -0,38 -1,13 -0,95 -0,74 -0,21 -0,43 1,07 -0,21 -0,28 

IF - 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

DE 0,23 0,13 0,31 0,36 0,27 0,09 0,11 -0,2 0,09 0,25 

CE 0,52 -0,12 0,67 0,44 0,67 -0,02 -0,17 -0,22 -0,02 0,45 

PG 10,27 17,38 8,01 7,63 16,31 8,45 17,39 3,19 8,45 16,49 

GT -23,19 13,74 -24,09 -28,85 11,21 22,54 17,21 33,84 22,54 16,46 
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5. CONCLUSÕES 
 

 

 As progênies tiveram um comportamento diferenciado na presença de adubação 

fosfatada nas características de AE, AP, DC, FF, FM, DE,CE e PG, com tudo na 

ausência de adubação as características de AE, AP, DC, FF, FF e PG. 

 

 O estudo de parâmetros genéticos demostra que existe ampla variabilidade genética 

entre as progênies na presença de adubação fosfatada nas características de AE, 

AP, e PG, e na ausência de adubação nas características de AE, AP, FM e PG. 

  

 Maiores ganhos tanto na presença como na ausência de adubação fosfatada foram 

encontradas para PG com o índice de Mulamba e Mock.  
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Anexo 1. Progênies selecionadas na presença de adubação fosfatada, com os índices de 

Pesek e Baker (PB), Mulamba e Mock (MM), Distância Genótipo - Ideótipo (GI) e Smith e 

Hanzel (SH) utilizando como peso econômico o CVg 

 

PB 

 

MM 

 

GI 

 

SH 

219 244 225 

 

233 241 158 

 

176 233 139 

 

256 148 220 

216 239 149 

 

226 191 18 

 

147 34 198 

 

227 47 225 

255 194 127 

 

74 200 225 

 

4 155 21 

 

99 104 235 

15 125 205 

 

174 199 46 

 

205 192 162 

 

213 245 13 

1 119 71 

 

239 145 255 

 

251 187 123 

 

229 252 147 

177 256 34 

 

236 45 251 

 

43 36 99 

 

21 205 253 

234 93 20 

 

237 163 62 

 

236 108 232 

 

4 2 226 

209 142 164 

 

242 214 144 

 

16 120 136 

 

201 16 90 

32 226 2 

 

190 253 29 

 

13 69 200 

 

133 65 219 

91 82 36 

 

227 25 220 

 

11 97 94 

 

236 74 96 

174 50 179 

 

235 256 96 

 

178 201 183 

 

72 34 38 

131 241 146 

 

216 98 254 

 

38 148 75 

 

233 254 27 

229 190 152 

 

192 36 213 

 

168 186 63 

 

192 86 174 

45 74 196 

 

249 229 175 

 

177 153 77 

 

255 212 25 

80 217 

  

232 250 

  

254 5 

  

36 44 

 248 237 

  

248 206 

  

133 96 

  

176 62 

 233 243 

  

234 224 

  

189 160 

  

251 30 

 28 144 

  

252 90 

  

1 231 

  

63 198 

 18 21 

  

209 152 

  

65 44 

  

11 37 
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Anexo 2. Progênies selecionadas na presença de adubação fosfatada, com os índices de 

Pesek e Baker (PB), Mulamba e Mock (MM), Distancia Genótipo - Ideótipo (GI) e Smith e 

Hanzel (SH) utilizando como peso econômico DPg 

 

PB 

 

MM 

 

GI 

 

SH 

256 227 248 

 

256 63 253 

 

233 191 9 

 

256 63 220 

255 235 249 

 

227 62 212 

 

74 248 51 

 

227 74 253 

229 45 149 

 

229 245 209 

 

174 25 90 

 

99 245 225 

209 217 254 

 

213 176 2 

 

190 192 213 

 

213 104 174 

233 125 28 

 

233 235 90 

 

249 18 225 

 

229 148 90 

216 2 231 

 

99 226 25 

 

237 199 254 

 

21 47 30 

74 80 197 

 

236 104 206 

 

241 80 214 

 

4 254 242 

177 237 194 

 

192 254 65 

 

235 200 96 

 

201 205 13 

91 205 24 

 

255 205 16 

 

236 229 244 

 

133 86 37 

1 239 82 

 

252 44 79 

 

226 253 175 

 

236 65 96 

174 32 71 

 

74 174 96 

 

239 250 144 

 

233 62 25 

234 34 133 

 

36 34 13 

 

209 132 36 

 

192 34 219 

15 213 200 

 

201 220 148 

 

216 227 207 

 

72 16 147 

21 36 250 

 

4 219 8 

 

45 163 98 

 

255 44 209 

236 190 

  

251 86 

  

234 255 

  

36 235 

 226 232 

  

21 47 

  

256 224 

  

251 2 

 225 90 

  

72 198 

  

232 223 

  

176 198 

 241 199 

  

133 242 

  

252 242 

  

11 226 

 18 62 

  

11 225 

  

145 231 

  

252 212 
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Anexo 3. Progênies selecionadas na presença de adubação fosfatada, com os índices de 

Pesek e Baker (PB), Mulamba e Mock (MM), Distancia Genótipo - Ideótipo (GI) e Smith e 

Hanzel (SH) utilizando como peso econômico H² 

 

PB 

 

MM 

 

GI 

 

SH 

216 239 179 

 

233 252 9 

 

212 92 186 

 

256 148 225 

15 248 71 

 

74 248 250 

 

135 126 133 

 

227 47 220 

255 244 93 

 

236 191 223 

 

76 151 38 

 

99 104 13 

234 74 127 

 

174 255 244 

 

60 153 172 

 

213 245 147 

1 194 21 

 

237 199 197 

 

136 2 61 

 

229 252 235 

177 241 199 

 

249 145 132 

 

53 124 203 

 

21 2 253 

209 217 205 

 

190 192 219 

 

47 67 147 

 

4 16 226 

219 119 34 

 

209 254 98 

 

77 86 123 

 

201 205 90 

91 190 2 

 

241 225 32 

 

211 134 156 

 

133 65 38 

80 243 197 

 

256 229 242 

 

63 108 21 

 

236 212 96 

32 50 232 

 

235 231 217 

 

150 72 97 

 

72 74 219 

174 226 20 

 

232 213 163 

 

3 187 201 

 

233 34 27 

45 82 24 

 

226 200 214 

 

111 75 71 

 

192 86 203 

229 28 146 

 

45 80 93 

 

173 137 162 

 

255 254 242 

131 225 

  

234 90 

  

120 78 

  

36 44 

 233 237 

  

239 253 

  

43 218 

  

176 62 

 125 149 

  

216 96 

  

104 169 

  

251 30 

 256 142 

  

25 36 

  

13 28 

  

63 37 

 18 144 

  

18 227 

  

155 42 

  

11 198 
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Anexo 4. Progênies selecionadas na presença de adubação fosfatada, com os índices de 

Pesek e Baker (PB), Mulamba e Mock (MM), Distancia Genótipo - Ideótipo (GI) e Smith e 

Hanzel (SH) utilizando como peso econômico PA 

PB 

 

MM 

 

GI 

 

SH 

216 241 50 

 

233 232 249 

 

227 44 174 

 

256 63 220 

255 226 34 

 

236 201 237 

 

233 34 8 

 

227 74 253 

15 239 235 

 

205 226 18 

 

21 176 200 

 

99 245 225 

234 248 243 

 

21 16 147 

 

229 2 98 

 

213 104 174 

209 217 232 

 

36 251 86 

 

201 205 252 

 

229 148 90 

1 225 199 

 

256 219 99 

 

213 255 232 

 

21 47 30 

177 190 144 

 

74 96 13 

 

236 226 187 

 

4 254 242 

256 194 236 

 

255 227 177 

 

36 198 199 

 

201 205 13 

91 237 127 

 

254 235 242 

 

133 147 245 

 

133 86 37 

229 244 197 

 

4 209 220 

 

4 256 212 

 

236 65 96 

219 131 36 

 

213 252 98 

 

11 90 120 

 

233 62 25 

174 21 179 

 

225 72 1 

 

192 225 65 

 

192 34 219 

32 28 24 

 

34 231 97 

 

242 254 104 

 

72 16 147 

80 119 142 

 

229 44 37 

 

99 74 38 

 

255 44 209 

233 82 

  

192 2 

  

251 220 

  

36 235 

 45 149 

  

174 90 

  

63 16 

  

251 2 

 74 205 

  

133 62 

  

62 177 

  

176 198 

 18 71 

  

11 198 

  

13 96 

  

11 226 

 125 2 

  

176 63 

  

72 47 

  

252 212 
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Anexo 5. Progênies selecionadas na presença de adubação fosfatada, com os índices de 

Pesek e Baker (PB), Mulamba e Mock (MM), Distancia Genótipo - Ideótipo (GI) e Smith e 

Hanzel (SH) utilizando como peso econômico CVr 

PB 

 

MM 

 

GI 

 

SH 

216 74 144 

 

233 191 9 

 

176 233 139 

 

256 47 147 

15 239 71 

 

74 248 51 

 

147 34 198 

 

227 11 225 

255 241 127 

 

174 25 90 

 

4 155 21 

 

99 104 13 

234 244 93 

 

190 192 213 

 

205 192 162 

 

213 2 220 

1 194 21 

 

249 18 225 

 

251 187 123 

 

21 245 38 

177 248 199 

 

237 199 254 

 

43 36 99 

 

229 16 253 

209 217 24 

 

241 80 214 

 

236 108 232 

 

4 212 77 

80 190 197 

 

235 200 96 

 

16 120 136 

 

201 65 219 

91 119 232 

 

236 229 244 

 

13 69 200 

 

133 205 90 

32 243 205 

 

226 253 175 

 

11 97 94 

 

72 34 96 

219 50 2 

 

239 250 144 

 

178 201 183 

 

236 252 203 

174 226 235 

 

209 132 36 

 

38 148 75 

 

233 86 27 

45 82 34 

 

216 227 207 

 

168 186 63 

 

192 254 235 

229 225 20 

 

45 163 98 

 

177 153 77 

 

255 30 226 

131 237 

  

234 255 

  

254 5 

  

36 37 

 233 28 

  

256 224 

  

133 96 

  

176 74 

 125 149 

  

232 223 

  

189 160 

  

63 44 

 256 179 

  

252 242 

  

1 231 

  

251 62 

 18 142 

  

145 231 

  

65 44 

  

148 198 
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Anexo 6. Progênies selecionadas na ausência de adubação fosfatada, com os índices de 

Pesek e Baker (PB), Mulamba e Mock (MM), Distancia Genótipo - Ideótipo (GI) e Smith e 

Hanzel (SH) utilizando como peso econômico CVg 

 

PB 

 

MM 

 

GI 

 

SH 

213 8 147 

 

233 230 199 

 

11 4 146 

 

213 8 147 

205 254 100 

 

201 34 211 

 

255 104 125 

 

205 254 100 

233 34 226 

 

222 70 2 

 

16 30 90 

 

233 34 226 

225 256 193 

 

97 235 58 

 

63 168 220 

 

225 256 193 

255 178 195 

 

190 164 186 

 

225 256 218 

 

255 178 195 

97 24 234 

 

205 242 221 

 

213 108 228 

 

97 24 234 

232 222 217 

 

195 78 255 

 

251 232 212 

 

232 222 217 

128 208 166 

 

241 147 42 

 

178 126 102 

 

128 208 166 

214 228 235 

 

128 253 168 

 

247 54 28 

 

214 228 235 

250 253 70 

 

220 88 229 

 

69 113 177 

 

250 253 70 

73 75 210 

 

59 187 86 

 

75 136 193 

 

73 75 210 

201 168 203 

 

191 68 225 

 

3 198 185 

 

201 168 203 

3 71 9 

 

105 83 174 

 

71 206 62 

 

3 71 9 

197 212 62 

 

184 234 39 

 

74 147 14 

 

197 212 62 

104 18 

  

62 250 

  

217 254 

  

104 18 

 11 190 

  

140 237 

  

248 25 

  

11 190 

 30 55 

  

180 106 

  

253 233 

  

30 55 

 248 37 

  

213 9 

  

91 161 

  

248 37 

 251 31 

  

57 189 

  

44 133 

  

251 31 
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Anexo 7. Progênies selecionadas na ausência de adubação fosfatada, com os índices de 

Pesek e Baker (PB), Mulamba e Mock (MM), Distancia Genótipo - Ideótipo (GI) e Smith e 

Hanzel (SH) utilizando como peso econômico DPg 

 

PB 

 

MM 

 

GI 

 

SH 

213 8 147 

 

213 3 71 

 

213 251 71 

 

213 8 147 

205 254 100 

 

255 8 168 

 

225 8 234 

 

205 254 100 

233 34 226 

 

225 34 234 

 

233 34 190 

 

233 34 226 

225 256 193 

 

30 178 55 

 

205 253 37 

 

225 256 193 

255 178 195 

 

233 73 37 

 

255 73 55 

 

255 178 195 

97 24 234 

 

205 253 24 

 

30 178 24 

 

97 24 234 

232 222 217 

 

232 75 195 

 

11 75 220 

 

232 222 217 

128 208 166 

 

11 256 220 

 

232 256 166 

 

128 208 166 

214 228 235 

 

214 222 166 

 

214 222 217 

 

214 228 235 

250 253 70 

 

104 212 217 

 

104 212 62 

 

250 253 70 

73 75 210 

 

128 147 235 

 

128 147 235 

 

73 75 210 

201 168 203 

 

208 201 62 

 

208 226 195 

 

201 168 203 

3 71 9 

 

228 226 57 

 

248 193 57 

 

3 71 9 

197 212 62 

 

248 31 12 

 

228 210 12 

 

197 212 62 

104 18   

 

97 193   

 

250 201   

 

104 18   

11 190   

 

197 190   

 

197 31   

 

11 190   

30 55   

 

250 210   

 

97 18   

 

30 55   

248 37   

 

254 100   

 

254 100   

 

248 37   

251 31   

 

251 18   

 

3 168   

 

251 31   
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Anexo 8. Progênies selecionadas na ausência de adubação fosfatada, com os índices de 

Pesek e Baker (PB), Mulamba e Mock (MM), Distancia Genótipo - Ideótipo (GI) e Smith e 

Hanzel (SH) utilizando como peso econômico H² 

 

PB 

 

MM 

 

GI 

 

SH 

213 8 147 

 

70 2 203 

 

11 185 92 

 

213 254 193 

205 254 100 

 

201 98 166 

 

16 225 109 

 

205 256 226 

233 34 226 

 

97 205 85 

 

206 210 47 

 

233 201 100 

225 256 193 

 

128 65 250 

 

69 251 189 

 

225 178 190 

255 178 195 

 

86 73 68 

 

255 3 122 

 

255 34 217 

97 24 234 

 

184 195 120 

 

192 104 74 

 

97 24 234 

232 222 217 

 

37 35 67 

 

77 28 25 

 

232 208 166 

128 208 166 

 

9 190 140 

 

126 4 93 

 

128 228 195 

214 228 235 

 

83 94 168 

 

160 162 172 

 

214 253 235 

250 253 70 

 

22 174 232 

 

91 12 254 

 

3 222 210 

73 75 210 

 

105 8 235 

 

178 208 253 

 

250 75 203 

201 168 203 

 

50 234 233 

 

30 228 5 

 

11 71 70 

3 71 9 

 

39 24 112 

 

108 75 226 

 

73 168 62 

197 212 62 

 

202 182 118 

 

247 125 147 

 

197 55 220 

104 18 

  

84 106 

  

133 248 

  

104 212 

 11 190 

  

191 222 

  

113 217 

  

251 18 

 30 55 

  

52 237 

  

76 46 

  

30 37 

 248 37 

  

241 249 

  

136 63 

  

248 147 

 251 31 

  

229 42 

  

14 146 

  

8 31 
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Anexo 9. Progênies selecionadas na ausência de adubação fosfatada, com os índices de 

Pesek e Baker (PB), Mulamba e Mock (MM), Distancia Genótipo - Ideótipo (GI) e Smith e 

Hanzel (SH) utilizando como peso econômico CVr 

PB 

 

MM 

 

GI 

 

SH 

213 8 147 

 

70 2 182 

 

11 76 25 

 

213 254 193 

205 254 100 

 

201 98 68 

 

16 185 47 

 

205 256 226 

233 34 226 

 

97 73 85 

 

69 225 93 

 

233 201 100 

225 256 193 

 

128 205 42 

 

206 3 109 

 

225 178 190 

255 178 195 

 

86 195 250 

 

255 28 46 

 

255 34 217 

97 24 234 

 

37 190 67 

 

126 251 254 

 

97 24 234 

232 222 217 

 

83 65 120 

 

192 63 253 

 

232 208 166 

128 208 166 

 

184 94 235 

 

91 162 210 

 

128 228 195 

214 228 235 

 

9 35 140 

 

77 12 75 

 

214 253 235 

250 253 70 

 

22 174 233 

 

178 248 189 

 

3 222 210 

73 75 210 

 

105 234 232 

 

108 104 122 

 

250 75 203 

201 168 203 

 

202 8 118 

 

160 217 44 

 

11 71 70 

3 71 9 

 

50 106 112 

 

247 208 161 

 

73 168 62 

197 212 62 

 

39 24 168 

 

133 74 147 

 

197 55 220 

104 18 

  

229 249 

  

30 146 

  

104 212 

 11 190 

  

191 222 

  

113 92 

  

251 18 

 30 55 

  

84 166 

  

136 228 

  

30 37 

 248 37 

  

52 203 

  

14 125 

  

248 147 

 251 31 

  

241 237 

  

4 172 

  

8 31 
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Anexo 10. Progênies selecionadas na ausência de adubação fosfatada, com os índices de 

Pesek e Baker (PB), Mulamba e Mock (MM), Distancia Genótipo - Ideótipo (GI) e Smith e 

Hanzel (SH) utilizando como peso econômico PA 

PB 

 

MM 

 

GI 

 

SH 

213 8 147 

 

97 248 195 

 

233 205 25 

 

213 8 147 

205 254 100 

 

255 3 31 

 

255 248 60 

 

205 254 100 

233 34 226 

 

233 37 68 

 

11 90 234 

 

233 34 226 

225 256 193 

 

213 104 63 

 

62 253 78 

 

225 256 193 

255 178 195 

 

232 254 30 

 

190 235 208 

 

255 178 195 

97 24 234 

 

205 250 241 

 

220 177 7 

 

97 24 234 

232 222 217 

 

256 251 203 

 

201 28 44 

 

232 222 217 

128 208 166 

 

220 166 100 

 

222 232 58 

 

128 208 166 

214 228 235 

 

253 222 208 

 

242 59 189 

 

214 228 235 

250 253 70 

 

168 55 197 

 

213 16 31 

 

250 253 70 

73 75 210 

 

11 234 62 

 

97 198 57 

 

73 75 210 

201 168 203 

 

73 147 228 

 

247 91 14 

 

201 168 203 

3 71 9 

 

225 235 249 

 

4 147 207 

 

3 71 9 

197 212 62 

 

128 178 34 

 

88 251 221 

 

197 212 62 

104 18 

  

201 54 

  

195 254 

  

104 18 

 
11 190 

  

190 83 

  

69 68 

  

11 190 

 
30 55 

  

24 8 

  

218 168 

  

30 55 

 
248 37 

  

75 9 

  

241 225 

  

248 37 

 
251 31 

  

214 71 

  

63 49 

  

251 31 
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Anexo 11. Progênies selecionadas na presença de adubação fosfatada, com o índice de 

Pesek e Baker, utilizando como pesos econômicos  o CVg, Dpg, h², PA e CVr 

 

CVg 

219 216 255 15 1 177 234 209 32 91 174 131 229 45 80 248 233 28 18 

244 239 194 125 119 256 93 142 226 82 50 241 190 74 217 237 243 144 21 

225 149 127 205 71 34 20 164 2 36 179 146 152 196 

      

DPg 

256 255 229 209 233 216 74 177 91 1 174 234 15 21 236 226 225 241 18 

227 235 45 217 125 2 80 237 205 239 32 34 213 36 190 232 90 199 62 

248 249 149 254 28 231 197 194 24 82 71 133 200 250 

      

h² 

216 15 255 234 1 177 209 219 91 80 32 174 45 229 131 233 125 256 18 

239 248 244 74 194 241 217 119 190 243 50 226 82 28 225 237 149 142 144 

179 71 93 127 21 199 205 34 2 197 232 20 24 146 

      

PA 

216 255 15 234 209 1 177 256 91 229 219 174 32 80 233 45 74 18 125 

241 226 239 248 217 225 190 194 237 244 131 21 28 119 82 149 205 71 2 

50 34 235 243 232 199 144 236 127 197 36 179 24 142 

      

CVr 

216 15 255 234 1 177 209 80 91 32 219 174 45 229 131 233 125 256 18 

74 239 241 244 194 248 217 190 119 243 50 226 82 225 237 28 149 179 142 

144 71 127 93 21 199 24 197 232 205 2 235 34 20 
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Anexo 12. Progênies selecionadas na presença de adubação fosfatada, com o índice de 

Mulamba e Mock, utilizando como pesos econômicos o CVg, Dpg, H², PA e CVr 

 

CVg 

233 226 74 174 239 236 237 242 190 227 235 216 192 249 232 248 234 252 209 

241 191 200 199 145 45 163 214 253 25 256 98 36 229 250 206 224 90 152 

158 18 225 46 255 251 62 144 29 220 96 254 213 175 

      

DPg 

256 227 229 213 233 99 236 192 255 252 74 36 201 4 251 21 72 133 11 

63 62 245 176 235 226 104 254 205 44 174 34 220 219 86 47 198 242 225 

253 212 209 2 90 25 206 65 16 79 96 13 148 8 

      

h² 

233 74 236 174 237 249 190 209 241 256 235 232 226 45 234 239 216 25 18 

252 248 191 255 199 145 192 254 225 229 231 213 200 80 90 253 96 36 227 

9 250 223 244 197 132 219 98 32 242 217 163 214 93 

      

PA 

233 236 205 21 36 256 74 255 254 4 213 225 34 229 192 174 133 11 176 

232 201 226 16 251 219 96 227 235 209 252 72 231 44 2 90 62 198 63 

249 237 18 147 86 99 13 177 242 220 98 1 97 37 

      

CVr 

233 74 174 190 249 237 241 235 236 226 239 209 216 45 234 256 232 252 145 

191 248 25 192 18 199 80 200 229 253 250 132 227 163 255 224 223 242 231 

9 51 90 213 225 254 214 96 244 175 144 36 207 98 
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Anexo 13. Progênies selecionadas na presença de adubação fosfatada, com o índice de 

Smith e Hanzel, utilizando como pesos econômicos o CVg, Dpg, H², PA e CVr 

 

CVg 

256 227 99 213 229 21 4 201 133 236 72 233 192 255 36 176 251 63 11 

148 47 104 245 252 205 2 16 65 74 34 254 86 212 44 62 30 198 37 

220 225 235 13 147 253 226 90 219 96 38 27 174 25 

      

DPg 

256 227 99 213 229 21 4 201 133 236 233 192 72 255 36 251 176 11 252 

63 74 245 104 148 47 254 205 86 65 62 34 16 44 235 2 198 226 212 

220 253 225 174 90 30 242 13 37 96 25 219 147 209 

      

h² 

256 227 99 213 229 21 4 201 133 236 72 233 192 255 36 176 251 63 11 

148 47 104 245 252 2 16 205 65 212 74 34 86 254 44 62 30 37 198 

225 220 13 147 235 253 226 90 38 96 219 27 203 242 

      

PA 

256 227 99 213 229 21 4 201 133 236 233 192 72 255 36 251 176 11 252 

63 74 245 104 148 47 254 205 86 65 62 34 16 44 235 2 198 226 212 

220 253 225 174 90 30 242 13 37 96 25 219 147 209 

      

CVr 

256 227 99 213 21 229 4 201 133 72 236 233 192 255 36 176 63 251 148 

47 11 104 2 245 16 212 65 205 34 252 86 254 30 37 74 44 62 198 

147 225 13 220 38 253 77 219 90 96 203 27 235 226 
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Anexo 14. Progênies selecionadas na presença de adubação fosfatada, com o índice da 

Distancia Genótipo Ideótipo, utilizando como pesos econômicos o CVg, Dpg, H², PA e 

CVr 

 

CVg 

176 147 4 205 251 43 236 16 13 11 178 38 168 177 254 133 189 1 65 

233 34 155 192 187 36 108 120 69 97 201 148 186 153 5 96 160 231 44 

139 198 21 162 123 99 232 136 200 94 183 75 63 77 

      

DPg 

233 74 174 190 249 237 241 235 236 226 239 209 216 45 234 256 232 252 145 

191 248 25 192 18 199 80 200 229 253 250 132 227 163 255 224 223 242 231 

9 51 90 213 225 254 214 96 244 175 144 36 207 98 

      

h² 

212 135 76 60 136 53 47 77 211 63 150 3 111 173 120 43 104 13 155 

92 126 151 153 2 124 67 86 134 108 72 187 75 137 78 218 169 28 42 

186 133 38 172 61 203 147 123 156 21 97 201 71 162 

      

PA 

227 233 21 229 201 213 236 36 133 4 11 192 242 99 251 63 62 13 72 

44 34 176 2 205 255 226 198 147 256 90 225 254 74 220 16 177 96 47 

174 8 200 98 252 232 187 199 245 212 120 65 104 38 

      

CVr 

176 147 4 205 251 43 236 16 13 11 178 38 168 177 254 133 189 1 65 

233 34 155 192 187 36 108 120 69 97 201 148 186 153 5 96 160 231 44 

139 198 21 162 123 99 232 136 200 94 183 75 63 77 
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Anexo  15. Progênies selecionadas na ausência de adubação fosfatada, com o índice de 

Pesek e Baker, utilizando como pesos econômicos o CVg, Dpg, H², PA e CVr 

 

CVg 

213 205 233 225 255 97 232 128 214 250 73 201 3 197 104 11 30 248 251 

8 254 34 256 178 24 222 208 228 253 75 168 71 212 18 190 55 37 31 

147 100 226 193 195 234 217 166 235 70 210 203 9 62 

      

DPg 

213 205 233 225 255 97 232 128 214 250 73 201 3 197 104 11 30 248 251 

8 254 34 256 178 24 222 208 228 253 75 168 71 212 18 190 55 37 31 

147 100 226 193 195 234 217 166 235 70 210 203 9 62 
     

 

h² 

213 205 233 225 255 97 232 128 214 250 73 201 3 197 104 11 30 248 251 

8 254 34 256 178 24 222 208 228 253 75 168 71 212 18 190 55 37 31 

147 100 226 193 195 234 217 166 235 70 210 203 9 62 

      

PA 

213 205 233 225 255 97 232 128 214 250 73 201 3 197 104 11 30 248 251 

8 254 34 256 178 24 222 208 228 253 75 168 71 212 18 190 55 37 31 

147 100 226 193 195 234 217 166 235 70 210 203 9 62 

      

CVr 

213 205 233 225 255 97 232 128 214 250 73 201 3 197 104 11 30 248 251 

8 254 34 256 178 24 222 208 228 253 75 168 71 212 18 190 55 37 31 

147 100 226 193 195 234 217 166 235 70 210 203 9 62 
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Anexo 16. Progênies selecionadas na ausência de adubação fosfatada, com o índice de 

Mulamba e Mock, utilizando como pesos econômicos o CVg, Dpg, H², PA e CVr 

 

CVg 

233 201 222 97 190 205 195 241 128 220 59 191 105 184 62 140 180 213 57 

230 34 70 235 164 242 78 147 253 88 187 68 83 234 250 237 106 9 189 

199 211 2 58 186 221 255 42 168 229 86 225 174 39 

      

DPg 

213 255 225 30 233 205 232 11 214 104 128 208 228 248 97 197 250 254 251 

3 8 34 178 73 253 75 256 222 212 147 201 226 31 193 190 210 100 18 

71 168 234 55 37 24 195 220 166 217 235 62 57 12 
     

 

h² 

70 201 97 128 86 184 37 9 83 22 105 50 39 202 84 191 52 241 229 

2 98 205 65 73 195 35 190 94 174 8 234 24 182 106 222 237 249 42 

203 166 85 250 68 120 67 140 168 232 235 233 112 118 

      

PA 

97 255 233 213 232 205 256 220 253 168 11 73 225 128 201 190 24 75 214 

248 3 37 104 254 250 251 166 222 55 234 147 235 178 54 83 8 9 71 

195 31 68 63 30 241 203 100 208 197 62 228 249 34 

      

CVr 

70 201 97 128 86 37 83 184 9 22 105 202 50 39 229 191 84 52 241 

2 98 73 205 195 190 65 94 35 174 234 8 106 24 249 222 166 203 237 

182 68 85 42 250 67 120 235 140 233 232 118 112 168 
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Anexo 17. Progênies selecionadas na ausência de adubação fosfatada, com o índice de 

Smith e Hanzel, utilizando como pesos econômicos o CVg, Dpg, H², PA e CVr 

 

CVg 

213 205 233 225 255 97 232 128 214 250 73 201 3 197 104 11 30 248 251 

8 254 34 256 178 24 222 208 228 253 75 168 71 212 18 190 55 37 31 

147 100 226 193 195 234 217 166 235 70 210 203 9 62 

      

DPg 

213 205 233 225 255 97 232 128 214 250 73 201 3 197 104 11 30 248 251 

8 254 34 256 178 24 222 208 228 253 75 168 71 212 18 190 55 37 31 

147 100 226 193 195 234 217 166 235 70 210 203 9 62 
     

 

h² 

213 205 233 225 255 97 232 128 214 3 250 11 73 197 104 251 30 248 8 

254 256 201 178 34 24 208 228 253 222 75 71 168 55 212 18 37 147 31 

193 226 100 190 217 234 166 195 235 210 203 70 62 220 

      

PA 

213 205 233 225 255 97 232 128 214 250 73 201 3 197 104 11 30 248 251 

8 254 34 256 178 24 222 208 228 253 75 168 71 212 18 190 55 37 31 

147 100 226 193 195 234 217 166 235 70 210 203 9 62 

      

CVr 

213 205 233 225 255 97 232 128 214 3 250 11 73 197 104 251 30 248 8 

254 256 201 178 34 24 208 228 253 222 75 71 168 55 212 18 37 147 31 

193 226 100 190 217 234 166 195 235 210 203 70 62 220 
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Anexo 18. Progênies selecionadas na ausência de adubação fosfatada, com o índice da 

Distancia Genótipo Ideótipo, utilizando como pesos econômicos o CVg, Dpg, H², PA e 

CVr 

 

CVg 

11 255 16 63 225 213 251 178 247 69 75 3 71 74 217 248 253 91 44 

4 104 30 168 256 108 232 126 54 113 136 198 206 147 254 25 233 161 133 

146 125 90 220 218 228 212 102 28 177 193 185 62 14 

      

DPg 

213 225 233 205 255 30 11 232 214 104 128 208 248 228 250 197 97 254 3 

251 8 34 253 73 178 75 256 222 212 147 226 193 210 201 31 18 100 168 

71 234 190 37 55 24 220 166 217 62 235 195 57 12 
     

 

h² 

11 16 206 69 255 192 77 126 160 91 178 30 108 247 133 113 76 136 14 

185 225 210 251 3 104 28 4 162 12 208 228 75 125 248 217 46 63 146 

92 109 47 189 122 74 25 93 172 254 253 5 226 147 

      

PA 

233 255 11 62 190 220 201 222 242 213 97 247 4 88 195 69 218 241 63 

205 248 90 253 235 177 28 232 59 16 198 91 147 251 254 68 168 225 49 

25 60 234 78 208 7 44 58 189 31 57 14 207 221 

      

CVr 

11 16 69 206 255 126 192 91 77 178 108 160 247 133 30 113 136 14 4 

76 185 225 3 28 251 63 162 12 248 104 217 208 74 146 92 228 125 172 

25 47 93 109 46 254 253 210 75 189 122 44 161 147 

      

 

 


