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ABSTRACT

Genetic divergence and BLUP selection
index for fiber traits in cotton accessions

Technological cotton fiber traits are essential for the
quality and remuneration of its products. This study aimed to
estimate the genetic divergence among cotton accessions and
assort the best ones, based in a selection index combining all the
important traits. A total of 248 cotton accessions were evaluated
using multivariate analysis (Mahalanobis distance and Tocher
grouping) and a selection index based in average rank via mixed
models (REML/BLUP). The Tocher grouping analysis enabled
the structuring of the accessions population by allocating them
into 14 divergent groups. Selective accuracies were high for all
traits, ranging from 0.89 to 0.94, indicating a favorable scenario
for selection. Genetic correlations among the six traits were
moderate to low, making impossible the breeding of a trait, via
indirect selection, in another. The simultaneous selection for
fiber traits, concerning the Mulamba and Mock selection index,
showed to be promising. The best accessions for the six traits
were simultaneously the 45180, C96480, Giza75, 196Lasanill,
Brown Egyptian, Early Fluff 316, C268-80 and 207MG-82607.

RESUMO

As caracteristicas tecnologicas da fibra do algodoeiro
sdo determinantes da qualidade de seus produtos e de sua
remuneracao. Este trabalho objetivou estimar a divergéncia
genética entre acessos de algodoeiro ¢ ordenar os melhores,
com base em um indice de sele¢do combinando todas essas
caracteristicas de interesse. Foram avaliados 248 acessos de
algodoeiro, empregando-se analise multivariada (distancia de
Mahalanobis e agrupamento de Tocher) e indice de selegao
baseado em rank médio via metodologia de modelos mistos
(REML/BLUP). A analise de agrupamento de Tocher permitiu
a estruturacdo populacional dos acessos, resumindo-os em 14
grupos divergentes. As acuracias seletivas foram altas para todas
as caracteristicas avaliadas, variando de 0,89 a 0,94, indicando
situagdo favoravel a sele¢@o. As correlagdes entre as seis variaveis
apresentaram magnitudes moderadas a baixas, ndo sendo possivel
o melhoramento de uma caracteristica, via selecdo indireta,
em outra. A selecdo simultanea para as caracteristicas de fibra,
com base no indice de selegdo de Mulamba e Mock, mostrou-
se promissora. Os melhores acessos para as seis varidveis,
simultaneamente, foram 4S180, C96480, Giza75, 196Lasanill,
Brown Egyptian, Early Fluff 316, C268-80 ¢ 207MG-82607.

KEY-WORDS: Gossypium hirsutum L.; cotton breeding;
multivariate analysis.

INTRODUCAO

O algodoeiro (Gossypium hirsutum L.) ¢ uma
das principais culturas anuais, no Brasil, e a eficiéncia
de seu sistema de produ¢do depende de esforgos do
melhoramento genético, visando a oferta de cultiva-
res cada vez mais especializadas e competitivas, em
termos de produtividade e qualidade de seus produ-
tos. Nesse contexto, a avaliagdo genética, caracteriza-
c¢do e selecao de germoplasmas superiores sao etapas

PALAVRAS-CHAVE: Gossypium hirsutum L.; melhoramento
de algodao; analise multivariada.

fundamentais em um programa de melhoramento,
com vistas a disponibilizar cultivares competitivas
ao mercado (Penna 2005).

As caracteristicas tecnologicas da fibra de
algodao, tais como percentagem de fibra, indice de
fibras, comprimento (SL 2,5%), uniformidade do
comprimento, resisténcia (indice de Pressley) e finura
(indice micronaire), sdo caracteres importantes para
o melhoramento genético do algodoeiro, pois sdao
determinantes da qualidade de seus produtos e de
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sua remuneragdo. Assim, torna-se relevante a ava-
liagdo genética de acessos e populagdes, para essas
variaveis, visando a agrupar acessos semelhantes e
redundantes, estimar a divergéncia genética entre
eles e ordenar os melhores, com base em um indice
de sele¢do combinando todas essas caracteristicas
de interesse.

Freitas et al. (1999) realizaram a caracterizagio
morfologica de um extenso conjunto de germoplasma,
porém, ndo estudaram a divergéncia genética e tampou-
co as correlacdes entre as caracteristicas dos acessos
avaliadas. Carvalho et al. (2003) estudaram a diver-
sidade genética entre acessos de algodoeiro, porém,
ndo estimaram seus valores genotipicos e correlagdes
genéticas entre caracteres e nao realizaram selegao.
Zengetal. (2013) analisaram caracteristicas da fibra em
populagdes F, envolvendo 14 genitores de algodoeiro.
Os resultados indicaram potencial de melhoramento
genético simultaneo, para varios caracteres.

O melhoramento da qualidade das fibras de al-
godoeiro tem sido abordado, também, com o auxilio de
marcadores moleculares. Foram identificados 65 locos
de caracteres quantitativos (QTLs) para caracteristicas
das fibras e 51 QTLs para caracteres da produgdo,
com média de 8-12 QTLs por caractere, distribuidos
em todos os 26 cromossomos (Yu et al. 2013). Esses
resultados revelaram forte controle genético das
caracteristicas, refor¢ando a importancia de estudos
genéticos com algodoeiro. A diversidade genética
do germoplasma do algodoeiro também tem sido
estudada via marcadores moleculares, assim como a
resisténcia a doencas (Fang etal. 2013, Li et al. 2013).

Via de regra, os programas de melhoramento
genético contam com grande numero de acessos, em
seu banco ativo de germoplasma. Assim, as carac-
terizagdes morfologicas e/ou agrondmicas desses
acessos ¢ o estudo da diversidade genética entre eles,
bem como as estimativas de seus valores genotipicos,
constituem valor pratico de grande ordem, no proces-
so de escolha de genitores a serem avancados e/ou
cruzados, para a obtengdo de gendtipos superiores.

Este trabalho objetivou estimar a divergéncia
genética e valores genéticos e realizar a sele¢do em
acessos de algodoeiro, para caracteristicas tecnolo-
gicas da fibra.

MATERIAL E METODOS

Foram avaliados 248 acessos de algodoeiro do
banco ativo de germoplasma da Empresa de Pesquisa

Agropecuaria de Minas Gerais (Epamig), para carac-
teres (percentagem e indice de fibras) e caracteristi-
cas tecnoldgicas da fibra: comprimento (SL 2,5%),
uniformidade de comprimento, resisténcia (indice de
Pressley) e finura (indice micronaire) da fibra.

As avaliag¢des foram realizadas no Centro Tec-
nolégico do Norte de Minas, na fazenda experimental
do Gorutuba, municipio de Nova Porteirinha (MG),
com avaliagdo de 1995 a 1998.

Os gendtipos foram semeados em sulcos adu-
bados com 300 kg ha! da formulagdo 4-30-16 + Zn,
em fileiras duplas de 5 m, e raleados para 5 plantas m'.
As caracteristicas tecnologicas das fibras foram ava-
liadas em laboratorio, empregando-se o delineamen-
to experimental inteiramente ao acaso, com duas
repetigdes, tomadas em quatro plantas distintas por
acesso, sendo duas plantas oriundas de cada fileira
da parcela experimental. Os detalhes experimentais,
nomes dos acessos ¢ resultados da caracterizagdo
morfolégico-agrondmica foram apresentados por
Freitas et al. (1999).

Os dados foram, inicialmente, submetidos a
analise estatistica, via REML/BLUP, para estimar
os valores genéticos, sendo esses empregados em
métodos multivariados, estimando-se as distancias
genéticas entre acessos por meio da estatistica Dis-
tancia Generalizada de Mahalanobis. Essas distancias
foram submetidas a analise de agrupamento, pelo
método de Tocher.

Os grupos gerados, representados por diferen-
tes nimeros de acessos, foram submetidos a analise
REML/BLUP, de onde foram estimados os valores
genotipicos para cada grupo, para as seis variaveis.
Esses valores foram utilizados para a composigao
do indice de selecdo de rank médio de Mulamba e
Mock, o qual ndo demanda informagdes sobre pesos
econdmicos das caracteristicas. Esses pesos, apesar
de potencialmente importantes, ndo estdo disponiveis
para a cultura do algodoeiro. Detalhes desses proce-
dimentos estao descritos em Cruz & Regazzi (1994)
e Resende (2002, 2007).

Também foram estimadas as correlagdes gené-
ticas entre as diferentes caracteristicas de produtivi-
dade e qualidade tecnoldgica da fibra, utilizando-se
o programa Selegen-Reml/Blup (Resende 2002).

O modelo estatistico para a avaliagao genética
dos grupos de acesso equivaleu ay = Xu + Zg + e,
em que y, u, g ¢ e sdo vetores de dados, do efeito da
média geral (fixo), do efeito genotipico (aleatorio)
e de erros aleatorios, respectivamente, ¢ X e Z as
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matrizes de incidéncia para u e g, respectivamente.

As equacdes de modelo misto empregadas para
a estimacdo da média geral e predicdo de valores
genéticos equivaleram a

XX Xz al [xy
zx zz+1(62/52)| |g]” | zv

em que / € uma matriz identidade, o-; a variancia

genotipica e 2 a variancia residual.
Segundo o modelo apresentado, os estimado-
res REML, pelo algoritmo EM, para a obten¢ao das

. . AL - 2
estimativas dos componentes de varidncia o, ¢ oﬁ ,

foram:
G =[y'y-bXy—-g'ZyVIN-r(X)]e
A2 A7 A 2
c,=lg'g+o, rC*]/N,,

em que N_¢é o nimero de elementos aleatdrios (in-
dividuos); / a matriz identidade; # o operador trago
matricial, dado pela soma dos elementos da diagonal
da matriz; N o numero total de dados; #(X) o posto ou
numero de colunas linearmente independentes de X; e
C? ¢é da seguinte forma:

cnoooe X'X X'z -
22X Z2'Z+ (ol o))

Foram, também, estimadas as seguintes quan-
tidades:

A

2
h? = A2—gA2 = herdabilidade, no sentido amplo;
o,+0,

~

n = ————— = herdabilidade de média de
I+(n=1h, genétipos (h2mg), em que
n € o numero de repeti¢oes;

2

CV, (%) = ¥Z¢

A

genotipica; U

>

100 = coeficiente de variacao

>
®

CV, (%) = X—<. 100 = coeficiente de variacdo
residual; u
v, (%) . - .
CV, =—=—— = coeficiente de variacdo relativa.
Cr, (%)

RESULTADOS E DISCUSSAO

O agrupamento de acessos, em grupos ho-
mogéneos dentro deles e divergentes entre eles, é
apresentado na Tabela 1. Verificou-se a formacao de
14 grupos, sendo que a maioria (87,9%) dos acessos
foi alocada no grupo 1. Os correspondentes nomes
dessa extensa lista de acessos podem ser conferidos
no trabalho de Freitas et al. (1999).

Os varios grupos formados caracterizam a
divergéncia genética entre os acessos pertencentes
aos diferentes grupos, possibilitando ao melhorista
varias alternativas de cruzamento entre acessos de
diferentes grupos, visando a complementagdo de
caracteristicas na descendéncia.

Estudando a diversidade genética envolvendo
germoplasma de algodoeiro oriundo de 26 paises,
Fang et al. (2013), usando marcadores genéticos ¢
métodos hierarquicos de agrupamento, classificaram
os acessos em 15 grupos, de acordo com a arvore
filogenética, e concluiram que o resultado do agru-
pamento foi congruente com a histéria do melhora-
mento e pedigree das cultivares. No presente trabalho,
o historico do melhoramento praticado também
explica a concentragdo da maioria do germoplasma
em um unico grupo homogéneo. Essa informagao ¢
muito importante para a sequéncia do programa de
melhoramento do algodoeiro, pois permitira melhor
direcionamento dos cruzamentos, visando a obtengao
de populagdes com altas médias e ampla variabilidade
genética. Isso reforca a importancia do estudo de
agrupamento realizado.

Tabela 1. Agrupamento de acessos de algodoeiro, pelo método
de Tocher, com base nas Distancias de Mahalanobis
(Nova Porteirinha, MG, 1995 a 1998).

Grupo Genotipos

1 Demais acessos, exceto os listados abaixo
2 BJ 3132, BJ 3136, BJ 3137 ¢ S 5652
3 BJ 3125, BJ 3133, Reba 627, S 2643 ¢ S 5653
4 4 S 180, C-96-4-80, Giza 75 ¢ 196 Lasani 11
5 Auburn FG-56 ¢ S 8033
6 Barb. x Harknessii e HG-NC-SM-10-7
7 Carnak e Giza 80
8 4959, CA (68) 41 e Sealand 7 yell-anth
9 Brown Egyptian e Early Fluft 316

10 C-26-8-80 ¢ 207 MG-82607

11 AH (67) M

12 108-F

13 AK-DjuraRed

14 BJ 3131
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Verificou-se que a analise de divergéncia gené-
tica realizada simplifica bastante a estrutura popula-
cional dos acessos, facilitando o uso do germoplasma,
pelo melhorista. O processo de melhoramento deve
enfatizar o cruzamento de acessos dentro de grupos,
quando o objetivo for manter a homogeneidade ou
uniformidade das caracteristicas, e enfatizar o cru-
zamento de acessos entre grupos, quando o objetivo
for criar mais variabilidade e/ou promover a heterose
na descendéncia.

Heterose para as caracteristicas das fibras do
algodoeiro foi verificada em varios cruzamentos de
acessos pertencentes a grupos divergentes (Zeng et
al. 2013). Portanto, o agrupamento, com base na di-
vergéncia genética, possibilita uma orientagdo pratica
para a condugdo dos trabalhos do melhorista, além
de contribuir sobremaneira para a maximizagao do
custo/beneficio do programa, por meio da otimiza-
¢do das agoes de cruzamento e sele¢do e do uso de
recursos genéticos e financeiros.

As estimativas de pardmetros genotipicos
para cada carater sdo apresentadas na Tabela 2.
Verificou-se que todos os caracteres apresentaram
alta variabilidade (vista pelo CVgi%), exceto para
indice de uniformidade e alta herdabilidade, no
sentido amplo, entre populagdes (h2g). Isso con-
duziu a altas herdabilidades de média de genoétipos
(h2mg) e altas acuracias seletivas, variando de
0,89 a 0,94.

Os valores do coeficiente de variacdo relativa
foram superiores a 1 (Tabela 2), indicando situagao
muito favoravel para a selegdo (Vencovsky & Barriga
1992, Resende & Duarte 2007). Altas herdabilidades
para qualidade da fibra, indice de sementes e percen-

tagem de fibra foram observadas por Yu et al. (2013).
Outros resultados referentes a estimativas de herdabi-
lidade em algodoeiro podem ser consultados em Car-
valho (1995), Tang et al. (1996), Larik et al. (1997)
e Khan et al. (2010). Estimativas de herdabilidade
para essas caracteristicas tecnologicas da fibra, com
magnitudes entre 20% e 40%, foram relatadas por
Tang et al. (1996). As estimativas obtidas no presente
estudo foram bastante superiores a essas, refletindo,
provavelmente, em maior variabilidade genética. Por
outro lado, as estimativas relatadas por Larik et al.
(1997) e Khan et al. (2010) apresentaram magnitudes
mais similares aquelas do presente trabalho.

Os valores genotipicos preditos para cada gru-
po de acessos e caractere de algodoeiro, bem como a
acuracia seletiva para cada populacdo, sdo mostrados
na Tabela 3. As acuracias diferiram para cada popu-
lagdo, em fungdo da representatividade diferenciada,
devido, provavelmente, aos diferentes nimeros de
acessos em cada grupo. O método BLUP considera
adequadamente essa questdo e produz estimativas ndo
viesadas de valores genotipicos (Duarte & Vencovsky
2001). A aplicagdo dessa metodologia ndo tem sido
comum no melhoramento do algodoeiro, no Brasil.
Mora et al. (2007) aplicaram vantajosamente essa
metodologia no melhoramento do algodoeiro, no
Paraguai e no Brasil.

Uma das grandes vantagens do emprego do
método BLUP ocorre no melhoramento para carac-
teres quantitativos, por meio da predi¢do dos valores
genéticos, livres dos efeitos ambientais (Resende
2002). A selec@o e recombinacao de individuos de
diferentes grupos com altos valores genotipicos e acu-
racias seletivas podera promover ganhos genéticos

Tabela 2. Estimativas de parametros genotipicos para as caracteristicas avaliadas nos acessos de algodoeiro (Nova Porteirinha, MG,

1995 a 1998).

Parametro PF IF U 1P M
Vg 22,078 1,382 8,312 8,455 10,956 0,415
Ve 6,134 0,706 2,496 4,584 3,363 0,192
\'%4 28,212 2,088 10,808 13,040 14,319 0,607
h2g 0,780 0,660 0,770 0,650 0,770 0,680
h2mg 0,880 0,790 0,870 0,790 0,870 0,810
Acuracia 0,940 0,890 0,930 0,890 0,930 0,900
CVgi% 14,010 24,610 11,000 5,620 15,270 18,030
CVe% 7,380 17,600 6,030 4,140 8,460 12,250
Cvr 1,900 1,400 1,820 1,360 1,800 1,470
Média 33,550 4,780 26,200 51,760 21,680 3,570

PF: percentagem de fibra; IF: indice de fibra; CF: comprimento de fibra (SL 2,5%); IU: indice de uniformidade; IP: indice de Pressley; IM: indice micronaire; Vg: variancia
genotipica; Ve: variancia residual; Vf: variancia fenotipica; h2g: herdabilidade individual, no sentido amplo; herdabilidade, no sentido amplo, ao nivel de médias de
gendtipos; CVgi%: coeficiente de variagdo genotipica; CVe%: coeficiente de variagdo residual; CVr: coeficiente de variagdo relativa.
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Tabela 3. Valores genotipicos preditos (VG) para cada grupo de acessos e caracteristica de algodoeiro e suas respectivas acuracias

seletivas (Acur) (Nova Porteirinha, MG, 1995 a 1998).

Grupo PF IF CF U 1P M

VG Acur VG Acur VG Acur VG Acur VG Acur VG Acur

1 35,72 0,96 5,56 0,95 27,51 0,96 53,45 0,95 20,98 0,96 3,60 0,95
2 39,28 0,93 4,24 0,90 26,13 0,93 52,90 0,90 18,98 0,93 2,90 0,91
3 36,42 0,93 4,67 0,91 22,99 0,93 48,53 0,91 19,08 0,93 3,32 0,92
4 35,68 0,93 5,09 0,90 27,67 0,93 53,73 0,90 27,83 0,93 3,71 0,91
5 38,64 0,90 4,52 0,86 25,81 0,90 50,26 0,85 19,96 0,90 4,45 0,87
6 26,09 0,90 4,44 0,86 28,24 0,90 49,20 0,85 22,39 0,90 2,90 0,87
7 35,44 0,90 4,40 0,86 30,37 0,90 48,02 0,85 24,26 0,90 2,82 0,87
8 28,07 0,92 3,71 0,89 23,90 0,92 53,83 0,88 19,46 0,92 4,49 0,89
9 33,07 0,90 7,18 0,86 26,50 0,90 54,98 0,85 20,01 0,90 3,96 0,87
10 37,24 0,90 6,75 0,86 28,07 0,90 51,28 0,85 19,14 0,90 4,33 0,87
11 31,63 0,86 4,26 0,79 30,35 0,85 53,28 0,78 23,15 0,85 3,80 0,80
12 29,13 0,86 4,13 0,79 24,36 0,85 56,07 0,78 22,77 0,85 3,52 0,80
13 27,09 0,86 3,67 0,79 22,05 0,85 49,65 0,78 18,25 0,85 2,98 0,80
14 36,17 0,86 4,26 0,79 22,89 0,85 49,52 0,78 27,28 0,85 3,25 0,80

PF: percentagem de fibra; IF: indice de fibra; CF: comprimento de fibra (SL 2,5%); IU: indice de uniformidade; IP: indice de Pressley; IM: indice micronaire.

satisfatorios, para aumento dos atributos quantitativos
e qualitativos da fibra do algodoeiro.

As estimativas de correlagdes genéticas entre
caracteres do algodoeiro sdo mostradas na Tabela 4.
Verificou-se que todas as correlagdes apresentaram
magnitudes moderadas a baixas, sendo o maior valor
(0,43) associado a combina¢ao indice de uniformi-
dade e indice micronaire.

Isso sugere que nao ¢ satisfatéorio o melho-
ramento de uma variavel via selecdo indireta em
outra. Dessa forma, o uso de um indice de sele¢do
combinando todas essas variaveis torna-se bastante
interessante. Khan et al. (2010) relataram correlacdes
entre essas caracteristicas variando entre -0,20 ¢ 0,09,
portanto, também, de baixas magnitudes. Por outro
lado, Zeng et al. (2013) verificaram correlagdes ge-
néticas favoraveis (negativas e de altas magnitudes)
entre essas propriedades da fibra.

Verificou-se que os trés melhores grupos de
acessos foram os de numero 4, 10 e 9 (Tabela 5).

Esses obtiveram um rank médio em torno do 5° lu-
gar, para as seis variaveis. Os acessos que compdem
essas populagdes sdo: 45180, C96480, Giza7s,
196Lasanill, Brown Egyptian, EarlyFluff 316,
C268-80 ¢ 207MG-82607. O indice de selecao de
rank médio de Mulamba e Mock mostrou-se promis-
sor, identificando trés genotipos superiores a média
geral, para, pelo menos, cinco caracteristicas. Esses
acessos, em termos de caracteristicas da fibra, sdo
melhores que a grande maioria dos acessos, 0s quais
sdo pertencentes ao grupo 1. A inclusdo do grupo 1
na sele¢do nao ¢ recomendada, pois implicaria na
selecao de acessos com valores genotipicos em torno
da média, fato que nao contribuiria para a obtenc¢ao
de ganho genético com selegao.

O presente trabalho enfatizou a importancia da
realiza¢do do agrupamento de acessos, com base na
divergéncia genética, e do uso de indices de sele¢ao
multicaracteristicos, no melhoramento do algodoeiro.
O agrupamento possibilita uma orientagdo pratica

Tabela 4. Estimativas de correlagdes genéticas entre as caracteristicas avaliadas nos acessos do algodoeiro (Nova Porteirinha, MG,

1995 a 1998).

PF IF CF 1J IP IM
PF 1,00 0,35+0,039 0,16 + 0,044 -0,13 + 0,044 0,07 £ 0,045 0,13 £ 0,044
IF 1,00 0,33 + 0,040 0,25+ 0,042 -0,12 + 0,044 0,37 + 0,039
CF 1,00 0,06 £ 0,045 0,27 £ 0,042 0,01 £+ 0,045
U 1,00 0,00 £ 0,045 0,43 £ 0,037
IP 1,00 -0,20 + 0,043
M 1,00

PF: percentagem de fibra; IF: indice de fibra; CF: comprimento de fibra (SL 2,5%); IU: indice de uniformidade; IP: indice de Pressley; IM: indice micronaire.
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Tabela 5. Ordem dos valores genotipicos para cada grupo de acessos e caracteristica de algodoeiro e indice de selecdo de Mulamba

¢ Mock (Nova Porteirinha, MG, 1995 a 1998).

Genotipo PF IF CF U 1P IM Rank médio
4 7 4 5 4 1 6 4,50
10 3 2 4 8 11 3 5,17
9 9 1 7 2 8 4 5,17
1 6 3 6 5 7 7 5,67
11 10 9 2 6 4 5 6,00
5 6 9 9 9 2 6,17
12 11 12 10 1 5 8 7,83
7 8 8 1 14 3 14 8,00
8 12 13 11 3 10 1 8,33
14 5 10 13 11 2 10 8,50
2 1 11 8 7 13 13 8,83
6 14 7 3 12 6 12 9,00
3 4 5 12 13 12 9 9,17
13 13 14 14 10 14 11 12,67

PF: percentagem de fibra; IF: indice de fibra; CF: comprimento de fibra (SL 2,5%); IU: indice de uniformidade; IP: indice de Pressley; IM: indice micronaire.

para a condugdo dos trabalhos de cruzamento, vi-
sando a obtencao de populagdes experimentais mais
promissoras. A utilidade pratica do indice de selecéo
refere-se a adogao de critérios mais elaborados para
selecdo de genotipos superiores, considerando varias
caracteristicas simultaneamente. Essas duas agdes
podem contribuir sobremaneira para a maximizacao
do custo/beneficio do programa de melhoramento.
Os resultados apresentados geraram as informagoes
necessarias para a capitalizacdo desses beneficios
relatados.

CONCLUSOES

1. A analise de agrupamento de Tocher permitiu uma
estruturagdo populacional dos acessos, resumindo
0s 248 acessos em 14 grupos divergentes.

2. As acuracias seletivas foram altas para todas as
caracteristicas avaliadas, com situac¢do favoravel
para a selecdo.

3. Nao foi possivel o melhoramento de uma caracte-
ristica via sele¢do indireta em outra.

4. A selecdo simultanea para as caracteristicas de
fibra, com base no indice de sele¢do de rank mé-
dio de Mulamba e Mock, mostrou-se promissora,
identificando trés genotipos superiores a média
geral, para, pelo menos, cinco caracteristicas.

5. Os melhores acessos para as seis variaveis, si-
multaneamente, foram 4S180, C96480, Giza75,
196Lasanill, Brown Egyptian, Early-Fluff-316,
C268-80 ¢ 207MG-82607.
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