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RESUMO 

 

A utilização de híbridos simples comerci-
ais de milho é uma das opções de populações para a ex-
tração de linhagens, porque são adaptados e provavel-
mente concentram alta freqüência de alelos favoráveis 
já fixados. Mesmo nos locos que estão segregando, a 
freqüência de alelos favoráveis é 0,5. Assim, a identifi-
cação de populações promissoras, derivadas de híbridos 
simples superiores, é uma boa estratégia para aumentar 
a eficiência dos programas de melhoramento. As popu-
lações derivadas dos híbridos simples comerciais 
AG9012 e C333 foram avaliadas com o objetivo de ve-
rificar o potencial dessas para extração de linhagens su-
periores, por meio das estimativas de parâmetros gené-
ticos e fenotípicos, da estimativa de m+a e a metodolo-
gia proposta por Jinks & Pooni (1976). Foram avaliadas 
169 famílias S1 de cada população, durante a safra agrí-

cola de 1999/2000, na área experimental do Departa-
mento de Biologia da UFLA, em Lavras 

 

MG, em láti-
ce simples 13x13, sendo as parcelas constituídas por 
uma linha de 3 m. As características analisadas foram 
incidência de Phaeosphaeria maydis em duas épocas, 
altura de plantas, altura de espigas e produtividade de 
espigas despalhadas. Foi constatado que há possibilida-
de de se obterem linhagens com bom desempenho per 
se, sendo a população derivada do C333 a mais promis-
sora, por associar resistência a Phaeosphaeria maydis e 
possuir média mais alta e maior probabilidade de obtenção 
de linhagens superiores. A metodologia proposta por Jinks 
& Pooni (1976) mostrou-se mais informativa do que a es-
timativa de m+a para a escolha de populações, mas, quan-
do possível, as duas podem ser utilizadas simultaneamente 
para auxiliar na decisão dos melhoristas.  

TERMOS PARA INDEXAÇÃO: Milho, componentes de média, componentes de variância, genética quantitativa, 
melhoramento genético vegetal, Zea mays.  

POTENTIAL OF MAIZE SINGLE HYBRIDS TO 
GENERATE INBRED LINES  

ABSTRACT 

 

Populations derived from commercial 
single hybrids are one of the breeder options for inbred 
line extraction because of their adaptation and probable 
high frequency of loci with fixed favorable alleles. Even 
the segregating loci carry favorable alleles at a 
frequency of 0.5. Therefore, identification of promising 
single hybrid populations for inbred line extraction is 
strategic to increase the efficiency of breeding 
programs. The populations derived from the two 
commercial single hybrids AG9012 and C333 were 
assessed to estimate their capacity to inbred line 
extraction using the genetic and phenotypic parameters 

estimate, the m+a estimate and Jinks & Pooni (1976) 
methodology. Two sets of 169 S1 families derived from 
each hybrid population were assessed during the 
1999/2000 growing season in the experimental area of 
the Biology Department at UFLA in Lavras, MG. The 
families were assessed in two simple 13 x 13 lattices in 
3 m single row plots. The assessed traits were: a) 
incidence of Phaeosphaeria maydis in two sowing 
periods; b) plant height; c) ear height; and, d) de-hulled 
ear yield. It was detected that inbred lines with good 

per se performance can be obtained. The C333 
hybrid derived population was the  most  promising  for   
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breeding purposes due to its resistance to 
Phaeosphaeria maydis associated with a higher mean 
and greater potential to generate superior inbred lines. 
The Jinks & Pooni (1976) methodology gave more 

informations to help the population choice than the m+a 
estimate. However, when it s possible, both can be used 
together to help the plant breeders to make a choice. 

INDEX TERMS: Maize, components of mean, components of variance, quantitative genetic, plant breeding, Zea 
mays.  

INTRODUÇÃO 

A obtenção de cultivares híbridas foi a principal 
causa do espetacular aumento em produtividade de 
grãos na cultura do milho, possibilitando, mesmo com a 
redução da área cultivada, atender à demanda crescente  
por esse cereal observada no último século. O desafio 
dos melhoristas hoje está em continuar produzindo no-
vos híbridos que possam substituir com vantagens os 
existentes. 

Em um programa de obtenção de híbridos, estão 
envolvidos pelo menos quatro etapas: a escolha das po-
pulações, a obtenção das linhagens, a avaliação da ca-
pacidade de combinação das mesmas e o teste extensivo 
das combinações híbridas obtidas (Paterniani & Cam-
pos, 1999). Dessas etapas, a escolha das populações a 
serem autofecundadas é de fundamental importância, 
pois todo sucesso do programa dependerá dela. Na es-
colha das populações, é importante saber que o desem-
penho de um híbrido depende da contribuição das li-
nhagens per se (locos em homozigose) e da heterose en-
tre elas (locos em heterozigose) (Vencovsky & Barriga, 
1992). Então, deve-se levar em consideração a probabi-
lidade de se obter linhagens com alta produtividade e 
com boa heterose quando cruzadas. 

A avaliação do potencial das populações para a 
obtenção de linhagens produtivas pode ser realizada por 
meio da estimativa de m+a, que corresponde à média 
das n linhagens na geração S , como citado por Ven-
covsky (1987). Essa estimativa pode ser obtida preco-
cemente, desde que se avaliem duas gerações sucessivas 
simultaneamente, como, por exemplo, S0 e S1 ou S1 e 
S2, pelo contraste 2S1-S0 ou 2S2-S1. Esse procedimento 
tem sido amplamente utilizado na cultura do milho na 
identificação de populações promissoras para a extração 
de linhagens (Packer, 1998; Lima, 1999; Souza Sobri-
nho et al., 2001).  

A heterose é função da existência de dominância 
no controle do caráter e da divergência genética entre as 
linhagens (Falconer & Mackay, 1996). O desafio está 
em identificar populações, precocemente, que irão pro-
duzir linhagens divergentes. Uma das possibilidades é a 
estimativa da depressão por endogamia (d), que pode 

fornecer informação sobre a quantidade de locos segre-
gando.  

Uma outra opção de escolha de populações para 
a seleção é o método de Jinks & Pooni (1976), o qual 
estima a probabilidade de se obter linhagens que super-
em um determinado padrão ou uma testemunha na gera-
ção F , levando-se em consideração a média e a variân-
cia das gerações iniciais. Essa metodologia tem sido 
muito utilizada no melhoramento de plantas autógamas 
(Abreu, 1997; Santos, 2000). Contudo, não foram en-
contrados relatos de sua utilização na cultura do milho. 

No melhoramento do milho, há inúmeras opções 
de populações que podem ser utilizadas. As derivadas 
de híbridos simples comerciais, por serem bem adapta-
das, devem possuir uma grande proporção de locos fa-
voráveis já fixados e também locos segregando com a 
freqüência alélica 0,5, sendo, portanto, promissoras. 
Embora o emprego de híbrido simples seja promissor, 
não foram encontrados relatos de sua utilização para a 
extração de linhagens no Brasil. Contudo, tal prática é 
freqüente nos Estados Unidos (Troyer, 1999). 

Como há inúmeras opções de híbridos simples 
comerciais, é importante avaliar o potencial desses hí-
bridos para a extração de linhagens. Do exposto, foi rea-
lizado o presente trabalho, com o objetivo de verificar o 
potencial de populações derivadas de dois híbridos sim-
ples para extração de linhagens superiores por meio das 
estimativas de parâmetros genéticos e fenotípicos, da 
estimativa de m+a e a metodologia proposta por Jinks & 
Pooni (1976).   

MATERIAL E MÉTODOS 

Os experimentos foram conduzidos na área expe-
rimental do Departamento de Biologia da UFLA, em 
Lavras-MG, durante a safra agrícola de 1999/2000. Fo-
ram utilizadas populações segregantes de dois híbridos 
simples comerciais, o AG9012 e o C333. De cada híbri-
do, foram obtidas as sementes da geração F2 = S0, sendo 
essas semeadas no campo, onde cerca de 300 plantas fo-
ram autofecundadas e, após a colheita, foram retiradas 
aleatoriamente 169 famílias S1 de cada população. As 
famílias foram avaliadas em dois látices simples 13x13, 
sendo as parcelas constituídas por uma linha de 3 m, 
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com espaçamento de 0,2 m entre plantas e 0,9 m entre 
linhas. Utilizaram-se na adubação o equivalente a 400 
Kg/ha da formulação 8:28:16 + Zn de N, P2O5 e K2O, 
mais 80 kg/ha de N na forma de Sulfato de Amônio, em 
cobertura.  

As características avaliadas foram incidência de 
Phaeosphaeria maydis em duas épocas, aos 93 e aos 
104 dias após a semeadura, utilizando a escala diagra-
mática proposta pela Agroceres (1996), com notas vari-
ando de 1 a 9, em que 1 representava ausência de sin-
tomas e 9, mais de 80% de área foliar afetada. As de-
mais características avaliadas foram altura de plantas, 
altura de espigas e produtividade de espigas despalha-
das com 13% de umidade. 

As estimativas da variância genética entre famí-

lias (
2
G ), bem como os erros associados a essas esti-

mativas [s(
2
G )], e a variância fenotípica (

2
F ) foram 

obtidas utilizando as esperanças dos quadrados médios 
para o delineamento de látice, conforme citadas por 
Ramalho et al. (2000).  

A herdabilidade no sentido amplo (
2
ah )  foi es-

timada utilizando a metodologia apresentada por Ven-
covsky & Barriga (1992), e os limites inferiores e supe-
riores da herdabilidade foram obtidos pelas expressões 
de Knapp et al. (1985), do seguinte modo: 

Limite inferior (LI) 

1

)1GL;2(GL /21F . 
2Q
1Q

1LI  

Limite superior (LS) 

1

)1GL;2(GL /2F . 
2Q
1Q

1LS 

 F1- /2 e F /2: Valor de F tabelado, com a probabi-
lidade de 1- /2 e /2 e com GL1 e GL2 graus liberdade. 

A variância genética entre famílias S1 provenien-
te de população com freqüência alélica dos locos segre-

gantes igual a 0,5 contém: 
2
G

 

= 
2
A  + 1/4

2
D , em que 

2
A

 

é a variância genética aditiva e 
2
D

 

é a variância 
genética de dominância. Para isolar a variância genética 
aditiva, foram considerados três tipos de interação aléli-
ca, isto é, dominância completa (

 

= ), dominância 
parcial (

 

= 1/2 ) e ausência de dominância (

 

= 0). 
Considerando uma população com freqüência alélica 

dos locos de 0,5, têm-se: 
2
A

 
= 1/2 2 e 

2
D

 
= 1/4 2 

(Ramalho et al., 1993). Considerando a interação alélica 

de dominância completa, 

 

= , tem-se: 
2
D

 

= 1/4 2 = 

1/4 2. Desse modo, a variância genética entre as famí-

lias S1 conterá: 
2
G  = 9/16 2 = 1,125 

2
A , ou seja, 

2
A

 

= 
2
G

 

/ 1,125. De modo análogo, para dominância par-

cial, 

 

= 1/2 , e fazendo 2 = 1/4 2, 
2
G

 

= 33/64 2 = 

1,03125 
2
A , então, 

2
A

 

= 
2
G

 

/ 1,03125. Já na ausên-

cia de dominância, 

 

= 0, então, o estimador da variân-

cia aditiva será 
2
A = 

2
G . 

Para fazer a predição do potencial das popula-
ções para obtenção de linhagens superiores, foi utilizada 
a metodologia de Jinks & Pooni (1976), que estima a 
probabilidade de obter linhagens que superem um de-
terminado padrão na geração F . Para estimar essa pro-
babilidade, considerando que a produtividade das linha-
gens tem uma distribuição normal, utilizaram-se às pro-
priedades de uma distribuição normal padronizada, ou 
seja: 

s

xx
Z ji

 em que: 

Z: é a altura da ordenada para um determinado valor de 

ix  na abscissa da distribuição normal;  

ix : média do caráter em uma linhagem de referência. 
No caso presente, optou-se por considerar uma produti-
vidade de grãos que seria considerada muito boa para 

linhagens, ou seja, ix = 1500 g/parcela, equivalente a 
5555 Kg/ha; 

jx : média das n linhagens na geração S . Se as duas 

linhagens parentais são completamente contrastantes, 

jx = m, contudo, é esperado que elas possuam locos 

não segregantes, nesse caso, jx = m+a. A média da 

geração F1 de um híbrido é fornecida por: 1F = m+a 

+ d, e a média da geração S1 é: 1S = m+a + 1/4d, em 
que m+a é a contribuição dos locos em homozigose 
das duas linhagens e d é a contribuição dos locos em 
heterozigose  (Vencovsky, 1987).  Como neste traba-
lho foi avaliada apenas a geração S1, utilizaram-se 
dados obtidos por Souza Sobrinho et al. (2001) refe-
rentes à avaliação das gerações F1, F2 e S1 desses dois 
híbridos, no mesmo local e na safra agrícola anterior 
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para obter as estimativas de m+a. Utilizando os resul-
tados obtidos por esses autores, constatou-se que a re-
lação d/m+a = 1,32 para a população do AG9012 e de 
2,467 para a população do C333. Assim, têm-se: 
AG9012: S1 = m+a + 1/4(1,32 m+a) = 1,33 m+a; 
C333: S1 = m+a + 1/4(2,467 m+a) = 1,61675 m+a. 
Desse modo, foi possível obter a estimativa de m+a 
para as duas populações. 
s: desvio-padrão fenotípico entre as linhagens na ge-
ração S . Na geração S , tem-se n linhagens e a vari-

ância fenotípica )( 2
L entre elas é fornecida por: 

2
L = 2

2
A

 

+ 
2
e , em que, 

2
e

 

é a variância do erro. 

Nessa situação, o Z foi obtido pela seguinte expres-
são: 

2 2
A

1500 - (m a)

2 e

Z

 

RESULTADOS E DISCUSSÃO 

A precisão experimental avaliada pelo coefici-
ente de variação (CV) pode ser considerada média, 
especialmente para a produtividade de espigas despa-
lhadas, que foi cerca de 20% para as duas populações 
(Tabelas 1 e 2). É preciso enfatizar que como foram 
avaliadas famílias endogâmicas e normalmente há 
grande variação genética dentro das parcelas, isso 
contribui para o aumento do erro experimental. Cha-
mam atenção os CVs obtidos na avaliação de Phae-
osphaeria maydis, que foram inferiores a 15%, indi-
cando que a avaliação da resistência a esse patógeno 
por meio de notas foi eficaz. 

Essa precisão experimental permitiu que fossem 
detectadas diferenças significativas (P<0,01) para todos 
os caracteres avaliados, nas duas populações, evidenci-
ando a existência de variabilidade entre as famílias (Ta-
belas 1 e 2). A produtividade média de espigas despa-
lhadas das famílias do AG9012 (1078 g/parcela, equiva-
lente a 3992 Kg/ha) foi inferior à obtida com o C333 
(1347 g/parcela, equivalente a 4988 Kg/ha). Essas pro-
dutividades podem ser consideradas boas, sobretudo 
porque foram avaliadas famílias S1 que, teoricamente, 
apresentam uma redução de 75% dos locos em hetero-
zigose em relação à geração F1 do híbrido. Como a po-
pulação derivada do C333 apresentou maior contribui-
ção dos locos em heterozigose (maior estimativa de d 
em relação a m+a) e melhor desempenho médio de suas 
famílias, pode-se inferir que o híbrido que originou essa 
população possui maior freqüência de locos em hetero-

zigose e que nos locos que estão fixados, a maior pro-
porção deve ser homozigótica para os alelos favoráveis.   

As famílias derivadas do C333 mostraram-se re-
sistentes a Phaeosphaeria maydis, não apresentando va-
riabilidade suficiente que justificasse a sua avaliação. Já 
as famílias do AG9012 mostraram-se suscetíveis, apre-
sentando uma nota média de 6,5 na segunda avaliação, 
indicando que a incidência desse patógeno foi elevada. 
Contudo, entre as famílias, constataram-se  notas  que  
variaram  de  3,0  a  8,8, evidenciando que há possibili-
dade de sucesso com a seleção. Esses resultados estão 
de acordo com os obtidos  por  Duarte  et  al.  (1999), 
ao avaliarem os híbridos comerciais que originaram es-
sas populações. 

Uma outra evidência do potencial dessas popu-
lações para a seleção é a estimativa da herdabilidade 

no sentido amplo (
2
ah ) (Tabelas 1 e 2). As estimati-

vas da 
2
ah obtidas para a produtividade de espigas 

foram de magnitudes elevadas (83,7% para o AG9012 
e 77,0% para o C333); valores esses semelhantes aos 
relatados na literatura para esse caráter utilizando es-
se tipo de famílias (Lamkey & Hallauer, 1987; Pinto, 
et al., 2000). É interessante mencionar que os erros 

associados às estimativas da 
2
ah para produtividade 

de espigas foram de pequena magnitude, haja vista 
que a amplitude de variação dessa estimativa foi de 
apenas 12,5% para as famílias do AG9012 e de 19,1% 
para as famílias do C333. Já para a altura de plantas e 

altura de espigas, as estimativas da 
2
ah foram consi-

deradas médias, principalmente para as famílias deri-

vadas do C333. As estimativas de 
2
ah para nota de 

Phaeosphaeria maydis também apresentaram magni-
tudes elevadas e com pequena amplitude de variação, 
sendo estas semelhantes às obtidas por Von Pinho 
(1998) para a incidência de Puccinia polysora e por 
Pegoraro et al., (2000) para a incidência de Phaeos-
phaeria maydis. Isso sugere que é possível selecionar 
genótipos resistentes em populações segregantes para 
essa característica. 

Quando uma população está sendo trabalhada 
visando à obtenção de linhagens,  é  importante ava- 
liar o mais precocemente possível o seu potencial para 
essa finalidade. Com esse intuito, foram estimados os 
parâmetros m+a e a probabilidade de se obter linha-
gens que superem um determinado padrão (Tabela 3). 
Constata-se que ambas as populações apresentam pra-
ticamente a mesma estimativa de m+a. Ou seja, a mé-
dia das n linhagens na geração F

 

deve ser semelhan-
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te. Do exposto, esse critério seria de pequena utilida-
de na decisão de qual população deveria ser empre-
gada para a extração de linhagens. Contudo, a meto-
dologia de Jinks & Pooni (1976) permitiu diferenciar 
essas populações, haja vista que a probabilidade de 
obtenção de linhagens que produzam acima de 5555 
kg/ha foi bem superior na população derivada do 
C333. 

A metodologia de Jinks & Pooni (1976) é mais 
informativa que a de m+a, como já foi comentado. Para 
o seu emprego, o importante é ter uma boa estimativa da 

média e da variância genética aditiva das populações o 
mais precoce possível. Para obter a variância genética 
aditiva utilizando famílias endogâmicas, é necessária a 
avaliação de dois tipos de famílias, o que na prática nem 
sempre é viável. Contudo, se for utilizado apenas um ti-
po de família, S1 por exemplo, a estimativa da variância 
genética entre as famílias pode ser empregada, porque, 
como é demostrado na Tabela 3, a contribuição da do-
minância para a variação é pequena, independente do 
tipo de ação gênica.   

TABELA 1 

 

Resumo das análises de variância e estimativas de parâmetros genéticos e fenotípicos para produtivi-
dade de espigas despalhadas (g/parcela), altura de plantas, espigas (cm) e notas de incidência de Phaeosphaeria 
maydis com 93 dias (1a avaliação) e 104 dias após a semeadura (2a avaliação), obtidas na avaliação das famílias S1 

da população do AG9012.  

QM 

FV GL 
Peso espigas Altura plantas Altura espigas 

P.maydis 

(1a aval.) 

P.maydis 

(2a aval.) 

Trat. Ajustados 168 272238,54**   683,65**   205,47**     1,83**     1,75** 

Erro efetivo 144 44481,66 230,96 83,27 0,41 0,50 

Média  1077,98 191,66 76,38 4,57 6,54 

Efic. Látice (%)  122,12 108,74 112,93 132,83 105,65 

CVe (%)  19,56 7,92 11,94 14,05 10,83 

2
G

  

113878,44 226,34 61,10 0,71 0,63 

s( 2
G )  7495,96 19,73 6,08 0,05 0,05 

2
F

  

136119,27 341,82 102,74 0,91 0,88 

2
ah  (%)  83,66 66,21 59,47 77,39 71,38 

LI 2
ah  (%)1/

  

77,63 53,75 44,52 69,05 60,84 

LS 2
ah  (%)1/

  

88,11 75,42 70,51 83,54 79,18 

**Significativo pelo teste de F a1% de probabilidade. 
1/  LI  Limite inferior da herdabilidade e LS  Limite superior da herdabilidade.  
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TABELA 2 

 
Resumo das análises de variância e estimativas de parâmetros genéticos e fenotípicos para produtivi-

dade de espigas despalhadas (g/parcela), altura de plantas e altura de espigas (cm), obtidas na avaliação das famílias 
S1 da população do C333.  

QM 
FV GL 

Peso espigas Altura plantas Altura espigas 

Trat. ajustados 168   337504,97**     610,85**    180,14** 

Erro efetivo 144 77582,09 317,76 107,65 

Média  1347,01 182,17 57,91 

Efic. Látice (%)  102,98 112,37 115,43 

CVe (%)  20,67 9,78 17,91 

2
G

  

129961,44 146,54 36,24 

s( 2
G )  9429,22 18,99 5,81 

2
F

  

168752,48 305,42 90,07 

2
ah  (%)  77,01 48,00 40,24 

LI 2
ah  (%)1/

  

68,53 28,79 18,19 

LS 2
ah  (%)1/

  

83,27 62,14 56,51 

**Significativo pelo teste de F a1% de probabilidade 
1/  LI  Limite inferior da herdabilidade e LS  Limite superior da herdabilidade.  

TABELA 3 

 

Estimativas da variância genética aditiva ( 2
A ) (g/parcela)2 considerando diferentes graus de domi-

nância, estimativas de m+a (g/parcela), altura da ordenada para um determinado valor de ix  na abscissa da distribu-

ição normal (Z) e a probabilidade de obtenção de linhagens que superem uma linhagem-padrão (Pr).  

Estimativas 
População Grau de dominância 

2
A

 

m+a Z Pr (%) 

 

 = 

 

101225,28 810 1,39 8,23 

AG9012      = 1/2

 

110427,58 810 1,34 9,01  

 = 0 113878,44 810 1,32 9,34  

 = 

 

115521,28 833 1,20 11,51 

C333      = 1/2

 

126023,21 833 1,16 12,30  

 = 0 129961,44 833 1,15 12,51 
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CONCLUSÕES 

a) As populações derivadas dos dois híbridos 
simples comerciais associaram média alta e grande vari-
ação genética, sendo, portanto, promissoras para seleção 
ou extração de linhagens. 

b) A população derivada do C333 foi a mais 
promissora, por associar resistência a Phaeosphaeria 
maydis, possuir média alta e maior probabilidade de ob-
tenção de linhagens superiores. 

c) A metodologia proposta por Jinks & Pooni 
(1976)  mostrou-se  mais  informativa  do  que  a  es-
timativa de m+a para a escolha de populações, mas, 
quando possível, as duas podem ser utilizadas simul-
taneamente para auxiliar na decisão dos melhoristas.   
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