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RESUMO 
 

 
 

Variedades crioulas de milho não possuem o potencial produtivo que as cultivares 
híbridas comerciais, mas são providas de grande variabilidade genética e alelos que 
são úteis na formação de novos híbridos, o que é imprescindível para o sucesso dos 
programas de melhoramento genético de plantas e também em sistemas de cultivo 
de agricultores familiares. O objetivo desse estudo foi estimar a variabilidade genética 
e determinar estratégias de seleção de variedades crioulas de milho (Zea mays L.). O 
experimento foi conduzido na área experimental da Universidade Federal do Acre. A 
semeadura foi realizada em 24 de março de 2018 e a colheita em 28 de julho de 2018. 
O delineamento experimental foi em blocos casualizados (DBC) com cinco repetições 
e com parcelas constituídas por quatro linhas de 5 m, espaçadas 1 m entre linhas e 
0,50 m entre plantas. Foram utilizadas as variedades crioulas de milho nativas de 
aldeias indígenas Kaxinawá do Rio Envira, município de Feijó, em que a V4, é 
chamada de milho duro “Nawa Sheki”, V2 e V3 são as de milho massa “Sheki Kui” e 
a mistura de cruzamento do tipo duro e massa é a V1. Utilizou-se a cultivar do milho 
híbrido LG 3040 (V5) como testemunha. Foram avaliados os caracteres 
morfoagronômicos: altura média da planta, altura média da espiga, diâmetro médio do 
colmo, massa média da espiga, diâmetro médio da espiga, comprimento médio da 
espiga, massa total de grãos, massa de 100 grãos, grau de umidade, florescimento 
masculino, florescimento feminino e produtividade. O teste de Dunnett, ao nível de 5% 
de probabilidade, foi utilizado para comparar as variedades crioulas com a 
testemunha. Para a comparação entre as médias das variedades crioulas, usou-se o 
teste de Tukey ao nível de 5% de probabilidade. Foram estimados os parâmetros 
genéticos: variância fenotípica, aditiva e genotípica; herdabilidade; coeficiente de 
variação genética; razão do coeficiente da variação genética e ambiental; acurácia de 
seleção e correlações genéticas. Além destas, fez-se correlações fenotípicas e 
ambientais. Estimou-se a predição de ganhos por seleção dentro da parcela 
experimental sem informações de plantas. Todas as análises foram realizadas pelo 
programa Genes. As variedades 3, 4 e a híbrida são semelhantes (p>0,05), diferindo 
(p<0,05) significativamente das outras variedades crioulas para produtividade. As 
variedades crioulas 3 e a 4 apresentam produtividade equivalente ao híbrido LG 3040. 
Há variabilidade genética entre as variedades crioulas de milho. A variedade 4 
apresenta desempenho superior entre as crioulas. As correlações genotípicas 
apresentaram valores mais elevados em relação às correlações fenotípicas. Os 
ganhos preditos dentro da parcela experimental foram superiores ao ganho entre as 
parcelas. Existem possibilidades de ganhos por seleção evidenciada pelos valores de 
herdabilidade nas populações de milho crioulo. 
 

Palavras-chaves: Herdabilidade. Amazônia ocidental. Seleção. 

  



 
 

ABSTRACT 

 

Creole varieties of maize do not have the productive potential of commercial hybrid 
cultivars, but are provided with great genetic variability and alleles that are useful in 
the formation of new hybrids, what is indispensable for the success of plant genetic 
improvement programs and also in crop cultivation systems of family farmers. The 
study's objective was to estimate the genetic variability and to determine the variety 
selection strategies of creole maize (Zea mays L.). The experiment was conducted in 
the experimental area of the Federal University of Acre. The sowing was performed on 
March 24, 2018 and the harvest on July 28, 2018. The experimental design was in 
randomized blocks (DBC) with 5 replicates and with plots constructed by 4 rows of 5m 
and spacing by 1m between rows and 0.50m between plants. Creole native maize 
varieties were used of Kaxinawá indigenous villages of the Envira river, Feijó city, 
which the V4 were called hard maize "NawaSheki", V2 and V3 are the mass maize 
"ShekiKui" and the crossbreeding mixture of the types hard and mass is the V1. The 
hybrid cultivar maize LG 3040 (V5) were used as a witness. Morphoagronomic 
characters were evaluated: average plant height, average ear height, average culm 
diameter, average ear mass, average ear diameter, average ear length, total grain 
mass, 100 grain mass, degree of humidity, male flowering, female flowering and 
productivity. The Dunnett test, at 5% probability level, was used to compare the creole 
varieties with the witness. To average comparison between the average creoule 
varieties were used the Tukey test at the 5% probability level. Genetic parameters were 
estimated: variance phenotypic, additive and genotypic; heritability; coefficient of 
genetic variation, ratio of the coefficient of genetic variation and environment; selection 
accuracy and genetic correlations. In addition, phenotypic and environmental 
correlations were realized. The prediction of gain by selection was estimated inside the 
experimental parcel without plants informations. All analysis were performed by the 
Genes program. The varieties 3, 4 and hybrid are similar (p>0,05), differing (p<0,05) 
significantly from other creole varieties to productivity. The creole varieties 3 and 4 
present equivalent productivity to hybrid LG3040. There is genetic variability among 
the creole maize varieties. The variety 4 presented superior result among the creoles. 
The genotypic correlations present higher values in relation to phenotypic correlations. 
The predicted gains within the experimental plot were higher than the gains between 
the plots. There are possibilities of gain by selection evidenced by the heritability values 
in the creole maize populations.  

 

Keywords: Heritability. Western Amazon. Selection. 
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1 INTRODUÇÃO 

 

O milho (Zea mays L.) é a espécie de ciclo anual mais cultivada e consumida 

no mundo, devido ao seu extremo potencial nutricional e valor econômico acessível. 

É utilizado desde a alimentação humana (espigas verdes e grãos) e animal (forragem 

e grãos) até a indústria de alta tecnologia (GOMES et al., 2018; PEREIRA, 2018). 

 Muitas variedades de milho são cultivadas há diversos anos por populações 

tradicionais de agricultores familiares e indígenas, que cultivam o milho do tipo crioulo. 

De acordo com Diegues e Arruda (2001) e Santilli (2005), populações tradicionais são 

aquelas que valorizam o conhecimento sobre a natureza e seus ciclos, assim como a 

formulação de estratégias de manejo de acordo com o conhecimento desenvolvido 

por eles. 

As sementes crioulas possuem diversas vantagens, como suportar o 

armazenamento de sementes de uma safra para a outra, fonte de variabilidade 

genética para diversos caracteres agronômicos; além de possibilidades da presença 

de genes tolerantes e ou resistentes aos fatores bióticos e abióticos (COIMBRA et al., 

2010). Nesse sentido, possui potencial para seleção (CATÃO et al., 2013; ARAÚJO; 

NASS, 2002). Outro aspecto fundamental referente às variedades crioulas, é que elas 

estão em constante processo evolutivo e de adaptação às condições ambientais e 

sistema de cultivo (CUNHA, 2013), que podem ser aproveitados diretos em programa de 

melhoramento. 

Pesquisas que visam à caracterização sobre o milho crioulo abordam o 

potencial destas em relação às variedades híbridas, com desempenho semelhante ou 

até superior a estes últimos, principalmente, em condições que se empregam baixas 

tecnologias de cultivo (BONOMO et al., 2000; MENEGUETTI et al., 2002).  

As principais contribuições das variedades crioulas para o melhoramento de 

plantas são em relação à absorção e à utilização mais eficientes de nutrientes, além 

de genes úteis para adaptação a ambientes estressantes (déficit hídrico, salinidade e 

altas temperaturas) (DWIVEDI et al., 2016).  

A seleção de plantas superiores baseadas nas características morfoagronômicas é 

recomendada para o estudo de variedades crioulas devido ao custo baixo, descrição 

das características estruturais e fisiológicas dos genótipos em nível de campo e o 

fornecimento de informações que identifica genótipos que aumentem as 

possibilidades de estimar o ganho genético esperado na seleção. 

https://www.sciencedirect.com/topics/agricultural-and-biological-sciences/plant-breeding
https://www.sciencedirect.com/topics/agricultural-and-biological-sciences/plant-breeding
https://www.sciencedirect.com/topics/biochemistry-genetics-and-molecular-biology/nutrient-uptake
https://www.sciencedirect.com/topics/biochemistry-genetics-and-molecular-biology/nutrient-uptake
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É de grande interesse no melhoramento genético a utilização de métodos de 

seleção de plantas, por ser uma estratégia eficiente e com qualidade, quando se quer 

selecionar genótipos mais adaptados para uma determinada região. Essa estratégia 

de seleção é com base na variabilidade genética, na qual as plantas serão 

selecionadas de acordo com as características morfoagronômicas. Assim, é 

importante que os programas de melhoramento de plantas continuem, para garantir 

que as cultivares estejam disponíveis de acordo com as mudanças climáticas que vêm 

ocorrendo ao longo dos anos. 

Além disso, o desenvolvimento de cultivares adaptada a regiões específicas 

aumenta a segurança alimentar local, tornando-a menos dependente de importação 

de alimentos, principalmente em épocas de crises mundiais. 

 O objetivo desse estudo foi estimar a variabilidade genética e determinar 

estratégias de seleção de variedades crioulas de milho (Zea mays L.). 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

  



15 

 

2 REVISÃO DE LITERATURA 

 

O Acre possui uma grande diversidade de milho crioulo cultivada por 

comunidades, povos indígenas e agricultores familiares. Até o momento, poucas 

pesquisas de melhoramento genético de milho crioulo foram realizadas. É importante 

estudar os que existem na região, visando descobrir material genético de excelente 

potencial. Segundo Abadie et al., (2000), é preciso avançar em pesquisas com milho 

crioulo para conhecer a variabilidade a fim de viabilizar o seu maior uso e obter 

resultados mais promissores em relação à produtividade. 

 

2.1 AGROBIODIVERSIDADE 

  

Agrobiodiversidade é a diversidade agrícola encontrada nos diferentes 

agroecossistemas, incluindo variedades de plantas cultivadas, adaptação a condições 

ambientais (clima, solo, vegetação, etc.), diversidade de espécies, diversidade 

genéticas, que garantem que os agricultores rurais tenham a possibilidade de 

sobrevivência em muitas áreas sujeitas as mudanças ambientais (SANTILLI,2009). 

Conforme a agricultura foi se consolidando, muitos sistemas agrícolas foram 

desenvolvidos, desde aqueles mais simples aos muitos complexos. De um modo 

geral, a intervenção humana sobre os ecossistemas naturais para esta prática, tem 

causado grandes prejuízos à biodiversidade, devido as causas do desmatamento, 

provocado principalmente pela intensificação agropecuária (ALENCAR et al., 2004). 

 A importância da agrobiodiversidade, refere-se a todas as técnicas de produção 

agrícola, pois, utilizam-se, tanto o agronegócio, que depende de variedades 

melhoradas, como os sistemas agrícolas tradicionais e locais, que fazem uso de 

sementes selecionadas e melhoradas pelos próprios agricultores (SANTILLI,2009). 

 

 2.2 POPULAÇÕES TRADICIONAIS 

 

As populações tradicionais são populações locais, cujo conhecimento é 

tradicional, ou seja, os saberes sobre os elementos da natureza e sua dinâmica são 

utilizados como recursos de sobrevivência. Essas populações podem ser divididas 

em: povos indígenas, quilombolas, ribeirinhos, pescadores artesanais e tantas outras 

comunidades locais, em princípio rurais, que apresentam uma territorialidade no 
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contexto da sociedade urbana contemporânea (SILVA PIMENTEL; RIBEIRO,2016). 

No Estado do Acre, existem atualmente quatro aldeias localizadas no território 

da Terra Indígena Kaxinawá Nova Olinda (TIKNO): Novo Segredo, Nova Olinda 

(situadas na margem esquerda do Rio Envira), Boa Vista e Formoso (na margem 

direita). 

Os Kaxinawá pertencem à família linguística Pano, que significa “gente do 

morcego”. É um povo indígena mais populoso do Acre, possuindo aproximadamente 

4 mil habitantes, que representa 45% do total de indígenas do Estado, distribuídos em 

12 Terras Indígenas (IGLESIAS, 2010).  

A população total dos Kaxinawá é de aproximadamente 6 mil pessoas, estando 

a maior parte no lado brasileiro que representa 75%. Os Kaxinawá são um dos povos 

mais numerosos da família linguística Pano, a qual possui em torno de 30 grupos 

(CAMARGO e VILLAR, 2013). 

 

2.3 CULTURA DO MILHO (Zea mays)  

 

O milho é uma planta de ciclo anual, sistema radicular fasciculado com 

presença de raízes adventícias, com altura de planta variando de 1 a 4 metros, colmo 

cilíndrico, ereto, não ramificado, com folhas expostas de forma alternada, as folhas 

são completas, com presença de lígula e aurícula, os limbos foliares são longos, largos 

e planos. Os grãos são os frutos de uma semente, caracterizados como cariopse, 

constituído por 85% de endosperma, 10% de embrião e 5% de pericarpo. Na semente, 

o embrião está posicionado em uma depressão da face superior do endosperma, perto 

da base do grão (GOODMAN; SMITH, 1987). 

O cultivo de milho tem um importante papel entre as culturas de maior interesse 

econômico no mundo e no Brasil. O Brasil tem se destacado na produção de milho, 

ocupando, atualmente, o terceiro lugar como maior produtor e exportador desse cereal 

na média dos últimos quatro anos (CALDARELLI; BACCHI, 2012).  

O milho é a segunda maior cultura de importância na produção agrícola no 

Brasil, com 16.694 mil.ha-1 de área semeada nas safras 2017/18, superado apenas 

pela soja (CONAB, 2018). Segundo dados do IBGE, a produção de milho no Brasil, 

na safra de 2016/2017, foi de aproximadamente 210 bilhões de toneladas. No Acre, a 

produção é crescente nos últimos anos, sendo de 3.426,050 toneladas (IBGE, 2019).  

O cultivo do milho pode ser realizado em duas safras durante o ano agrícola, 
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onde se denomina de primeira safra ou safra principal e segunda safra ou safrinha 

(CALDARELLI; BACCHI, 2012). O plantio da primeira safra é realizado no início do 

período chuvoso, que ocorre entre os meses de novembro a abril, e o da segunda 

safra, ocorre, após a colheita da soja. É diretamente influenciado pela temperatura do 

ar, precipitação pluviométrica e radiação solar (AZEVEDO et al., 2014). Em locais com 

pouca precipitação pluviométrica, usa-se, muitas vezes, a irrigação, que é uma forma 

de atender a demanda hídrica da cultura (SILVA et al., 2012). 

Os principais fatores que influenciam no desenvolvimento e produtividade do 

milho são o manejo incorreto do nitrogênio, cuja eficiência é influenciada pelo sistema 

de cultivo, quantidade de fertilizante aplicado; formas de manejo e das condições do 

clima, época de plantio, controle de pragas e doenças e o fator genético da cultivar 

(AMADO et al., 2002; FANCELLI; DOURADO NETO, 2000).  

As variedades de milho crioulas são materiais de base genética ampla, capazes 

de suportar os estresses (água, nutrientes, Al+++, temperatura, pragas, doenças e 

plantas espontâneas), além de permitir que o agricultor produza sua própria semente 

(SILVA, 2011).  

Segundo Barbosa et al. (2010), por intermédio das sementes crioulas é possível 

preservar a agrobiodiversidade e o equilíbrio. Em um plantio de sementes crioulas, as 

plantas não são uniformes, mas apresentam maior tolerância às variações climáticas. 

Como, cada a espiga é polinizada por uma mistura aleatória de pólen, é possível que 

as sementes de uma mesma espiga originem plantas genotipicamente e 

fenotipicamente distintas. Assim, populações de polinização aberta são 

caracterizadas por sua heterozigosidade e alta variabilidade genética. (SLEPER; 

POEHLMAN, 2006). 

 

2.4 MELHORAMENTO GENÉTICO DO MILHO 

 

O melhoramento genético vegetal é uma atividade contínua, que envolve 

circunstâncias naturais, econômicas e sociais, que podem ser modificadas 

constantemente, devido ao aumento da demanda na produção de alimentos (BORÉM 

et al., 2017). 

O melhoramento genético envolve, basicamente, dois aspectos fundamentais: 

os materiais que se referem ao germoplasma a ser utilizado e os métodos de 

melhoramento. Para obter o melhoramento genético, precisam-se considerar os 

aspectos científicos, tecnológicos, agrícolas, ecológicos, sociais e econômicos para 



18 

 

tomar decisões (SOUZA et al., 2013). 

A importância do melhoramento genético de plantas é aumentar a 

produtividade, adaptabilidade, tolerância aos estresses abióticos e as resistências aos 

bióticos das diversas espécies agrícolas utilizadas no mundo. A partir da seleção e 

cruzamentos, é possível identificar, criar e lançar no mercado sementes de espécies 

melhoradas para as mais diversas e desejáveis características (BEBER, 2018). 

Desde o início dos programas de melhoramento do milho que a principal 

característica pesquisada pelos melhoristas sempre foi à produtividade de grãos. Com 

o desenvolvimento e a evolução da agricultura, houve a necessidade de trabalhar 

outras características para atender a demanda do produtor rural, como por exemplo, 

o porte e o ciclo adequados, a redução do acamamento de plantas, etc (BORÉM; 

LIMA, 2018).  

O melhoramento genético de plantas alógamas, como no caso do milho, visa 

duas alternativas, a primeira consiste na obtenção de populações melhoradas, e a 

segunda, na obtenção de linhagens direcionada à produção de híbridos que explorem 

os efeitos da heterose, ou vigor do híbrido (BESPALHOK FILHO, et al., 2009). O milho 

é uma planta do tipo monóica, ou seja, os órgãos reprodutivos (feminino e masculino) 

são formados em partes diferentes da planta, com propagação vegetativa por 

sementes (GARCIA; PINHEIRO, 2010). A inflorescência masculina é denominada de 

pendão e a feminina de espiga. 

O milho apresenta forma de reprodução sexuada do tipo alógama, com taxa de 

fecundação cruzada superior a 95%, que possibilita diversidade genética e 

consequentemente, adaptação às mais diferentes condições de ambiente. Devido a 

esse modo de reprodução, ao selecionar os indivíduos, espera-se que estes sejam 

heterozigotos para o loci sob seleção (BORÉM et al., 2017). 

Atualmente, diversos programas de melhoramento de milho estão sendo 

desenvolvidos no Brasil e no mundo, em diferentes universidades, institutos de 

pesquisa e empresas privadas multinacionais. Cada um desses segmentos contribui 

para o desenvolvimento da cultura, por dois motivos: obter variedades de polinização 

aberta e desenvolver híbridos (BORÉM; LIMA, 2018). 

 

2.4.1 Variabilidade Genética do Milho  

 

A variabilidade genética é qualquer diferença genética entre indivíduos da 

mesma espécie, decorrente do acúmulo de mutações e recombinação gênica 



19 

 

(COSTA; SPEHAR, 2012). Sendo assim, uma baixa variabilidade expressa que as 

informações contidas nos cromossomos entre os indivíduos da mesma espécie são 

muito semelhantes, ou existem poucas variações alélicas nos diferentes genes 

(COSTA; SPEHAR, 2012). 

Estudos sobre variabilidade genética existente nas populações são essenciais 

para traçar estratégias e dar continuidade aos sucessivos ciclos de seleção em 

programas de melhoramento genético. Grande parte da variabilidade, no caso do 

milho é devida aos caracteres quantitativos, pois são responsáveis diretamente pelo 

aumento da produtividade. Por exemplo, para altura de plantas, além da variabilidade 

provocada pelos locos de efeito quantitativo, também há locos de grande efeito como 

os genes “nana” e braquítico (BANDEL, 1987).   

Desde o início da agricultura, o milho é bastante explorado. Assim, proporciona 

significativa variabilidade genética para diversas características, tais como: coloração 

dos grãos, variando do amarelo, laranja, preto e vermelho; composição e o tipo de 

grãos, podendo ser dentado, duro, farináceo, pipoca e doce. Estas características são 

comuns nas variedades crioulas.  

É necessário determinar a variabilidade genética presente nas sementes 

crioulas de uma região, buscando-se identificar os diferentes genótipos. Estas 

informações podem ser utilizadas em cruzamentos promissores em um futuro 

programa de melhoramento. Desta forma, o melhoramento das populações crioulas 

de milho é de grande importância em razão de apresentarem alelos que podem vir a 

ser úteis na formação de novos híbridos.  

O conhecimento da diversidade genética é de grande importância para o 

melhoramento genético, pois permite conservar germoplasmas (VIDAL NETO; 

FREIRE, 2013). Dessa forma, a variabilidade genética deve ser vista pelo melhorista 

como fator indispensável à obtenção de ganhos genéticos, e suas técnicas devem ser 

direcionadas para o desenvolvimento de cultivares superiores, porém com o 

comprometimento de que a recuperação e manutenção de espécies ameaçadas de 

extinção sejam também metas prioritárias para a própria sobrevivência da 

humanidade (CRUZ et al., 2011). 

   Logo, estratégia de seleção é importante para selecionar genótipos superiores 

nas diversas fases de melhoramento. 
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2.5 ESTIMATIVAS DE PARÂMETROS GENÉTICOS EM MILHO 

 

Através dos parâmetros genéticos, podemos conhecer a variabilidade genética, 

o grau de expressão de um caráter de uma geração para outra e a possibilidade de 

ganhos por meio de seleção direta (é a seleção natural, processo pelo qual uma 

variedade, ou caraterística de um organismo é escolhida pelo ambiente) ou indireta (é 

a seleção artificial, em que o homem escolhe a melhor característica para o seu uso 

e realiza os cruzamentos entre os organismos que apresentam essa característica) 

(ROCHA, 2003). 

O conhecimento de estimativas de parâmetros genéticos e fenotípicos em milho 

é de fundamental importância para o melhorista. Permite a tomada de decisão na 

escolha da melhor estratégia de seleção a ser usada em programa de melhoramento, 

quais genótipos serão selecionados e o seu destino dentro do programa de 

melhoramento (ROSSMANN, 2001; VASCONCELOS et al., 2010). Além disto, indicam a 

importância que deve ser atribuída a cada caráter, separadamente ou em conjunto, 

no momento da seleção (SILVEIRA, 2007). 

Assim, as estratégias de melhoramento são definidas de forma mais eficiente 

se as estimativas dos parâmetros genéticos forem significativas. Para sua obtenção é 

fundamental identificar a ação dos genes no controle das variáveis quantitativas e 

avaliar a eficiência de estratégias de melhoramento para ganhos genéticos e 

manutenção de uma base genética adequada (CRUZ et al., 2014).  

Entre os parâmetros genéticos de maior importância, destacam-se os 

componentes de variância, herdabilidade, correlações entre caracteres, ganho 

genético esperado com a seleção e acurácia de seleção. 

 

2.5.1 Componentes de Variância 

 
 

Os componentes de variância são de suma importância no melhoramento 

genético, pois estimam a variância genotípica a partir dos dados fenotípicos 

observados (CRUZ et al., 2014). De acordo com Vencovsky (1969), componentes da 

variância genética são parâmetros que podem ser usados para obtenção de 

informações sobre o tipo de atuação dos genes em caracteres quantitativos, 

orientação sobre o esquema mais adequado de seleção a ser adotado e estimação 



21 

 

do ganho genético esperado na seleção.  

Os componentes de variâncias podem ser fenotípico (σF), aditiva (σA) e 

genotípico (σG). A variância fenotípica possui o efeito do ambiente e da variabilidade 

genética que se origina a segregação e recombinação dos genes, ou seja, é composta 

pela variância genotípica e pela variância atribuída ao ambiente.  

A variância genotípica expressa à diversidade entre indivíduos de uma 

população e pode ser subdividida em causas de variação aditiva, dominante e 

epistática. Assim, essa variância é importante para estabelecer a estratégia de 

seleção (CRUZ, 2005).  

A variância aditiva tem sido uma das principais ferramentas do melhorista para 

obtenção de parâmetros genéticos que permitem ampliar os conhecimentos sobre 

caracteres e mostrar a escolha de métodos de melhoramento mais eficazes. É a mais 

útil de todos os componentes, pois é de sua magnitude que vai depender o sucesso 

da seleção (CRUZ, 2005). 

A metodologia empregada para famílias de meio irmãos é a obtenção da 

variância genética aditiva, pois, através destes ensaios, obtém-se a variância entre 

progênies, sendo esta ¼ da variância aditiva (NASS, 1992; RODRIGUES, 2013).   

 

2.5.2 Herdabilidade 

 

A herdabilidade (h2) refere-se à proporção relativa das influências genéticas e 

ambientais na manifestação fenotípica dos caracteres e indica o grau de facilidade ou 

dificuldade para melhorar determinados caracteres (RESENDE, 2002). Dessa forma, 

é considerada um dos parâmetros genéticos mais relevantes para o trabalho dos 

melhoristas (RAMALHO et al., 2012).  

Em virtude disso, o coeficiente de herdabilidade participa quase sempre de 

todas as fórmulas relacionadas à predição de ganho genético dos métodos de 

melhoramento e das decisões dos melhoristas. 

Há dois tipos de coeficientes de herdabilidade: 

a) Coeficiente de herdabilidade no sentido amplo (h2
a)  

b) Coeficiente de herdabilidade no sentido restrito (h2
r)  

A herdabilidade no sentido restrito é mais útil no melhoramento que a 

herdabilidade no sentido amplo, pois considera apenas a variância genética aditiva, 



22 

 

que pode ser mantida de uma geração para outra. Logo, a herdabilidade no sentido 

amplo se considera toda a variância genética, seja ela de origem aditiva, de 

dominância e epistática (FALCONER; MACKAY, 1996; RAMALHO et al., 2012). 

A herdabilidade é um parâmetro que informa ao melhorista qual a quantidade 

do valor fenotípico é devido a causas genéticas e são consideradas altas estimativas 

quando for igual ou superior a 70% (CRUZ et al., 2012).  

Logo, a herdabilidade permite ao melhorista estimar o progresso esperado com 

a seleção, bem como auxiliar na escolha do método mais adequado para melhorar 

uma população (LAMKEY; HALLAUER, 1987). 

 

2.5.3 Correlações entre caracteres 

 

O melhoramento genético busca agrupar em uma mesma população o máximo 

de características desejáveis e para isso, a seleção deve considerar vários caracteres 

simultaneamente (RAMALHO et al., 2012). A investigação das correlações entre 

caracteres é importante para o melhoramento genético, visto que o aprimoramento de  

determinada população é direcionado para um conjunto de caracteres. Com isto, a 

estimação das correlações entre os caracteres permite estabelecer estratégias 

adequadas de seleção (VENCOVSKY,1987).  

  O conhecimento da associação entre caracteres é importante nos programas 

de melhoramento, porque mudanças em um determinado caráter podem ocasionar 

mudanças em outro, o que auxilia nos trabalhos de melhoramento vegetal, pois a 

seleção de genótipos superiores é uma tarefa difícil no melhoramento, já que os 

caracteres de interesse agronômico geralmente são quantitativos, de baixa 

herdabilidade (VENCOVSKY; BARRIGA, 1992).  

As correlações medem o grau de associação entre dois caracteres ou a medida 

do grau da variação conjunta dessas variáveis. São úteis aos melhoristas na seleção 

de genótipos, especialmente para as características que apresentam dificuldade em 

razão da baixa herdabilidade, problemas de medição e identificação. Também é 

importante para seleção simultânea de vários caracteres (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 

2012).  

Em relação ao coeficiente de correlação, Cruz e Regazzi (1997) descrevem que 

o coeficiente é adimensional, podendo variar de -1 a +1, onde coeficiente igual a  

zero não implica em falta de relação entre dois caracteres, apenas reflete a ausência 
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de relação linear entre os caracteres, a correlação será nula se os caracteres são duas 

variáveis aleatórias independentes, neste caso, a covariância.  

A interpretação das correlações entre caracteres deve considerar a magnitude  

e o  sinal,  sendo  que  a  magnitude  indica  a  existência  de  relação  linear  entre  os 

caracteres  estudados e o sinal indica se ambos os caracteres são influenciados 

conjuntamente de forma positiva ou na medida em que se incrementa um caráter ou 

outro é influenciado negativamente, reduzindo sua expressão (CRUZ, 2012). 

As correlações podem ser fenotípicas (rfe), genotípicas (rge) e ambientais (ra). A 

correlação fenotípica pode ser diretamente mensurada, a partir de dois caracteres, em 

um certo número de indivíduo de uma população (CRUZ et al., 2014). Dessa forma, 

esta correlação é baseada a partir da mensuração do fenótipo, sendo influenciada por 

duas causas, a genética e a do ambiente (FALCONER, 1981). 

O fenótipo de um indivíduo é determinado por sua constituição genética 

(genótipo) e pelo efeito do ambiente, sendo o Fenótipo (F) = Genótipo (G) + Ambiente 

(A).  Diante disto, o fenótipo é resultado da ação conjunta dos efeitos genotípicos e do 

ambiente em que a planta está exposta (FALCONER, 1981). 

Quando a avaliação acontece somente em um local, a variância fenotípica é o  

resultado da  ação  conjunta  dos  efeitos  genéticos  e  ambiental. Nesse caso, os  

efeitos genéticos são decompostos em variância genética aditiva, dominante e 

epistática. A variância epistática é desconsiderada na maioria dos estudos, devido à 

dificuldade de estimação da mesma (BORÉM; MIRANDA, 2017). Ao considerar dois 

ou mais ambientes, é importante ressaltar que, além do efeito genético e ambiental, 

também se tem, na decomposição da variância fenotípica, a interação genótipo x 

ambiente.   

O componente mais importante no melhoramento genético é a variância 

genética aditiva, pois é a principal causa da semelhança entre parentes e o principal  

determinante das propriedades genéticas da população e da resposta à seleção 

(FALCONER; MACKAY, 1996). 

 A correlação genética pode ser causada por efeito pleiotrópico, quando um 

gene afeta duas ou mais características e, caso ocorra, a segregação do gene causará 

variação simultânea nos dois caracteres, ou ser causada por desequilíbrio de ligação, 

que é transitória, expressando-se apenas na primeira geração, o que ocorre 

principalmente em populações oriundas de cruzamentos divergentes e induz aos erros 

de seleção (VENCOVSKY,1978; RAMALHO et al., 1993; HALLAUER; MIRANDA 
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FILHO, 1995). 

As correlações podem ser positivas ou negativas. Positivas quando uma 

característica afeta a expressão de outra característica, aumentando, assim, os dois 

caracteres, e negativas quando, à medida que se aumenta um caráter, se reduz o 

outro.   

  A correlação ambiental ocorre quando duas características são influenciadas 

pelas mesmas variações nas condições ambientais. Correlações negativas indicam 

que o ambiente beneficia uma das características em detrimento da outra, e, quando 

positivas, ambas características são beneficiadas ou prejudicadas pelas variações 

ambientais (CRUZ; REGAZZI, 1994).  

O conhecimento das correlações entre caracteres permite traçar estratégias 

alternativas para aumentar o ganho previsto com a seleção de vários caracteres 

simultaneamente, ou aumentar os ganhos para um determinado caráter. 

 

2.5.4 Ganho genético 

 

A predição do ganho genético é a diferença entre a população melhorada em 

relação à população original (não melhorada), sendo dependente da herdabilidade e 

influenciada pelo número de indivíduos selecionados pelo melhorista (PIRES et al., 

2011). A seleção entre e dentro tem sido muito utilizada (Rosado et al., 2009; Martins 

et al., 2005) na seleção de variedades com base em sua média e, posteriormente, 

selecionando os melhores indivíduos dessa população. 

Os valores preditos de ganhos genéticos associados às acurácias e 

herdabilidades podem indicar com segurança o material selecionado, aumentando as 

possibilidades de ganho genético (COSTA et al., 2009). 

Estimativas indicam que a população mundial chegará a nove bilhões de 

pessoas em 2050 (GODFRAY et al., 2010). Assim, há a necessidade de aumentar a 

produção de alimentos para atender a demanda e evitar o reajuste. Para atingir essa 

meta, seria necessário um aumento anual de 2,4% na produção das principais culturas 

agrícolas, como milho, trigo, arroz e soja. Este aumento da produção pode ser obtido 

pelo incremento na produtividade ou pelo aumento da área cultivada (TWEETEN; 

THOMPSON, 2008). 

No entanto, ampliação de áreas enfrenta desafios, como a falta de novas áreas 

agricultáveis, perda de áreas produtivas devido à degradação e devido às mudanças 
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climáticas (GIBBS et al., 2010; LAL, 2015). 

O aumento na produtividade é resultado de dois elementos principais: a 

melhoria do ambiente e o ganho genético (XIAO; TAO, 2014). A melhoria ambiental 

(melhoria das práticas agronômicas) consiste em fornecer à cultura um ambiente mais 

favorável ao seu pleno desenvolvimento, proporcionando fertilidade adequada, 

fornecimento adequado de água e a eliminação de outros estresses bióticos e 

abióticos (BELL et al., 1995; LAIDIG et al., 2014).  

 

2.5.5 Acurácia de seleção 

 

A acurácia de seleção é o parâmetro mais adequado para verificar a qualidade 

dos experimentos, pois considera, o coeficiente de variação experimental, o número 

de repetições e o coeficiente de variação genético (RESENDE, 2002). Demonstra a 

importância para determinar o grau de confiabilidade dos resultados obtidos na 

avaliação genética (RESENDE et al., 1995; COSTA et al., 2000). 

Os valores de acurácia variam de 0 a 1, porém é classificada em muito alta 

(r≥0,90), alta (0,70≤ r<0,90), moderada (0,50 ≤ 0,70) e baixa (r<0,50) (RESENDE; 

DUARTE, 2007). 

A acurácia refere-se à correlação entre o valor genético verdadeiro do indivíduo 

e o índice fenotípico utilizado para estimá-lo. Dessa maneira, cada método de seleção 

apresenta um estimador específico para a acurácia (RESENDE et al.,1995). 

 

2.6 ESTRATÉGIA DE SELEÇÃO EM MELHORAMENTO VEGETAL 

 

Segundo Resende; Dias (2000), além da variabilidade genética, o sucesso do 

programa de melhoramento genético depende quase que totalmente da estratégia de 

seleção. Várias estratégias têm sido empregadas no melhoramento do milho visando 

à obtenção de genótipos superiores. 

A escolha do método de seleção é importante em programas de melhoramento, 

pois favorece identificar genótipos superiores para obter novos híbridos com várias 

características desejáveis, tais como, alta produtividade e resistência a pragas e 

doenças.  

A eficiência da seleção para caracteres que apresentam baixa herdabilidade e 
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de difícil mensuração pode ser incluída com a utilização de variáveis correlacionadas. 

Diante disso, o conhecimento das correlações genéticas e ganho por seleção têm sido 

usados como estratégias de seleção para aumentar a eficiência do melhoramento 

genético, indicando a influência que um caráter exerce sobre outro.  

Santos (2002) realizou estratégias de seleção com progênies S2 de milho-

pipoca, considerando seleção direta com base na capacidade de expansão (CE) que 

é a relação entre o volume de pipoca em mililitros (ml) e o peso de grãos utilizados 

em gramas (g). Outras estratégias utilizadas foram à seleção com base no índice de 

Mulamba; Mock (1978) e a função da CE e produção, usando os dados originais e 

corrigidos. 

As estimativas de herdabilidade e de componentes de variância podem orientar 

ao melhorista durante o processo de seleção na população a ser melhorada, o que 

auxilia na seleção de indivíduos superiores e na escolha do método de melhoramento. 

A escolha do método de melhoramento mais apropriado também depende do modo 

de reprodução da espécie, além da variância aditiva e não aditiva. Para a separação 

das variâncias aditivas, dominantes e epistáticas os delineamentos mais utilizados 

foram propostos por Comstock e Robinson (1952), metodologias que se baseiam na 

covariância entre os indivíduos aparentados, permitindo estimar os diversos tipos de 

variância. 
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3 MATERIAL E MÉTODOS 

3.1 CARACTERIZAÇÃO DA ÁREA DE PLANTIO 

 
 

A pesquisa foi conduzida na área experimental da Universidade Federal do 

Acre, localizada no Município de Rio Branco – AC, latitudes de 07°07’S e 11°08’S, e 

longitudes de 66°30’W e 74°WGr. O clima da Região, segundo a classificação de 

Köppen, é do tipo Am, caracterizado por ser quente e úmido, com temperaturas 

máximas que variam de 29,7°C a 32,8°C e mínimas de 16,1°C a 21,8°C, precipitação 

1.994 mm/ano e umidade relativa do ar que varia de 80,5% a 87,9% ao longo do ano, 

com oscilação diária entre 55% e 98% no período chuvoso e entre 50% a 87% no 

período seco (AMARAL et al., 2012).  

No Gráfico 1, pode-se observar os dados mensais de precipitação pluviométrica, 

temperatura máxima e mínima e umidade relativa do ar, obtidos no site do Instituto 

Nacional de Meteorologia – INMET (www.inmet.gov.br), durante a condução do 

experimento, realizado no período de 24 de março a 28 de julho de 2018. 

 
 

Figura 1 - Dados climáticos mensais de precipitação e temperatura máximas e mínimas 
durante o período de avaliação do experimento. Rio Branco, UFAC, 2018. 

 

 

 

3.2 ESCOLHA DAS VARIEDADES E DELINEAMENTO EXPERIMENTAL 

 

O experimento foi realizado no período entre março e julho de 2018, época da 

safrinha. O delineamento utilizado foi em blocos casualizados (DBC) com cinco 
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repetições e com parcelas constituídas por quatro linhas de plantio de 5 metros e 

espaçamento de 1 metro entre linhas e 0,50 metro entre plantas, sendo considerado 

como área útil 8 m² (Figura 1).  

Foram utilizadas quatro variedades crioulas de milho nativas da Terra Indígena 

Kaxinawá de Nova Olinda (TIKNO), localizada na região do Alto Envira, município de 

Feijó, sendo um chamado de milho duro, “Nawa Sheki” (V4), duas de milho massa, 

“Sheki Kuim” (V2 e V3) e a mistura de cruzamento do tipo duro e massa (V1) (Figura 

02). As sementes de milho crioulas que foram adquiriras, possuem o Cadastro no 

Sistema Nacional do Patrimônio Genético e do Conhecimento Tradicional Associado, 

cujo Cadastro é Nº A6A46CC. Utilizou-se a cultivar do milho híbrido LG 3040, 

adquirida na casa agropecuária Campo Verde, situada no município de Acrelândia, 

como testemunha (V5).  

 

Figura 2: Área experimental em blocos casualizados (DBC), utilizando 4 variedades                                               
                crioulas de milho (V1, V2, V3 e V4) e 1 híbrida (V5) com 5 blocos, Rio     
                 Branco, UFAC, 2019.   
 
 
 

 
 

 

 

 

 
 
 
 
Figura 3: Sementes crioulas de milho (V1, V2, V3 e V4) e híbrida LG 3040 (V5). Rio 

Branco, UFAC, 2019.  
 
 

 

 

 

 

 

 

V5 
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Tabela 1: Variedades crioulas de milho (V1, V2, V3 e V4) e híbrida LG 3040 (V5).  
                 Rio Branco, UFAC, 2019.  
 

Código Nome usual Características 

V1 Mista Dura e massa 

V2 Sheki Kuim Massa 

V3 Sheki Kuim Massa 

V4 Nawa Sheki Duro 

V5 Híbrido LG 3040 Duro 

                         (V5) material adquirido como testemunha. 

 

3.3 INSTALAÇÃO DO EXPERIMENTO E TRATOS CULTURAIS:  
 

Foram utilizadas sementes de milho crioulo oriundas de plantios das aldeias 

indígenas de Feijó e a cultivar de milho híbrido LG3040 adquirida na casa 

agropecuária Campo Verde, situada no município de Acrelândia.  

Antes da instalação do experimento, foram feitas na área experimental, coletas 

de amostras de solos na camada de 0-20 cm de profundidade, retirando-se amostras 

simples dentro da área, para análise química (Tabela 2), realizada no laboratório de 

solos da EMBRAPA-AC. 

 
Tabela 2: Características químicas do solo da área experimental, com amostras de 

solo coletadas na profundidade de 0 a 20 cm, Rio Branco, UFAC,2019. 
 

pH (H2O) 
 

5,80 

Ca Mg K H+Al P P. rem SB CTC (pH7) v 

      Cmolc dm-3 mg dm-3 mg L-1 Cmolc dm-3 % 
1,60 1,10 0,08 2,18 9,86 38,21 2,78 4,96 56,11 

 

O preparo do solo para o plantio foi realizado com o trator para aração e 

abertura dos sucos. Para a adubação de plantio foi aplicado 22,52 kg. ha-1 de N, 200 

Kg.ha-1 de P2O5  e 100 Kg.ha-1 de K2O. Utilizou-se, como fontes de nitrogênio a uréia e 

do fósforo o Superfosfato Simples (BORÉM et al., 2015). 

A semeadura foi realizada manualmente, com quatro sementes por cova 

(Figura 3). Aos 21 dias após o plantio, foi realizado o desbaste, deixando-se duas 

plantas por cova. No decorrer do experimento, realizaram-se duas capinas, ambas de 

forma manual, entre e dentro das linhas de plantio. Utilizou-se, para controle de pragas 

e doenças, aplicação do inseticida natural óleo de Nim (Azadirachta indica) à base de 

0,5% com diluição em água. A planta de Nim tem seu efeito comprovado sobre mais 

de 400 espécies de pragas (Martinez, 2002), sendo considerado o inseticida mais 
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importante no mundo devido a uma série de componentes com características 

pesticidas (BRUNHETOTTO; VENDRAMIM, 2001). 

 
Figura 4: Área do plantio de milho crioulo com o híbrido LG3040 na área  
               experimental da UFAC, 2019. 
 

 
 

A adubação de cobertura com nitrogênio (N) foi realizada duas vezes ao longo 

do plantio, a primeira aplicação foi com 21 dias após a semeadura (DAS) e a segunda 

com 41 DAS, respectivamente no estádio vegetativo V4 (com quatro folhas) e V7 (sete 

folhas).  

 

3.4 VARIÁVEIS AVALIADAS 

 

Foram selecionadas 10 plantas ao acaso da área útil, situadas nas fileiras das 

duas linhas centrais de cada parcela experimental, excluindo a planta das bordaduras, 

para serem avaliadas (Apêndice A). As variáveis avaliadas foram: 

- Altura média da planta: medidas com uso de régua graduada (m), em dez 

plantas ao acaso situadas nas fileiras da área útil, sendo considerada a distância do 

nível do solo até a última folha completamente expandida.  

- Altura média da espiga: medidas com uso de régua graduada (m) em dez 

plantas ao acaso situadas nas fileiras da área útil, sendo medida do nível do solo até 

o nó de inserção da espiga.   

- Diâmetro médio do colmo: medido a 10 cm acima do nível do solo (segundo 

entre - nó), com uso de paquímetro digital (mm), nas mesmas plantas usadas para 

avaliação das alturas. 

- Massa média da Espiga: medido a massa em g de todas as espigas obtidas 

7 DAS 
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nas parcelas, sem a presença de palha, com o uso da balança analógica. 

- Diâmetro médio da Espiga: medido no terço médio de todas as espigas 

obtidas nas parcelas com o uso do paquímetro (mm).  

- Comprimento médio da Espiga: Utilizando a régua graduada (cm), realizou-se 

a medição da extremidade basal até a extremidade apical das espigas, sem a 

presença de palha, colhidas na área útil de cada parcela. 

- Massa Total de Grãos: medido o peso total de todos os grãos obtidos nas 

parcelas, em g, com o uso da balança analógica. 

- Massa de 100 grãos: estimada com base na massa dos grãos das espigas 

para avaliação do número de grãos (g). 

- Grau de Umidade: verificou-se o grau de umidade (%) dos grãos das espigas 

obtidas nas parcelas, por meio da regra de três, onde os grãos de milho foram 

acondicionados na estufa por 24 hora, para remoção da água.  

- Florescimento Masculino: Número de dias do plantio até que 50% das plantas 

da parcela tivesse iniciado a liberação do pólen. 

- Florescimento Feminino: Número de dias do plantio até que 50% das plantas 

da parcela tivesse emitido estilo-estigma. 

- Rendimento de grãos (Produtividade): corrigido para um teor de umidade de 

13%, foi determinado por meio da fórmula em Kg.ha-1 (PORTO, 2010): 

P13% = [PC (100 - U) / 0,87], em que: 

P13% = Produtividade de grãos determinada após a pesagem dos grãos das 

espigas de cada parcela, com correção da umidade a 13%, expressa em 

Kg.ha-1corrigida para a umidade padrão de 13%; 

Pc = peso observado (kg);   

U = umidade estimada em porcentagem. 

 

3.5 ANÁLISE ESTATÍSTICA 

 

Os dados foram submetidos à verificação das normalidades dos resíduos pelo 

teste de Shapiro e Wilk (1965) e de homogeneidade de variâncias pelo teste de Bartlet 

(1937).  

Posteriormente, efetuou-se a análise de variância dos dados originais e/ou 

transformados e verificados pelo teste F a existência ou não de diferença significativa 
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entre os tratamentos. As médias foram comparadas pelo teste de Tukey (1949) e 

Dunnett (1955) ao nível de 5% de probabilidade (CRUZ, 2013).  

Após, realizada a ANAVA, foram estimados os parâmetros genéticos (variância 

fenotípica, aditiva e genotípica, herdabilidade, coeficiente de variação genética, relação 

do coeficiente de variação genética com a ambiental e acurácia de seleção), 

coeficiente de correlação fenotípica, genotípica e ambiental e ganho por seleção para 

todos os caracteres avaliados conforme Cruz (2013). 

Para avaliar a existência de variabilidade genética entre as variedades crioulas 

de milho, realizaram-se as análises de variância conforme o modelo estatístico 

proposto por Griffing (1956).  

Yij = µ+Gi+Bj+Ɛij 

Yij: observação obtida na parcela com i-ésimo genótipo no j-ésimo bloco; 

µ: média geral; 

Gi: efeito do i-ésimo genótipo; 

Bj: efeito do j-ésimo bloco; 

Ɛij: efeito do erro aleatório. 

Com base nos quadrados médios da análise de variância, foram estimados os 

componentes de variância genotípico (σg
2) e fenotípico (σf) obtidos conforme metodologia 

de Vencovsky; Barriga (1992), Cruz; Carneiro (2006); Ramalho et al. (2012):   

σf(x)
2= QMPR(x)/r 

σg(x)
2= (QMPR(x) – QMR (x)/r 

Em que: σf(x)
2: variância fenotípica de x; σg(x)

2: variância genética do caráter x; QMPR: 

quadrado médio da progênie; QMR: quadrado médio do resíduo; r: número de 

repetições. 

Foram obtidas estimativas de herdabilidade com base nos seguintes 

estimadores:  herdabilidade no sentido amplo (ha
2), obtida pela razão entre a variância 

genética e a variância fenotípica e a do sentido restrito (hr
2), razão entre a variância 

aditiva e fenotípica, conforme expressão de Vencovsky; Barriga (1992) e Ramalho et 

al. (2012): 

ha
2 = 

𝜎𝑔2  

𝜎𝐹2
 

hr2 = 
𝜎𝑎2  

𝜎𝐹2
 

Em que:  σa: variância aditiva 



33 

 

                     σf: variância fenotípica 

      σg: variância genotípica 

      ha
2 : herdabilidade no sentindo amplo 

      hr
2 : herdabilidade no sentindo restrito 

A acurácia de seleção foi obtida por meio da fórmula: 𝑟𝑔𝑔 = √1 − 𝑃𝐸𝑉/𝜎2𝑔 , sendo: 

PEV: variância do erro de predição dos valores genotípicos e σg
2: variância genotípica 

(RESENDE, 2000; RESENDE; DUARTE, 2007).  

 A estimativa dos coeficientes de correlação fenotípica, genotípica e de 

ambiente entre dois caracteres é obtida com a realização de análises individuais, 

segundo o modelo estatístico apropriado e a análise da soma dos valores dos 

caracteres X e Y, obtendo as covariâncias associadas à cada fonte de variação.  

Os componentes de covariância podem ser estimados através da esperança 

matemática do produto médio das fontes de variação, que podem ser obtidas de  

forma semelhante  às  esperanças dos respectivos  quadrados  médios  da  análise  

de variância (CRUZ et al., 2004).   

Foram estimadas pelo método de Pearson correlações fenotípicas (rfe), 

genotípicas (rge) e ambientais (ra), utilizando as médias de progênies de todas as 

características avaliadas, conforme (CRUZ et al., 2012):  

Correlação fenotípica: 𝑟𝑓 =
𝑃𝑀𝑇𝑥𝑦

√𝑄𝑀𝑇𝑥𝑄𝑀𝑇𝑦
 

Correlação ambiental: 𝑟𝑎 =
𝑃𝑀𝑅𝑥𝑦

√𝑄𝑀𝑅𝑥𝑄𝑀𝑅𝑦
 

Correlação genotípica: 𝑟𝑔 =
𝜎𝑔𝑥𝑦

√𝜎2𝑔𝑥𝜎2𝑔𝑦
 

Em que: 

σgxy: estimador de covariância genotípica entre os caracteres X e Y; e 

σ2
gx e σ2

gy: estimadores das variâncias genotípicas dos caracteres X e Y, 

respectivamente. 

Sendo: 

 σgxy = PMTxy – PMRxy/r 

 σ2
gx = QMTx – QMRx/r 

 σ2
gy = QMTy – QMRy/ r 

A significância dos coeficientes de correlação para cada variável foi avaliada 

pelo teste t e pelo método de Bootstrap com 5.000 simulações, aos níveis de 1% e de 

5% de probabilidade.  O esquema adotado para a análise de variância com os respectivos 
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quadrados médios, considerando a média das plantas dentro da parcela (CRUZ, 2006), é 

apresentado na Tabela 3.  

 

Tabela 3: Esquema da análise de variância feita com base na média da parcela 

 

 Base em plantas Média da Parcela Total da Parcela 

FV GL QM QM QM 

Bloco r-1 QMB' QMB = QMB'/n QMB = nQMB' 

Família g-1 QMG' QMG = QMG'/n QMG = nQMG' 

V. Entre (r-1) (g-1) QME' QMR = QME'/n QMR = nQME' 

V. Dentro (n-1) rg QMD'   

 

Realizou-se predição de ganhos de seleção sem informações de plantas dentro da 

parcela, conforme Cruz; Carneiro (2014). O ganho é estimado por meio de: 

 GS = DS Cov(X, Y)/ σ2
fx 

Em que: 

 GS: ganho por seleção 

 DS: diferencial de seleção 

 Cov (X, Y): estimador da covariância genética entre os indivíduos testados e 

os indivíduos da população melhorada; e σ2
fx: estimador da variância fenotípica entre as 

unidades testadas. 

As variáveis Altura média da planta (AMP) e Florescimento masculino (FLM), tiveram 

seus dados transformados para atenderem a normalidade dos resíduos. AMP foi 

transformada pelo logx+4 e o FLM pelo logx. 

Todas as análises foram realizadas pelo programa Genes com a versão 

1990.2019.3. 
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4 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 
Consta o resumo da análise de variância para as variedades crioulas de milho 

(V1, V2, V3 e V4) e a híbrida (V5) avaliadas. Observou-se efeito significativo para os 

tratamentos nas variáveis altura média da planta (AMP), altura média da espiga 

(AME), massa média da espiga (MME), diâmetro médio da espiga (DME), massa total 

de grãos (MTG), massa de 100 grãos (MCG), grau de umidade (GRU) e produtividade 

(PRO). Para o diâmetro médio do colmo (DMC), comprimento médio da espiga (CME), 

florescimento masculino (FLM) e florescimento feminino (FLF), observaram-se efeitos 

não significativos (Tabela 4). 

O padrão das espigas colhidas mudou em função da variedade. A variedade 4 

(milho duro) produziu espigas semelhantes a híbrida LG3040, como pode ser observado 

na Figura 5.  

 
Figura 5: Espigas das variedades crioulas de milho (V1, V2, V3 e V4) e a híbrida  
                LG3040 (V5), observadas após a colheita. Rio Branco,UFAC, 2019. 
 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Houve significância na comparação das médias pelo teste de Dunnett (1955), 

entre as variedades crioulas e a testemunha (LG3040) (Figura 6). O híbrido apresentou 

espiga com diâmetro maior do que as crioulas (V1, V2, V3 e V4). As variedades 2, 3 e 

4 apresentaram-se como semelhantes (p<0,05) para comprimento e florescimento 

masculino ao milho híbrido. Já há comparação entre as crioulas, a variedade 4 foi a 

melhor. 
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Tabela 4: Resumo da análise de variância das variáveis: altura média da planta (AMP), altura média da espiga (AME), diâmetro médio 
do colmo (DMC), massa média da espiga (MME), diâmetro médio da espiga (DME), comprimento médio da espiga (CME), 
massa total de grãos (MTG), massa de 100 grãos (MCG), grau de umidade (GRU), florescimento masculino (FLM), florescimento 
feminino (FLF) e produtividade (PRO), Rio Branco, UFAC, 2019.  

 

F. V GL Quadrado Médio 

  AMP (m) AME (m) DMC (mm) MME (Kg) DME (mm)  CME (m) 

Blocos 4 0,00006 0,01319 0,96647 0,31566     3,06686 1,34862 

Tratamentos 3 0,00152** 0,17606 **   4,04388ns 1,26549*    5,50027**    3,46225ns 

Resíduo 12 0,00004 0,01013 1,19093 0,21743      5,89737        1,37470 

Média  0,82000 0,89500 13,31800 1,17350     34,01100  10,97200 

CV (%)  0,78700 11,25000 8,19000 39,77000 7,14000  10,69000 

W  0,93100 0,93500 0,97100 0,97800 0,96100   0,97900 

B  0,27300 1,18700 9,95600 1,91500 0,20400   2,77400 

  MTG (g) MCG (Kg) GRU (%) FLM (Dias) FLF (Dias) PRO (Kg.ha-1) 

Blocos 4 215091,20000 25,43068 46,30000 0,00527   165,17500  991190,25348 

Tratamentos 3 650902,98330* 212,33611** 194,20000** 0,00402ns 211,30000ns 2748335,88922** 

Resíduo 12 150984,06667 21,00133 15,36667 0,00246  172,30833  445410,76686 

Média  888,35000 19,34100  20,30000 1,84550 90,20000 1614,67646 

CV (%)  43,74000 23,69000  19,31000  2,70000 14,55000 41,33000 

W  0,97300 0,99100 0,91100 0,95100 0,96400 0,88100 

B  1,92800      1,309       0,915      9,312 5,65400 7,83400 

          Notas: 1. ns não significativo (p≥0,05); * significativo a 5% (p<0,05); ** significativo a 1%(p<0,01). 
                         2. Teste de normalidade de Shapiro – Wilk (W) e para homogeneidade o de Bartlett (B), sendo que * significativo a 5% (p>0,05); ** significativo a 1% (p>0,01). 
                         3. Dados transformados em AMP (log x+4) e FLM (log x) para atenderem a normalidade dos resíduos. 
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Em relação ao FLM e FLF, as variedades apresentaram flores masculinas 

(pendão) antes das femininas (espigas) como era esperado, em decorrência da 

protandria, que torna obrigatório esta situação. O florescimento masculino ocorreu de 

forma semelhante entre as variedades 2, 3, 4 e 5, variando de 60 a 75 DAP, já a 

variedade 1 ocorreu de forma tardia. O florescimento feminino ocorreu primeiramente 

na híbrida com 61 DAP, e nas variedades crioulas a partir de 83º dia (Figura 6). 

Comparando-se as crioulas entre si, foram estatisticamente iguais para o florescimento 

masculino e feminino (Tabela 5). 

 
Figura 6: Avaliação do diâmetro médio da espiga (DME), comprimento médio da 

espiga (CME), florescimento masculina (FLM) e florescimento feminino 
(FLF) pelo teste Dunnett. Rio Branco, UFAC, 2019. 

 
                

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 

As comparações das variáveis entre as crioulas pelo teste de Tukey (1949), ao 

nível de 5% de probabilidade, demonstram diferenças significativas somente para 

diâmetro médio da espiga (Tabela 5). 

O intervalo entre o florescimento masculino e o feminino é uma característica 

de grande importância no cultivo de milho, visto que interfere na produtividade. A  

fertilização tardia conduz a uma  redução na produção de grãos devido ao aborto dos 

grãos de pólen e do óvulo (CÁRCOVA et al., 2000). Verifica-se que a diferença média 

entre o florescimento masculino e feminino foi de 15 dias, período em que ocorre 

polinização. Este intervalo está em consonância com Goodman (1978) e Smith (1977), 

que estabeleceram que os estigmas na antese estejam férteis por até 20 dias. 
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Tabela 5: Avaliação do diâmetro médio da espiga (DME), comprimento médio da espiga  
                (CME), florescimento masculino (FLM) e florescimento feminino (FLF) pelo 
                teste de Tukey. Rio Branco, UFAC, 2019. 
 
                 

Variáveis 

Variedades de Milho  DME (mm) CME (cm) FLM (Dias) FLF (Dias) 

V1 31,36b 12,20a         75,2a 88,0a 

V2 32,56b 10,39a         66,4a 99,2a 

V3 31,95b 10,78a         65,8a 83,8a 

V4 40,17a 10,53a         74,2a 89,8a 

*Médias seguidas da mesma letra não diferem (p>0,05) na coluna entre si pelo teste de tukey ou média seguidas de letras 
distintas diferem (p<0,05) na coluna entre si pelo teste de tukey. 
*Dados transformados em AMP (logx+4) e FLM (logx) para atenderem a normalidade dos resíduos. 

 
Para o caractere massa total de grãos (Kg), observou-se que a testemunha foi 

superior (p<0,05) às variedades crioulas. Já a variedade 4 e o híbrido difere das 

variedades 1,2 e 3, tanto para massa de 100 grãos (g) quanto para o grau de umidade 

(%). Com relação à produtividade, as variedades 3, 4 e o híbrido LG 3040 são 

semelhantes (p>0,05), diferindo (p<0,05) significativamente das outras variedades 

crioulas (Figura 7).  

 
Figura 7: Avaliação da massa total de grãos (MTG), massa de 100 grãos (MCG),  
              grau de umidade (GRU) e produtividade (PRO) pelo teste de Dunnett. Rio  
               Branco, UFAC, 2019. 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
Ao comparar as variedades crioulas (V1, V2, V3 e V4) entre si, observou-se 

que o genótipo 4 apresentou médias superiores para os caracteres MTG, MCG, GRU 

e PRO (Tabela 6).  
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Machado et al. (2003) observaram que as variedades crioulas de milho, quando 

cultivadas em solo com baixo teor de N, tendem a se sobressair em relação as 

cultivares híbridas comerciais, isso ocorre em virtude de as variedades crioulas de 

milho ter genótipo de base genética ampla, capaz de responder melhor aos estresses 

abióticos e bióticos (EICHOLZ et al., 2013). Em outros estudos com diferentes genótipos 

de milho, também foi observado desempenho semelhante ou até mesmo superior das 

variedades crioulas em relação às cultivares comerciais (MENEGUETTI et al., 2002). 

 
Tabela 6: Avaliação da massa total de grãos (MTG), massa de 100 grãos (MCG),  
               grau de umidade (GRU) e produtividade (PRO) pelo teste de Tukey. Rio  

            Branco, UFAC, 2019. 
 

                             Variáveis 

Variedades de Milho  MTG (g)   MCG (g)  GRU (%) PRO (Kg.ha-1) 

V1 752,2ab 17,43b 19,2b 1141,08b 

V2 637,2b 14,51b 15,8b 1098,15b 

V3 740,0ab 16,49b 16,8b 1531,93ab 

V4 1424,0a 28,94a 29,4a 2687,55a 

*Médias seguidas da mesma letra não diferem (p>0,05) na coluna entre si pelo teste de tukey ou média seguidas de letras 

distintas diferem (p<0,05) na coluna entre si pelo teste de tukey. 

 
Para a variável AMP observou-se que as variedades V1 e V4 possuem maior 

altura média de plantas, e entre as crioulas. Já ao comparar as variedades crioulas, 

observou-se que a variedade 4 sobressai as demais (Tabela 6).  

Os caracteres AMP e AME são de grande importância no melhoramento de 

milho, visto que plantas e espigas muito altas podem provocar acamamento e 

consequentemente, perdas na produtividade de grãos, além de dificultar a colheita 

(DEMÉTRIO et al., 2008).  

As variedades V1, V2 e V3 apresentaram altura média da espiga (AME) 

semelhante (p>0,05) ao híbrido (Figura 8). As variáveis, AMP e AME, se caracterizam 

como melhores fatores para seleção de linhagens dentro do melhoramento genético, 

pois plantas de baixa estatura e de baixa inserção da espiga, facilitam a colheita, tanto 

manual como mecânica e diminuem o índice de tombamento. 

Na variável DMC, observou-se que as quatro variedades crioulas e a híbrida 

apresentaram resultados semelhantes (p>0,05), (Figura 8). 

O milho Híbrido apresentou maior quantidade de massa média da espiga 
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quando comparado com as quatro variedades crioulas (Figura 8). 

Para as variáveis AMP, AME e MME, comparando as crioulas entre si, a 

variedade 4, apresentou as maiores médias. Já o DMC é semelhante entre as crioulas 

(Tabela 7). 

 
Figura 8: Avaliação da altura média da planta (AMP), altura média da espiga (AME),  
                diâmetro médio do colmo (DMC) e massa média da espiga (MME) pelo  
                teste de Dunnett. Rio Branco, UFAC, 2019. 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
 
 
Tabela 7: Avaliação da altura média da planta (AMP), altura média da espiga (AME),  
               Diâmetro médio do colmo (DMC) e massa média da espiga (MME) pelo      
               teste de Tukey. Rio Branco, UFAC, 2019. 
 

 

                             Variáveis 

Variedades de Milho AMP (m) AME (m) DMC (mm)  MME (Kg) 

V1 1,50a 0,81b 12,63a 1,00b 

V2 1,43d 0,79b 12,52a 0,83b 

V3 1,45c 0,81b 13,73a 0,93b 

V4 2,02a 1,18a 14,39a 1,92a 

*Médias seguidas da mesma letra não diferem (p>0,05) na coluna entre si pelo teste de tukey ou média seguidas de letras     
distintas diferem (p<0,05) na coluna entre si pelo teste de tukey. 
* Dados transformados em AMP (logx+4) e FLM (logx) para atenderem a normalidade dos resíduos. 

 

A comparação entre as variedades crioulas com a cultivar hibrida (Figuras 6, 7 

e 8) evidencia potencial para melhoramento. 

A estimativa dos parâmetros genéticos de uma população permite conhecer 

diversas informações da natureza dos genes que são envolvidos na herança dos 
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caracteres. É importante salientar que os parâmetros genéticos foram estimados para 

todos os caracteres mensurados com base nas análises de variâncias, excluindo-se 

a testemunha, conforme constam na Tabela 8. 

Os caracteres morfoagronômicos AMP (97,200%), AME (94,240%), DMC 

(70,549%), MME (82,818%), DME (93,102%), MTG (76,804%), MCG (90,109%), GRU 

(92,087%) e PRO (83,793%) apresentaram alta estimativa de herdabilidade (h2) no 

sentido restrito, pois os valores foram superiores a 70%, o que indica que a variação 

fenotípica é devido à variação genética e nas condições ambientais em que foram 

obtidos os dados. As variáveis CME (60,295%), FLF (18,569%) e FLM (38,822) 

apresentaram baixa herdabilidade, ou seja, a maior parte da variação fenotípica 

evidenciada na população é decorrente dos efeitos do ambiente.  

Segundo Ramalho et al. (2012), valores de h2 superiores a 70% são considerados 

altos e variam de acordo com o caráter estudado, indicando que métodos de seleção 

simples podem levar a ganhos consideráveis, sendo que o ambiente apresenta pouca 

influência e a maior parte da variação é devida a fatores genéticos. Por outro lado, 

valores de h2 baixos são influenciados pelo ambiente.  

O coeficiente de variação genético (CVg) é comumente usado para comparar 

a variabilidade genética expressa para cada caráter, conforme destacado por 

Resende (2000).  

Assim, os resultados obtidos do CVg superiores a 5% para as características 

avaliadas: AME (20,350%), DMC (5,671%), MME (39,047%), DME (11,732%), CME 

(5,889%), MTG (35,594%), MCG (31,984%), GRU (29,461%) e PRO (42,031%) 

demonstraram variabilidade genética existente na população para cada caráter, 

possibilitando a realização de seleção. Os menores valores de CVg foram nas variáveis 

AMP (2,090%), FLM (0,957%) e FLF (3,108%).  

A razão entre o coeficiente de variação genético (CVg) e o ambiental (CVe) é 

um parâmetro que pode ser utilizado como indicativo de maiores ganhos genéticos na 

seleção de genótipos superiores (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). É um índice 

que indica se tem facilidade ou dificuldade de selecionar um determinado genótipo 

para cada caráter (LEITE et al., 2016).  

Os caracteres AMP (2,660), AME (1,810), DME (1,643), MCG (1,345), GRU (1,526) 

e PRO (1,017) apresentaram valores superiores a 1 na razão CVg/CVe, o que indica 

uma situação favorável à seleção, em concordância com os maiores valores de 

herdabilidade. Estes valores indicam boa possibilidade de ganho genético por seleção 



42 

 

direta, pois a variância genética superou a ambiental, ou seja, as características 

manifestaram-se devido à maior contribuição genética (CRUZ, 2005; YOKOMIZO, 

2012). 

A razão CVg/CVe que apresentaram valores <1 foram as variáveis DMC 

(0,692), MME (0,981), CME (0,551), MTG (0,814), FLM (0,356) e FLF (0,213), o que 

indica uma condição pouco favorável à seleção desse caráter, pois a maior 

contribuição existente foi de origem ambiental, o que leva a concluir que este caráter 

interage, possivelmente, de forma intensa com variações ambientais.  

Portanto, sugere que se utilize outra estratégia de seleção, como por exemplo, 

a seleção indireta com ajuda dos coeficientes de correlação deste com outros, como 

altura de planta e altura da inserção da espiga. 

A seleção indireta é mais eficaz nessas condições devido à alta magnitude da 

herdabilidade para altura de planta e da correlação feita entre altura de planta e 

diâmetro do colmo. Mostra-se eficaz, desde que seja realizada em ambientes 

adequados, que aumentem a herdabilidade e correlação (CAIERÃO et al.,2006). 

O CVe, é o mais usado para avaliar a qualidade do experimento, porém Resende 

(2007) afirma que esta deve ser com base na acurácia seletiva (rgg), que considera 

as proporções entre as variações de natureza genética associada ao caráter em 

avaliação, além da magnitude da variação residual.  

A acurácia seletiva também é importante na comparação de método de 

seleção, pois, quanto maior seu valor, melhor preditor do valor genético verdadeiro é 

o método de seleção.  

A acurácia de seleção para os caracteres avaliados foi de alta a muito alta para 

AMP (0,980), AME (0,970), MME (0,910), DME (0,965), MCG (0,949), GRU (0,959), 

PRO (0,915), DMC (0,839) e CME (0,777), exceto FLM (0,623) e FLF (0,431), 

indicando boa precisão experimental (Tabela 8). De acordo com Resende; Duarte 

(2007), esse parâmetro é o mais adequado para verificar a qualidade do experimento 

por considerar a variação residual, o número de repetições e a proporção entre as 

variações genética e residual associadas à variável em questão. Estas relações 

indicam a correlação entre o valor genotípico verdadeiro dos tratamentos e o predito 

com as informações experimentais. 

Segundo Costa et al., (2005) informam que ensaios com baixa acurácia indicam 

que os genótipos têm grandes desvios absolutos entre os valores genotípicos 

verdadeiros e aqueles estimados a partir das informações do experimento. Dessa 
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forma, as inferências realizadas ficam comprometidas ou irreais, aumentando a 

probabilidade da não reprodução das médias fenotípicas dos ensaios nos plantios 

comerciais. Neste trabalho, pôde ser verificado que as variáveis FLM (0,623) e FLF 

(0,431) apresentaram valores com baixa acurácia de seleção (Tabela 8).  

 

Tabela 8: Resumo dos Parâmetros Genéticos das variáveis: altura média da planta 
(AMP), altura média da espiga (AME), diâmetro médio do colmo (DMC), 
massa média da espiga (MME), diâmetro médio da espiga (DME), 
comprimento médio da espiga (CME), massa total de grãos (MTG), massa 
de 100 grãos (MCG), grau de umidade (GRU), florescimento masculino 
(FLM), florescimento feminino (FLF) e produtividade (PRO), Rio Branco, 
UFAC, 2019.  

 

 

 
 

                                 Parâmetros Genéticos  

AMP (m)   AME (m) 
 DMC 
(mm) 

MME (Kg) 
DME 
(mm) 

CME (cm) 

σF 0,000 0,352 0,808 0,253 17,100 0,692 

σA 0,000 0,002 0,238 0,043 1,179 0,275 

σG 0,000 0,033 0,571 0,209 15,921 0,418 

h2 (%) 97,260 94,240 70,549 82,818 93,102 60,295 

     CVg (%) 2,090 20,350 5,671 39,047 11,732 5,889 

CVg/CVe 2,660 1,810 0,692 0,981 1,643 0,551 

r (1-1/F)^0.5 0,980 0,970 0,839 0,910 0,965 0,777 

CV (%) 0,790 11,250 8,194 39,768 7,140 10,686 

 MTG (kg) MCG (g) GRU (%) FLM (Dias) FLF(Dias)     PRO (Kg.ha-1) 

        σF 130180,597 42,467 38,840 0,000 42,320 549667,177 

        σA 30196,813 4,200 3,073 0,000 34,461 89082,153 

        σG  9   9983,783 38,267 35,766 0,000 7,858   460585,024 

        h2 (%) 76,804 90,109 92,087 38,822 18,569 83,793 

     CVg (%) 35,594 31,984 29,461 0,957 3,108 42,031 

 CVg/CVe 0,814 1,345 1,526 0,356 0,213 1,017 

   r (1-1/F)^0.5 0,876 0,949 0,959 0,623 0,431 0,915 

CV (%) 43,740 23,694 19,310 2,686 14,553 41,332 

      Legenda: σF: variância fenotípica; σA: variância aditiva; σG: variância genotípica; h2: herdabilidade; CVg: coeficiente de variação    
                 genética; CVg/CVe: relação do coeficiente de variação genética e ambiental; r (1-1/F)^0.5: acurácia de seleção; CV:  
                 coeficiente de variação.   

  

A análise de correlação fenotípica, genética e de ambiente realizada para os 

caracteres morfoagronômicos em populações crioulas de milho revelou um total de 66 

pares de correlações.  

Observou-se que as correlações genotípicas apresentaram magnitudes 

superiores às fenotípicas e inferiores a de ambiente (Tabela 9), o que é desejável pelo 

https://translate.googleusercontent.com/translate_c?depth=1&hl=pt-PT&prev=search&rurl=translate.google.com&sl=en&sp=nmt4&u=http://www.scielo.br/scielo.php%3Fscript%3Dsci_arttext%26pid%3DS1806-66902018000200267&xid=17259,15700021,15700186,15700191,15700248&usg=ALkJrhjOqoA0-C9aq4Iro1mfRzx-8wL4Rw#t2
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melhorista, já que este será herdado, indicando menor influência do ambiente na 

expressão dos caracteres. Esses resultados estão de acordo com os observados por 

Nogueira et al., (2012) para a cultura da soja. 

No entanto, as correlações genéticas são mais relevantes que as correlações 

fenotípicas e de ambiente, principalmente quando os caracteres envolvidos possuem 

herança complexa, controlados por vários genes, e com elevado efeito do ambiente 

(VENCOVSKY; BARRIGA 1992). 

O caractere altura média da planta apresentou correlações fenotípica, 

genotípica e ambiental fortes e positivas com altura média da espiga. Essa correlação 

é comum em populações de milho e está associada com o desenvolvimento e 

arquitetura do milho como encontrado por alguns autores (FANCELLI et al.,2000, 

MAGALHÃES et al., 2002). 

A altura média da planta apresentou correlação fenotípica e positiva (p<0,05) 

com altura média da espiga, massa média da espiga, massa total de grãos, massa de 

100 grãos, diâmetro médio das espigas e grau de umidade. Por outro lado, apresentou 

associação negativa com o comprimento médio de espiga e florescimento feminino. 

Para He et al. (2014), a altura média da espiga e o diâmetro médio da espiga  

são  caracteres fundamentais a serem considerados durante a seleção, com intuito de 

explorar genótipos com maior rendimento de grãos. 

Com relação ao diâmetro médio da espiga, foram obtidos efeitos significativos 

de correlações fenotípicas com a produtividade e genotípica com florescimento 

masculino e produtividade. Esses resultados corroboram com Bordallo (2005), o qual 

trabalhou com genótipos de milho doce e um de milho comum que evidenciaram 

correlação positiva do diâmetro médio de espiga com produtividade.  

As maiores correlações fenotípicas positivas e significativas foram observadas 

para massa média da espiga com massa total de grãos e massa de 100 grãos, 

indicando que o par de caracteres avaliado é beneficiado ou prejudicado pelas 

mesmas causas de variação ambiental. Nas correlações genotípicas, foram 

observadas para massa média da espiga e massa total de grãos com florescimento 

masculino, a 5% de probabilidade pelo método de bootstrap. 

Houve correlação genotípica negativa e significativa entre CME e FLF (rg=- 

1,409), FLM e FLF (rg=-2,194), logo, o ambiente apresentou grande influência na 

expressão do genótipo. Assim, quanto maior for o número de dias para FLM, menor 
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será a produção das plantas devido à falta de sincronia pendão/estilo-estigma, 

impedindo que haja fecundação dos óvulos (MAGALHÃES; DURÃES, 2002). 

Nos caracteres diâmetro médio do colmo, comprimento médio da espiga, grau 

de umidade, florescimento masculino e feminino, não houve nenhuma correlação 

fenotípica significativa entre as características avaliadas. Na correlação genotípica, 

também não houve nenhuma correlação para comprimento médio da espiga, 

florescimento feminino e masculino. 

O Comprimento médio de espigas apresentou estimativas de correlações 

fenotípicas e genotípicas negativas com todos os pares de caracteres avaliados, 

indicando que o aumento de um caráter ocasiona a diminuição do outro. 

Para o caráter massa média da espiga, as estimativas foram significativas e 

positivas com a massa total de grãos, massa de 100 grãos, diâmetro médio da espiga, 

grau de umidade e produtividade. Liao et al., (2014) indicaram que, dentre os 

caracteres de maior importância pesquisados, a massa média da espiga se destaca 

por contribuir positivamente para rendimento de grãos. 

 A produtividade relaciona-se fenotipicamente com altura média da espiga, 

massa média da espiga, massa de 100 grãos e diâmetro médio das espigas. Esse 

fato sugere que quanto maior o número de plantas com espigas com grãos, maior a 

produtividade da população. Na correlação genotípica, a produtividade foi correlacionada 

significativamente com todos os caracteres avaliados, exceto comprimento médio da 

espiga, florescimento masculino e feminino. 

Nas correlações de ambiente (Tabela 9), constatou-se magnitudes elevadas e 

positivas entre os caracteres: AMP e AME (ra= 0,929), AMP e DMC (ra=0,636), AMP e 

MME (ra=0,593), AMP e MTG  (ra=0,720), AMP e DME (ra=0,554), AMP e PRO (ra=0,551), 

AME e DMC (ra=0,521), AME e MME (ra=0,547), AME e MTG (ra=0,677), AME e DME 

(ra=0,541), AME e PRO (ra=0,489), DMC e MME (ra=0,589), DMC e MTG (ra=0,663), 

MME e MTG (ra=0,978), MME e MCG (ra=0,649), MTG e MCG (ra=0,637), DME e PRO 

(ra=0,629).  

Correlações de ambiente negativas indicam que o ambiente favorece um 

caráter em detrimento do outro. Porque, valores positivos indicam que os dois 

caracteres são beneficiados ou prejudicados pelas mesmas causas de variações de 

ambiente (CRUZ; REGAZZI, 1994). 
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Tabela 9: Estimativas dos coeficientes de correlação fenotípica, genotípica e ambiental das variáveis: altura média da planta (AMP), 
altura média da espiga (AME), diâmetro médio do colmo (DMC), massa média da espiga (MME), diâmetro médio da espiga 
(DME), comprimento médio da espiga (CME), massa total de grãos (MTG), massa de 100 grãos (MCG), grau de umidade (GRU), 
florescimento masculino (FLM), florescimento feminino (FLF) e produtividade (PRO), Rio Branco, UFAC, 2019. 

 

 
Variável 

AME (m) 
DMC 
(mm) 

MME 
(kg) 

CME 
(cm) 

MTG (g) 
MCG 
(kg) 

DME 
(mm) 

GRU(%) 
FLM 

(dias) 
FLF 

(dias) 
PRO (Kg/ha-1) 

 
AMP (m) 

rf 0,996** 0,762ns 0,997** -0,256ns 0,993** 0,992** 0,976* 0,992** 0,704ns -0,068ns 0,947ns 
rg 1,002++ 0,851ns 1,065++ -0,329ns 1,082++ 0,999++ 1,000++ 0,9996++  0,999++ -0,439ns 0,999++ 
ra 0,929++ 0,636++ 0,593++ -0,363ns 0,720++ 0,135ns 0,554+ 0,162ns -0,273ns -0,478+ 0551+ 

 
AME (m) 

rf  0,811ns 0,996** -0,318ns 0,996** 0,991** 0,985* 0,982* 0,646ns -0,096ns 0,971* 
rg  0,982ns 0,999++ -0,661ns 0,999++ 1,065++ 0,999++ 1,0371++  1,140++ -0,099ns 1,039++ 
ra  0,521+ 0,547+ -0,074ns 0,677++ 0,127ns 0,541+ 0,236ns -0,232ns -0,249ns 0,489+ 

 
DMC 
(mm) 

rf   0,803ns -0,414ns 0,829ns 0,813ns 0,7824ns 0,753ns 0,277ns -0,498ns 0,926ns 
rg   0,878ns -0,583ns 0,891ns 0,935ns 0,919ns 0,8789ns 0,949+ -0,759ns 1,262++ 
ra   0,589+ -0,099ns 0,663+ 0,393ns 0,262ns 0,291ns -0,517+ -0,455+ -0,200ns 

 
MME (kg) 

rf    -0,237ns 0,999** 0,999** 0,967* 0,994** 0,701ns -0,147ns 0,963* 
rg    -0,481ns 1,008++ 1,058++ 1,058++ 1,0976++  1,423++ 0,305ns 1,096++ 
ra    0,393ns 0,978++ 0,649+ 0,350ns 0,303ns -0,326ns -0,425+ 0,300ns 

 
CME 
(cm) 

rf     -0,255ns -0,199ns -0,459ns -0,135ns 0,486ns -0,404ns -0,399ns 
rg     -0,526ns -0,370ns -0,643ns -0,2927ns 0,839ns -1,409++ -0,588ns 
ra     0,338ns   0,372ns 0,131ns 0,471ns 0,162ns 0,119ns 0,073ns 

 
MTG (g) 

rf      0,998** 0,967* 0,989** 0,678ns -0,174ns 0,973ns 
rg      1,084++ 1,072++ 1,1253++ 1,489++ 0,005ns 1,127++ 
ra       0,637+ 0,481ns 0,317ns -0,358ns -0,405+ 0,356ns 

 
MCG 
(Kg) 

rf       0,954* 0,995** 0,717ns -0,196ns 0,962* 
rg       1,008++ 1,0857++ 1,321++ -0,556ns 1,090++ 
ra       0,361ns 0,069ns -0,259ns 0,112ns 0,114ns 

 
DME 
(mm) 

rf        0,940ns 0,541ns 0,434ns 0,955* 
rg        0,9907ns   0,959+ 0,057ns 1,006++ 
ra        0,309ns -0,175ns 0,084ns 0,629+ 

 
GRU(%) 

rf         0,776ns -0,159ns 0,931ns 
rg         1,315++ -0,327ns 1,082++ 
ra         -0,047ns -0,093ns -0,174ns 

 
FLM 
(dias) 

rf          -0,196ns 0,508ns 
rg          -2,194++ 0,840ns 
ra          0,557+ 0,091ns 
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** e *: Significativo a 1 e 5% de probabilidade pelo teste t. 
ns: não significativo. 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 

 

 
FLF 

(dias) 

rf                    -0,242ns 
rg                    -0,574ns 
ra                     -0,044ns 
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Apesar de não haver informações de mensuração de plantas dentro da parcela 

experimental, é importante estimar a herdabilidade e o ganho obtido pela seleção de 

plantas dentro de parcelas, que poderá ser utilizada para recombinação das progênies 

(CRUZ, 2006).  

Para todos os caracteres avaliados, os ganhos preditos dentro da parcela 

experimental sem informações de plantas foram superiores ao ganho entre as 

parcelas, conforme consta na Tabela 10. Essa seleção é a mais favorável para o 

melhoramento do milho.  

 
Tabela 10: Estimativas de ganhos de seleção entre e dentro de variedades crioulas de 

milho (Gs), considerando os caracteres: altura média da planta (AMP), altura 
média da espiga (AME), diâmetro médio do colmo (DMC), massa média da 
espiga (MME), diâmetro médio da espiga (DME), comprimento médio da 
espiga (CME), massa total de grãos (MTG), massa de 100 grãos (MCG), grau 
de umidade (GRU), flor masculina (FLM), flor feminina (FLF) e produtividade 
(PRO), Rio Branco, UFAC, 2019.   

 
 Variável 

AMP AME DMC MME DME CME MTG MCG GRU FLM FLF PRO 
(Kg/ha-1) 

Entre (%) 2,90 27,66 6,67 49,74 15,85 6,40 43,67 42,50 39,57 0,04 0,09 53,86 
Dentro (%) 3,38 32,41 8,10 59,27 18,60 7,90 52,50 50,09 46,51 0,05 0,12 64,08 
Total (%) 6,27 60,06 14,77 109,0

1 
34,44 14,30 96,17 92,59 86,08 0,01 0,22 117,93 
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5 CONCLUSÕES 

 

Há variabilidade genética para os caracteres morfoagronômicos estudados, 

entre as quatro variedades crioula de milho, podendo ser utilizadas em novos 

programas de melhoramento de milho.  

A variedade 4 apresenta desempenho superior entre as crioulas.  

As correlações genotípicas apresentaram valores mais elevados em relação às 

correlações fenotípicas. 

Existe possibilidades de ganhos por seleção evidenciada pelos valores de 

herdabilidade nas populações de milho crioulo.  

Os ganhos preditos dentro da parcela experimental foram superiores ao ganho 

entre as parcelas. 
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Apêndice A - Materiais utilizados para avaliação das plantas: (A) régua graduada; (B) paquímetro digital; e (C) balança analógica.     
                        Rio Branco, UFAC, 2019.    

 

   

 Apêndice B – Área experimental do milho situada na Universidade Federal do Acre. Rio Branco, 2019. 
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