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ADAPTABILIDADE E ESTABILIDADE EM POPULAÇÕES DE 
MILHO 

 
RESUMO – O milho apresenta papel importante na economia nacional e mundial, 

aumentando continuamente a sua produção total devido a avanços em tecnologias, 

e a abertura de novas fronteiras. Assim a utilização de novas fontes de 

germoplasma é de fundamental importância, para que possa gerar cultivares mais 

adaptadas a diversidade de ambientes e épocas de plantio. Objetivou-se no 

presente trabalho avaliar 36 populações de milho, obtidas de métodos que 

selecionam a partir da capacidade combinatória, em três ambientes contrastantes, 

visando identificar a existência da interação genótipo por ambientes, classificar as 

populações quanto a adaptabilidade e estabilidade, através das metodologias de 

Eberhart & Russell e Modelos Mistos, indicar as melhores populações para formação 

de composto e comparar as duas metodologias. Os ambientes avaliados foram: A1-

safrinha na área experimental da UFG com incidência de estresse hídrico; A2 - safra 

em solo arenoso, em área de agricultura familiar e A3 - safra na área experimental 

da UFG. Foram avaliadas características agronômicas de interesse. Foi estimado o 

ganho por seleção e a análise da adaptabilidade e estabilidade para a variável peso 

de grãos. A população 36 reuni alta produção, adaptabilidade e estabilidade geral 

para os três ambientes. A herdabilidade média dos genótipos (ℎ௠௚
ଶ ) obteve valor 

0,543, indicando a possibilidades de se fazer seleção. A estimativa de acurácia 

(73,7%) indica confiabilidade na seleção dos genótipos. As duas metodologias, 

apresentaram resultados semelhantes na classificação das populações quanto 

adaptabilidade e estabilidade nos três ambientes, diferindo, apenas, quanto a 

classificação de algumas populações. 

 

 

Palavras-chave: Interação Genótipo x Ambiente, Melhoramento, Zea mays L. 
 
 
 
 
 
 



 
 

 
 

ADAPTABILITY AND STABILITY IN CORN POPULATIONS 

 

ABSTRACT - Corn presents an important function in the national and global 

economy, continuously increasing its total production due to advances in 

technologies, and the opening of new frontiers. The use of new sources of 

germplasm has a fundamental importance, so that it can generate cultivars more 

adapted to the diversity of environments and period of planting. The objective of this 

study was to evaluate 36 populations of maize in three contrasting environments 

obtained from methods that select from the combinatorial capacity, aiming to identify 

the existence of the genotype interaction by environments, to classify the populations 

regarding adaptability and stability, through the methodologies of Eberhart & Russell 

and Mixed Models, indicate the best populations for compound formation and 

compare the two methodologies. The environments evaluated were: A1-safrinha in 

the experimental area of the UFG with incidence of water stress; A2 - harvest in 

sandy soil, in family agriculture area and A3 - harvest in the experimental area of 

UFG. Agronomic characteristics of interest were evaluated. The gain by selection 

and the analysis of the adaptability and stability for the grain weight variable were 

estimated. Population 36 has high production, adaptability and general stability for 

the three environments. The average heritability of the genotypes (ℎ௠௚
ଶ ) was 0.543, 

indicating the possibility of making selection. The accuracy estimate (73.7%) 

indicates reliability in genotype selection. The two methodologies presented similar 

results in the classification of populations regarding adaptability and stability in the 

three environments, differing only in the classification of some populations. 

 

Keywords: Interaction Genotype x Environment, Breeding, Zea mays L. 
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1. Introdução 

 

O milho é considerado uma das plantas cultivadas mais antiga e um dos 

vegetais superiores de interesse agronômico mais estudado, possuindo a 

caracterização genética detalhada. Este vem sendo visto como um bom exemplo 

das modificações ocorridas durante a domesticação (BESPALHOK FILHO, 2016). 

A produção do milho tem como destinos a alimentação animal, a indústria de 

alta tecnologia e o consumo humano, fato este que caracteriza sua grande 

importância econômica (MAGALHÃES et al, 2002). Seu uso para alimentação 

animal representa a maior parte de milho em grãos, isto é, cerca de 70% no mundo 

e 80% no Brasil (ABIMILHO, 2015). 

No Brasil, o milho é a segunda cultura mais produzida, estando atrás somente 

da soja, com uma área cultivada de 17.391,1 milhões de hectares (CONAB, 2017). A 

semeadura do milho é feita em praticamente todo o ano, mas seu cultivo tem-se 

dividido em duas safras principais, a primeira safra e a segunda safra (safrinha), 

onde a primeira safra é caracterizada pela concorrência de área com a soja no Sul e 

Sudeste do Brasil, onde a semeadura ocorre entre setembro e dezembro e a 

colheita, de janeiro a maio. Enquanto o milho de segunda safra (safrinha) é 

produzido principalmente na região Centro-Oeste e no estado do Paraná, em 

sucessão à cultura da soja, com semeadura entre janeiro e março e colheita entre 

maio e agosto. Na grande maioria das áreas produtoras, quando cultivado na 

primeira safra, a cultura tende a receber melhores condições climatológicas e, assim, 

demonstra, em geral, uma produtividade maior (CONAB, 2017). 

Os aumentos de produtividade obtidos têm sido alcançados graças ao 

eficiente trabalho desenvolvido pelos programas de melhoramento ao longo dos 

anos, acoplado às melhorias de tecnologias do sistema produtivo. Em virtude da 

diversidade de ambientes cultivados com o milho faz-se necessário ações de 

melhoramento visando o desenvolvimento de cultivares adaptadas a diferentes 

localidades e a épocas de plantio, permitindo a indicação de forma adequada para 

as diferentes particularidades relacionadas ao sistema produtivo. 

No entanto, há um fenômeno natural que agrava esta recomendação 

conhecida como “interação genótipos por ambientes”. As interações de genótipos 

por ambientes podem ocorrer devido a respostas diferentes de genótipos em 

diferentes ambientes ou por expressão semelhante de diferentes genótipos em 
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diferentes ambientes (COCKERHAM, 1963). Obter estimativas da interação 

genótipos por ambientes é de suma importância tanto para os melhoristas quanto 

para os produtores. No caso dos produtores a importância está no fato de que os 

cultivares que tem o mínimo de interação com ambientes, indica menor risco, pois 

apresenta comportamento uniforme nos diferentes ambientes, no entanto, deve-se 

considerar que para ambientes discrepantes essa característica pode não ser 

vantajosa, uma vez que a recomendação para ambientes específicos pode ser uma 

boa opção.  

Por outro lado, o melhorista deve planejar no programa de melhoramento 

ações que viabilize, na existência de interações, desenvolvimento de cultivares 

específicos para determinado ambiente. Assim, é de grande importância o 

conhecimento do tipo de interação dos genótipos frente às variações ambientais, 

pois ela reduz a precisão da seleção de genótipos de um ambiente para outro, ou 

seja, em ambientes contrastantes, o processo de seleção e indicação de cultivares 

deve levar em consideração essas particularidades, pois havendo interação genótipo 

por ambiente (G X A) do tipo complexa, ocorre a alteração no ordenamento das 

populações devido a alteração do ambiente em estudo, o que torna a recomendação 

dos genótipos nos ambientes mais difícil. 

Na presença de interação de genótipos por ambientes, o estudo da 

adaptabilidade e estabilidade torna-se de importância crucial, pois permite a 

indicação nos diferentes extratos ambientais. Segundo MARIOTTI et al. (1976) a 

adaptabilidade é considerada como a capacidade dos genótipos de aproveitarem 

vantajosamente o estímulo do ambiente, sendo esta uma vantagem sob o ponto de 

vista produtivo; e a estabilidade, segundo CRUZ et al., (2012), é definida como a 

capacidade de os genótipos expressarem um comportamento altamente previsível 

em função da qualidade do estímulo ambiental. Este conceito tem obtido grande 

aceitação atualmente. 

Neste sentido objetivou-se no presente trabalho avaliar diferentes populações 

de milho, originadas de métodos que selecionaram a partir da capacidade 

combinatória seguidos de recombinação, quanto ao comportamento em três 

ambientes contrastantes, visando identificar a existência da interação genótipo por 

ambientes, classificar as populações quanto a adaptabilidade e estabilidade, através 

das metodologias de Eberhart & Russell que consideram os valores fenotípicos, e 

Modelos Mistos que consideram os valores genotípicos. Assim indicar, por meio de 
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processo seletivo, as melhores populações para ambientes específicos na formação 

de variedade composta para compor novas populações para futuras ações de 

melhoramento para estes ambientes, ainda, ao fim, comparar as duas metodologias. 

 

2. REVISÃO DA LITERATURA 

2.1. Cultura do milho 

 

O milho (Zea mays L.) pertence à ordem Gramineae, família Poaceae, tribo 

Maydeae, gênero Zea e espécie Zea mays L. É uma espécie diploide (2n = 20), 

monóica e alógama, que tem seu centro de origem no México. Tendo como espécie 

ancestral o Teosinto, com origem a mais de 8000 anos e cultivada em muitas partes 

do mundo. O milho apresenta crescimento mais compacto e maior dificuldade na 

dispersão natural, quando comparado com o Teosinto, pois os grãos estão aderidos 

ao sabugo e são envolvidos e protegidos pela palha (BESPALHOK FILHO, 2016). 

Segundo dados o milho é o cereal mais produzido no mundo, ficando à frente de 

trigo e arroz, a safra mundial de milho, para 2017, é esperada em 1.037 bilhão de 

toneladas USDA, (2017). 

No Brasil o cultivo do milho tem se dividido entre milho primeira safra tendo 

como os maiores produtores, responsáveis por 87% da produção nacional, os 

estados do Paraná, Minas Gerais, Rio Grande do Sul, São Paulo, Santa Catarina, 

Goiás e Bahia, e, milho segunda safra (safrinha) tendo como maiores produtores, 

responsáveis por 98% da produção nacional, os estados do Mato Grosso, Paraná, 

Mato Grosso do Sul, Goiás e Bahia (CONAB, 2017). Neste cenário a maior parte da 

produção brasileira (81%) concentra-se nas regiões Centro-Sul, onde o Sul contribui 

com 23,89%, o Sudeste com 12,88% e o Centro-Oeste com 44,38% (CONAB, 

2017). 

 Segundo dados da CONAB, (2017), para o ano agrícola 2016/17, a área 

brasileira cultivada com milho primeira safra está estimada em 5,541 milhões de 

hectares com uma produção que deverá alcançar 30,151 milhões de toneladas, 

resultando em uma produtividade estimada de 5,4 tha-1. Por sua vez, o milho 

segunda safra (safrinha), possui área estimada em 11,824 milhões de hectares, com 

uma produção que pode alcançar 63,522 milhões de toneladas, devendo atingir 5,3 

tha-1 de produtividade (CONAB, 2017). 
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O município de Jataí se destaca como o 2° maior produtor nacional de milho 

em valor de colheita e área cultivada, com mais de 200.000 ha-1, no cenário estadual 

Jataí se destaca como maior produtor, tendo uma média de produtividade do milho 

de 7,3 tha-1 (IBGE, 2016). Indicando ser superior à média de produtividade nacional 

de milho, que e de 5,4 tha-1 (CONAB, 2017). 

Jataí pertence à Mesorregião do Sul Goiano, localizado na Microrregião do 

Sudoeste de Goiás, situado entre as coordenadas de latitude: 17º 52' 53”S e 

longitude: 51º 42' 52”W. Sendo a área total do município de 7174,1 Km². E 

delimitado entre as bacias do Araguaia e do Paraná, situado na Serra do Caiapó. 

Sua rede hidrográfica pertence à bacia do Paraná, sendo constituída de afluentes da 

margem direita do Parnaíba, tendo destaque o Rio Claro e o Rio Doce (afluente) 

(JATAÍ, 2017). 

O clima de Jataí apresenta duas estações bem definidas uma seca que se 

estende de maio a setembro e outra chuvosa se estendendo de outubro a abril, com 

índices pluviométricos de 1800 mm, porém mal distribuídos ao longo do ano. 

Baseado na classificação de Koopen, (1918) Jataí está incluído como clima 

megatérmico Aw “ (Tropical de savana com inverno seco e verão quente e chuvoso) 

” (MARIANO, 2005). 

Segundo Silva & Andrade, (2012), a temperatura média é de 25ºC, no verão, 

e a precipitação (mm) média mensal no verão é de aproximadamente 300 mm. O 

período de maior precipitação vai de novembro a janeiro com somatório de 828 mm, 

correspondendo a 46% da precipitação de todo o ano. O período seco do ano (abril 

a setembro) possui temperatura média de 23°C. Durante o inverno, estão os três 

meses mais secos: junho, julho e agosto, que juntos somam cerca de 49 mm de 

precipitação, ou seja, representam apenas 3% das chuvas de todo o ano.  

A análise dos dados climatológicos, bem como a leitura das precipitações 

auxilia no planejamento do cultivo, tendo em vista os severos períodos de estiagem 

e déficit hídrico principalmente durante os meses de maio a setembro período que 

afeta a safrinha, a qual é semeada de janeiro a março. Já em relação ao período 

que compreende os meses de dezembro a abril, o clima da região apresenta boa 

oferta hídrica, registrando excedente neste período. 

Jataí tem área cultivada com soja de 285.000 hectares, e rendimento de 2,9 

tha-¹. A área cultivada com milho é de 219.000 hectares com produtividade média 
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7,3 tha-¹ (IBGE, 2016). A precocidade da cultivar de soja é muito importante, pois 

cada dia de antecipação da colheita da soja pode significar um ganho relevante de 

produtividade do milho. A sucessão soja/milho tem crescido principalmente nos 

estados do Paraná, Mato Grosso do Sul, Sudoeste de Goiás e Mato Grosso. 

Segundo relatos de Silva Neto (2017) o cultivo da safrinha é favorecido nestas 

regiões pois o regime de chuvas é mais prolongado e as temperaturas menos frias 

no final do ciclo do milho o autor afirma ainda que a sucessão soja/milho, além de 

possibilitar a otimização do solo, maquinários e mão-de-obra, permite que a soja 

obtenha preços melhores devido a colheita antecipada de variedades precoces.  

 A possibilidade de uma boa safra de milho na safrinha é altamente 

influenciada pelas condições climáticas (chuva e temperatura), principalmente na 

fase vegetativa e reprodutiva da cultura. O cultivo da soja deixa resíduos de 

nitrogênio que são altamente responsivos ao milho, já o milho safrinha possui um 

sistema radicular mais eficiente do que o da soja na absorção de fósforo, que fica 

remanescente no solo após a colheita da soja. 

 

2.2. Fatores que influenciam a produtividade do milho 

 

Em condições experimentais os rendimentos são geralmente, maiores que os 

obtidos em campos comerciais. Isso está relacionado com uma série de limitações 

típicas do local de cultivo, como desuniformidade da área (condições físicas e 

químicas do solo, compactação e tipo de solo), desuniformidade na semeadura e 

umidade irregular do solo. Observa-se alta dependência da cultura de milho às 

condições ambientais, especificamente da radiação solar, temperatura do ar e da 

precipitação. As variações de rendimento de grãos entre épocas de semeadura e 

entre anos estão altamente relacionadas às diferenças observadas nestes fatores 

(MUNDSTOCK & SILVA, 2005). 

A interação adequada entre os fatores abióticos de produtividade (radiação 

solar, disponibilidade hídrica e temperatura do ar) são preponderantes para 

obtenção de altos rendimentos de grãos para cada região, embora outros fatores 

também possam influenciar (MUNDSTOCK & SILVA, 2005). 

A temperatura desponta como o mais importante entre todos os fatores 

ambientais que influenciam o desenvolvimento da cultura do milho. Segundo Ribeiro, 
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(2011), a duração das fases fenológicas e ciclo da cultura, são inversamente 

proporcionais a temperatura do ar. O milho não se desenvolve em temperatura 

mínima (Tb) entre 0 e 10 ºC e máxima (TB) em torno de 45 ºC, sendo que seu 

desenvolvimento ótimo ocorre em temperaturas de aproximadamente 30 ºC. Landau 

et al., (2017) relatam que no período da floração, a ocorrência de temperaturas 

médias superiores a 26ºC aceleram o desenvolvimento da cultura do milho nesta 

fase e, as temperaturas inferiores a 15,5ºC, retardam o ciclo. Cada grau acima da 

temperatura média de 21,1ºC nos primeiros 60 dias após a semeadura pode 

acelerar o florescimento entre dois e três dias. O estresse hídrico e temperaturas 

elevadas (acima de 35 °C) podem reduzir drasticamente a produção. Por 

dessecação dos grãos de pólen como dos estilo-estigmas (cabelos da espiga) 

(WESIMANN, 2008). 

Na fase vegetativa inicial da cultura curtos períodos de estiagem podem 

estimular um aumento no desenvolvimento radicular. Para isso é necessário que o 

solo apresente boa retenção de água e oxigênio abaixo de 15 cm da superfície. As 

exigências hídricas da cultura do milho para que possa expressar todo seu potencial, 

são no mínimo de 400 a 600 mm de precipitação pluvial, sendo que seu uso 

consuntivo, frequentemente, oscila entre 4 a 6 mm/dia (FANCELLI & DOURADO-

NETO, 2000).  

O milho é altamente suscetível ao estresse hídrico (MAGALHÃES & 

DURÃES, 2006). A deficiência hídrica provoca alterações no desenvolvimento das 

plantas de milho, assim a área foliar é responsável por determinar o uso da água 

pelas plantas e seu potencial de produtividade é severamente inibido quando 

exposta a déficit hídrico (SANTOS & CARLESSO, 1998).  

A produção possui estreita relação com a área foliar, que é uma característica 

relevante no desenvolvimento inicial de gramíneas, visto que as folhas são fonte de 

fotoassimilados para o desenvolvimento das raízes, que são estruturas que 

participam da assimilação de nutrientes e desempenham importante papel na 

resistência ao déficit hídrico (BONFIM-SILVA et al., 2011). 

Durante a fase vegetativa, o déficit hídrico reduz o crescimento do milho, em 

função da redução de área foliar. Porém, neste período ainda não estão sendo 

formados os componentes de rendimento sendo o déficit hídrico menos prejudicial 

neste período (BERGAMASCHI et al., 2006). Assim, os efeitos sobre a produção de 
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grãos são diminuídos, se as condições hídricas se tornarem favoráveis, o que pode 

garantir níveis satisfatórios de produtividade de grãos. 

Por outro lado, se o déficit hídrico ocorrer no período crítico da cultura, o qual 

vai do pré-florescimento ao início do enchimento de grãos (MORIZET & TOGOLA, 

1984), nessa fase fenológica, o milho é extremamente sensível ao déficit hídrico, em 

decorrência dos processos fisiológicos ligados ao início do enchimento de grãos 

(ZINSELMEIER et al., 1995), além da elevada transpiração, decorrente da máxima 

área foliar. Se o déficit hídrico ocorrer no período crítico, pode haver redução na 

produtividade de grãos mesmo em anos com as condições climáticas favoráveis 

(BERGAMASCHI et al., 2004).  

A necessidade de identificar e selecionar quais populações tem maior 

potencial e menor risco de exploração para cada sistema agrícola, fatores 

ambientais primários que exercem ação indireta (latitude, altitude, chuva, topografia, 

textura do solo e composição do solo), e ambientais secundários de ação direta 

(radiação solar, comprimento do dia, temperatura, água no solo, aeração do solo, 

minerais do solo), é de primordial importância, pois estes fatores afetam os 

processos fisiológicos e, consequentemente, o rendimento da cultura, e as 

interações dos genótipos com ambientes indicam quais as limitações irão 

predominar (DURÃES, 2007). 

 

2.3. Melhoramento do milho  

 

O constante aumento populacional no mundo exige maior produção de 

alimentos. O milho é o alimento básico da população de vários países, sendo 

utilizado como matéria-prima para indústrias, alimentação animal e humana 

(SANTOS, 2009). O milho se destaca como o exemplo da utilização do 

melhoramento e hibridação. A obtenção de Linhagens autofecundadas e sementes 

híbridas são extremamente fáceis dentro de um programa de melhoramento de 

milho devido à característica monóica, que a torna apta à realização de cruzamentos 

controlados e autofecundações (BUENO et al., 2001). 

Estima-se que os primeiros métodos de seleção massal datem de 10 mil anos 

atrás e que, por simples análises fenotípicas, os melhoristas primitivos selecionavam 
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plantas mais produtivas e vigorosas, promovendo, assim, sustentação alimentar dos 

humanos e de seus animais domesticados (HALLAUER, 2011). O uso de tipos 

desejáveis, mais produtivos e vigorosos, provocou a mudança nas frequências 

gênicas das espécies em uso, embora, as teorias acerca do melhoramento de 

plantas só tenham progredido após a redescoberta dos clássicos experimentos de 

Mendel no início do século XX. Deste modo, o melhoramento como arte foi praticado 

por um longo período proporcionando contribuições muito valiosas na agricultura 

mundial (NASS et al., 2001). 

Hallauer, (2011) conceituou o melhoramento de plantas, como sendo a arte e 

a ciência de melhorar o padrão genético das plantas para sua utilização econômica. 

Neste sentido, para o melhoramento de milho, no seu sentido amplo, pode-se dizer 

que ele é dirigido essencialmente para atender algumas alternativas: a) melhorar o 

padrão agronômico das populações; b) sintetizar novas populações; c) incorporar 

germoplasma, inserindo genes específicos de interesse; d) obtenção de variedade 

de polinização livre e, e) obtenção de híbridos (GARBUGLIO & ARAUJO, 2006). 

O sucesso de um programa de melhoramento depende basicamente da 

escolha dos germoplasmas que serão incorporados aos trabalhos de seleção. Com 

o avanço da agricultura altamente tecnificada, o mercado requer cada vez materiais 

mais uniformes, com alta produtividade, o que pode levar a maior vulnerabilidade 

genética. O aumento na diversidade de ambientes explorados pela agricultura, e a 

exigência por materiais mais produtivos nas mais diversas condições climáticas e 

ambientais, gera a necessidade de se explorar um conjunto cada vez maior de 

cultivares melhoradas para as condições específicas de cada região, visando a 

indicação daquelas mais adequadas para maior produção de alimentos. 

Dialelos e topcrosses são metodologias que possibilitam a expressão de 

heterose e permitem avaliar o desempenho das linhagens genitoras com menor 

influência de erro experimental. O conceito de cruzamentos dialélicos foi 

apresentado por Hayman, (1954) e Griffing, (1956) como a recombinação da 

variabilidade genética disponível dentro do programa, ocorrendo a combinação entre 

todos os genitores, onde com (n) genitores é possível a obtenção de (n²) 

combinações, permitindo a obtenção de novos genótipos. 

Segundo Carvalho et al. (2004), a principal restrição oriunda dos cruzamentos 

dialélicos completos, ocorre quando se tem um grande número de genitores 
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envolvidos e o número de combinações híbridas a serem avaliadas se torna 

relativamente grande, tais fatores proporcionam o inconveniente do alto custo, em 

muitas circunstâncias tornando-se limitante ao programa de melhoramento. O 

modelo de dialelo parcial foi esclarecido por Kempthorne & Curnow, (1961), método 

desenvolvido para aumentar o número de genitores que podem ser incluídos nos 

cruzamentos dialélicos (HALLAUER et al., 2010). 

Bernini e Paterniani, (2012) citam que pelo método de análise dialélica é 

possível estimar parâmetros genéticos úteis na seleção de genitores para 

hibridação, como a identificação das ações gênicas do controle dos caracteres, 

identificando ainda as melhores combinações das linhagens a serem utilizadas como 

genitor masculino e genitor feminino, com objetivo de proporcionar a máxima 

expressão heterótica nos híbridos. Vencovsky, (1987) também menciona que os 

cruzamentos dialélicos permitem a obtenção de estimativas de parâmetros 

genéticos, desta forma aumentando o número de informações para o melhorista e 

contribuindo para as tomadas de decisões. 

O método de topcrosses, proposto por Davis, (1924), que consiste em avaliar 

um grande número de linhagens em cruzamentos com um testador de base genética 

ampla, eliminando as linhagens de desempenho inferior, tornando mais eficiente o 

melhoramento (NURMBERG et al., 2000). Embora aparentemente simples, este 

método apresenta certa dificuldade na definição do testador adequado para o grupo 

de linhagens que se deseja avaliar (PATERNIANI & MIRANDA FILHO, 1987).  

Neste sentido, Hallauer & Miranda Filho, (1988) relatam que testadores de 

base ampla são úteis para obtenção das estimativas da capacidade geral de 

combinação, enquanto aqueles de base genética estreita são úteis para estimação 

da capacidade específica de combinação, relatam ainda que o método tem os 

seguintes objetivos: a) avaliação da capacidade de combinação de linhagens e, b) 

avaliação do valor genético dos genótipos da população a ser melhorada. 

Di Salvo, (2011) relata que atualmente a maior parte do mercado produtor de 

sementes de milho está direcionado para agricultores que dispõem de alta 

tecnologia, dando preferência, principalmente, para os híbridos simples, triplos e 

duplos, não utilizando variedades de polinização aberta, pois esta apresenta 

produção inferior quando comparadas à um híbrido comercial. No entanto, embora 

seja menor, existe uma fatia do mercado de sementes de milho que é voltada para 
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os agricultores com menor nível tecnológico e que, devido às vantagens da 

utilização das variedades de polinização aberta nessas condições, fazem uso deste 

tipo de cultivar. Neste sentido variedades sintéticas foram definidas por Lonnquist, 

(1961) como uma população de polinização aberta, derivada do intercruzamento de 

plantas autofecundadas ou linhagens, sendo posteriormente mantidas por esquemas 

de seleção massal a partir de plantios isolados. Quando são utilizadas variedades de 

polinização aberta ao invés de linhagens, como é o caso do presente trabalho a 

população resultante é chamada de variedade composta (DI SALVO, 2011). 

Bueno et al., (2001) relatam que um objetivo básico do melhoramento é: 

selecionar genótipos com alta produtividade e adaptação a vários ambientes. Porém 

este objetivo torna-se difícil de analisar a interação G X A, onde se tem uma 

resposta diferente dos genótipos nos vários ambientes, tornando o trabalho do 

melhorista mais difícil pelo fato dos genótipos terem que ser testados nos ambientes 

onde serão recomendados (RAMALHO et al. 1989). Para Borém, (2013), é de 

extrema importância que ao iniciar o programa de melhoramento, seja definido o 

objetivo, isto é, se o objetivo é desenvolver variedades produtivas em um grande 

número de ambientes, ou uma variedade altamente adaptada a um ambiente 

específico. 

  

2.4. Interação genótipo x ambiente 

 

A agricultura tem buscado a cada dia um maior controle das condições 

ambientais, seja pela aplicação de fertilizantes, controle de plantas daninhas e 

insetos, bem como a utilização de ambientes protegidos (BORÉM, 2013). Esta 

incessante busca tem facilitado a abertura de novas áreas de cultivo, em ambientes 

distintos dos centros de origem das espécies cultivadas. O cultivo de variedades em 

diferentes ambientes, pode resultar em desempenho distintos das variedades nos 

ambientes, isto é, a alteração na performance das variedades, devido a mudança de 

ambiente, sendo denominada de interação genótipo x ambiente (G X A), (BORÉM, 

2013). 

Avaliar a interação genótipo x ambiente (G X A) é de grande importância no 

melhoramento, pois, havendo tal interação, há a possibilidade do melhor genótipo 
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em um ambiente não ser o melhor em outro, este fato é descrito como interação 

complexa, que indica a inconsistência da superioridade de genótipos devido a 

variação ambiental. Outra interação possível é denominada simples, que é 

proporcionada pela diferença de variabilidade entre genótipos dentro dos ambientes 

(CRUZ et al., 2012).  

Segundo Borém, (2013), ambiente é todo fator que influencia o 

desenvolvimento da cultura sem que este seja de origem genética, como regiões, 

épocas, anos e práticas culturais. O genótipo refere-se à constituição genética do 

indivíduo, ou seja, aos genes que ele possui (MENDOZA GONZÁLEZ et al., 2014). 

Já o fenótipo é o resultado da interação entre o genótipo e o ambiente, onde fenótipo 

se refere as características apresentadas por um indivíduo, sejam elas morfológicas 

ou fisiológicas (CRUZ et al., 2012). 

Bueno et al., (2001) relatam que o fenótipo pode ser afetado pelo ambiente, 

onde F (fenótipo) = G (genótipo) + A (ambiente), e que um terceiro fator surge 

quando se trabalha com mais de um genótipo e dois ou mais ambientes, sendo este 

fator a interação G X A. Os componentes da interação G X A, podem ser estimados 

quando se trabalha com mais de um genótipo em mais de um ambiente, fazendo 

primeiramente a análise de variância individual dentro de cada ambiente, 

posteriormente sendo feita a análise conjunta dos dados (RAMALHO et al., 1993). 

Após ser estabelecido o modelo estatístico, deve-se definir se os efeitos são fixos ou 

aleatórios: sendo fixo quando não puder ser generalizado, utilizando-se as fontes de 

variação do experimento, e aleatório quando as fontes de variação forem uma 

amostra da população (RAMALHO et al., 1993).  

Para Pimentel-Gomes (2009), a maneira mais comum de se observar as 

interações (G X A) é a análise conjunta da variância. Onde através desta análise a 

magnitude das interações G X A é avaliada pela variância dos efeitos genótipos por 

ambientes, a partir da interação G X A, é possível focar em adaptação e 

estabilidade, porém eles não devem ser considerados como um só. Vencovsky et 

al., (1988) em estudos com milho trabalharam com a adaptabilidade como sendo 

adaptação ecológica a diferentes ambientes, e estabilidade como sendo a habilidade 

de genótipos de se adaptarem às condições climáticas, e verificaram que essas 

duas propriedades não se relacionam quanto ao rendimento de grãos. 
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Cruz et al., (2012) relatam que estudos da interação genótipos X ambientes, 

não proporcionam informações especificas sobre o comportamento de cada 

genótipo frente as variações ambientais. Assim se faz necessário realizar análises 

de adaptabilidade e estabilidade, pelas quais é possível identificar cultivares de 

comportamento previsível e que sejam responsivas às variações ambientais, em 

condições específicas ou amplas. 

Na atualidade, há mais de uma dezena de metodologias de análises de 

adaptabilidade e estabilidade destinada a avaliação de um grupo de material 

genético. Cada método tem sua utilização mais adequada ou com informações mais 

detalhadas dependendo do tipo de análise que se pretende adotar. 

 

2.5   Adaptabilidade e estabilidade  

 

Diferentes metodologias para avaliar a adaptabilidade e a estabilidade tem 

sido desenvolvidas e, ou, aprimoradas. Estas metodologias baseiam-se em análise 

de variância, regressão linear, regressão não linear, análises multivariadas e 

estatísticas não paramétricas (BASTOS et al., 2007), e modelos mistos (RESENDE 

& DUARTE, 2007). 

Dentre os métodos propostos o de Eberhart & Russell, (1966), baseia-se na 

análise de regressão linear simples, que mede a resposta de cada genótipo frente às 

variações ambientais. Método utilizado, com bastante sucesso principalmente 

quando se trabalha com no mínimo 3 ambientes, em diversas culturas, tais como: 

aveia, arroz, trigo, soja, feijão, sorgo, milho e mandioca (VENCOVSKY & BARRIGA, 

1992). Esta metodologia considera que tanto os coeficientes de regressão dos 

valores fenotípicos de cada genótipo, em relação ao índice ambiental, quanto os 

desvios dessa regressão, proporcionam estimativas de parâmetros de 

adaptabilidade e estabilidade, respectivamente (MATTA, 2016). Segundo Lynch & 

Walsh, (1998) a aplicação do modelo proposto por Eberhart & Russell, (1966), 

proporciona uma base para ordenar os genótipos com respeito à sua resposta às 

mudanças ambientais. 

Carvalho et al., (2014) trabalhando com produção de grãos e massa verde de 

milho no estado do Tocantins, obtiveram efeitos significativos da interação entre 
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genótipo e experimento, demonstrando a resposta diferencial dos genótipos nos 

experimentos estudados, justificando assim, a determinação da adaptabilidade e 

estabilidade para ambas as características, pela metodologia de Eberhart & Russell, 

(1966) 

O método proposto por Resende & Duarte, (2007), utiliza modelos Mistos 

REML/BLUP (Máxima Verossimilhança Restrita / Melhor Predição Linear Não-

Viesado). A análise por este modelo baseia-se nas estimativas em que, quanto 

menor for o desvio-padrão do comportamento genotípico através dos ambientes, 

(safras, anos ou locais), maior será a média harmônica de seus valores genotípicos 

através dos ambientes. Assim, a seleção por (MHVG) implica simultaneamente 

seleção para produtividade e estabilidade. Já a adaptabilidade, refere-se ao 

desempenho relativo dos valores genotípicos (PRVG) nos ambientes. Assim, os 

valores genotípicos preditos são expressos como proporção da média geral de cada 

ambiente e, posteriormente, obtém-se o valor médio dessa proporção nos ambientes 

(SILVA et al., 2016). 

Para Resende (2002) a seleção simultânea para produtividade, estabilidade e 

adaptabilidade, pode ser realizada pelo método da média harmônica do 

desempenho relativo dos valores genéticos (MHPRVG) preditos. Método este que 

permite selecionar simultaneamente pelos três atributos mencionados apresentando, 

dentre outras, as seguintes vantagens: 1) considera os efeitos genotípicos como 

aleatórios e, portanto fornece estabilidade e adaptabilidade genotípica e não 

fenotípica; 2) permite lidar com heterogeneidade de variância; 3) permite considerar 

erros correlacionados dentro de ambientes; 4) fornece valores genéticos já 

descontados da instabilidade; 5) pode ser aplicado com qualquer número de 

ambientes; 6) gera resultados na própria grandeza ou escala do caráter avaliado; 7) 

permite computar o ganho genético com a seleção pelos três atributos 

simultaneamente. 

A análise REML/ BLUP pode ainda permitir inferências adicionais como: 

seleção de genótipos produtivos, estáveis e responsivos à melhoria do ambiente e 

seleção por estes atributos conjuntamente (STURION & RESENDE, 2005).  

As análises de adaptabilidade e estabilidade é uma forma alternativa de 

estudo da interação genótipo com o ambiente (VENCOVSKY & BARRIGA, 1992). 

Segundo Borém, (2013), adaptabilidade refere-se à capacidade de um genótipo em 
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aproveitar as variações ambientais, já a estabilidade e a capacidade do genótipo em 

apresentar comportamento altamente previsível independente do ambiente. Já 

Vencovsky & Barriga, (1992), relatam que para a análise de estabilidade ser 

considerada, e necessário que a análise conjunta dos dados seja significativa para 

cultivares x ambientes. 

Borém, (2013) exemplifica dois tipos de estabilidade: estática e dinâmica. 

Onde a estabilidade estática refere-se ao comportamento constante, independente 

da mudança ambiental, sem que ocorra desvio de performance. Já a estabilidade 

dinâmica, é o comportamento previsível mesmo com a variação ambiental. 

 

3.  MATERIAL E MÉTODOS 

 

3.1. Material experimental – Populações 

 

Foram avaliadas 36 populações (Tabela 1), dos quais 17 são derivados da 

avaliação de linhagens parcialmente endogâmicas em esquema topcross, outras 14 

são originadas de compostos formados pela avaliação em dialelo parcial entre 

híbridos comerciais e populações semiexóticas, que se refere a introdução de 

populações exóticas, ou seja, que não são adaptadas a região de estudo e posterior 

cruzamento com uma população adaptada ao local de estudo (OLIVEIRA et al., 

2012). Ainda foram incluídas duas populações pertencentes ao programa de 

melhoramento da UFG/Regional Jataí sendo o CRE-01 e TGMV, sendo incluídas 3 

testemunhas (um híbrido comercial modificado com a tecnologia Leptra® de proteção 

contra insetos e com gene Roundup Ready™; um híbrido comercial convencional com 

finalidade de uso milho verde e silagem de planta inteira e ainda uma variedade de 

polinização aberta). 

Para produção do topcross foram utilizadas linhagens parcialmente 

endogâmicas originadas da população MPA (movimento de pequenos produtores). 

Foi utilizado a geração F2 do híbrido comercial AG 6040 como testador (base 

genética ampla), conforme descrito por Ragagnin, et al., (2015). Após avaliação a 

campo, foi determinada a capacidade combinatória das linhagens parcialmente 

endogâmicas, e foram aplicadas três estratégias de seleção: E1 - cinco híbridos 
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topcross com maior capacidade de combinação para produção de grãos; E2 - cinco 

híbridos topcross de maior capacidade combinatória para redução da altura relativa 

da espiga e E3 -  cinco híbridos topcross de maior capacidade combinatória para 

resistência múltipla a doenças (principais doenças da cultura do milho: Cercospora 

zea-maydis, Exserohilum turcicum, Phaeosphaeria maydis, Puccinia polysora). Ouve 

coincidência de um híbrido que foi selecionado em duas estratégias. Ainda, com 

base na capacidade combinatória estabelecida nas estratégias E1, E2 e E3 foram 

resgatadas sementes das linhagens parcialmente endogâmicas e as mesmas 

misturadas para gerar três “Bulks” para formação de três sintéticos. 

O dialelo parcial foi formado por 5 populações de geração F2 de híbridos 

comerciais e 9 populações do grupo NAP (populações desenvolvidas no projeto 

NAP-Milho - Núcleo de Apoio à Pesquisa do Milho – USP) por recombinação entre 

acessos do Banco de Germoplasma do CENARGEN/EMBRAPA. Foi feita a predição 

de compostos, conforme descrito por Silva et al., (2017), sendo indicado a melhor 

combinação do híbrido comercial para cada população do grupo NAP-Milho nas 

duas épocas avaliadas (safra e segunda safra). Foram originadas, deste arranjo 

preditivo, 14 populações. 

 Ainda compõem o trabalho duas populações pertencentes ao programa 

de melhoramento da UFG/Regional Jataí designadas como CRE-01 e TGMV. A 

CRE-01 tem origem no cruzamento entre linhagens endogâmicas (S4) do CIMMYT 

(Colômbia), selecionadas para resistência ao complexo do enfezamento com 

testadores – 50% do material genético de cada –, sendo o hibrido P3041, resistente 

ao complexo de enfezamento, foi usado como testador. A população aqui utilizada 

foi submetida a dois ciclos de seleção recorrente para produção de grãos.  

O TGMV tem origem a partir do sintético obtido através de cruzamento de 

híbridos comerciais com potencial para prolificidade. Foram realizados dois ciclos de 

seleção recorrente para as condições do Sudoeste Goiano, sendo uma delas com 

foco em características adequadas para produção de milho verde.  
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Tabela 1. Decodificação e origem dos 36 genótipos, avaliados em três ambientes 
contrastantes 

CODIFICAÇÃO  ORIGEM Populações¹ 

1 Topcross gen67 

2 Topcross gen14 

3 Topcross gen44 

4 Topcross gen69 

5 Topcross gen48 

6 Topcross gen24 

7 Topcross gen5 

8 Topcross gen59 

9 Topcross gen45 

10 Topcross gen62 

11 Topcross gen1 

12 Topcross gen23 

13 Topcross gen52 

14 Topcross gen54 

15 Dialelo NAPFA x HG81 

16 Dialelo NAPFL  x HG81 

17 Dialelo NAPFB x HG81 

18 Dialelo NAPDB x HG75 

19 Dialelo NAPHT x  HG55 

20 Dialelo NAPPP x  HG81 

21 Dialelo NAPPZ  x  HG55 

22 Dialelo NAPPM  x  HG75 

23 Dialelo NAPCS  x  HG81 

24 Dialelo NAPFA x HG55 

25 Dialelo NAPFL x HG55 

26 Dialelo NAPFB x HG55 

27 Dialelo NAPDB x HG55 

28 Dialelo NAPCS x HG55 

29 Sintético topcross  Mistura sementes S2 doença 

30 Sintético topcross  Mistura sementes S2 produção 

31 Sintético topcross  Mistura sementes S2 altura Relativa da espiga 

32 Testemunha Hibrido transgênico modificado 

33 Testemunha Variedade comercial 

34 Testemunha Hibrido convencional 

35 
Resistente ao complexo do 

Enfezamento 
CRE-01 

36 Prolificidade/Milho verde TGMV 
1Populações 1 a 14: Híbridos Topcross (1-5: selecionado para maior produção de grãos; 6-10: selecionado 
para menor altura relativa da espiga; 5 e 11-14: selecionado para maior tolerância múltipla a doença); 
populações 15 a 28 composto originado do dialelo (15-23: composto estabelecido em condições de safra 
normal; 19-22 e 24-28: composto estabelecido em condições de segunda safra); 29: Sintético mistura de 5 
famílias S2 de melhor desempenho para tolerância à doenças foliares; 30: Sintético mistura de 5 famílias S2 de 
melhor desempenho para produção de grãos; 31: Sintético mistura de 5 famílias S2 de menor altura relativa da 
espiga; 32: Híbrido comercial 30S31H; 33: Híbrido comercial AG1051; 34: Variedade comercial Al-
Bandeirantes; 35: população CR01; 36: população TGMV. 

 

3.2. Execução experimental 

 

O plantio foi feito em três ambientes contrastantes (Tabela 2), sendo no 

primeiro ambiente na data de 18 de fevereiro de 2016 no período da safrinha, para o 
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segundo ambiente o plantio foi realizado em 26 de novembro de 2017 e no terceiro 

ambiente em 23 de novembro de 2017 ambos no período da safra 2016/2017. 

Os dados climatológicos relativos ao período experimental foram obtidos 

através de registros coletados pelo INMET – Instituto Nacional de Meteorologia, 

(2017), em estação meteorológica localizada na Universidade Federal de Goiás - 

Campus Jatobá, situado na cidade de Jataí/Goiás. Foram utilizadas 36 populações 

(Tabela 1) em três ambientes contrastantes na safrinha de 2016 e safra 2016/2017. 

O contraste dos ambientes se manifesta pela época de plantio ou tipo de solo. 

Assim no primeiro ambiente – A1, que foi afetado por veranico na fase de pré-

florescimento e enchimento de grãos, sendo este avaliado durante a segunda safra 

(safrinha 2016), e o terceiro ambiente – A3, que foi avaliado durante a safra 

2016/2017, ambos foram conduzidos na área experimental do Campus da UFG em 

Jataí-GO, situado na microrregião do Sudoeste Goiano, com 17º53´ S e 52º43´ W e 

680 m de altitude. O solo da área experimental é classificado como Latossolo 

Vermelho Distroférrico, de textura média, com 22,09% de areia, 16,86% de silte e 

61,06% de argila, diferindo entre si somente pela época de cultivo. 

O segundo ambiente – A2, foi avaliado durante a safra 2016/2017, na área de 

agricultura familiar em Jataí-GO, situado na microrregião do Sudoeste Goiano, com 

17°47'38.1"S 51°47'44.5"W e 680 m de altitude. Sendo um solo arenoso com 

86,82% de areia, 3,47% de silte e 9,71 de argila.  

Tabela 2. Ambientes contrastantes avaliados 
 

Ambientes Época de Plantio Área  Solo Areia% Silte% Argila% 

A1 Safrinha 2016 UFG Latossolo 22,09 16,86 61,06 

A2 Safra 2016/17 Agricultura Familiar Arenoso 86,82 3,47 9,71 

A3 Safra 2016/17 UFG Latossolo 22,09 16,86 61,06 

 

Os experimentos foram conduzidos nos ambientes considerados em 

delineamento em blocos ao acaso com quatro repetições. As parcelas foram de 

duas linhas de cinco metros espaçadas de 0,90 m entre linhas e 0,20 m entre 

plantas, sendo intercalado três testemunhas. 

A adubação de plantio foi feita de acordo com análise de solo, sendo utilizada 

a formulação 04-20-18 e, em cobertura, foram realizadas duas adubações, sendo a 

primeira em V4, com a formulação NPK 20-00-20, e a segunda uma semana depois, 
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com sulfato de amônio. Para o controle de pragas foi realizado tratamento de 

sementes com inseticida fipronil e duas aplicações de Diflubenzuron aos 20 e 35 

dias após a semeadura. O controle de plantas daninhas foi feito com duas 

aplicações de tembotriona e atrazine nas doses de 240 ml e 3 L ha-1 em pós-

emergência do milho e das plantas daninhas aos 20 e 35 dias após a semeadura. 

 

3.3. Avaliações fitotécnicas 

 

Durante a fase vegetativa da cultura foram avaliados os seguintes caracteres:  

I. Altura da planta (AP) – medida em metros, do nível do solo até a inserção da 

folha bandeira (média de cinco plantas aleatórias de cada linha); 

II. Altura da espiga (AE) – medida em metros, do nível do solo até a inserção 

da espiga (média de cinco plantas aleatórias de cada linha). Foram utilizadas 

as mesmas plantas em que se obteve altura de plantas; 

III. Número de dias para florescimento feminino (NDFF) – corresponde ao 

período compreendido entre a semeadura e o florescimento feminino, que é 

evidenciado quando 50% de plantas da parcela estiverem com estilo-

estigma emitido e visível; 

IV. Número de dias para florescimento masculino (NDFM) - corresponde ao 

período compreendido entre a semeadura e o florescimento, que é 

evidenciado quando 50% de plantas da parcela estiverem liberando pólen; 

V. Stande (STANDE) – definido como número de plantas por parcela, obtido 

por contagem direta de todas as plantas na parcela após o florescimento; 

VI. Número de espigas (NESP) – definido como número de espigas por parcela, 

obtido por contagem direta após a colheita; 

VII. Comprimento da espiga (CE) – obtido através de medição simples, com 

régua graduada em cm, de 5 espigas ao acaso, após a colheita; 

VIII. Diâmetro da espiga (DE) – obtido através de medição simples, com régua 

graduada em cm, de 5 espigas ao acaso, após a colheita, sendo colocadas 

as 5 espigas uma ao lado da outra, para que seja feita a medição do 

diâmetro das 5 espigas. 
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IX. Número de fileiras por espiga (NL) – obtido através de simples contagem do 

número de fileiras de grãos na espiga, sendo mensurado 5 espigas por 

parcela; 

X. Número de grãos por fileira (NG) – obtido através de simples contagem do 

número de grãos por linha na espiga, sendo mensurado 5 espigas por 

parcela; 

XI. Peso de espigas (PE) – obtido através da pesagem de todas espigas 

despalhadas da parcela; 

XII. Peso de grãos (PG) – obtido através da pesagem de todas espigas da 

parcela debulhadas; 

 

 Os dados de PE e PG foram corrigidos para umidade (b.u) de 13%, utilizando 

a seguinte expressão: 

 

Pଵଷ =  
PC(100 − U)

87
 

em que: 

P13: é o peso de grãos corrigidos para 13%; 

PC: é o peso de grãos; 

U: é a umidade dos grãos no momento da pesagem em percentagem, de 

cada parcela constituinte no experimento. 

A Umidade de grãos foi medida em porcentagem (b.u), com utilização do 

aparelho eletrônico G650, da marca GEHAKA AGRI. 

XIII. Altura relativa da espiga (ARESP) - é dada pela razão entre 

altura de planta e altura de espigas e; 

XIV. Prolificidade (PROLF) – é dada pela razão entre número de 

espigas e o estande final; 

Os dados de peso de espigas e peso de grãos foram ajustados para o 

estande ideal de 50 plantas/parcelas, utilizando-se como covariável o estande final. 

Para correção do estande utilizou-se o método da covariância descrito por 

Vencosvsky & Barriga, (1992). 
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3.4. Análise estatística dos dados 

 

3.4.1 Análise de variância (ANOVA) individual 

 

A análise de variância (ANOVA) individual (Tabela 3), para todas as 

características, em cada ambiente utilizado, foi realizada para avaliar a existência de 

variabilidade genética entre as populações avaliadas, pelo programa Genes (CRUZ, 

2013), de acordo com o seguinte modelo, com populações de efeito aleatório e 

ambientes fixos:  

   Modelo: ௜ܻ௝ = ݉ + ௜ܩ + ௝ܣ +     ௜௝ܧ

Em que: 

௜ܻ௝: Efeito da i-ésima população no j-ésimo bloco; 

݉: Média; 

 ;௜: Efeito da i-ésima populaçãoܩ

 ;௝: Efeito do j-ésimo blocoܣ

 .௜௝: Erro aleatório na í-ésima população no j-ésimo blocoܧ

 

Tabela 3 – Esquema da análise de variância (anova) em cada ambiente 
 

FV GL SQ QM E(QM) F 

Blocos/Ambientes ݎ −    ܤܯܳ ܤܳܵ 1

Populações ݃ −  ܶܯܳ ܶܳܵ 1
 

 ܴܯܳ/ܶܯܳ

Resíduo (ݎ − 1)(݃ −   ²ߪ ܴܯܳ ܴܳܵ (1

Total (݃ݎ) −     ݋ܶܳܵ 1

Média ݉     

CV%      

r = número de blocos; g = número de populações; SQB = soma de quadrados de blocos; SQT = soma de 
quadrados de populações; SQR = soma de quadrados de resíduo; SQTo = soma de quadrados total; QMB = 
quadrado médio blocos; QMT = quadrado médio populações; QMR = quadrado médio resíduo; CV = coeficiente 
de variação. 
 

A estimação dos parâmetros genotípicos e ambientais foram obtidos pelas 

seguintes equações: 

g∅௕+²ߪ
²

௚ߪr+²ߪ
ଶ 

൫100ඥܴܳܯ൯
തܻ
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Variância genotípica: ߪ௚
ଶ =

ொெ்ିொெோ

௥
 

Variância residual: ߪଶ =  ܴܯܳ

Coeficiente de determinação genotípico:  ℎଶ =  
ఙ೒

మ

ொெ்
௥ൗ
 

 

 A ANOVA para os caracteres mensurados (AP, AE, ARESP, FF, FM, PROLIF, 

CE, DE) foram feitas com médias de parcelas e para (PE, PG, NE, NLIN e NGR) 

com o total da parcela. A análise de variância foi feita de acordo com o modelo em 

blocos ao acaso conforme Cruz et al., (2012); 

 

 

3.4.2.    Análise de variância (ANOVA) conjunta 

 

A análise conjunta de todos os ambientes (Tabela 4) foi feita de acordo com o 

modelo a seguir: 

 

 ௜ܻ௝௞ = ݉ + ௜ܩ + ௞ܣ + ௝(௞)ܤ + ௜௞(ܣܩ) +  ௜௝(௞)ܧ

em que: 

௜ܻ௝௞ = e a observação da população i no bloco j dentro do ambiente k; 

݉ = e a média; 

௜ܩ = e o efeito da população i; 

௞ܣ = e o efeito do ambiente k; 

௝(௞)ܤ = e o efeito do bloco j dentro do ambiente k; 

௜௞(ܣܩ) = e o efeito da interação população i e ambiente k; 

 .௜௝: e o erro experimental médio(௞)ܧ

 

O esquema da ANOVA conjunta está descrito na Tabela 4, o qual considera 

populações (G) como efeito aleatório, ambiente (A) como efeito fixo e interação 

genótipo X ambiente (G X A) como efeitos aleatórios: 
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Tabela 4 – Esquema da análise de variância (anova) conjunta 
 
FV GL SQ QM E(QM) F 

Blocos/ 
Ambientes 

ݎ) − 1)ܽ SQB/A QMB/A ²ߪ+gߪ௕
²  

Ambientes(A) ܽ −  1 SQA QMA ߪଶ + ௚௔ߪߙݎ
ଶ +  ௕ߪ݃

ଶ +  ௔∅ݎ݃
 

ܣܯܳ + ܴܯܳ
ܤܯܳ + ܣܩܯܳ

 

Genótipos (G) ݃ −  1 SQG QMG ߪଶ + ௚ߪݎܽ
ଶ ܳܩܯ

ܴܯܳ
 

G x A (ܽ − 1)(݃ − 1) SQGA QMGA ߪଶ +  rߪߙ௚௔
ଶ ܣܩܯܳ 

ܴܯܳ
 

Resíduo (݃ − − ݎ)(1   1)ܽ SQR QMR  ߪଶ  

Total ݃ܽݎ −  1 ܵܳܶo    

Média ݉     
CV% 

%ܸܥ =  
ඥܴܳܯ

ෝ݉
 100ݔ

    

Efeito fixo de ambiente e aleatório para as demais fontes. r = número de repetições; a = número de ambientes; g = número 
de genótipos; SQB = soma de quadrados de blocos; SQA = soma de quadrados de ambientes; SQG = soma de quadrados de 
genótipos; SQGA =soma de quadrados da interação G x A; SQR = soma de quadrados do resíduo;  SQTo = soma de 
quadrados total; QMB = quadrado médio blocos; QMA = quadrado médio ambientes; QMG = quadrado médio de genótipos; 
QMGA = quadrado médio da interação G x A; QMR =quadrado médio do resíduo; CV = coeficiente de variação; ߙ = (ܽ –  1)/ܽ   
e ෝ݉= valor médio dos genótipos para o caráter avaliado.  

 
A estimação dos parâmetros genotípicos e ambientais foram obtidos pelas 

seguintes equações:  

Variância genotípica: ߪො௚
ଶ =

ொெீିொெோ

௔௥
 

Variância genotípica da interação (G X A): ቀߪො௚௔
ଶ =

(ொெீ஺ିொெ

௥
ቁ ቀ

௔ିଵ

௔
ቁ 

Variância residual: ߪොଶ =  ܴܯܳ

Variância fenotípica média: ߪො௙
ଶ = ܶܯܳ

ൗݎ  

Variabilidade genotípica média: ߪො௚ =
ொெ்ିொெோ

௥
 

Herdabilidade, ℎଶ =  
ఙෝ೒

మ

ఙෝ೑
మ 
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3.4.3. Estimação dos parâmetros de adaptabilidade e estabilidade 

 

3.4.3.1 A análise da adaptabilidade e estabilidade pelo método Eberhart & 

Russel (1966) 

 

A análise de adaptabilidade e estabilidade pelo método Eberhart & Russell, 

(1966), baseia-se na análise de regressão linear simples. O coeficiente de regressão 

linear (ß1) é utilizado para avaliar a resposta ou o comportamento do genótipo aos 

diferentes ambientes, juntamente com a média do genótipo que é a referência de 

adaptabilidades. O desvio da regressão indica a estabilidade do genótipo frente aos 

ambientes avaliados.   

 

Modelo: ௜ܻ௝  = ଴௜ߚ   + ௝ܫଵ௜ߚ    + ௜௝ߪ   ௜̅௝ߝ +  

sendo:  

 ௜ܻ௝ = média do genótipo i no ambiente j; 

 ;଴௜= média geral do genótipo iߚ 

 ଵ௜ = coeficiente de regressão linear, que mede a resposta do i-ésimoߚ

genótipo à variação do ambiente; 

∑௝ = índice ambiental codificado ൫ܫ  ௝௝ܫ  =  0൯; 

  ௜௝ = desvio da regressão; eߪ 

 .௜̅௝ = erro experimental médioߝ 

De acordo com Eberhart & Russell, (1966) genótipo ideal é aquele que 

apresenta produção média alta, coeficiente de regressão igual a 1,0 e desvios da 

regressão tão pequenos quanto possível. 

Segundo descrito por Eberhart & Russell, (1966), a adaptabilidade refere-se a 

capacidade do genótipo em aproveitar de forma vantajosa o estimulo do ambiente. É 

avaliada pelo coeficiente de regressão (ߚ), e classifica-se em: 

1) Genótipos com adaptabilidade geral ou ampla: são aqueles com ߚଵ௜ 

igual a 1. 

2) Genótipos com adaptabilidade especifica a ambientes favoráveis: são 

aqueles com ߚଵ௜ maior que 1. 

3) Genótipos com adaptabilidade especifica a ambientes desfavoráveis: 

são aqueles com ߚଵ௜ menor que 1. 
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A Estabilidade, refere-se à capacidade dos cultivares mostrarem um 

comportamento altamente previsível em função do ambiente pelo método Eberhart & 

Russell, (1966). É avaliada pelo componente de variância atribuído aos desvios da 

regressão (ߪௗ೔
ଶ ), e classificam-se em: 

 

1) Genótipos com estabilidade ou previsibilidade alta: são aqueles com 

ௗ೔ߪ
ଶ igual a 0; 

2) Genótipos com estabilidade ou previsibilidade baixa: são aqueles com 

ௗ೔ߪ
ଶ maior que 0. 

 

Os parâmetros do modelo são estimados, conforme Cruz et al., (2012) da 

seguinte forma:  

 

መ଴௜ߚ    =  തܻ௜. e (ܸఉ෡బ೔) =  
ଵ

௔
ොఌߪ

ଶ 

 

መଵ௜ߚ =
∑ ௒ೕ ூೕೕ

∑ ூೕ
మ

ೕ 
     ܸ൫ߚመଵ௜൯ =

ଵ

∑ ூೕ
మ

ೕ 
ොఌߪ

ଶ 

 

sendo:  

 

ොఌߪ   
ଶ =  

ଵ

௥
ොଶߪ =  

ொெோ

௥
 

 

A hipótese H0: ߚଵ௜ = 1 versus Ha:  ߚଵ௜ ≠ 1 é avaliada pela estatística t, dada por: 

 

= ݐ
መଵ௜ߚ − 1

ට ෠ܸ (ߚመଵ௜)
 

 

Os parâmetros de estabilidade (ߪௗ௜
ଶ ) é estimado, pelo método da análise de 

variância, a partir do quadrado médio do desvio da regressão de cada genótipo 

(QMDi) e do quadrado médio do resíduo: 
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ොௗ௜ߪ
 ଶ =  ෍ ො௜௝ߪ

ଶ (ܽ − 2)⁄
௝

=  
ூܦܯܳ − ܴܯܳ 

ݎ
 

 

em que: 

ூܦܯܳ =
ݎ

ܽ − 2
቎෍ ௜ܻ௝

ଶ

௝

−  ௜ܻ.
ଶ

ܽ
−  

൫∑ ௜ܻ௝ܫ௝௝ ൯
ଶ

∑ ௝ܫ
ଶ

௝
቏ 

 

A hipótese H0: ߪොௗ௜
 ଶ = 0, versus Ha: ߪොௗ௜

 ଶ ≠ 0, avaliada por meio da estatística F: 

 

ܨ =  ܴܯܳ/݅ܦܯܳ

 

Muitos genótipos, com rendimento médio superior, podem apresentar ߪௗ௜
ଶ   

estatisticamente diferente de zero. Contudo, pode ser necessária a seleção de 

alguns genótipos do grupo em que a estabilidade (previsibilidade) for baixa. Nesses 

casos, uma medida auxiliar de comparação entre esses genótipos é o coeficiente de 

determinação ܴ௜
ଶ, dado por: 

 

 

ܴ௜
ଶ =  

௜(ݎ݈ܽ݁݊݅ ݋ãݏݏ݁ݎܴ݃݁)ܳܵ

ܵܳ ܣ
௜ܩ

ൗ ቁ
 100 ݔ

 

 

3.4.3.2. A análise de adaptabilidade e estabilidade pelo método modelos 

mistos  

 

O efeito da interação G X A, foi avaliado conforme o modelo 54 do software 

Selegen-REML/BLUP (RESENDE, 2016).  

O modelo corresponde a: 

 

= ݕ   ܾܺ +  ܼ݃ +  ܹܿ +  ݁,  



39 
 

 

Em que: 

 e  ݁ correspondem, respectivamente, aos vetores de valores  ܿ  ,݃ ,ܾ ,ݕ

observados, efeitos de blocos dentro de diferentes ambientes (fixo), efeitos dos 

genótipos (aleatório), efeitos da interação G X A (aleatório) e de erros aleatórios; 

ܺ, ܼ  e ܹ  correspondem a matrizes de incidência para ܾ, ݃  e ܿ, 

respectivamente. As distribuições e estruturas de medias (ܧ) e variâncias (ܸܽݎ) 

assumidas foram: 

 

ܧ ቎

ݕ
݃
ܿ
݁

቏ =  ቎

ܾܺ
0
0
0

቏ ; ቈ ݎܸܽ  
݃
ܿ
݁

቉ =  ቎
௚ߪܫ

ଶ 0 0

0 ௖ߪܫ
ଶ 0

0 0 ௘ߪܫ
ଶ

቏ 

 

Através do método dos Modelos Mistos se obtém as estimativas de:  

MHVG = refere-se à estabilidade genotípica pelo método da média harmônica 

dos valores genotípicos. Este é um método para ordenamento de genótipos 

simultaneamente por seus valores genéticos (produtividade e estabilidade). Quanto 

menor for o desvio padrão do comportamento genotípico através dos locais, maior 

será a média harmônica de seus valores genotípicos através dos locais. Assim, a 

seleção pelos maiores valores da média harmônica dos valores genotípicos (MHVG) 

implica simultaneamente seleção para produtividade e estabilidade. 

PRVG = refere-se à adaptabilidade genotípica pelo método da performance 

relativa dos valores genotípicos preditos (PRVG) através dos ambientes. Os valores 

genotípicos preditos são expressos como proporção da média geral de cada local e, 

posteriormente, obtém-se o valor médio desta proporção através dos locais.  

PRVG*MG = refere-se à performance genotípica relativa média multiplicada 

pela média geral de todos os locais. Fornece, portanto, o valor genotípico médio, 

capitalizando a adaptabilidade. 

MHPRVG = refere-se a uma medida simultânea da produtividade, estabilidade 

e adaptabilidade pelo método da média harmônica da performance relativa dos 

valores genotípicos (MHPRVG).  
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MHPRVG*MG = refere-se à MHPRVG multiplicada pela média geral de todos 

os locais. Fornece, portanto, o valor genotípico médio penalizado pela instabilidade e 

capitalizado pela adaptabilidade. 

 

3.5. Estimação da resposta à seleção por ambiente 

3.5.1. Com base em produtividade de grãos  

 

A análise da resposta a seleção, fornece informações sobre a viabilidade da 

seleção, dentro de cada ambiente, e identifica genótipos superiores a serem 

recombinados para a formação de uma nova população para novo ciclo de seleção.  

Foram obtidas as estimativas do ganho esperado após a seleção nas 

populações em estudo por seleção direta.  

O estimador utilizado no cálculo do ganho de seleção foi: 

ܵܩ = .ܵܦ ℎଶ 

%ܵܩ =  
ܵܩ
തܺ଴

 100ݔ

em que: 

ܵܩ = Ganho de seleção; 

ܵܦ = Diferencial de seleção, obtido pela média selecionada subtraída da 

média observada ( തܺௌ − തܺை), no cálculo, foi considerada intensidade de seleção de 

21,2%, para o cálculo da intensidade de seleção, foi definido a seleção de 7 

populações de cada ambiente, para assim garantir a formação do composto 

representativo em cada ambiente. 

 

 ℎଶ = herdabilidade em sentido amplo; 

 

As análises estatísticas/genéticas foram realizadas usando o programa Genes 

(CRUZ, 2013). 
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3.5.2. Com base em valores genéticos estimados pelo método MHPRVG - 

REML/BLUP 

 

Para avaliação de estabilidade utiliza-se a média harmônica dos valores 

genotípicos ܩܸܪܯ =  
ூ

∑ భ
    ೇಸೕ

಺
೔సభ

, 

 Enquanto que para a avaliação de adaptabilidade se utiliza a performance 

relativa dos valores genotípicos ܴܸܲܩ =
ଵ

ூ
ቀ

∑ ௏ீ௝

ெ௝
ቁ, 

 Já para a avaliação de adaptabilidade, estabilidade e produtividade de grãos 

se utiliza a média harmônica da performance relativa dos valores genotípicos 

= ܩܸܴܲܪܯ  
ூ

∑ భ
ುೃೇಸೕ

಺
೔సభ  

,  

em que: 

 ;Valor genotípico = ܩܸ

݆ = Ambiente; 

݅ =  Genótipo; 

Os componentes de variância e coeficiente de determinação referente a REML, 

como as estatísticas de estabilidade e adaptabilidade foram realizados utilizando o método 

MHPRVG – modelo 54 com o programa SELEGEN REML/BLUP (RESENDE, 2016). 

 

4. RESULTADOS E DISCUSSÃO 

 

4.1. Influência de fatores meteorológicos 

 

A Figura 1 apresenta a precipitação (mm) e temperatura média (°C) durante o 

desenvolvimento da cultura no ambiente 1 (safrinha 2016), o qual foi plantado no dia 

18 de fevereiro de 2016. Pode-se verificar que houve no período de condução 

experimental deficiência hídrica pronunciada na fase de pré-florescimento e 

enchimento de grãos. Até o início da segunda quinzena do mês de março, a 

precipitação estava adequada e regular para a cultura, perfazendo, nesta data, 

aproximadamente 29 dias após a semeadura (DAS). Somente aos 43 DAS, 

observou novo incremento na umidade do solo, com precipitação de, 
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aproximadamente, 27 mm e, após essa precipitação, novo incremento só ocorreu 

aos 71 DAS, indicando deficiência prolongada de umidade no solo, o que prejudica 

sobremaneira a cultura do milho, pois é uma cultura conhecida pela sua alta 

sensibilidade ao estresse hídrico (VAMERALI et al., 2003; WELCKER et al., 2007).  

Dos 41 DAS aos 71 DAS, que é crítico na cultura do milho em relação às 

exigências hídricas, pois o florescimento masculino ocorreu, na média, aos 59,4 

DAS e o florescimento feminino, aos 63,4 DAS (Tabela 6), indicando possível 

redução na produção de grãos, pois conforme salienta Edmeades et al., (2000), o 

milho é particularmente muito sensível no estádio de florescimento. Outro indicativo 

do efeito do estresse hídrico foi a falta de sincronismo entre florescimento masculino 

e feminino de cada genótipo, expressa pelo intervalo entre os florescimentos. O 

sincronismo ou intervalo entre os florescimentos masculino e feminino (IFMF) é uma 

das mais importantes características avaliadas na seleção de cultivares com 

potencial tolerância ao estresse hídrico (AGRAMA & MOUSSA, 1996; BOLAÑOS & 

EDMEADES, 1996; XIAO et al., 2004).   

A Figura 2 apresenta os dados de precipitação (mm) e temperatura média 

(°C) para o período da safra 2016/2017, no período de outubro/2016 a março/2017, 

o qual compreende o cultivo e avaliação dos ambientes 2 e 3. Pode-se verificar que 

no período compreendido entre o final de novembro e março ocorreu precipitação 

sem interrupção pronunciada. Uma das diferenças marcantes em relação ao 

ambiente 1 pode ser verificada no intervalo de florescimento masculino e feminino 

(Tabela 6), indicando, no caso do ambiente 2, média do florescimento masculino de 

62,0 DAS e feminino de 63,2 DAS, no ambiente 3, média do florescimento masculino 

de 59,5 DAS e feminino de 59,4 DAS.  
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Figura 1. Precipitação e médias de temperatura registrados em Jataí – Goiás, janeiro a julho 2016. 
Jataí/GO, INMET, (2017). 
 
 

 

 
Figura 2. Precipitação e médias de temperatura registrados em Jataí – Goiás, de setembro de 2016 a 
março de 2017. Jataí/GO, INMET, (2017). 

 

4.2. Análise de variância individual 

 

A análise de variância individual, têm como objetivo verificar o comportamento 

do material em estudo em cada ambiente experimental, podendo, especificamente 

para cada ambiente, avaliar a existência de diferenças nos caracteres em estudo, 

permitindo a indicação para as condições específicas do ambiente (SILVA, 2009). 

O resumo da análise de variância das 36 populações para cada ambiente 

está apresentado nas Tabelas 5, 6 e 7. Observa-se que, para a grande maioria dos 

caracteres avaliados evidenciou variabilidade entre as populações em estudo ao 
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nível de significância de 1% ou a 5%. Para as variáveis altura de plantas foi não 

significativo para os ambientes 2 e 3, altura de espiga foi não significativa no 

ambiente 3, altura relativa da espiga e prolificidade, foram não significativas no 

ambiente 2. Já para diâmetro de espigas e número de linhas foram não significativas 

no ambiente 3. Isto indica que estes caracteres tiveram comportamento diferenciado 

de acordo com o ambiente avaliado.  

O coeficiente de variação variou de 2,09% para NDFM a 26,42% para DE. De 

acordo com Scapim et al., (1995), que desenvolveram uma escala de classificação 

para os coeficientes de variação experimental para a área de genética e 

melhoramento de milho, onde foi utilizada como base de dados, os resultados de 66 

teses que abordaram este tema, classificaram como médio, coeficientes entre 4,5 a 

9% para altura de plantas, 6,5 a 13% para altura de espigas, 8 a 20% para número 

de espigas, 10,5 a 22% para peso de espigas, 10 a 22% para peso de grãos  e 9,5 a 

20% para prolificidade. De acordo com o trabalho referenciado, o presente estudo 

obteve precisão média para estes caracteres.  

Quanto a média geral das características, destaca-se, peso de espigas e peso 

de grãos no ambiente 3, pois os valores foram, respectivamente, de 6,680 tha-1 e 

5,633 tha-1, já para os ambientes 1 e 2 o peso de grãos foi inferior, sendo 2,713 tha-1 

e 2,771 tha-1, respectivamente. No entanto, vale ressaltar que, conforme a Figura 1, 

no período que se estendeu do pré-florescimento ao enchimento de grãos houve 

longo período de estiagem para o ambiente 1, afetando a produtividade do ensaio 

durante a safrinha, o que tornou este ambiente desfavorável para a cultura do milho. 

Já para o ambiente 2, a estrutura do solo, essencialmente arenoso com 86,82% de 

areia, 3,47% de silte e 9,71 de argila (Figura 2), certamente foi o fator que mais 

contribuiu para redução da produção, tornando este ambiente desfavorável. 

De acordo com Landau et al., (2016), a cultura do milho necessita que os 

índices climáticos obtenham níveis considerados ótimos, sobretudo temperatura, 

precipitação e fotoperíodo, para que todo o potencial genético seja expresso. 

Trabalhando com híbridos de milho, Stojakovic´et al., (2015) observaram variação na 

produtividade de grãos de um local para outro, e de um ano para outro; constataram 

que a falta de chuva associada a altas temperaturas, principalmente do pré- 

florescimento ao enchimento de grãos, período este considerado crítico para a 

cultura afetaram a produção. 
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Uma vez obtida a análise de variância individual, que traz informações dos 

experimentos em cada ambiente, torna-se necessário avaliar o comportamento das 

populações em estudo no conjunto dos ambientes para verificar a existência de 

interação entre estes fatores de estudo. Verificou-se que a razão entre o maior e o 

menor quadrado médio dos resíduos foi inferior a 7 para as características em 

estudo sendo: APL - (1,31), AESP - (2,00), ARESP - (1,00), STAND - (6,72), NDFF - 

(1,99), NDFM - (1,26), NESP - (3,36), PROLIF - (6,6), CE - (1,24), DE - (39,08), PE-  

(4,29), PG - (4,72), NUM.LINH - (13,24), NUM.GRA - (4,62), indicando que para as 

variáveis DE e NUM.LINH que obtiveram relação do maior e menor quadrado médio 

do resíduo maior que 7, sendo então não recomendado que se faça a análise 

conjunta dos dados, pois segundo Pimentel-Gomes, (2009) para que se faça a 

análise de variância conjunta é recomendado que a razão entre o maior e o menor 

quadrado médio do resíduo seja menor que 7.  

Já para as outras variáveis que obtiveram relação do maior e menor quadrado 

médio do resíduo, menor que 7 assim indicando homogeneidade das variâncias 

residuais foi realizado a análise conjunta dos dados. 
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Tabela 5. Resultados das análises de variâncias e estimativas de parâmetros genéticos associados a 36 genótipos, avaliados em 
três ambientes (A1, A2 e A3) em Jataí-GO, 2016/2017 

  Quadrado Médio 

 
FV 

GL 

APL AESP ARESP STAND 

A1 A2 A3 A1 A2 A3 A1 A2 A3 A1 A2 A3 

Bloco 3 0,039 0,093 0,024 0,026 0,053 0,033 0,004 0,001 0,003 15,564 3,379 65,731 

Genótipos 35 0,053** 0,031ns 0,020ns 0,047** 0,016* 0,011ns 0,007** 0,002ns 0,001* 11,880** 165,942** 82,878** 

Resíduo 105 0,021 0,021 0,016 0,005 0,010 0,008 0,001 0,001 0,001 4,598 30,932 26,131 

CV% 
 

8,485 8,975 6,165 7,178 12,466 7,755 5,654 7,257 4,218 10,424 13,560 11,286 

Media 
 

1,696 1,607 2,061 0,979 0,809 1,166 0,577 0,502 0,565 20,569 41,014 45,291 

ો܏
૛ 

 
0,00814 0,00265 0,00102 0,10710 0,00156 0,00065 0,00161 0,00011 0,00011 1,82050 33,75300 14,18600 

h2 
 

0,6112 0,3372 0,2011 0,8965 0,3803 0,2408 0,8577 0,2550 0,4298 0,6130 0,8136 0,6847 

APL- altura de planta, AESP- altura de espiga, ARESP- altura relativa da espiga, STAND- número final de plantas por parcela. ** significativo a 1% e * significativo a 5% 
de probabilidade pelo teste F, ns não significativo. A1- ambiente 1, A2-ambiente 2, A3-ambiente 3. 
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Tabela 6. Resultados das análises de variâncias e estimativas de parâmetros genéticos associados a 36 genótipos, avaliados em três 

ambientes (A1, A2 e A3) em Jataí-GO, 2016/2017 

  Quadrado Médio 

FV GL 
NDFF NDFM NESP PROLIFC CE 

A1 A2 A3 A1 A2 A3 A1 A2 A3 A1 A2 A3 A1 A2 A3 

Bloco 3 136,218 103,894 2,310 41,317 53,808 2,431 37,488 413,007 81,120 0,155 0,226 0,001 4,380 21,167 3,870 

Genótipos 35 36,586** 11,102** 11,303** 18,174** 8,067** 11,210** 20,058** 162,762** 138,784** 0,033* 0,026ns 0,009** 5,289** 3,128** 2,642* 

Resíduo 105 3,674 3,145 1,845 1,961 1,678 1,551 9,283 41,393 31,249 0,020 0,020 0,003 1,375 1,210 1,504 

CV% 
 

3,020 2,803 2,268 2,354 2,089 2,090 22,2767 16,4177 12,4185 21,0503 14,6746 5,9487 7,5408 7,856 7,508 

Media 
 

63,472 63,264 59,875 59,493 62,007 59,583 27,354 39,187 45,0138 1,3468 0,9617 0,9918 14,903 14,000 16,333 

࣌2
g  

8,22814 1,98952 2,36472 4,05341 1,59739 2,41498 10,77540 30,34246 26,88399 0,01380 0,00042 0,00133 0,97870 0,47976 0,28479 

h2 
 

0,8996 0,7168 0,8368 0,8921 0,7920 0,8617 0,5372 0,7457 0,7748 0,4072 0,0773 0,6051 0,7401 0,6134 0,4310 

NDFF- número de dias florescimento feminino, NDFM- número dias florescimento masculino, NESP- número de espigas por planta, PROLIFC- prolificidade, CE- comprimento de espigas. ** 
significativo a 1% e * significativo a 5% de probabilidade pelo teste F, ns não significativo. A1- ambiente 1, A2-ambiente 2, A3-ambiente 3. 
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Tabela 7. Resultados das análises de variâncias e estimativas de parâmetros genéticos associados a 36 genótipos, avaliados em três 

ambientes (A1, A2 e A3) em Jataí-GO, 2016/2017 

  Quadrado Médio 

FV GL 
DE PE PG NUM.LINH NUM.GRA 

A1 A2 A3 A1 A2 A3 A1 A2 A3 A1 A2 A3 A1 A2 A3 

Bloco 3 0,085 0,028 1,589 0,074 9,024 0,623 0,011 5,528 0,552 0,748 0,182 6,499 98,949 80,060 10,950 

Genótipos 35 0,112** 0,110* 1,494ns 0,219** 0,828* 2,939** 0,156** 0,589* 2,272** 3,289** 2,647** 9,195ns 55,315* 16,943** 24,847** 

Resíduo 105 0,037 0,063 1,446 0,111 0,477 0,453 0,079 0,343 0,373 0,732 0,856 9,694 32,592 7,053 7,482 

CV% 
 

4,590 6,044 26,420 9,597 19,694 10,079 10,370 21,146 10,846 6,023 6,464 5,531 18,083 9,086 7,707 

Media 
 

4,169 4,138 4,551 3,469 3,505 6,680 2,713 2,771 5,633 14,206 14,314 14,518 31,571 29,229 35,492 

࣌ 2
g  

0,01888 0,01199 0,01216 0,02720 0,08790 0,62145 0,01937 0,06153 0,47475 0,63922 0,44777 0,46795 5,68076 2,47270 4,34138 

h2 
 

0,6735 0,4340 0,3250 0,4953 0,4246 0,8457 0,4947 0,4175 0,8357 0,7774 0,6766 0,7438 0,4108 0,5837 0,6989 

DE- Diâmetro de espiga, PE- peso de espiga, PG- peso de grãos, NUM.LINH- número de linhas na espiga, NUM.GRA- número de grãos na linha por espiga. ** significativo a 1% e * 
significativo a 5% de probabilidade pelo teste F, ns não significativo. A1- ambiente 1, A2-ambiente 2, A3-ambiente 3. 
 

 

 

 

 



49 
 

 

4.3. Análise de variância conjunta 

 

O resumo da análise de variância com as significâncias dos quadrados 

médios, coeficientes de variação experimental e média geral dos caracteres 

avaliados, com base na análise conjunta, incluindo os 33 genótipos e as 3 

testemunhas, nos três ambientes, encontram-se nas Tabelas 8 e 9. Verifica-se ao 

analisar a interação genótipos por ambientes (G X A), as variáveis AE, ARESP, 

STAND, NDFF, NDFM, NE, PE e PG, foram significativas a (p < 0,01), indicando que 

deve ser feito o estudo detalhado de cada característica em cada ambiente, pois 

sendo significativa a interação (G X A) que permite avaliar o comportamento dos 

genótipos frente aos diferentes ambientes e vice-versa, evidenciando dificuldades na 

indicação geral das populações ou de ambientes adequados. 

 

Tabela 8. Resultados das análises de variâncias conjunta envolvendo 36 genótipos, 
avaliados em três ambientes (A1, A2 e A3) e em Jataí-GO, 2016/2017 

FV GL 
Quadrados médios 

AP AE ARESP STAND NDFF NDFM 

Blocos/Ambientes 9 0,052 0,037 0,003 28,225 80,807   32,519 

Genótipos (G) 35 0,056** 0,046** 0,005* 160,593**   45,327**   32,701** 

Ambientes (A) 2 8,357** 4,572** 0,234** 25139,111** 587,231** 292,840** 

G X A 70 0,025ns 0,014** 0,003** 50,054** 6,827**     2,376** 

Resíduo 315 0,019 0,008 0,001 20,554 2,888 1,73 

Média 
 

1,789 0,985 0,548 35,625 62,204 60,361 

CV%   7,754 8,948 5,732 12,726 2,732 2,179 

        AP- altura de planta, AE- altura de espiga, ARESP- altura relativa da espiga, STAND- número final de plantas por 
parcela, NDFF- número de dias florescimento feminino, NDFM- número dias florescimento masculino. ** 
significativo a 1% e * significativo a 5% de probabilidade pelo teste F. Ambientes = efeito fixo; Blocos, Genótipos 
e G x A = efeito aleatório.   

 

O efeito significativo da interação (G X A) demonstra que as populações 

apresentam respostas diferenciadas frente as diferenças dos ambientes. Nos 

trabalhos de Murakami et al. (2004), Balestre et al. (2009), Santos et al. (2011) e 

Silva et al. (2014) foram observadas respostas diferenciadas na produtividade de 

grãos em híbridos comerciais de milho, quando cultivados em diferentes ambientes. 

Os coeficientes de variação da análise de variância conjunta obtidos para os 12 
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caracteres avaliados (Tabelas 8 e 9) foram considerados baixos, variando de 2,179 

para NDFM a 16,017para NE. 

Nota-se que os caracteres AP, PROLIF, CE, e NUM.GRA, apresentam 

ausência de interação (p < 0,05), indicando que ao mudar o ambiente não afeta a 

ordem de manifestação dos genótipos em análise e ao mudar o genótipo não afeta a 

ordem de manifestação ou influência do ambiente.  

Através da análise os resultados da ANAVA (análise de variância) conjunta, 

especificamente para produção de grãos, verificou-se que a média geral para 

produtividade foi de 3,706 t ha-1 e que para o ambiente 1 (safrinha com estresse 

hídrico) a média geral foi de 2,713 t ha-1; para o ambiente 2 (safra em solo arenoso) 

a média geral foi de 2,771 t ha-1 e para o ambiente 3 (safra em Latossolo) a média 

foi de 5,633 t ha-1, indicando claramente dois ambientes desfavoráveis e um 

favorável.  

Murakami et al. (2004) relatam que, é necessário avaliar a adaptabilidade e 

estabilidade dos genótipos nos ambientes, visto que a recomendação de cultivares 

considerando apenas a média geral de ensaios favorece genótipos superiores 

apenas nos melhores ambientes, não discriminando os genótipos que apresentam 

adaptabilidade geral ou específica a ambientes favoráveis e ou desfavoráveis. 

 
Tabela 9.  Resultados das análises de variâncias conjunta envolvendo 36 genótipos, 

avaliados em três ambientes (A1, A2 e A3) e em Jataí-GO, 2016/2017 

FV GL 
Quadrados médios 

NE PROLIF CE PE PG NUM.GRA 

Blocos/Ambientes 9 177,205 0,127 9,806 3,241 2,03 63,32 

Genótipos (G) 35 202,226** 0,027ns 7,890** 2,158** 1,576** 69,138** 

Ambientes (A) 2 40001,365** 4,432** 199,343**  489,468** 401,302** 1441,806** 

G X A 70 59,690** 0,019ns 1,585ns 0,914** 2,718** 13,984ns 

Resíduo 315 27,308 0,145 1,363 0,347 0,265 15,709 

Média 
 

32,626 0,876 15,079 4,552 3,706 32,097 

CV%   16,017 13,758 7,742 12,941 13,898 12,348 
NE- número de espigas por planta, PROLIFC- prolificidade, CE- comprimento de espigas. PE-peso de espiga, 
PG- peso de grãos, NUM.GRA- número de grãos na linha por espiga. ** significativo a 1% e * significativo a 5% 
de probabilidade pelo teste F. Ambientes: efeito fixo; Blocos, Genótipos e G x A: efeito aleatório. 
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4.4. Análise de adaptabilidade e estabilidade  

 

Com base nos resultados demostrados anteriormente, através da ANAVA 

conjunta e possível observar que há (G X A), de acordo com estes resultados, fica 

evidenciada a possibilidade de se selecionar genótipos mais estáveis e produtivos, 

dentro dos ambientes, indicando ser possível proceder a análise de adaptabilidade e 

estabilidade fenotípica, para a identificação de genótipos de comportamento 

previsível e que sejam responsivos às variações de ambiente, com maior critério 

científico. Desta forma foram realizadas as análises de adaptabilidade e 

estabilidade, somente para a variável peso de grãos (PG), pelos métodos de 

Eberhart & Russell, (1966) e Modelos Mistos, (RESENDE, 2016). 

 

4.4.1. Metodologia de Eberhart & Russell (1966) 

 

Os parâmetros de adaptabilidade e estabilidade, estimados segundo a 

metodologia de Eberhart & Russell, (1966) para rendimento de grãos, são 

apresentados na Tabela 11. O coeficiente de determinação (R2), que reflete o grau 

de ajuste do modelo aos rendimentos de grãos para cada genótipo, indica que todos 

os 36 genótipos apresentam R2 superior a 80%, isto mostra que a regressão linear 

explicou satisfatoriamente o comportamento dos genótipos diante da mudança 

ambiental (CRUZ et al., 2012, OLIVEIRA et al., 2004). Para Fonseca Júnior, (1999), 

o R2 é considerado uma medida de previsibilidade, sendo mais imparcial que os 

desvios da regressão de variância. 

Pelos resultados apresentados na Tabela 11, onde são expostas as 

estimativas das médias, dos coeficientes de regressão, desvios da regressão e os 

coeficientes de determinação, observa-se que 75% dos genótipos apresentaram 

coeficiente de regressão estatisticamente iguais a unidade (ߚଵ௜ = 1), o que indica 

que são de adaptabilidade geral, enquanto os 25% restante (9 genótipos) 

enquadraram-se adaptabilidade específica a ambientes desfavoráveis (ߚଵ௜ < 1), com 

5 genótipos neste grupo ( 6, 9, 10, 11 e 31), indicando que não apresentam 

incremento na produção de grãos com a melhoria do ambiente, logo são materiais 

que deveriam ser recomendados para ambientes com restrição e, em caso de 
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indicação para compor um composto visando estabelecimento de populações base 

para programas de melhoramento, estes genótipos podem formar uma população 

base voltada para um programa de melhoramento para áreas arenosas e com 

estresse hídrico pronunciado. Salienta-se, ainda, que estes 5 genótipos 

apresentaram boa previsibilidade (ߪௗ௜ 
ଶ = 0).  

Os outros 4 genótipos foram classificados como adaptabilidade específica a 

ambientes favoráveis (ߚଵ௜ > 1), sendo eles os genótipos 16, 24, 33 e 34, indicando 

que poderiam ser usados na formação de um composto para geração de população 

base para estes ambientes. Salienta-se que apenas o genótipo 16 e 24, que são 

originados de avaliação dialélica, não são comercializados, pois o 33 é uma 

variedade de polinização aberta e o 34 é o hibrido duplo AG1051.  

Quanto à estabilidade, todos os genótipos avaliados que não são comerciais 

apresentaram (ߪௗ௜ 
ଶ = 0),  indicando que são materiais de alta previsibilidade. A 

classificação dos ambientes a partir dos índices ambientais (Ij), que é um indicativo 

da qualidade destes ambientes, indica que dois dos ambientes foram classificados 

como desfavoráveis – ambiente 1 e ambiente 2 (Tabela 11). Essa classificação é em 

virtude de apresentarem valores negativos de Ij, que está relacionado à 

particularidades destes ambientes, pois na safrinha 2015/2016 (ambiente 1) ocorreu 

um longo período de estresse hídrico e a estrutura física do solo da safra 2016/2017 

(ambiente 2), sendo classificado como arenoso, tornou estes ambientes restritivos 

para o bom desenvolvimento e expressão genética das populações em estudo. 

Enquanto, o outro que foi classificado como favorável permitiu melhor expressão do 

potencial genético das populações. Essa classificação permite a estratificação dos 

ambientes e seleção de populações que possam ser promissoras para formação de 

populações base para programas de melhoramento específicos.   

Os resultados aqui obtidos estão em consonância com o esperado, pois os 

ambientes são contrastantes e, conforme afirma Silva et al., (2014), que classificou, 

em seu trabalho, 48 ambientes em favorável e desfavorável, a partir do índice 

ambiental, indicando que os resultados obtidos por eles eram esperados, já que 

entre os ambientes estudados as condições ambientais diferiam significativamente 

em relação a alguns fatores, tais como a precipitação e a temperatura. De acordo 

com Silva et al., (2014), os ambientes com índices ambientais negativos 
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apresentaram menor produtividade média de grãos devido a ocorrência de seca 

prolongada durante o período de avaliação dos genótipos.  

Tabela 10. Estimativas dos parâmetros de adaptabilidade e estabilidade segundo a 
metodologia de Eberhart & Russell, (1966), para produção de grãos em 
36 populações de milho, avaliadas em três ambientes de Jataí-GO, 
safrinha 2015/2016 e safra 2016/2017  

Genótipos ß0  ß1 t (ß1=1)          ࣌²di R²(%) 

1 3,184 1,047 0,473 -0,038 ns 99,544 

2 3,730 0,975               -0,232 -0,006 ns 98,868 

3 3,609 0,961               -0,355 -0,022 ns 99,145 

4 3,894 1,035 0,319 -0,077 ns 99,028 

5 3,270 0,798               -1,851 -0,053 ns 99,635 

6 3,187 0,614   -3,537** -0,052 ns 99,326 

7 3,836 1,025 0,232 -0,065 ns 99,978 

8 3,695 1,069 0,632 -0,036 ns 99,532 

9 3,184 0,603  -3,639** -0,065 ns 99,921 

10 3,205   0,395 ‘  -5,545** -0,025 ns 95,462 

11 3,456    0,677 ‘’  -2,966** -0,036 ns 98,832 

12 3,547 1,041 0,377 -0,050 ns 99,713 

13 3,547 0,821               -1,645 -0,062 ns 99,878 

14 3,508 0,852               -1,360 -0,009 ns 98,594 

15 3,753 1,180 1,655 -0,053 ns 99,827 

16 4,263 1,244   2,241* 0,099 ns 98,119 

17 3,835 1,132 1,210 -0,055 ns 99,835 

18 4,025 1,033 0,301  0,088 ns 97,475 

19 3,373 1,095 0,868 -0,066 ns 99,992 

20 3,549 1,156 1,427 -0,061 ns 99,924 

21 3,537 1,022 0,204 -0,051 ns 99,736 

22 3,928 1,045 0,410 -0,009 ns 99,063 

23 3,303 0,879               -1,109 -0,017 ns 98,871 

24 4,130 1,230  2,114* -0,005 ns 99,273 

25 3,956 1,025 0,231 -0,064 ns 99,958 

26 3,875 1,048 0,442 -0,066 ns 99,999 

27 3,754 1,043 0,390 -0,055 ns 99,808 

28 3,699 0,902 -0,896 -0,017 ns 98,918 

29 2,984 1,034 0,313  0,072 ns 97,739 

30 3,996 1,204 1,869  0,021 ns 98,932 

31 3,368 0,567 -3,970* -0,050 ns 99,080 

32 3,615   1,073 ‘’ 0,673  0,316 * 94,373 

33 4,220 1,330    3,024** -0,066 ns 99,996 

34 4,702   1,578 ‘’    5,300**   0,719 ** 94,642 

35 3,797 1,154 1,412 -0,063 ns 99,958 

36 4,268 1,112 1,031 -0,042 ns 99,649 

ௗ௜ߪ ,ଵ = coeficiente de regressãoߚ ,௢ = constante de regressãoߚ
ଶ  = desvio da regressão, ܴଶ = coeficiente de 

determinação.     “, ‘ : significativamente diferente de 1, pelo teste F, a 1% e 5% de probabilidade, 
respectivamente. **, * : significativamente diferente de 1, pelo teste t, a 1% e 5% de probabilidade, 
respectivamente. ns : não significativo. 
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Tabela 11 - Classificação dos ambientes utilizando o índice ambiental, segundo a 
metodologia de Eberhart & Russell, (1966), na avaliação das 36 populações de 
milho avaliados para produtividade de grãos (tha-1) em três ambientes de Jataí-GO 
na safrinha 2015/2016 e na safra 2016/2017 

 

Ambientes*  Média Índice (Ij) Máximo Mínimo 

Ambiente 1 2,714 -0,993 3,083 2,218 

Ambiente 2 2,771 -0,935 3,860 1,753 

Ambiente 3 5,633 1,927 7,730 3,970 

* Ambiente 1: safrinha 2015/2016 – ocorrência de estresse hídrico; Ambiente 2: safra 2016/2017 – solo com 
86,82% de areia; Ambiente 3: safra 2016/2017 – solo de textura média. 

 

4.4.2. Metodologia de Modelos Mistos (Resende, 2016) 

 

A análise dos dados foi realizada pela metodologia de máxima 

verossimilhança restrita (REML/BLUP) e o efeito dos tratamentos testado pela 

análise de deviance (ANADEV), com o auxílio do software Sistema Estatístico e 

Seleção Genética Computadorizada (SELEGEN) (RESENDE, 2016). 

De acordo com a análise da deviance (ANADEV) apresentada na Tabela 12, 

a interação genótipo ambiente (G X A), foi significativa pelo teste de Qui-Quadrado 

para razão de verossimilhança (LTR) (p<0,01). O coeficiente de variação (CV%) foi 

de 13,89%, indicando boa precisão experimental e consistência dos dados. Segundo 

Scapim, (1995) estes valores são considerados medianos. Faria, (2016) obteve 

CV% de 14,49, trabalhando com adaptabilidade e estabilidade de híbridos de milho 

pelos métodos de Eberhart & Russell, Centróide, AMMI e Modelos Mistos. E são 

semelhantes ao resultado obtido por Posser et al. (2016) que avaliando 

adaptabilidade e estabilidade de milho através da metodologia de modelos mistos, 

obteve CV de 16,84%. 
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Tabela 12. Analise de deviance (ANADEV) para produção de grãos (PG), em 36 
genótipos de milho, avaliados em 3 ambientes 
ANADEV  Peso de Grão 

Efeitos 
 

Deviance  
 

LRT 
Genótipos  45,63** 

 
7,61** 

Ambiente 128,07** 
 

90,05** 
G X A 72,68** 

 
34,66** 

CV% 13,89 
Média geral 3,71 
G X A: interação genótipo x ambiente CV%: coeficiente de variação. **: significância de 1% pelo teste de Qui-
Quadrado com 1 grau de liberdade. Deviance (modelo completo) = 38,02. LRT – teste de significância dos efeitos 
via teste da razão de verossimilhança. 
 

São apresentados na Tabela 13, as estimativas dos componentes de 

variância e parâmetros genéticos para peso de grãos para os três ambientes 

avaliados, estimados pelo método REML/BLUP. Para a relação entre o coeficiente 

de variação genotípica ൫ܥ ௚ܸ௜%൯:  e o coeficiente de variação residual (ܥ ௘ܸ%), 

relação esta que, quanto mais próximo de 1 estiver, maiores são as chances de 

ganho no processo de seleção, conforme relata Vencovsky & Barriga, (1992) o valor 

obtido da razão foi de 0,518, que expressa boa chance de ganho por seleção. 

 
Tabela 13. Estimativas dos componentes de variância genética para produtividade 

de grãos (tha-1) para as 36 populações de milho obtidos com o uso da 
metodologia REML/BLUP  

 

Componentes de Variância (REML Individual) 
Vg 0,071 Acgen  0,737 
Vint 0,114  c2int 0,253 
Ve 0,265 rgloc  0,385 
Vf 0,450 CVgi%  7,205 
h2g 0,158 ±  0,054 CVe%          13,898 
h2mg 0,543 Média geral 3,706 
( ௚ܸ): variância genotípica; ( ௜ܸ௡௧): variância da interação genótipo x ambiente; ( ௘ܸ): variância residual; ൫ ௙ܸ൯: 
variância fenotípica individual; ൫ℎ௚ୀ 

ଶ ℎଶ): herdabilidade de parcelas individuais no sentido amplo, ou seja, dos 
efeitos genotípicos totais; ൫ܿ௜௡௧ୀ 

ଶ ܿଶ): coeficiente de determinação dos efeitos da interação genótipo x ambiente; 
(ℎ௠௚ 

ଶ ): herdabilidade da média de genótipo, assumindo sobrevivência completa; ൫ܣ௖௚௘௡൯: acurácia da seleção de 
genótipos, assumindo sobrevivência completa; ൫ݎ௚௟௢௖൯: correlação genotípica entre o desempenho nos vários 
ambientes; ൫ܥ ௚ܸ௜%൯: coeficiente de variação genotípica.; (ܥ ௘ܸ%): coeficiente de variação residual. 

 

A correlação genotípica média da performance, através dos ambientes 

൫ܿ݋݈݃ݎ൯, indica a confiabilidade do ordenamento dos melhores genótipos nos 

ambientes testados. Conforme demonstrado na Tabela 13 houve alterações 
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significativas no ordenamento dos genótipos, em virtude da magnitude mediana ݎ௚௟௢௖ 

(0,385), isto indica que a interação genótipo x ambiente observada foi de alta 

magnitude sendo observada há presença de interação genótipo x ambiente do tipo 

complexa, favorecendo a seleção de genótipos de adaptação mais especifica 

(CARVALHO et al., 2016). 

A herdabilidade da média dos genótipos (h2mg) é estimada quando se utilizam 

médias dos blocos como critério de avaliação ou seleção (RESENDE & DUARTE, 

2007). As estimativas de herdabilidades individuais no sentido amplo (ℎ௚
ଶ) 

apresentou valor de 0,158 ± 0,054. A herdabilidade média dos genótipos (ℎ௠௚
ଶ ) 

apresentou valor 0,543, indicando a possibilidade de se fazer seleção nestas 

populações de milho. 

A estimativa de acurácia, que mede a correlação entre os valores previstos e 

reais, e indica a precisão experimental, demonstrou valor de 73,7%, em que 

segundo Resende & Duarte, (2007), valores acima de 0,70 são considerados altos. 

Assim, há confiabilidade na seleção dos genótipos de milho com base nos valores 

genotípicos preditos (TORRES et al., 2015). 

A média geral de produtividade de grãos dos 36 genótipos analisados foi de 

3,76 tha-1, consideradas satisfatórias quando comparadas com a média nacional de 

produtividade de milho na safra 2015/16 a qual foi de 4,9 tha-1 (IBGE, 2016); e 

baixas, quando comparadas com a média de produtividade de milho na safra 

2015/16 obtida em Jataí-GO que foi de 7,274 tha-¹ IBGE, (2016). No entanto, deve-

se considerar dois ambientes utilizados que apresentaram fatores restritivos ao bom 

desempenho das populações, tem-se ainda que levar em consideração que as 

populações avaliadas não são híbridos, sendo então menos responsivas que os 

matérias comerciais cultivados na região de jatai. Os resultados indicam a 

possibilidade de se estabelecer compostos que possam ser promissores para 

seleção recorrente ou extração de linhagens com foco no desenvolvimento de 

cultivares para ambientes que apresentem restrições quanto ao estresse hídrico 

(veranicos) e áreas consideradas como de risco para uso de cultivares de alta 

tecnologia, que são os solos com alto teor de areia. 
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4.5. Ganho por seleção 

 

4.5.1. Com base em produtividade de grãos para cada ambiente 

 

As estimativas dos parâmetros de adaptabilidade e estabilidade fenotípica 

pelo método de Eberhart & Russell, (1966) (Tabela 10), classifica as populações em 

adaptabilidade geral e previsibilidade alta; adaptabilidade específica a ambientes 

favoráveis e previsibilidade alta; adaptabilidade específica a ambientes 

desfavoráveis e alta previsibilidade; adaptabilidade específica a ambientes 

favoráveis e baixa previsibilidade. Assim, foi utilizada intensidade de seleção de 

21,2%, sendo selecionados 7 populações em cada ambiente, com seleção direta em 

produção de grãos, com vistas à indicação de populações promissoras para compor 

composto e geração de população base para futuras ações de melhoramento 

levando em consideração as particularidades dos ambientes. Para o procedimento 

de seleção foi desconsiderado os cultivares comerciais (32, 33 e 34).  

Nota-se que no ambiente 1 (Tabela 14), que apresentou ocorrência de 

estresse hídrico, os 7 genótipos de maior produção de grãos, desconsiderando as 

testemunhas, foram: 24, 36, 30, 25, 10, 31 e 7. A população 10 e 7 são originadas 

do topcross entre linhagem parcialmente endogâmica (S2) originadas da população 

MPA com a geração F2 do híbrido comercial AG6040, com seleção para menor 

altura relativa da espiga, conforme Ragagnin et al., (2015). Ainda do trabalho dos 

mesmos autores, as populações 30 e 31 tem origem na seleção dos híbridos 

topcross para melhor desempenho para produção de grãos e para altura relativa da 

espiga, respectivamente, sendo, após a indicação, formado o sintético das linhas 

parcialmente endogâmicas que formaram os 5 melhores híbridos topcross para cada 

característica. As populações 24 e 25 são compostos originados do dialelo 

considerando capacidade geral e capacidade específica de combinação (SILVA et 

al., 2017) em condições de segunda safra e a população 36 é originada de um 

sintético com potencial para prolificidade. Salienta-se ainda, que o comportamento 

das populações selecionadas está muito próximo do comportamento dos cultivares 

comerciais. 

 



58 
 

 

Tabela 14. Médias de produtividade de grãos de 36 populações, avaliadas em três 
ambientes (A1, A2 e A3), safrinha 2015/2016 e safra 2016/2017 em Jataí-
GO 

Genótipos Ambiente 1 Genótipos Ambiente 2 Genótipos Ambiente 3 

24 3,08 34 3,86 34 7,73 
36 3,06 16 3,39 33 6,78 
30 3,01 36 3,34 16 6,65 
32 2,98 18 3,34 24 6,50 
25 2,97 22 3,12 36 6,41 
10 2,96 4 3,10 30 6,32 
31 2,90 28 3,02 15 6,03 
33 2,89 2 3,00 35 6,02 
7 2,84 33 2,99 17 6,02 

14 2,83 25 2,96 18 6,01 
26 2,83 1 2,96 22 5,94 
3 2,80 11 2,95 25 5,93 

27 2,80 26 2,91 26 5,90 
8 2,76 17 2,86 4 5,89 

16 2,74 7 2,85 1 5,83 
18 2,73 13 2,83 7 5,81 
22 2,72 24 2,80 20 5,78 
4 2,70 35 2,76 27 5,77 

13 2,69 31 2,75 8 5,76 
11 2,66 27 2,70 32 5,69 
15 2,66 10 2,69 2 5,61 
6 2,66 21 2,67 12 5,56 
1 2,66 30 2,66 21 5,51 

28 2,65 9 2,59 19 5,48 
17 2,64 8 2,57 3 5,47 
9 2,61 15 2,57 28 5,44 

35 2,61 3 2,56 14 5,15 
12 2,60 14 2,54 13 5,13 
2 2,59 6 2,53 23 5,00 

23 2,59 12 2,48 29 4,98 
5 2,56 5 2,44 5 4,81 

34 2,52 20 2,42 11 4,76 
20 2,46 19 2,33 31 4,46 
21 2,44 23 2,32 6 4,37 
19 2,30 32 2,17 9 4,35 
29 2,22 29 1,75 10 3,97 

1Populações 1 a 14: Híbridos Topcross (1-5: selecionado para maior produção de grãos; 6-10: selecionado para 
menor altura relativa da espiga; 5 e 11-14: selecionado para maior tolerância múltipla a doença); populações 15 
a 28 composto originado do dialelo (15-23: composto estabelecido em condições de safra normal; 19-22 e 24-28: 
composto estabelecido em condições de segunda safra); 29: Sintético mistura de 5 famílias S2 de melhor 
desempenho para tolerância à doenças foliares; 30: Sintético mistura de 5 famílias S2 de melhor desempenho 
para produção de grãos; 31: Sintético mistura de 5 famílias S2 de menor altura relativa da espiga; 32: Híbrido 
comercial 30S31H; 33: Híbrido comercial AG1051; 34: Variedade comercial Al-Bandeirantes; 35: população 
CR01; 36: população TGMV. 

Observa-se que para este ambiente restritivo (A1), prevaleceu, com melhor 

desempenho produtivo, populações que tem origem da cultivar MPA (movimento de 
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pequenos agricultores), que segundo Ogliari et al., (2013) é formado pela 

combinação de 30 cultivares originadas de híbridos comerciais, variedades de 

polinização aberta ou variedades locais, o que pode ter contribuído para maior 

plasticidade fenotípica destes materiais. As duas populações originadas do dialelo 

(24 e 25), são da avaliação em segunda safra, que, pela época de plantio, insere 

uma situação de estresse abiótico. Por fim, a população 36, tem origem em um 

sintético produzido com foco em prolificidade.  Salienta-se, ainda, que o 

comportamento das populações selecionadas está muito próximo aos cultivares 

comerciais. 

Já para o ambiente 2 (Tabela 14), as populações selecionadas são: 16, 36, 

18, 22, 4, 28 e 2. As populações 2 e 4 são originadas do topcross entre linhagem 

parcialmente endogâmica (S2) provenientes da população MPA com a geração F2 do 

híbrido comercial AG6040, com seleção para maior produção de grãos, conforme 

Ragagnin et al., (2015). As populações 16, 18, 22 e 28 são compostos originados do 

dialelo considerando capacidade geral e capacidade específica de combinação 

(SILVA et al., 2017), sendo a 16 e 18 em condições de safra; a 22 em condições de 

safra e segunda safra; e a 28 em condições de segunda safra e a população 36 é 

originada de um sintético com potencial para prolificidade. Este ambiente é 

caracterizado por condições de estrutura de solo desfavorável para a cultura do 

milho, pois apresenta na composição física do solo 86,82 % da fração areia, no 

entanto, verifica-se apenas a variedade comercial AL-Bandeirantes entre as 

populações mais produtivas neste ambiente. Assim, a formação de composto 

ampliando a base genética para futuras ações em programas de melhoramento 

pode ser uma estratégia interessante no desenvolvimento de cultivares específicos 

para áreas com baixa tecnologia que apresentam níveis elevados da fração areia no 

solo.  

Para o ambiente 3 (Tabela 14), o qual é considerado o ambiente com as 

melhores condições experimentais, as populações selecionadas foram:  16, 24, 36, 

30, 15, 35 e 17.  Apenas a população 30 é indicada pela análise do topcross entre 

linhagem parcialmente endogâmica (S2) provenientes da população MPA com a 

geração F2 do híbrido comercial AG6040, com seleção para maior produção de 

grãos e intercruzamento entre as linhagens parcialmente endogâmicas para 

formação do sintético, conforme Ragagnin et al., (2015). As populações 15, 16 e 17 
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são compostos originados do dialelo considerando capacidade geral e capacidade 

específica de combinação (SILVA et al., 2017), sendo estabelecidos em condições 

de safra; a população 24 e um composto originado do dialelo considerando 

capacidade geral e capacidade específica de combinação (SILVA et al., 2017), 

sendo estabelecido em condições de safrinha; a 35 é uma população originada de 

linhagens que apresentavam resistência ao complexo do enfezamento e sofreu dois 

ciclos de seleção recorrente nas condições do Sudoeste de Goiás e a população 36 

é originada de um sintético com potencial para prolificidade.  

Observa-se que apenas o genótipo 36, foi selecionado dentre os sete 

superiores nos três ambientes, o qual origina-se de um sintético obtido através de 

cruzamento de híbridos comerciais com potencial para prolificidade, ou seja, maior 

número de espigas por planta, demonstrando ainda boa produtividade de grãos, 

sendo mais produtivo que as testemunhas nos três ambientes. Este genótipo 

apresenta características importantes, como adaptabilidade e estabilidade, que 

podem ser utilizadas em pesquisas futuras, no melhoramento. 

Na Tabela 15 estão apresentadas as estimativas de parâmetros genéticos e 

ganhos por seleção direta sobre o rendimento de grãos para as 36 populações 

avaliadas nos três ambientes, excluindo os cultivares comerciais. Os valores dos 

ganhos genéticos preditos para os três ambientes, obtidos pela seleção direta, foi de 

6,50%, 6,65% e 11,26%, respectivamente, nos ambientes 1, 2 e 3. Os resultados 

demostram que mesmo se fazendo a seleção dentro do ambiente mais desfavorável 

(ambiente 1) ainda se consegue obter um bom valor de GS%. 

 

Tabela 15. Estimativas de parâmetros genéticos e ganhos por seleção direta sobre o 
rendimento de 36 genótipos, avaliadas em três ambientes (A1, A2 e A3) e 
em quatro blocos ao acaso 

Ambientes  ܆ഥ܆ ܛഥܐ ܁۲ ࢕૛ ۵܁۵ ܁% 

1 2,974 2,629 0,345 0,495 0,171 6,50 

2 3,187 2,750 0,437 0,418 0,183 6,65 

3 6,278 5,533 0,745 0,836 0,623 11,26 
Xഥୱ – Media dos selecionados, തܺ௢ – media de todos os genótipos excluindo as testemunhas, DS – diferencial de 
seleção, ℎଶ – Herdabilidade, GS – ganho de seleção, GS% - ganho de seleção em porcentagem.  
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4.5.2. Com base em valores genéticos metodologia de modelos mistos 

4.5.2.1. Seleção por ambiente 

 

Nas Tabelas 16, 17 e 18 são apresentados os dados referentes a seleção de 

populações por ambiente, segundo a metodologia dos modelos mistos, proposto por 

Resende, (2016). Com o ganho genético individual para cada genótipo dentro de 

cada ambiente. Percebe-se que os genótipos que obtiveram as melhores estimativas 

de valor genético, propiciando maior ganho com a seleção no ambiente 1 (Tabela 

16), desconsiderando os cultivares comerciais, foram: 36 (3,042), 24 (3,031), 30 

(2,957), 25 (2,927), 16 (2,843), 7 (2,821) e 26 (2,818). Com a seleção destas 

populações o ganho genético esperado é de 9,88% em relação à média de todos os 

valores genéticos estimados pela metodologia REML/BLUP. A origem das 

populações foi: 7: híbrido topcross selecionado para menor altura relativa da espiga; 

30: maior produção de grãos no híbrido topcross e formada pelo intercruzamento 

entre as cinco linhagens parcialmente endogâmica que geraram os híbridos; 16: 

composto originado do dialelo considerando capacidade geral e capacidade 

específica de combinação, sendo estabelecido em condições de safra; 24, 25 e 26: 

compostos originados do dialelo considerando capacidade geral e capacidade 

específica de combinação (SILVA et al., 2017), sendo estabelecidos em condições 

de segunda safra; 36: originada de um sintético com potencial para prolificidade. 

Observa-se que as populações que obtiveram as melhores estimativas de 

valor genético, propiciando maior ganho com a seleção no ambiente 2 (Tabela 17), 

desconsiderando os cultivares comerciais, foram: 16 (3,274), 36 (3,243), 18 (3,194), 

22 (3,038), 4 (3,017), 25 (2,942) e 28 (2,924). Com a seleção destas populações o 

ganho genético esperado é de 18,89% em relação à média de todos os valores 

genéticos estimados pela metodologia REML/BLUP. A origem das populações foi: 4: 

híbrido topcross selecionado para maior produção de grãos; 16, 18 e 22: compostos 

originados do dialelo considerando capacidade geral e capacidade específica de 

combinação, sendo estabelecidos em condições de safra; 25 e 28: compostos 

originados do dialelo considerando capacidade geral e capacidade específica de 

combinação (SILVA et al., 2017), sendo estabelecidos em condições de segunda 

safra; 36: originada de um sintético com potencial para prolificidade. 
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Tabela 16: Seleção de genótipos por ambiente pelos modelos mistos para o (A1) 

Ambiente Ordem Genótipo g+ge u+g+ge Ganho Nova média 

1 1 36 0,329 3,042 0,329 3,042 

1 2 24 0,318 3,031 0,323 3,036 

1 3 30 0,244 2,957 0,297 3,010 

1 4 25 0,214 2,927 0,276 2,989 

1 5 33 0,213 2,926 0,264 2,977 

1 6 32 0,152 2,865 0,245 2,958 

1 7 16 0,130 2,843 0,229 2,942 

1 8 7 0,108 2,821 0,213 2,927 

1 9 26 0,105 2,818 0,201 2,914 

1 10 34 0,074 2,787 0,189 2,902 

1 11 18 0,071 2,784 0,178 2,891 

1 12 27 0,062 2,775 0,168 2,881 

1 13 10 0,053 2,766 0,159 2,872 

1 14 22 0,050 2,763 0,152 2,865 

1 15 31 0,047 2,761 0,145 2,858 

1 16 3 0,037 2,750 0,138 2,851 

1 17 14 0,034 2,747 0,132 2,845 

1 18 4 0,028 2,741 0,126 2,839 

1 19 8 0,024 2,737 0,121 2,834 

1 20 1 -0,014 2,700 0,114 2,827 

1 21 15 -0,023 2,691 0,108 2,821 

1 22 17 -0,024 2,690 0,102 2,815 

1 23 28 -0,043 2,670 0,095 2,808 

1 24 35 -0,045 2,668 0,089 2,802 

1 25 13 -0,050 2,664 0,084 2,797 

1 26 2 -0,073 2,640 0,078 2,791 

1 27 11 -0,082 2,631 0,072 2,785 

1 28 12 -0,102 2,611 0,066 2,779 

1 29 6 -0,137 2,576 0,059 2,772 

1 30 23 -0,162 2,552 0,051 2,764 

1 31 9 -0,168 2,545 0,044 2,757 

1 32 5 -0,185 2,528 0,037 2,750 

1 33 20 -0,194 2,519 0,030 2,743 

1 34 21 -0,210 2,504 0,023 2,736 

1 35 19 -0,326 2,387 0,013 2,726 

1 36 29 -0,457 2,256 0,000 2,713 
g+ge – media genotípica, u+g+ge – valores genotípicos preditos para cada local. 
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Tabela 17: Seleção de genótipos por ambiente pelos modelos mistos para o (A2) 

Ambiente Ordem Genótipo g+ge u+g+ge Ganho Nova média 

2 1 34 0,887 3,658 0,887 3,658 

2 2 16 0,502 3,274 0,695 3,466 

2 3 36 0,472 3,243 0,620 3,392 

2 4 18 0,423 3,194 0,571 3,342 

2 5 22 0,266 3,038 0,510 3,281 

2 6 4 0,245 3,017 0,466 3,237 

2 7 33 0,241 3,012 0,434 3,205 

2 8 25 0,171 2,942 0,401 3,172 

2 9 28 0,153 2,924 0,373 3,145 

2 10 2 0,146 2,918 0,351 3,122 

2 11 1 0,138 2,909 0,331 3,103 

2 12 26 0,118 2,890 0,314 3,085 

2 13 24 0,105 2,876 0,298 3,069 

2 14 17 0,079 2,850 0,282 3,053 

2 15 7 0,077 2,849 0,268 3,039 

2 16 11 0,062 2,833 0,255 3,027 

2 17 35 0,010 2,781 0,241 3,012 

2 18 13 0,004 2,775 0,228 2,999 

2 19 30 -0,012 2,759 0,215 2,986 

2 20 27 -0,034 2,737 0,203 2,974 

2 21 31 -0,084 2,687 0,189 2,960 

2 22 21 -0,098 2,674 0,176 2,947 

2 23 15 -0,119 2,652 0,163 2,934 

2 24 8 -0,128 2,644 0,151 2,922 

2 25 10 -0,151 2,620 0,139 2,910 

2 26 3 -0,153 2,618 0,128 2,899 

2 27 14 -0,186 2,586 0,116 2,887 

2 28 12 -0,214 2,557 0,104 2,876 

2 29 9 -0,217 2,554 0,093 2,864 

2 30 20 -2,564 2,515 0,082 2,853 

2 31 6 -0,258 2,514 0,071 2,842 

2 32 5 -0,295 2,476 0,059 2,830 

2 33 19 -0,344 2,427 0,047 2,818 

2 34 23 -0,364 2,407 0,035 2,806 

2 35 32 -0,398 2,373 0,023 2,794 

2 36 29 -0,788 1,983 0,000 2,771 
g+ge – media genotípica, u+g+ge – valores genotípicos preditos para cada local. 
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Observa-se que as populações que obtiveram as melhores estimativas de 

valor genético, propiciando maior ganho com a seleção no ambiente 3 (Tabela 18), 

desconsiderando os cultivares comerciais, foram: 16 (6,390), 24 (6,269), 36 (6,237), 

30 (6,125), 18 (5,935), 17 (5,900) e 35 (5,896). Com a seleção destas populações o 

ganho genético esperado é de 14,62% em relação à média de todos os valores 

genéticos estimados pela metodologia REML/BLUP. A origem das populações foi: 

16, 17 e 18: compostos originados do dialelo considerando capacidade geral e 

capacidade específica de combinação, sendo estabelecidos em condições de safra; 

24: composto originado do dialelo considerando capacidade geral e capacidade 

específica de combinação (SILVA et al., 2017), sendo estabelecidos em condições 

de segunda safra; 30: maior produção de grãos no híbrido topcross e formada pelo 

intercruzamento entre as cinco linhagens parcialmente endogâmica que geraram os 

híbridos; 35: tem origem no cruzamento entre linhagens endogâmicas (S4) do 

CIMMYT (Colômbia), selecionadas para resistência ao complexo do enfezamento 

36: originada de um sintético com potencial para prolificidade. 

Os valores genotípicos podem ser considerados para a recomendação dos 

genótipos selecionados, em outros ambientes, desde que obtenham padrão 

semelhante de interação G X A, aos padrões analisados neste trabalho. Segundo 

Maia et al., (2009), isso ocorre porque o método de modelos mistos penaliza os 

valores genotípicos preditos. Assim, o mesmo comportamento das médias genéticas 

ߤ̂)  +  ො݃) da produtividade de grãos é esperado, quando os genótipos estudados 

anteriormente forem utilizados em ambientes com características análogas às deste 

estudo. 
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Tabela 18: Seleção de genótipos por ambiente pelos modelos mistos para o (A3) 

Ambiente Ordem Genótipo g+ge u+g+ge Ganho Nova média 

3 1 34 1,524 7,573 1,524 7,157 

3 2 33 0,829 6,462 1,177 6,810 

3 3 16 0,757 6,390 1,037 6,670 

3 4 24 0,636 6,269 0,937 6,570 

3 5 36 0,603 6,237 0,870 6,503 

3 6 30 0,492 6,125 0,807 6,440 

3 7 18 0,302 5,935 0,735 6,368 

3 8 17 0,267 5,900 0,676 6,310 

3 9 35 0,263 5,896 0,630 6,264 

3 10 15 0,260 5,894 0,593 6,227 

3 11 25 0,239 5,872 0,561 6,194 

3 12 22 0,237 5,870 0,534 6,167 

3 13 26 0,199 5,832 0,508 6,142 

3 14 4 0,197 5,830 0,486 6,119 

3 15 1 0,146 5,779 0,463 6,097 

3 16 7 0,139 5,773 0,443 6,076 

3 17 27 0,093 5,726 0,423 6,056 

3 18 8 0,077 5,710 0.403 6,037 

3 19 20 0,060 5,693 0,385 6,018 

3 20 32 0,019 5,653 0,367 6,000 

3 21 2 -0,013 5,620 0,349 5,982 

3 22 12 -0,081 5,552 0,329 5,963 

3 23 21 -0,115 5,518 0,310 5,943 

3 24 3 -0,126 5,508 0,292 5,925 

3 25 28 -0,127 5,507 0,275 5,908 

3 26 19 -0,162 5,471 0,258 5,892 

3 27 14 -0,343 5,290 0,236 5,869 

3 28 13 -0,351 5,282 0,215 5,848 

3 29 23 -0,481 5,152 0,191 5,824 

3 30 29 -0,555 5,078 0,166 5,799 

3 31 11 -0,603 5,030 0,141 5,775 

3 32 5 -0,607 5,026 0,118 5,751 

3 33 31 -0,807 4,826 0,090 5,723 

3 34 6 -0,900 4,733 0,061 5,694 

3 35 9 -0,917 4,716 0,033 5,666 

3 36 10 -1,151 4,482 0,000 5,633 
g+ge – media genotípica, u+g+ge – valores genotípicos preditos para cada local. 
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4.5.2.2. Seleção conjunta para produtividade de grãos, estabilidade e 

adaptabilidade via MHPRVG 

 

Na Tabela 19 são apresentados os resultados de estabilidade (MHVG), 

adaptabilidade (PRVG) e estabilidade e adaptabilidade simultâneos (MHPRVG), 

para peso de grãos (PG) de 36 genótipos avaliados em três ambientes. 

Na análise de estabilidade pelo método MHVG (média harmônica dos valores 

genotípicos através dos ambientes), os genótipos com maior produtividade de grãos 

apresentaram o seguinte ordenamento, os genótipos: 36 (3,761), 16 (3,686), 24 

(3,583), 18 (3,568), 25 (3,521), 22 (3,482) e 30 (3,472), sendo estes considerados os 

genótipos de maior estabilidade. 

Segundo Eberhart & Russell, (1966), adaptabilidade refere-se à capacidade 

de os genótipos aproveitarem o estimulo do ambiente. Através da PRVG 

(performance relativas dos valores genotípicos em relação à média em cada 

ambiente) selecionando-se genótipos responsivos à melhoria do ambiente, neste 

sentido através da multiplicação dos valores da PRVG pela média geral (MG) obtém-

se os valores na escala do atributo mensurado. Neste caso, sendo então possível 

inferir sobre os genótipos mais adaptados para PRVG*MG, onde os genótipos mais 

adaptados, desconsiderando-se os materiais comerciais, são: 36 (4,198), 16 (4,154), 

24 (4,036), 18 (3,993), 25 (3,931), 30 (3,919) e 22 (3,899). Nota-se que estes 

genótipos são mais adaptados, por serem os mais responsivos a melhoria do 

ambiente. 

Tendo como objetivo selecionar os genótipos a partir da produtividade, 

adaptabilidade e estabilidade, utiliza-se a estimativa de MHPRVG (média harmônica 

da performance relativa do valor genotípicos), que segundo Resende (2004) infere a 

respeito da produtividade esperada, esta estimativa (MHPRVG) pode ser usada 

quando se considerar o plantio em vários locais com diferentes interações G X A. 

Assim deve-se buscar os genótipos que obtenham estimativa da MHPRVG igual ou 

superior a 1 (ARANTES, 2013).  
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Tabela 19. Estabilidade de valores genotípicos (MHVG), adaptabilidade de valores 
genotípicos (PRVG), e estabilidade e adaptabilidade de valores 
genotípicos (MHPRVG) para peso de grãos de 36 genótipos de milho 

Ordem Genótipo MHVG Genótipo   PRVG PRVG*MG MHPRVG MHPRVG*MG 

1      34**** 3,886      34**** 1,205 4,469 1,191 4,414 

2 36 3,761 36 1,132 4,198 1,132 4,195 

3 16 3,686 16 1,121 4,154 1,118 4,144 

4     33*** 3,621     33*** 1,104 4,092 1,103 4,088 

5 24 3,583 24 1,089 4,036 1,088 4,032 

6 18 3,568 18 1,077 3,993 1,074 3,983 

7 25 3,521 25 1,061 3,931 1,060 3,931 

8 22 3,482 30 1,057 3,919 1,055 3,912 

9 30 3,472 22 1,052 3,899 1,051 3,895 

10 4 3,456 4 1,044 3,871 1,043 3,867 

11 26 3,438 26 1,038 3,849 1,038 3,849 

12 7 3,413 7 1,030 3,819 1,030 3,819 

13 1 3,381 1 1,023 3,793 1,023 3,791 

14 17 3,362 17 1,022 3,788 1,021 3,786 

15 28 3,340 35 1,011 3,746 1,010 3,444 

16 2 3,335 27 1,009 3,739 1,008 3,738 

17 27 3,332 2 1,007 3,735 1,006 3,730 

18 35 3,318 28 1,005 3,726 1,004 3,722 

19 15 3,266 15 0,998 3,699  0,997 3,694 

20 8 3,265 8 0,992 3,676 0,991  3,673 

21 13 3,242 3 0,978 3,627 0,978 3,624 

22 3 3,236 13 0,973 3,607  0,972  3,605 

23 11 3,219    32** 0,972 3,601 0,964 3,573 

24 14 3,192 11 0,961 3,563 0,960 3,558 

25 31 3,186 14 0,961 3,563 0,958  3,552 

26    32** 3,166 12 0,956 3,546 0,956 3,543 

27 12 3,144 21 0,955 3,541 0,955 3,539 

28 21 3,142 20 0,948 3,516  0,946 3,508 

29 10 3,104 31 0,947 3,512  0,943 3,494 

30 20 3,091 10 0,920 3,410  0,910 3,373 

31 9 3,107 19 0,909 3,368  0,906 3,361 

32 6 3,007 23 0,907 3,364  0,906 3,360 

33 5 3,004 5 0,905 3,356  0,905   3,355 

34 23 2,995 9 0,899 3,331  0,896 3,323 

35 19 2,959 6 0,898 3,331  0,896 3,322 

36 29 2,621 29 0,816 3,024  0,808   2,997 

* MG: média geral = 3,706; ** Hibrido comercial modificado; *** Variedade comercial; **** Hibrido comercial 
convencional. 
 

Desta forma segundo a tabela 19 os genótipos que não obtiveram estimativas 

de MHPRVG superiores a 1, sendo então considerados com baixa competitividade 

as populações: 15 (0,997), 08 (0,991), 03 (0,978), 13 (0,972), 32 (0,964), 11 (0,960), 

14 (0,958), 12 (0,956), 21 (0,955), 20 (0,946), 31 (0,943), 10 (0,910), 19 (0,906), 23 
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(0,906), 5 (0,905), 9 (0,896), 6 (0,896) e 29 (0,808), todos os outros genótipos 

obtiveram valores igual ou superior a 1, sendo todos considerados competitivos.  Os 

respectivos valores de MHPRVG indicam a superioridade média do genótipo em 

relação à média do ambiente em que for cultivado, ou seja, segundo Resende, 

(2004) é uma inferência sobre a produtividade esperada, tais estimativas de 

MHPRVG podem ser usadas quando for considerar o plantio em vários locais com 

variados padrões de interação G X A. 

Na Tabela 20 são apresentados os dados referentes a ordem dos genótipos 

selecionados de acordo com a análise fenotípica por Eberhart & Russell, (1966), e 

genotípica por Modelos Mistos Resende, (2016). Observa-se que, a ordem de 

produtividade das 7 populações superiores, segundo as metodologias de Eberhart & 

Russell, (1966) e Modelos Mistos Resende, (2016), variou de acordo com o 

ambiente. Esta variação observada indica boa estabilidade de produção das 

progênies.  

Pode-se observa que apenas o genótipo 36, foi selecionado dentre os 

superiores nos três ambientes, para as duas metodologias utilizadas. Este genótipo 

apresenta características importantes, como adaptabilidade e estabilidade, que 

podem ser utilizadas em programas de melhoramento. Segundo Fritsche-Neto & 

Borém, (2011), o genótipo 36 pode ser considerado como tendo boa eficiência no 

uso de água, uma vez que obteve produtividade satisfatória nos ambientes 1 e 2, 

onde no ambiente 1 os genótipos sofreram com o longo período de estiagem, 

durante as fases de pré-florescimento ao enchimento de grãos, já no ambiente 2 não 

houve déficit hídrico, porém por ser solo arenoso, a retenção de água é menor, 

exigindo que o genótipo tenho maior eficiência no uso da água.  

Pode-se comparar as metodologias de Eberhart & Russell, (1966) (Tabela 

15), e a metodologia de Modelos mistos Resende, (2016) (Tabelas 16, 17 e 18), 

quanto ao ganho por seleção direta, indicando ganhos para os três ambientes, 

segundo os modelos mistos, indicado entre parêntese o ganho genético médio de 

cada ambiente, sendo de A1 (0,128), A2 (0,247) e para o A3 (0,411). Sendo estes 

valores bem próximos aos obtidos pela metodologia de Eberhart & Russell, (1966), 

que obteve ganhos por seleção de A1 (0,171), A2 (0,183) e para o A3 (0,623). 

 



69 
 

 

Tabela 20. Ordem das populações selecionadas de acordo com a análise Fenotípica 
por Eberhart & Russell, (1966), e Genotípica por Modelos Mistos Resende, 
(2016) 

Ordem  
Ambiente 1   Ambiente 2   Ambiente 3 

Fenotípica Genotípica 
 

Fenotípica Genotípica 
 

Fenotípica Genotípica 

1 24 36 
 

34 34 
 

34 34 

2 36 24 
 

16 16 
 

33 33 

3 30 30 
 

36 36 
 

16 16 

4 32 25 
 

18 18 
 

24 24 

5 25 33 
 

22 22 
 

36 36 

6 10 32 
 

4 4 
 

30 30 

7 31 16 
 

28 33 
 

15 18 

8 33 7 
 

2 25 
 

35 17 

9 7 26 
 

33 28 
 

17 35 

10 14 34 
 

25 2 
 

18 15 

11 26 18 
 

1 1 
 

22 25 

12 3 27 
 

11 26 
 

25 22 

13 27 10 
 

26 24 
 

26 26 

14 8 22 
 

17 17 
 

4 4 

15 16 31 
 

7 7 
 

1 1 

16 18 3 
 

13 11 
 

7 7 

17 22 14 
 

24 35 
 

20 27 

18 4 4 
 

35 13 
 

27 8 

19 13 8 
 

31 30 
 

8 20 

20 11 1 
 

27 27 
 

32 32 

21 15 15 
 

10 31 
 

2 2 

22 6 17 
 

21 21 
 

12 12 

23 1 28 
 

30 15 
 

21 21 

24 28 35 
 

9 8 
 

19 3 

25 17 13 
 

8 10 
 

3 28 

26 9 2 
 

15 3 
 

28 19 

27 35 11 
 

3 14 
 

14 14 

28 12 12 
 

14 12 
 

13 13 

29 2 6 
 

6 9 
 

23 23 

30 23 23 
 

12 20 
 

29 29 

31 5 9 
 

5 6 
 

5 11 

32 34 5 
 

20 5 
 

11 5 

33 20 20 
 

19 19 
 

31 31 

34 21 21 
 

23 23 
 

6 6 

35 19 19 
 

32 32 
 

9 9 

36 29 29   29 29   10 10 

Na tabela 21 são apresentados as Estimativas das interações genótipo x 

ambiente, para os 36 genótipos, nos três ambientes avaliados, pela metodologia de 

modelos mistos (RESENDE, 2016), onde o valor dos ambientes refere-se ao efeito 

do ambiente sobre o genótipo, nota-se uma ação diferente dos ambientes sobre os 

genótipos, os genótipos selecionados por (MHPRVG) desconsiderando as 
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testemunhas, 16 (-0,172), 18 (-0,101), e 22 (-0,070), obtiveram valores negativos 

para o ambiente 1, indicando que o efeito atua no sentido de reduzir a performance 

destes genótipos no ambiente, os genótipos 36 (0,023),  24 (0,0880), 25 (0,078) e 30 

(0,086), apresentam valores positivos de estimativa das interações G X A, indicando 

assim que o efeito age no sentido de aumentar a performance destes genótipos 

dentro do ambiente 1. Vale ressaltar que o ambiente 1 e caracterizado como cultivo 

no período da safrinha 2016, o qual passou por um longo período de estiagem 

durante a faze crítica da cultura, que vai do pré-florescimento ao enchimento de 

grãos. 

No ambiente 2 os genótipos que apresentam valores negativos de interação, 

desconsiderando-se as testemunhas são: 24 (-0,126) e 33 (-0,038), assim indicando 

que o efeito age de forma negativa sobre os genótipos reduzindo a sua performance, 

já os genótipos 36 (0,167), 16 (0,200), 18 (0,250), 25 (0,035) e 22 (0,146), sofrem 

ação positiva do ambiente, tendo um efeito no sentido de aumentar a performance 

destes genótipos. Sendo o ambiente 2 caracterizado por cultivo no período da safra 

(1° safra 2016/2017), em propriedade de agricultura familiar, com solo arenoso, 

neste período não houve déficit hídrico, que prejudicasse a cultura. 

 Para o ambiente 3, desconsiderando-se as testemunhas, todos genótipos 

obtiveram valores positivos sendo os valores 36 (0,298), 16 (0,455), 24 (0,406), 18 

(0,128), 25 (0,103), 30 (0,334) e 22 (0,116), indicando assim que o efeito é positivo 

no sentido de aumentar a performance dos genótipos no ambiente 3, que é o cultivo 

no período da safra (1° safra 2016/2017), na área experimental da UFG-Jataí, não 

havendo déficit hídrico prejudicial a cultura. 

Estes dados reforçam os dados demonstrados anteriormente (Tabela 13), os 

quais demonstram que a interação genótipo x ambiente observada foi de alta 

magnitude, indicando que há presença de interação genótipo x ambiente do tipo 

complexa (VENCOVSKY & BARRIGA, 1992), como é demonstrado pela correlação 

da performance genotípica nos ambientes (rgloc) tendo obtido valor de (38,5%).  
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Tabela 21. Estimativas das interações genótipo x ambiente, dos 36 genótipos, nos 
três ambientes avaliados por modelos mistos (RESENDE, 2016) 

Genótipo 
AMBIENTES  

1 2 3 
1 -0,072 0,079 0,087 
2 -0,086 0,133 -0,026 
3 0,089 -0,100 -0,073 
4 -0,074 0,143 0,094 
5 0,051 -0,058 -0,370 
6 0,144 0,024 -0,618 
7 0,037 0,006 0,068 
8 0,030 -0,121 0,082 
9 0,115  0,066 -0,633 
10 0,324 0,120 -0,879 
11 0,053  0,197 -0,467 
12 -0,015 -0,127 0,005 
13  0,036 0,090 -0,265 
14 0,141 -0,078 -0,235 
15 -0,048 -0,145 0,234 
16 -0,172  0,200  0,454 
17 -0,093  0,008  0,197 
18 -0,101  0,250  0,128 
19 -0,145 -0,162  0,019 
20 -0,109 -0,171  0,145 
21 -0,117 -0,005 -0,023 
22 -0,070  0,146  0,116 
23  0,057 -0,145 -0,261 
24  0,088 -0,125  0,405 
25  0,078  0,035  0,103 
26  0,012  0,026  0,107 
27  0,035 -0,060  0,066 
28 -0,039  0,156 -0,123 
29 -0,065 -0,396 -0,163 
30  0,086 -0,169  0,334 
31  0,231  0,099 -0,623 
32  0,201 -0,348  0,068 
33 -0,066 -0,038  0,550 
34 -0,466  0,346  0,983 
35 -0,094 -0,039  0,213 
36  0,023  0,166  0,298 

 

A interação G X A do tipo complexa, indica que mesmo um genótipo tendo 

sido classificado como o melhor nos caracteres; estabilidade de valores genotípicos 

(MHVG), adaptabilidade de valores genotípicos (PRVG), e estabilidade e 

adaptabilidade de valores genotípicos (MHPRVG) para peso de grãos, para um 

ambiente, não necessariamente terá esta classificação nos três ambientes. 

Para construção da Tabela 22, que apresenta as estimativas dos 

componentes de variância e parâmetros genéticos para a variável peso de grãos, 

visando a comparação dos ambientes desfavoráveis (A1 e A2) com o ambiente 
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favorável (A3), estimados pelo método REML. Foi determinado dentre os três 

ambientes avaliados, o que era ambiente favorável e desfavorável com base na 

média geral, assim os ambientes foram classificados:  

1) ambiente desfavorável o qual obteve media do ambiente inferior a media 

geral; 

2) ambiente favorável aquele que obteve media do ambiente superior a media 

geral, e a partir daí foi feita nova análise separada para ambiente favorável e 

desfavorável. Assim, novos valores de MHPRVG foram gerados. 

 

Tabela 22. Estimativas dos componentes de variância (REML individual), para efeito 
de comparação dos ambientes desfavoráveis (A1 e A2) com o ambiente favorável 
(A3) 

Componentes de Variância (REML Individual) 
Ambiente Desfavorável Ambiente Favorável 

 0,237 ࢍࢂ 0,022 ࢍࢂ
 0,237 ࢚࢔࢏ࢂ 0,019 ࢚࢔࢏ࢂ
 0,373 ࢋࢂ 0,211 ࢋࢂ
 0,848 ࢌࢂ 0,252 ࢌࢂ

ࢍࢎ
૛ ࢍࢎ 0,049  ± 0,087 

૛  0,279 ± 0,125 

ࢍ࢓ࢎ
૛ ࢍ࢓ࢎ 0,379 

૛  0,418 

 0,646  ࢔ࢋࢍࢉ࡭ 0,616  ࢔ࢋࢍࢉ࡭

࢚࢔࢏ࢉ
૛ ࢚࢔࢏ࢉ 0,074  

૛   0,280 
 0,500  ࢉ࢕࢒ࢍ࢘ 0,539  ࢉ࢕࢒ࢍ࢘
 8,648  %࢏ࢍࢂ࡯ 5,386  %࢏ࢍࢂ࡯
 10,846                %ࢋࢂ࡯ 16,761                 %ࢋࢂ࡯
Média geral 2,742 Média geral                  5,633 
( ௚ܸ): variância genotípica; ( ௜ܸ௡௧): variância da interação genótipo x ambiente; ( ௘ܸ): variância residual; ( ௙ܸ): 
variância fenotípica individual; (ℎ௚

ଶ =ℎଶ): herdabilidade de parcelas individuais no sentido amplo, ou seja, dos 
efeitos genotípicos totais; (ܿ௜௡௧

ଶ  = ܿଶ): coeficiente de determinação dos efeitos da interação genótipo x ambiente; 
(ℎ௠௚

ଶ ): herdabilidade da média de genótipo, assumindo sobrevivência completa; (ܣ௖௚௘௡): acurácia da seleção de 
genótipos, assumindo sobrevivência completa; (ݎ௚௟௢௖): correlação genotípica entre o desempenho nos vários 
ambientes; (ܥ ௚ܸ௜%): coeficiente de variação genotípica.; (ܥ ௘ܸ%): coeficiente de variação residual. 

 

Verifica-se pela Tabela 22 que as estimativas de herdabilidades individuais no 

sentido amplo (ℎ௚
ଶ ) têm um comportamento crescente entre os ambientes 

desfavoráveis 1 e 2, e o ambiente favorável 3. A herdabilidade média dos genótipos 

(ℎ௠௚
ଶ ) através dos ambientes e dos blocos foi maior no (A3). A estimativa de 

acurácia, que indica a precisão experimental, demostrou valores de 61,6% e 64,6%, 

demonstrando que com a melhoria do ambiente há um aumento na precisão 
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experimental. Estes valores de acurácia expressam confiabilidade na seleção dos 

genótipos de milho com base nos valores genotípicos preditos (TORRES et al., 

2015). A correlação genotípica entre as performances através dos ambientes ( ̂ݎ௚௟௢௖), 

apresentou-se moderada, variando de 50 a 54%, o que indica uma coincidência de 

50 a 54% na seleção de genótipos específicos para cada ambiente, ou seja, se 

fosse selecionar genótipos em cada ambiente no ambiente 3, a coincidência dessa 

seleção através dos ambientes seria de 50%.  

A presença de uma variabilidade genética significativa é verificada pelo que 

demonstra as estimativas de herdabilidades individuais no sentido amplo dentro do 

bloco (ℎ௚
ଶ) e suas estimativas do erro padrão. Em comparação com a magnitude da 

ℎ௚
ଶ, as estimativas do erro padrão foram de pequenas magnitudes. O coeficiente de 

variação genotípica (ܥ ௚ܸ௜%) variou de 5,38% a 8,64% entre os dois ambientes 

analisados. Os coeficientes de variação experimental (ܥ ௘ܸ%) foram respectivamente 

16,76 e 10,84% para (A1 e A3), demonstrando baixa magnitude. 

A média geral de produtividade de grãos dos 36 populações nos ambientes 

contrastantes (A1, A2 e A3) variou de 2,74 a 5,63 tha-1 respectivamente, indicando 

que houve aumento de 100% na produtividade do ambiente favorável A3 em relação 

aos ambientes desfavoráveis A1 e A2. Esta baixa produtividade nos ambientes 

desfavoráveis, pode ser explicado pelo longo período de déficit hídrico corrido 

durante a condução do experimento no ambiente 1 na safrinha 2016, e ainda no 

ambiente 2, o tipo de solo arenoso e um fator limitante a produtividade neste 

ambiente. Assim quando comparadas com a média nacional de produtividade de 

milho na safra 2015/16 que foi 4.928 tha-1 IBGE, (2016), a média de produtividade 

dos ambientes desfavoráveis e entorno de 50% menor que a média nacional. O 

ambiente 3 foi aproximadamente 14% superior à média nacional. Esses resultados 

demonstram a importância de realizar experimentos em ambientes específicos para 

seleção de populações superiores para condições especificas de ambiente. 

Na Figura 3, é apresentado a visualização gráfica do desempenho dos 

genótipos, usando uma medida que combina produtividade, adaptabilidade e 

estabilidade (MHPRVG*MG), levando à identificação de materiais estáveis e 

amplamente adaptados. Observa-se que os genótipos 29, 19, 23, 5, 6, 9, 21, 12, 14 

e 3, apresentaram médias inferiores a média geral tanto para ambiente desfavorável 
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quanto para ambiente favorável, sendo estes considerados os de desempenho 

inferior, as populações que apresentaram media superior a média geral para os 

ambientes desfavoréveis (A1 e A2), porem obtem média inferior a média geral de 

ambiente favorável, sendo estes então, recomendados para os ambientes 

desfavoráveis (A1 e A2) as populações: 13, 11, 31, 2, 28, e 10.  

 

Figura 3. Diagrama de dispersão do MHPRVG*MG para produção de grãos (tha-1) 
de 36 populações de milho nos ambientes favorável (A3) e desfavoráveis 
(A1 e A2) 

 

Pode-se observar que os genótipos 20, 32, 15, 8 e 35, apresentam boa 

produtividade em ambiente favoráveis, sendo que estes demosntram ainda baixa 

produtividade no ambiente desvaforavel. Sendo estes de adaptabilidade específica a 

ambientes favoráveis. 

Os demais genótipos se destacam por apresentarem média superior as 

médias dos ambientes favorável e desfavoráveis, sendo então considerados de 

ampla adaptabilidade. Dentre estes se destaca o genotipo 34 (hibrido comercial 

convencional) que apresenta estabilidade e adaptabilidade específica a ambientes 
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favoraveis, tendo a maior media para este ambiente. Ainda destaca-se a população 

36 a qual apresenta adaptabilidade e estabilidade ampla, sendo esta selecionada 

como superior  dentro de todos os ambientes avaliados. 

O método MHPRVG mostrou-se adequado para a Identificação de 

genótipos de milho com alta produtividade e, ampla adaptabilidade e estabilidade de 

rendimento. 

Houve semelhança na indicação das populações pelas metodologias de 

utilizadas nos três ambientes avaliados. Dentre as populações mais produtivas, 

estáveis e de ampla adaptabilidade, recomendadas pela metodologia de Eberhart & 

Russell para o ambiente 1 são: 24, 36, 30, 25 e 7, estas populações também foram 

indicadas como superiores pela metodologia dos modelos mistos para este 

ambiente. Entretanto estes métodos discordam quanto a seleção de duas 

populações sendo que pelo método de Eberhart & Russell foram ainda selecionadas 

as populações 10 e 31, e a metodologia dos modelos mistos selecionou as 

populações 16 e 26. 

Dentre as populações mais produtivas, estáveis e de ampla adaptabilidade, 

recomendadas pela metodologia de Eberhart & Russell para o ambiente 2 são: 16, 

36, 18, 22, 4 e 28 estas populações também foram indicadas como superiores pela 

metodologia dos modelos mistos para este ambiente. Entretanto estes métodos 

discordam quanto a seleção de uma população sendo que pelo método de Eberhart 

& Russell ainda foi selecionada a população 2, e a metodologia dos modelos mistos 

selecionou a população 25. 

Para o ambiente 3 as populações mais produtivas, estáveis e de ampla 

adaptabilidade, recomendadas pela metodologia de Eberhart & Russell são: 16, 24, 

36, 30, 35 e 17 estas populações também foram indicadas como superiores pela 

metodologia dos modelos mistos para este ambiente. Entretanto estes métodos 

discordam quanto a seleção de uma população sendo que pelo método de Eberhart 

& Russell ainda foi selecionada a população 15, e a metodologia dos modelos 

mistos selecionou a população 18. 

Segundo Vasconcelos et al., (2015), a utilização de mais de um método para 

estimar os parâmetros genéticos e uma estratégia que permite maior confiabilidade 

na interpretação dos dados para posterior recomendação de cultivares. 
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5. CONCLUSÕES 

 

Os resultados apresentados no presente trabalho permitem inferir que: 

1. As metodologias de Eberhart & Russell e Modelos Mistos, apresentam 

resultados semelhantes na classificação das populações quanto adaptabilidade e 

estabilidade nos três ambientes, porem diferem quanto a ordem de algumas 

populações. 

 

2. Existe interação G X A para as populações avaliadas, sendo em maior 

parte do tipo complexa. 

 

3. A população 36 demonstra-se promissor em programas de 

melhoramento visando obtenção de cultivares com maior adaptabilidade e 

estabilidade, visto que foi selecionado como superior dentro dos três ambientes 

estudados. 

 

4. Através da metodologia dos modelos mistos, as populações 

selecionadas, com o intuito de formar novo composto para compor novas 

populações, para futuras ações de melhoramento para cada ambiente são para o 

ambiente A1: 36, 24, 30, 25, 16, 7 e 26. No ambiente A2 foram selecionados, as 

populações: 16, 36, 18, 22, 4, 25 e 28. Para o ambiente A3 foram selecionadas as 

populações: 16, 24, 36, 30, 18, 17 e 35. 
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