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RESUMO - O objetivo do presente trabalho foi de estimar os componentes da variância
genética intra e interpopulacionais de duas populações S

0
 derivadas dos híbridos simples

comerciais AG9012 e C333, com o intuito de avaliar o seu potencial para programas de
seleção recorrente intra ou interpopulacionais. Para isso, foram aleatoriamente
autofecundadas 169 plantas S

0
, obtendo-se as progênies S

1
. Uma parte das sementes de

cada progênie foi armazenada e o restante utilizado para gerar progênies de meios-ir-
mãos intra e interpopulacionais. Os diferentes tipos de progênies, (S

1,
 meios-irmãos intra

e interpopulacionais) de ambas as populações, foram avaliados na safra 2000/01, no
município de Ijaci, localizado na região Sul do Estado de Minas Gerais, utilizando-se o
delineamento de látice simples 13x13. A partir das esperanças dos quadrados médios,
foram estimados os componentes da variância genética para o peso de espigas despalhadas.
As estimativas obtidas, associadas ao desempenho médio das progênies avaliadas, pos-
sibilitam inferir que as duas populações derivadas de híbridos simples comerciais são
promissoras para programas de seleção recorrente intra ou interpopulacionais. Consta-
tou-se, também, predominância do efeito aditivo no controle do caráter avaliado. E em-
bora as populações apresentassem depressão por endogamia, condição esta necessária
para a ocorrência de estimativas de variância de dominância, diferente de zero, esta foi
nula para uma das populações. Com relação à estimativa da variância genética aditiva
interpopulacional, esta foi de grande magnitude. Porém, a sua decomposição na variância
dos desvios dos efeitos aditivos inter e intrapopulacionais () e também na covariância
entre esses desvios e seus efeitos aditivos ( ) não permitiu inferências conclusi-
vas sobre as propriedades genéticas das duas populações.

Palavras-chaves: Genética quantitativa, Seleção recorrente recíproca, Zea mays, Gan-
ho estimado.

GENETIC VARIANCE COMPONENTS IN POPULATIONS DERIVED
FROM SINGLE CROSS MAIZE HYBRIDS

ABSTRACT  - This study was carried out to estimate the components of the intra and
inter population genetic variance of two S

0
 maize populations derived from the AG9012

and C333 single cross commercial hybrids to assess their potential in intra and inter
population recurrent selection programs. For this purpose, 169 random S

0
 plants were

self-pollinated to obtain the S
1 
progenies. Seeds of each S

1
 progeny were used to generate

intra and inter population half sib progenies and the remnant seed was stored. Therefore,
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S
1
 progenies and intra and inter population half sib progenies from each population were

available. These three different progeny types from both populations were assessed at
Ijaci-MG in the 2000/01 growing season, in a 13 x 13 simple lattice design with plots
formed by a three-meter row. In all experiments, data on de-hulled corn ear weight were
obtained and the genetic variance components estimated from the expected mean squares
of the analyses of variance. The obtained estimates, especially those of heritability for
intra and inter population selection and progeny mean performance, allowed to infer that
the two single cross commercial hybrids derived populations are promising for use in
intra and inter population recurrent selection programs. The magnitude of the estimate
of additive genetic variance ( ) was large in both populations, showing the
predominance of the additive effect in the control of the assessed trait. Although the
populations presented variability and inbreeding depression, which are necessary
conditions for dominance assessment, the estimates of dominance variance were negative
in cases. On the other hand, the estimate of inter population additive genetic variance
was of large magnitude. However, its partitioning in variance of the deviation of the intra
and inter population additive effects ( ) and, also, in the covariance between these
deviations and its additive effects ( ), did not allow conclusive inferences on
the genetic properties of the two populations.

Key words: Quantitative genetics, Reciprocal recurrent selection, Zea mays, Estimated
response.

O conhecimento das estimativas dos com-
ponentes da variância genética é de fundamental
importância no trabalho dos melhoristas, pois
permitem a estes a utilização de estratégias apro-
priadas para se obter sucesso nos programas de
melhoramento. Para a obtenção destas estimati-
vas podem ser utilizados alguns procedimentos,
como os delineamentos especiais propostos por
Comstock & Robinson (1948), os cruzamentos
dialélicos e a avaliação de progênies. Utilizando
estes procedimentos, várias estimativas já foram
obtidas. Levantamento destas estimativas para a
cultura do milho foi realizado por Hallauer &
Miranda Filho (1988), os quais comentam que,
para a produtividade de grãos, a variância aditiva
( ) é responsável por 61,2% da variância ge-
nética presente nas populações de milho e a
variância de dominância ( ) por 38,8%. Para
outros caracteres, apesar do número de experi-
mentos ser menor, observou-se que a participa-
ção da  é ainda menos expressiva.

Grande parte das populações utilizadas
nos programas de melhoramento conduzidos no
Brasil é de ampla base genética. Estimativas da
variância genética aditiva destas populações, ob-
tidas principalmente pela avaliação de progênies
de meios-irmãos (Ramalho, 1977; Vencovsky et
al., 1988 e Alves, 2002), permitem inferir que
existe suficiente variabilidade genética nas po-
pulações utilizadas pelos melhoristas brasileiros.
Já com relação à variância genética aditiva
interpopulacional, embora sejam poucos os rela-
tos na literatura, os existentes apontam que ela
também é expressiva (Takeda, 1997).

Outro tipo de população com grande po-
tencial e que tem sido pouco utilizada são aque-
las derivadas de híbridos simples comerciais.
Entre as vantagens de se utilizar este tipo de po-
pulação destaca-se o fato destas apresentarem
ampla adaptação e alto potencial produtivo, já
que os híbridos (F

1
) que originam estas popula-

ções só são recomendados comercialmente se
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mostrarem bom desempenho em nível nacional.
Como os híbridos comerciais são altamente
heterozigóticos, espera-se que estas populações
apresentem grande variabilidade. Desse modo,
associam os dois aspectos que os melhoristas uti-
lizam na escolha de uma população, isto é, mé-
dia alta e grande variação.

Estimativas dos componentes de
variância genética em populações provenientes
de híbridos simples são restritas na literatura.
Portanto, é necessária a obtenção de maior nú-
mero destas estimativas para que se possa reali-
zar inferências precisas sobre a utilização deste
tipo de população nos programas de melhoramen-
to. Além do mais, seria importante avaliar tam-
bém o potencial destas populações, quando em
cruzamentos. Neste contexto, o presente traba-
lho foi realizado visando a obtenção das estima-
tivas dos componentes de variância intra e
interpopulacionais em populações derivadas de
híbridos simples comerciais.

Material e Métodos

Foram utilizadas populações em equilí-
brio de Hardy-Weinberg, denominadas 1 e 2, ori-
ginárias dos híbridos simples comerciais AG9012
e C333 respectivamente. Estes híbridos comer-
ciais apresentam alta divergência genética,
complementando-se bem, sendo o híbrido duplo
originário deste cruzamento muito produtivo con-
forme relatam Souza Sobrinho et al., (2001).

Inicialmente, foram obtidas 169 progê-
nies das populações 1 e 2. Parte das sementes foi
guardada e o restante utilizado na obtenção das
progênies de meios-irmãos intrapopulacionais
(MI intra) e interpopulacionais (MI inter). Para a
obtenção destes dois tipos de progênies utilizou-
se dois campos isolados. No primeiro, a linha
macho foi constituída por mistura de sementes
da população 1, e as linhas fêmeas, constituídas

pelas 169 progênies S
1
 das populações 1 e 2. Cada

progênie foi representada por uma linha de três
metros, sendo semeadas quatro linhas fêmeas
para uma de macho. O segundo campo foi idên-
tico ao anterior, exceto que a linha macho foi
semeada com sementes da população 2.

Além das progênies de MI intra e MI inter
de ambas as populações, também foram avalia-
das as progênies S

1
. No total, foram avaliados

três tipos de progênies originárias de 169 plantas
de cada população. Os experimentos foram ins-
talados no município de Ijaci, localizado na re-
gião Sul do Estado de Minas Gerais, a 950 metros
de altitude, 210 14’ S de latitude e 450 00’ W de
longitude, utilizando-se o delineamento de látice
simples 13x13. A parcela foi constituída por uma
linha de três metros, com cinco plantas por metro
após o desbaste, e espaçamento entre linhas de
90 centímetros. Para todos os tipos de progênies
foi realizada adubação equivalente a 550 kg ha-1

de fertilizante da fórmula 8-28-16 + Zn, de N,
P

2
O

5
, K

2
O na semeadura e, em cobertura, 100 kg

ha-1 de sulfato de amônio, 25 dias após a emer-
gência. Os demais tratos culturais foram aqueles
normalmente recomendados para a cultura na
região.

Os dados referentes ao peso de espigas
despalhadas (Pesp) foram corrigidos para umi-
dade padrão de 13% e para o estande ideal de 15
plantas por parcela, pelo emprego do método
baseado na covariância (Vencovsky & Barriga,
1992). A partir das esperanças dos quadrados
médios, da análise de cada experimento (diferen-
tes tipos de progênies), foram obtidas as estima-
tivas dos componentes de variância e de alguns
parâmetros genéticos e fenotípicos. Estimou-se
também, a covariância genética intrapopulacio-
nal, entre as progênies S

1
 e de MI de cada po-

pulação, utilizando-se para isto o método dos
quadrados mínimos ponderados conforme
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metodologia utilizada por Raposo (2002). Já os
componentes interpopulacionais foram estimados
utilizando-se procedimento semelhante ao apre-
sentado por Arias (1995).

Também obteve-se a estimativa do gan-
ho esperado no híbrido interpopulacional, da se-
guinte forma: GS

hibrido
=(h2

m
.ds

x
)

1
+(h2

m
.ds

x
)

2
, em

que, ds
x
 é o diferencial de seleção, ou seja, a média

das 15 progênies de meios-irmãos interpopulaci-
onais mais produtivas de cada população menos
a média original da população de referência, re-
presentada pelas 169 progênies de meios-irmãos
interpopulacionais da respectiva população; h2

m

é a herdabilidade ao nível de médias das progê-
nies híbridas de ambas as populações.

Posteriormente, estimou-se o ganho com
a seleção nas populações, ganho indireto (GS

I
) e

direto (GSD), pela expressão GS
x
=h2

m
.ds

x
, em que

o diferencial de seleção no (GSI) é a média das
15 progênies intrapopulacionais, cujas respecti-
vas progênies interpopulacionais foram as mais
produtivas em cada população menos a média
original da população de referência. Já no (GSD),
o diferencial de seleção é a média das 15 progê-
nies intrapopulacionais mais produtivas menos a
média original da população de referência.

Resultados e Discussão

As estimativas obtidas para a precisão
experimental, medida pelo coeficiente de varia-
ção (CV%), podem ser consideradas boas (Tabe-
la 1). Verificou-se que para as progênies
endogâmicas, a estimativa do CV% foi sempre
superior. Esse fato também foi constatado por
Alves (2002), com a população CMS39. O autor
comenta que isto pode ter ocorrido por algumas
razões. Uma delas é que, devido à endogamia, a
média geral é menor e, como se sabe, a estimativa
do coeficiente de variação é afetada ao inverso
por este parâmetro. Uma outra razão é atribuída

à variabilidade dentro da parcela observada, mes-
mo com progênies endogâmicas, quando subme-
tidas à avaliação experimental principalmente se
comparada à avaliação de progênies com um certo
vigor heterótico, contribuindo desta forma para
o aumento da variância ambiental (Janick, 1999).

Foram detectadas diferenças significati-
vas (P≤ 0,05) para os diferentes tipos de progê-
nies em ambas as populações (Tabela 1), confir-
mando o fato de que estes híbridos envolvidos
devem possuir grande número de locos em
heterozigose.

Um outro resultado que chama a atenção
é o desempenho das progênies endogâmicas S

1

em relação às progênies de meios-irmãos
intrapopulacionais, o que permite avaliar o efei-
to da endogamia. Verificou-se que a depressão
média por endogamia foi de 30,5% e 33,0% nas
populações 1 e 2 respectivamente. Esses valores
são semelhantes aos obtidos por Souza Sobrinho
et al., (2001), utilizando estas mesmas popula-
ções. Verificou-se também que o efeito da
endogamia variou entre as progênies. Isto ocorre
porque as freqüências de locos em heterozigose
nas plantas S

0
, que originaram as progênies S

1
,

evidentemente são diferentes.
É oportuno comentar que o desempenho

produtivo médio das progênies interpopulacionais
de ambas as populações foi muito semelhante,
evidenciando que a amostra (169 progênies) uti-
lizada para representar a população foi adequa-
da.

Uma outra comparação importante é en-
tre o desempenho médio das progênies de mei-
os-irmãos intra e interpopulacionais. Nesse caso,
a superioridade das progênies híbridas em rela-
ção aos meios-irmãos intrapopulacionais foi de
38,0% para a população 1 e 20,5% para a popu-
lação 2. Esse resultado, coerentemente com aque-
les relatados para a depressão por endogamia,
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TABELA 1 . Resumo das análises de variâncias, desempenho médio e amplitude de variação do caráter peso
de espigas despalhadas - Pesp (kg parcela-1), dos diferentes tipos de progênies provenientes das populações 1
e 2. Safra 2000/01. Ijaci-MG.

*,**: teste F significativo a 5% e 1% de probabilidade, respectivamente.  1/ Limite inferior e superior.
2/ Amplitude de variação em porcentagem da média.

evidencia a ocorrência de dominância no contro-
le do caráter produtividade, concordando com o
que vem sendo relatado na literatura em vários
trabalhos com a cultura do milho (Ferreira et al.,
1995; Pacheco et al., 1998; Lima et al., 2000).
Permite também inferir que as duas populações
envolvidas neste trabalho são divergentes. Esta
divergência já foi anteriormente demonstrada por
Souza Sobrinho et al., (2001) utilizando a
metodologia de Troyer et al., (1988), sendo que
estas populações apresentaram um dos maiores
índices de divergência entre 21 combinações con-
sideradas. Esses resultados possibilitam inferir
que as populações são apropriadas para a condu-
ção de programas de seleção recorrente recípro-
ca (Hallauer, 1999; Souza Júnior, 2001).

Com relação à existência de variação nos
diferentes tipos de progênies, esta é realçada pela
amplitude das médias apresentadas (Tabela 1).
Chama a atenção especialmente a variabilidade

dos diferentes tipos de progênies interpopulacio-
nais, mostrando, como já salientado, o potencial
de se utilizar essas populações na seleção recor-
rente recíproca, e mais ainda, o de se obter a cur-
to prazo combinações híbridas superiores aos
genitores que originaram as populações S

0
. Esta

variabilidade genética também pode ser compro-
vada pela estimativa dos parâmetros genéticos e
fenotípicos intra e interpopulacionais (Tabela 2).
Verifica-se que as estimativas de variâncias ge-
néticas entre os diferentes tipos de progênies ()
foram altas e com valores do limite inferior sem-
pre positivos, possibilitando inferir, com 95% de
probabilidade, que estes componentes são dife-
rentes de zero.

Considerando que, entre progênies S
1
, é

liberado +1/4  e entre progênies de meios
-irmãos intrapopulacionais, 1/4 , era esperado
que a variância entre progênies S

1
 fosse superior
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TABELA 2 . Estimativas da variância fenotípica média (), variância genética ( ) e herdabilidade ao
nível de média ( ), obtidas a partir da análise do caráter peso de espigas despalhadas - Pesp (kg parcela-1),
dos diferentes tipos de progênies.

1/ Limite inferior e 2/ superior das estimativas de variância genética e da herdabilidade.

a de meios-irmãos (Souza Júnior, 1989). Veja,
contudo, que isso não ocorreu. A provável expli-
cação é que as progênies S

1
, por serem

endogâmicas, têm menor produtividade de espi-
gas despalhadas e, por conseguinte, a variância
entre elas é de menor magnitude. É preciso
enfatizar, contudo, que no presente trabalho os
erros associados às estimativas de  foram
elevados e que as variâncias nas duas populações
estiveram dentro do intervalo de confiança das
estimativas, portanto podem ser consideradas se-
melhantes.

A comparação de estimativas de variância
genética aditiva ( ) intrapopulacionais libe-
rada em ambas as populações com as obtidas em
outras situações é dificultada, sobretudo, pela
unidade utilizada e pelo fato de que, em muitos
casos, é obtido o dado em peso de grãos e não o

peso de espigas, como foi no presente trabalho.
As estimativas obtidas ao nível de plantas indi-
viduais (Tabela 3), 229,94 (g/planta)2 para a po-
pulação 1 e 49,44 (g/planta)2 para a população 2,
são semelhantes aos relatados em levantamentos
na literatura (Ramalho, 1977; Vencovsky et al.,
1988). Evidenciando, como já comentado, o po-
tencial da utilização destas populações em pro-
gramas de melhoramento.

Contudo, uma das estimativas de
variância genética de dominância ( ) foi ne-
gativa, ou seja, nula. A provável razão para este
fato talvez seja a baixa magnitude da variância
genética entre progênies S

1
 em relação à de mei-

os-irmãos intrapopulacional. Na literatura, são co-
muns relatos da ocorrência de componentes ne-
gativos de . Alves (2002), com a população
CMS39 e utilizando progênies S

1
, de meios-irmãos
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TABELA 3 . Estimativas da variância genética aditiva intrapopulacional (), da variância de dominância
intrapopulacional ( ), da variância genética aditiva interpopulacional ( ), da variância genética dos
desvios dos efeitos aditivos intra por interpopulacionais () e da covariância dos efeitos aditivos com seus
desvios intra por interpopulacionais , para o peso de espigas despalhadas das populações 1 e 2.

1/ Erros associados às estimativas das variâncias aditivas e dominância; # Coeficiente de determinação.

e irmãos germanos, também obteve estimativas
de  negativas para o mesmo caráter avaliado
nesse experimento. Já Hallauer & Miranda Filho
(1988), em levantamento de 99 estimativas en-
volvendo populações F

2
, sintéticos e compostos,

mencionaram a ocorrência de estimativas nega-
tivas e que a relação entre /  foi de 0,6343.
Vale salientar que, nesse levantamento, a maio-
ria das estimativas foi obtida utilizando-se os
delineamentos de Comstock & Robinson (1948),
portanto, sem utilizar progênies endogâmicas. O
mesmo fato também tem sido observado para al-
guns caracteres em trabalhos conduzidos com
plantas autógamas (Souza et al., 1993; Morais,
1992). Pode-se então inferir que o emprego de
progênies endogâmicas associadas a progênies
não endogâmicas, para a obtenção de estimati-
vas dos componentes de variância genética, deve
ser evitado.

Constata-se também que os valores de
herdabilidade obtidos para a população 1, origi-
nária do AG9012 (Tabela 2), principalmente
quando se avaliaram as progênies endogâmicas
S

1
 e de meios-irmãos intrapopulacionais, foram

de grande magnitude. Na literatura há inúmeros
relatos de estimativas de herdabilidade para a
seleção entre diferentes tipos de progênies
intrapopulacionais para o peso de grãos ou de
espigas despalhadas. Em levantamento realiza-
do por Lamkey & Hallauer (1987), a estimativa
de h2

m
 com progênies de meios-irmãos foi de

58,5% e com S
1
 de 79,8%. Comparando-se as

estimativas da h2
m
 entre progênies de meios-ir-

mãos intra e interpopulacionais, observa-se que
estas foram discrepantes, tanto na mesma popu-
lação como entre populações, e que os valores
obtidos são também semelhantes aos relatados
na literatura para progênies interpopulacionais
(Takeda, 1997).
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Segundo Souza Júnior (1993) a variância
genética aditiva interpopulacional ( ) pode
ser decomposta nos seguintes componentes:

 em que, ( )
é a variância genética aditiva intrapopulacional,
( ) é a variância genética dos desvios dos efei-
tos aditivos inter e intrapopulacionais e ( )
a covariância genética dos efeitos aditivos
intrapopulacionais com os desvios dos efeitos
aditivos inter e intrapopulacionais. Verificou-se
que a estimativa de  foi negativa para uma
das populações (Tabela 3). Esse resultado nega-
tivo, por se tratar de uma variância, não era espe-
rado. Como foi demonstrado por Souza Júnior
(1993), essas variâncias são funções das fre-
qüências alélicas das populações envolvidas e
da presença de dominância, ou seja,

 e .
Nessas expressões p e r referem-se às freqüênci-
as dos alelos favoráveis nas populações 1 e 2,
respectivamente e q e s à freqüência dos alelos
desfavoráveis nas mesmas condições, já d repre-
senta o valor genotípico do heterozigoto. Assim
este parâmetro depende da divergência genética
e de efeitos de dominância, o que foi constatado
pela heterose identificada no desempenho médio
das progênies híbridas (Tabela 1). Não existem
muitas estimativas de  na literatura. Arias
(1995), utilizando as populações BR105 e BR106
obteve valores positivos de  para o caráter
produtividade de espigas.

Já com relação às estimativas de
covariância entre os efeitos aditivos e seus des-

vios intra e interpopulacionais ( ), esta foi

negativa em ambas as populações. Em realida-
de, por ser uma covariância, ela pode assumir
valores positivos e negativos e a inferência a ser
realizada depende evidentemente da sua magni-
tude e sinal. O que determina essa covariância
foi também demonstrado por Souza Júnior (1993),

ou seja:  e
 .Sendo, α a

contribuição dos locos em homozigose, ou seja,
a metade da diferença dos valores dos
homozigotos. No caso de populações derivadas
de híbridos simples, nos locos que estão segre-
gando em ambas as populações p = q = r = s =
1/2 e, portanto, eles não contribuem para a
covariância. Já nos locos que estão segregando
em uma população e não na outra, tem-se (p = q
=  1/2) e (r = 1,0 ou 0,0) e, assim, contribuem
para a estimativa. Nesse caso será, positivo para
uma população e negativo para outra. Contudo,
como são inúmeros locos, eles podem se cance-
lar. Podem ocorrer casos em que os locos este-
jam fixados nas duas populações. Assim ambas
as populações serão BB não havendo divergên-
cia ou, então, (p=1,0 e r = 0,0). Portanto, BB em
uma delas e na outra bb, onde a divergência seria
máxima. Como se depreende, é difícil, pela mag-
nitude e sinal da covariância, inferir sobre a com-
posição genética das duas populações.

Verifica-se que os ganhos interpopulaci-
onais, para cada população, foram muito seme-
lhantes e propiciaram, em relação à média, gan-
ho estimado no híbrido interpopulacional de
12,2% (Tabela 4). A comparação entre estimati-
vas de ganho de seleção nem sempre são muito
fáceis, pois existem diferenças entre as popula-
ções utilizadas, precisão experimental das avali-
ações e o diferencial de seleção utilizado. Con-
tudo, alguma inferência a respeito pode ser for-
mulada. Por exemplo, esses ganhos são seme-
lhantes aos relatados com o híbrido
interpopulacional Br-105 x Br-106 (Arias, 1995;
Rezende & Souza Júnior, 2000). Na literatura,
existem relatos de ganho realizado com a sele-
ção recorrente recíproca (SRR) a longo prazo,
com mais de oito ciclos seletivos. Nesses casos,
o ganho médio é de aproximadamente 5,0%
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(Menz,1997; Rademacher et al., 1999; Hallauer,
1999) portanto, inferior ao relatado no presente
trabalho. Esses resultados evidenciam que é pos-
sível ter progressos substanciais com a seleção
nas populações híbridas derivadas de dois híbri-
dos simples comerciais. Raposo et al. (2003) re-
latam ganho realizado de 5,2% após um ciclo de
seleção recorrente recíproca, utilizando as mes-
mas populações envolvidas neste trabalho, con-
firmando a tendência de sucesso já prevista com
a utilização desta estratégia.

Estudos teóricos têm demonstrado que,
quando se realiza a seleção recorrente recíproca,
observa-se ganhos expressivos no desempenho
do híbrido, como já mencionado. Entretanto, es-
pecialmente para uma das populações, não há
ganho ou este ganho é até mesmo negativo (Sou-
za Júnior, 1993). Existem inclusive vários resul-
tados na literatura que atestam essa observação
(Souza Júnior, 1999). Para comparar esses resul-
tados foi estimado, no presente trabalho, qual
seria o ganho intrapopulacional em ambas as
populações, considerando como unidade seleti-
va as 15 progênies de meios-irmãos interpopula-
cionais com melhor desempenho (Tabela 4). A
estimativa do ganho indireto com a seleção va-
riou entre as populações, ele foi maior na popu-
lação de AG9012 (5,8%); já na população do
C333 o progresso foi de apenas 3,2%. Como ter-
mo de comparação foi estimado o ganho direto

esperado tomando como referência as progênies
de meios-irmãos intra com melhor desempenho
per se. Verifica-se que o ganho esperado com a
seleção foi bem superior: 15,8% para o AG9012
e 9,0% para o C333.

É importante mencionar que a utilização
de populações derivadas de híbridos simples para
gerar híbridos comerciais exige que a população
utilizada como genitor feminino tenha boa pro-
dutividade per se e maior uniformidade no
florescimento para reduzir o custo das sementes
híbridas. Nessa situação, uma boa alternativa se-
ria utilizar o método proposto por Souza Júnior
(1987), ou seja, efetuar a seleção intrapopulacio-
nal para a população que será utilizada como
genitor feminino e como testadora da outra po-
pulação. Com essa estratégia será possível me-
lhorar a heterose entre elas e o desempenho per
se da população produtora de sementes.

Conclusões

As estimativas obtidas, associadas ao
desempenho médio das progênies avaliadas, pos-
sibilitam inferir que as duas populações deriva-
das de híbridos simples comerciais são promis-
soras para programas de seleção recorrente, se-
jam eles intra ou interpopulacionais.

As estimativas das variâncias genética
aditiva ( ), em ambas as populações, foram de

TABELA 4 . Estimativas do ganho esperado nas populações, tendo como unidades seletivas as progênies de
meios-irmãos inter (ganho indireto) e intrapopulacionais (ganho direto) e no híbrido interpopulacional, para
a produtividade de espigas despalhadas (kg parcela-1).
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grande magnitude, evidenciando a predominân-
cia do efeito aditivo. Embora as populações apre-
sentassem variabilidade e depressão por
endogamia, condições essas necessárias para a
ocorrência de altas estimativas de variância de
dominância, observou-se valor nulo para uma das
populações.

A estimativa da variância genética aditiva
interpopulacional foi de grande magnitude. Con-
tudo, a sua decomposição na variância dos des-
vios dos efeitos aditivos inter e intrapopulacionais
( ) e também na covariância entre esses des-
vios e seus efeitos aditivos ( ), não per-
mitiram inferências conclusivas sobre as propri-
edades genéticas das duas populações.
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