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RESUMO - A seleção recorrente tem por finalidade aumentar a freqüência dos alelos favo-
ráveis. Entretanto, deve ser mantida a variabilidade, para se ter contínuos ganhos com o pro-
cesso seletivo. Para atingir esse objetivo, existem inúmeras opções de métodos de melhora-
mento. Um deles é a seleção massal para prolificidade, fundamentada na correlação genética
positiva e alta entre o número de espigas por planta (prolificidade) e a produtividade de grãos
e a maior herdabilidade do caráter sob seleção. Na avaliação de seis ciclos de seleção massal
para prolificidade, na população CMS-39, ao contrário de alguns resultados relatados na
literatura, não ficaram evidenciados ganhos para a produtividade de grãos, embora tenha sido
detectado ganho para prolificidade. Uma das possíveis causas do insucesso seria devido à
ausência de variabilidade genética dos caracteres envolvidos na seleção. Para comprovar a
hipótese formulada e verificar se houve alterações nos componentes da variância genética da
população CMS-39, do ciclo original (C0) e do quinto ciclo (CV) seletivo, foi realizado o
presente trabalho. Para isso, foram avaliadas 200 famílias S1 e as correspondentes 100 famí-
lias de meios-irmãos e 100 de irmãos germanos, para o C0 e CV, perfazendo um total de 400
famílias para cada ciclo seletivo. Essas avaliações foram realizadas em duas localidades no sul
de Minas Gerais, Lavras e Ijaci, utilizando o delineamento látice triplo 10 x 10. As caracterís-
ticas avaliadas foram produtividade de espigas despalhadas e prolificidade. As estimativas dos
componentes da variância genética e herdabilidade evidenciaram a existência de variabilidade
na população CMS-39 e mostraram que o insucesso da seleção anteriormente realizada não
pode ser atribuído à ausência de variabilidade genética. Contudo, as estimativas da herdabilidade
(h2) para o caráter prolificidade não foram superiores à da produtividade de espigas despalhadas
e as correlações genéticas entre os dois caracteres não foram altas, demonstrando que a
seleção indireta não seria uma boa alternativa nessa situação. Não ficou evidenciada redução
nas estimativas dos componentes da variância genética da população do CV em relação à
população do C0, demonstrando que o método seletivo utilizado não explorou toda a variância
genética disponível. As estimativas do componente D1, que é a covariância entre os efeitos
médios dos alelos e os efeitos de dominância dos homozigotos, foram negativas em quase
todas as situações, indicando que a freqüência dos alelos favoráveis para esses caracteres, na
população CMS-39, deve ser baixa. A variância aditiva  explicou, em média, mais de
75% da variação genética total, permitindo inferir a predominância dos efeitos aditivos no
controle de todos os caracteres considerados.
Palavras-chave: Genética quantitativa, estimativa de componentes de variância, seleção re-
corrente e Zea mays.
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CHANGES IN THE GENETIC PROPERTIES OF CMS-39 MAIZE POPULATION
SUBMITTED TO MASS SELECTION FOR PROLIFICACY

ABSTRACT - Recurrent selection aims to increase the frequency of favorable alleles. However,
genetic variability must be maintained for sustained progress from selection and there are many
options of breeding methods to reach this objective. Mass selection for prolificacy can be used
due to the high positive genetic correlation between number of ears per plant (prolificacy, with
high heritability) and grain yield. In the evaluation of six cycles for prolificacy in the CMS-39
maize population, differing from some literature results that did not attain gain for grain yield, it
was obtained genetic progress. One of the possible causes for failing to increase yield may
have been the lack of enough genetic variability in the traits submitted to selection. The present
study was carried out to test the formulated hypothesis and to check for changes in the
components of genetic variance of the original (CO) compared to the fifth (CV) selection cycle
in CMS-39 population. Two hundred S1 progenies and corresponding half and full sib progenies
from C0 and CV were assessed at C0 and CV, totaling 400 progenies in each selection cycle.
These assessments were carried out in two locations in southern Minas Gerais, Lavras and
Ijaci, using a triple 10 x 10 lattice design. The traits evaluated were husked ear yield and
prolificacy. The estimates of the genetic variance components and heritability suggested the
presence of variability in the CMS-39 population indicating that the previous unsuccessful
selection could not be attributed to lack of genetic variability. However, the heritability estimates
(h2) for the prolificacy trait were not higher than that of husked ear yield, showing that indirect
selection would not be a good alternative in this case. No reduction in the estimates of genetic
variance components was shown in the CV compared with the CO population, showing that
the selection method used did not exploit the genetic variance available. The estimates of the
D1 component, which is the covariance between the mean effects of the alleles and the dominance
effects of the homozygotes, were negative in all situations, indicating that the frequency of the
favorable alleles for the traits studied in the CMS-39 population must be low. The additive
component  explained, on average, more than 75% of the total genetic variance indicating
the predominance of the additive effects in the control of all the traits considered.
Key words: Quantitative genetics, Estimates of the genetic variance components, Recurrent
selection and Zea mays.

A seleção recorrente tem por finalidade au-
mentar a freqüência dos alelos favoráveis nas popu-
lações, isto é, o seu desempenho médio na expres-
são do caráter, mantendo a variabilidade para se
continuar tendo progresso no futuro (Hallauer, 1990).
Para atingir esse objetivo, existem inúmeras opções
de métodos, envolvendo como unidade seletiva in-
divíduos e ou famílias (Paterniani & Campos, 1999).
Pode-se, inclusive, realizar a seleção em um caráter
visando a resposta em outro. Um desses procedimen-
tos é a seleção massal para prolificidade proposto

por Paterniani (1978). O fundamento desse método
é a correlação genética positiva e alta entre o núme-
ro de espigas por planta (prolificidade) e a produti-
vidade de grãos e, em geral, maior herdabilidade
para o caráter prolificidade. Assim, selecionando
plantas para maior número de espigas, que é um
caráter de fácil mensuração, é possível obter res-
posta correlacionada na produtividade de grãos.

Há inúmeros relatos que mostram a eficiên-
cia de todos esses métodos em melhorar a expres-
são do caráter sob seleção (Barrientos et al, 1999;
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Leon & Coors, 2002). Contudo, Bento (2002),
comparando os ciclos de seleção massal para
prolificidade na população de milho brasileira CMS-
39, verificou que não houve ganho para a produtivi-
dade de grãos. Uma das prováveis explicações se-
ria a variabilidade genética insuficiente para ser ex-
plorada com a seleção, tanto do caráter prolificidade
como da produtividade de grãos. Contudo, o refe-
rido autor não estimou a variabilidade genética da
população para comprovar essa hipótese.

Apesar dos inúmeros trabalhos sobre sele-
ção recorrente, são escassas as informações a res-
peito das alterações na variabilidade genética das
populações submetidas à seleção. As publicações
disponíveis são principalmente com famílias de mei-
os-irmãos. Nesse caso, o que se tem relatado é re-
dução relativamente grande na variância genética
aditiva com o primeiro ciclo seletivo e a posterior
estabilização a partir de então (Carvalho et al. 2000;
Vencosvsky et al. 1988). Quando se utiliza a sele-
ção massal, mesmo sendo normalmente aplicada uma
alta intensidade de seleção, não são esperadas alte-
rações expressivas na variabilidade. Na literatura,
não foi encontrada nenhuma informação a esse res-
peito.

Do exposto, foram estimados os compo-
nentes da variância genética da população CMS-
39, do ciclo original C0 e do quinto ciclo CV de
seleção massal para prolificidade, utilizada por Bento
(2002), com o intuito de verificar se a não resposta
aos cinco ciclos seletivos foi devido à pequena vari-
abilidade genética e constatar se ocorreu alguma al-
teração nos componentes da variância genética com
os ciclos seletivos.

Material e Métodos

Utilizou-se a população CMS-39, sinteti-
zada pela Embrapa Milho e Sorgo, submetida ante-
riormente a três ciclos de seleção com famílias de
meios-irmãos (Aguiar, 1986; Pacheco, 1987 e

Arriel, 1991). Posteriormente, essa população foi
submetida a cinco ciclos de seleção massal para
prolificidade (Bento, 2002). Na condução deste tra-
balho, foi utilizada uma amostra representativa do
ciclo original (C0) e do quinto ciclo (CV) de sele-
ção massal para prolificidade.

As populações do C0 e CV foram semeadas
em campo, na safra 1999/2000, em baixa densida-
de, ou seja, 20 mil plantas ha-1. Nas plantas conten-
do duas espigas, uma era autofecundada, a segun-
da, e a outra utilizada na obtenção de famílias de
meios-irmãos (MI) - obtidas por meio de “SIB” de
pólen oriundo de pelo menos 100 plantas aleatoria-
mente escolhidos na população - e de irmãos
germanos (IG). Neste último caso, as plantas foram
cruzadas aos pares ao acaso. Foram obtidas 100
famílias de MI e as correspondentes 100 famílias S1
e 100 famílias de IG e as mesmas 100 famílias S1
provenientes das plantas utilizadas como fêmea na
obtenção de IG.

Foram avaliadas 100 famílias de meios-ir-
mãos MI, 100 S1 da mesma mãe dos meios-irmãos

, 100 famílias de irmãos germanos IG e 100
famílias S1 correspondentes . Para cada tipo
de família, foi conduzido um experimento distinto. O
delineamento utilizado foi látice triplo 10 x 10. Des-
se modo, foram conduzidos, em cada local, oito ex-
perimentos distintos, isto é, da população do C0,

 e as mesmas quatro populações
CV. No caso dos S1 s, procurou-se intercalar suas
repetições com as famílias correspondentes.

Os experimentos foram conduzidos no cam-
po experimental do Departamento de Biologia da
Universidade Federal de Lavras, no município de
Lavras-MG, e na fazenda experimental da FAEPE,
no município de Ijaci-MG, no ano agrícola 2001/
2002.

As parcelas foram constituídas por uma li-
nha de 3m, com espaçamento entre linhas de 0,9m.
Na ocasião do plantio, foi semeado o dobro de
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sementes, ou seja, 30 sementes por parcela, sendo
que 20 dias após a semeadura foi realizado o des-
baste, deixando-se um total de 15 plantas por par-
cela. Os demais tratos culturais foram os mesmos
comumente empregados para a cultura do milho no
sul de Minas Gerais. As características avaliadas
foram a produtividade de espigas despalhadas (kg
parcela-1) e o índice de prolificidade (número médio
de espigas por planta, em cada tratamento).

Foram, então, realizadas as análises indivi-
duais, considerando todos os efeitos como aleatóri-
os, excetuando-se a média. Posteriormente, foi rea-
lizada a análise conjunta, considerando todas as fon-
tes de variação aleatórias, com exceção da média e
de locais. As estimativas dos parâmetros genéticos

e fenotípicos foram obtidas segundo Ramalho et al
(2000). Com base nessas estimativas, foram esti-
mados os componentes da variância genética, ou seja,

, pelo método dos quadrados mínimos
ponderados, segundo procedimento apresentado
por Ramalho et al. (1993).

Resultados e Discussão

Os resumos das análises da variância con-
junta, para os dois locais, considerando os diferen-
tes tipos de famílias, estão apresentados nas Tabe-
las 1 e 2. Para produtividade de espigas despalhadas
e prolificidade, é oportuno salientar que a interação
famílias e locais foi significativa em todos os casos,
exceto quando se avaliaram famílias de meios-irmãos

TABELA 1. Resumo dos resultados das análises de variância conjunta, para o caráter produtividade de
espigas despalhadas (kg parcela-1), obtidos nos diferentes tipos de famílias provenientes da população do
ciclo zero (C0) e do quinto ciclo (CV) de seleção massal para prolificidade, na população CMS-39.
Lavras e Ijaci, MG, 2001/2002.

*, ** Teste de F significativo ao nível de 5% e 1%, respectivamente
S1M famílias S1  ligadas a meios-irmãos
MI famílias de meios-irmãos
S1G famílias S1 ligadas a irmãos-germanos
IG famílias de irmãos-germanos.
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do quinto ciclo (MI-CV), para produtividade de espi-
gas despalhadas. Isso indica que o comportamento
das famílias não foi coincidente nos diferentes ambi-
entes e que é importante obter os componentes da
variância genética por local. Constatou-se também
que ocorreu diferença significativa entre famílias, para
os dois caracteres, nos diferentes tipos de famílias
avaliados.

Como foi avaliado número expressivo de
famílias derivadas da população do C0 como de CV,
é possível comprovar os resultados relatados por
Bento (2002), ou seja, se ocorreu progresso ou não
com a seleção comparando as médias obtidas, in-
dependente do tipo de famílias. Considerando a
prolificidade, o caráter em que a seleção foi diretamente

efetuada, verificou-se que, na média dos dois lo-
cais, o número médio de espigas foi de 1,10 no C0
e o mesmo valor no CV (Tabela 3). Quando se
desconsideram as famílias endogâmicas, isto é, con-
siderando a média das 100 famílias de meios-irmãos
e 100 de irmãos-germanos, a média de C0 passa a
ser 1,14 e do CV 1,17, ou seja, incremento médio
de 2,18%, isto é, 0,44% por ciclo. Em experimen-
tos conduzidos no ano anterior, avaliando as popu-
lações em equilíbrio do C0 e CV, Bento (2002) es-
timou ganho médio para esse caráter de 1%.

Quando se considera a comparação do C0
e CV para a produção de espigas despalhadas, ob-
servou-se (Tabela 3) que, utilizando apenas famílias
não endogâmicas e para Lavras, local onde foi

TABELA 2. Resumo dos resultados das análises de variância conjunta, para o caráter prolificidade, obti-
dos nos diferentes tipos de famílias provenientes da população do ciclo zero (C0) e do quinto ciclo (CV) de
seleção massal para prolificidade, na população CMS-39. Lavras e Ijaci, MG, 2001/2002.

*, ** Teste de F significativo ao nível de 5% e 1%, respectivamente
S1M famílias S1  ligadas a meios-irmãos
MI famílias de meios-irmãos
S1G famílias S1 ligadas a irmãos-germanos
IG famílias de irmãos-germanos
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TABELA 3. Média geral dos caracteres produtividade de espigas despalhadas e prolificidade, nos dife-
rentes tipos de famílias, nas populações do ciclo zero (C0) e do quinto ciclo (CV) de seleção massal para
prolificidade, na população CMS-39. Lavras e Ijaci, MG, 2001/2002.

Médias com a mesma letra nas linhas dos locais e análise conjunta não diferem pelo Teste de Scott &
Knott, a 5% de significância.

efetuada a seleção, a média de C0 foi de 2,72 kg
parcela-1 e de CV 2,75 kg parcela-1. A superiorida-
de da média do CV foi apenas 1,10% acima do C0,
isto é, um progresso anual de 0,20%. Bento (2002),
como já comentado, avaliou as populações em equi-
líbrio de C0 e CV, em duas safras e duas épocas de
semeadura dentro de cada safra, e constatou que só
houve progresso com a seleção na produtividade
de grãos em apenas uma das épocas de semeadura
em um dos anos. Esse autor apresentou algumas
razões para não terem sido detectados ganhos na

produtividade de grãos. Entre elas, cita a pequena
variabilidade para o caráter sob seleção, ou seja, o
número de espigas por planta e para a resposta in-
direta à produtividade de grãos.

É interessante observar que, considerando
os dois locais, as estimativas da herdabilidade para
prolificidade foram, de modo geral, ligeiramente in-
feriores à obtida produtividade de espigas
despalhadas: para prolificidade no C0, a
herdabilidade foi, em média, de 39,0%, enquanto
que para produtividade de espigas despalhadas este
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valor foi de 51,5% (Tabela 4). É provável que essa
seja uma das razões do insucesso na seleção para
prolificidade visando a produção de espigas
despalhadas obtidas nessa população por Bento
(2002). Isso se deve ao fato de que a resposta
correlacionada à seleção só será superior à seleção
direta se a herdabilidade do caráter sob seleção for
superior à herdabilidade do outro caráter. Além do
mais, é necessário que os dois caracteres apresen-
tem correlação genética positiva e alta (Falconer &
MacKay, 1996), o que também não foi constatado
nesse caso. Na média dos diferentes tipos de famílias,
a correlação genética observada em Lavras, por
exemplo, foi baixa, inferior a 0,33 (Tabela 5).

Ressalta-se que, em quase todos os casos,
os limites inferiores e superiores associados às esti-
mativas da herdabilidade (Tabela 4) não foram mui-
to expressivos. Em apenas seis casos envolvendo
os caracteres o limite inferior foi negativo, permitin-
do, assim, inferir que o valor das estimativas pode-
ria ser nulo nessas situações. Infere-se, então, que,
na maioria dos casos, com 95% de probabilidade a
estimativa da herdabilidade é diferente de zero. Na
análise conjunta, o valor médio para a herdabilidade
no C0 foi de 51,2% e no CV, de 61,9%, indicando
a existência de variabilidade suficiente para o pro-
gresso com a seleção, ou seja, não seria a falta de

TABELA 4. Estimativas de herdabilidade para a seleção entre médias das famílias ( ) e respectivos
limites inferiores (LI) e superiores (LS), com 95% de probabilidade, para os caracteres produtividade de
espigas despalhadas e prolificidade, nas populações do ciclo zero (C0) e do quinto ciclo (CV) de seleção
massal para prolificidade, na população CMS-39. Lavras e Ijaci, MG. 2001/2002.

(1) famílias (S1); famílias de meios-irmãos (MI) e famílias de irmãos-germanos (IG)
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variabilidade a razão do insucesso obtido com a se-
leção massal para a produtividade.

com meios-irmãos e irmãos-germanos. Esse fato é
explicado pela maior liberação de variabilidade ge-
nética entre famílias de S1 em relação às não
endogâmicas (Souza Jr., 1989). Resultados seme-
lhantes foram relatados por Lamkey & Hallauer
(1987), comparando estimativas de herdabilidade
de diferentes tipos de famílias, em trabalhos condu-
zidos nos Estados Unidos. Observou-se também,
neste trabalho, uma ligeira superioridade da
herdabilidade quando se avaliaram irmãos-germanos
em relação a meios-irmãos. Esse fato é devido à
maior precisão experimental obtida na avaliação de
famílias de irmãos-germanos (Tabelas 1 e 2) e ao
numerador da herdabilidade com irmãos-germanos,
que contém , ao passo que com
meios-irmãos, apenas .

O que interessa neste trabalho é verificar se
as estimativas da herdabilidade sofreram alterações
do ciclo zero em relação ao quinto ciclo de seleção.
Considerando o mesmo tipo de família, as altera-
ção, de modo geral, foram de pequena magnitude e
inconsistentes. Além do mais, pode-se considerar
que as diferenças nos valores estiveram dentro dos
intervalos de confiança (Tabela 4). É possível inferir
que a seleção não alterou expressivamente o poten-
cial das populações visando a obtenção de progres-
sos adicionais com a seleção.

Com relação às estimativas dos componen-
tes da variância genética, alguns aspectos são rele-
vantes: a contribuição da variância de dominância
dos homozigotos D2 foi pequena, uma vez que os
modelos sem esse componente, na maioria dos ca-
sos, sofreram pequena alteração (Tabelas 6 e 7); as
estimativas da variância de dominância  foram
negativas em quase todos os casos, indicando que o
valor pode ser considerado nulo. Hallauer & Miranda
Filho (1988), em um levantamento com 99 estimati-
vas para a produtividade de grãos em milho, encon-
traram alguns valores também negativos para .
Já para as populações BR 105 e BR 106, Takeda

TABELA 5. Estimativas da correlação genética
entre a produtividade de espigas despalhadas e a
prolificidade , obtidas para as famílias não
endogâmicas das populações do ciclo zero (C0) e
do quinto ciclo (CV) de seleção massal para
prolificidade, na população CMS-39. Lavras e Ijaci,
MG. 2001/2002.

**,*: Significativo a 1 e 5% de probabilidade, pelo
teste t.

A comparação das estimativas de
herdabilidade obtidas com as relatadas na literatura
é difícil de se realizar, em função das diferenças na
unidade seletiva, no número de famílias e na popula-
ção utilizada em cada situação. Contudo, para a
população CMS-39, considerando a produtividade
de espigas despalhadas, foram encontradas estima-
tivas variando de 8,94% (Aguiar, 1986) a 31,2%
(Arriel, 1991), com famílias de meios-irmãos, valo-
res esses que são inferiores aos obtidos no presente
trabalho, que, na média das duas populações (C0 e
CV), na análise conjunta, foi de 56,6% para os di-
ferentes tipos de famílias avaliados (Tabela 4).

Verificou-se também que a herdabilidade,
quando se utilizaram famílias S1, foi maior do que
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TABELA 6. Estimativas dos componentes da variância genética, para o caráter produtividade de espigas
despalhadas, obtidas da população do ciclo zero (C0) e do quinto ciclo (CV) de seleção massal para
prolificidade, na população CMS-39. Lavras e Ijaci, MG. 2001/2002.

1Erro padrão da estimativa; R2: coeficiente de determinação;
 são as estimativas da variância genética aditiva, variância de dominância, covariância

entre os efeitos médios dos alelos e os efeitos de dominância dos homozigotos e a variância dos efeitos de
dominância dos homozigotos, respectivamente

(1997) encontrou para  valores positivos em
ambos os casos.

Para peso de espigas despalhadas, como
se constatou efeito expressivo da depressão por

endogamia, em média de 48% do desempenho das
famílias de meios-irmãos e irmãos-germanos, pode-
se argumentar que há efeito de dominância no con-
trole do caráter. Certamente, para a maioria dos
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TABELA 7. Estimativas dos componentes da variância genética, para o caráter prolificidade, obtidas da
população do ciclo zero (C0) e do quinto ciclo (CV) de seleção massal para prolificidade, na população
CMS-39. Lavras e Ijaci, MG. 2001/2002.

1Erro padrão da estimativa; R2: coeficiente de determinação;
 são as estimativas da variância genética aditiva, variância de dominância, covariância

entre os efeitos médios dos alelos e os efeitos de dominância dos homozigotos e a variância dos efeitos de
dominância dos homozigotos, respectivamente

locos, a contribuição dos locos em heterozigose ( )
é diferente de zero (Falconer & MacKay, 1996).
Nessa situação, era esperado que a participação da
variância de dominância na variância genética total
fosse expressiva. Provavelmente, esse fato não foi

detectado devido ao grande erro associado à esti-
mativa de .

As estimativas da covariância entre os efei-
tos médios dos alelos e os efeitos de dominância
dos homozigotos (D1) apresentaram valores negativos
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na maioria dos casos, sendo esperado que isso ocor-
ra. Embora não existam muitas estimativas a esse
respeito na literatura, em todos os casos, os valores
obtidos para a produtividade de grãos de milho fo-
ram também negativos (Takeda, 1997; Souza Jr. et
al., 2000). Em outras espécies, como feijão (Souza
et al., 1993) e arroz (Morais, 1992), o mesmo fato
tem sido constatado. A ocorrência de estimativas
de D1 negativas é esperada quando a freqüência dos
alelos favoráveis na população é baixa (Fernandes,
1990).

O componente de variância genética mais
expressivo foi a variância genética aditiva . Con-
siderando os dois caracteres e as duas populações,
o modelo envolvendo apenas a  explicou no
mínimo 75% da variação genética total. Isso possi-
bilita inferir a predominância da variância genética
aditiva para as características estudas nessa popu-
lação. Resultados que corroboram essa observação
são apresentados por Hallauer & Miranda Filho
(1988) e Takeda (1997). As estimativas observa-
das da variância aditiva  para o caráter
prolificidade apresentaram valores ligeiramente su-
periores aos relatados por Takeda (1997) e Cepeda
et al. (2000). Já para a produtividade de espigas
despalhadas, essas estimativas foram semelhantes às
observadas anteriormente para a população CMS-
39, quando se utilizaram apenas famílias de meios-
irmãos (Aguiar, 1986; Pacheco, 1987 e Arriel,
1991).

Pelo resultado da análise conjunta, a esti-
mativa de  não sofreu alteração expressiva com
a seleção. Observa-se, inclusive, que ela apresen-
tou no CV valor ligeiramente superior ao C0, resul-
tados esses coerentes com os relatados em outros
estudos, com a cultura do milho, porém utilizando
especialmente famílias de meios-irmãos (Carvalho
et al., 2000; Vencosvsky et al., 1988).

Conclusões

As estimativas dos componentes da variância
genética e herdabilidade evidenciaram a existência

de variação na população CMS-39 e que o
insucesso da seleção anteriormente realizada não
pode ser atribuído à ausência de variabilidade gené-
tica. Contudo, as estimativas da herdabilidade (h2)
para o caráter prolificidade não foram superiores às
da produtividade de espigas despalhadas e a corre-
lação genética entre os dois caracteres não foi alta,
demonstrando que a seleção indireta não seria uma
boa alternativa na situação deste trabalho.

Não ficou evidenciada redução nas estima-
tivas dos componentes da variância genética da po-
pulação do CV em relação à população do C0. Isso
demonstra que o método seletivo utilizado não ex-
plorou a variância genética disponível.

A variância aditiva  explicou no míni-
mo 75% da variação genética total, permitindo infe-
rir a predominância dos efeitos aditivos no controle
dos caracteres peso de espigas despalhadas e
prolificidade.

As estimativas do componente D1, que é a
covariância entre os efeitos médios dos alelos e os
efeitos de dominância dos homozigotos, foram ne-
gativas em quase todas as situações. Isso indica que
a freqüência dos alelos favoráveis para esses
caracteres, na população CMS-39, deve ser baixa.
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