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ÍNDICE PARA A SELEÇÃO DE CULTIVARES 

Autor: ANTONIO AUGUSTO FRANCO GARCIA 

Orientador: Prof. Dr. CLÁUDIO LOPES DE SOUZA JÚNIOR 

Índices de seleção normalmente são combinações lineares de valores fenotípicos 

que permitem a realização de seleção para vários caracteres simultaneamente, promovendo o 

melhoramento das populações para o seu conjunto de características. Existem na literatura 

diversos tipos de índice, sendo os mais comumente usados os que possuem máxima correlação 

com o valor genotípico populacional. Contudo, todos eles visam maximizar a resposta à seleção 

para o conjunto considerado de caracteres, em programas de seleção recorrente. Para tanto, 

são necessárias estimativas de diversos parâmetros, corno variânàas e covariâncias genéticas e 

fenotípicas, além de correlações entre caracteres. Além disso, é também necessário atribuir 

pesos econômicos aos caracteres considerados. Alguns outros índices foram desenvolvidos sob 

outro enfoque, sendo os prinàpais o índice multiplicativo, o de soma de dassificação e o de 

distância ao ideótipo. Por não necessitarem estimativas de parâmetros genéticos e fenotípicos, 

têm seu uso proposto também para a simples classificação dos genótipos, não necessariamente 

em programas de seleção recorrente. 

O presente trabalho teve por objetivo verificar se esses índices não lineares são 

adequados à seleção de cultivares, ou genótipos em fase final de experimentação. Além disso, 

propôs-se também um novo índice para a seleção de cultivares, que não apresenta deficiênàas 

como a não realização de testes de médias e a impossibilidade de identificar genótipos com 

desempenho abaixo das exigênàas comerciais para dado caráter, sendo por isso vantajoso. 

Corno exemplo, foram utilizados os resultados do Ensaio Nacional de Milho Precoce 

1996/97, conduzido pelo Centro Nacional de Pesquisas de Milho e Sorgo, da EMBRAPA. Nesse 

ensaio, foram obtidas as médias ajustadas para 49 híbridos, avaliados em nove locais 

contrastantes, para os caracteres peso de espigas (kg/ha), umidade(%), número de dias para 

florescimento, altura da planta (cm), altura da espiga (cm), prolificidade e porcentagem de 
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plantas acamadas e quebradas. Foram calculados parâmetros de estabilidade e adaptabilidade 

para o caráter peso de espigas, os quais foram também induídos nos índices. 

O índice para a seleção de cultivares proposto tem as seguintes etapas de cálculo: 

agrupamento das médias e obtenção de recíprocos, definição dos níveis mínimos aceitáveis 

comercialmente para cada variável, transformação dos dados, definição do ideótipo, cálculo das 

distâncias a esse ideótipo, dassificação dos indivíduos e seleção dos genótipos superiores. Os 

resultados mostraram que os índices não lineares revistos não são adequados à seleção de 

cultivares, por não priorizarem os caracteres mais importantes, por não permitirem o descarte 

dos genótipos com nível(eis) inferior(es) para alguma(s) variável(eis) e por não preverem a 

realização de testes de médias. Já o índice para a seleção de cultivares mostrou-se 

extremamente útil e muito superior aos demais. Porém, os níveis de probabilidade do 

agrupamento das médias devem ser escolhidos criteriosamente, devendo-se tomar 

probabilidades maiores para os caracteres mais importantes e menores para aqueles 

secundários e com menor amplitude de variação. Conduiu-se que, se os níveis de probabilidade 

forem adequadamente fixados, o índice para a seleção de cultivares proposto pode ser 

extremamente útil para auxiliar os melhoristas no processo de seleção de cultivares, quando 

diversas variáveis são consideradas. 
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INDEX FOR THE SELECTION OF CULTIV ARS 

Author: ANTONIO AUGUSTO FRANCO GARQA 

Aclviser: Prof. Dr. CLÁUDIO LOPES DE SOUZA JÚNIOR 

Generally, selection indices are linear combinations of phenotypic values which 

allow the simultaneous selection of several characters, and consequently the overall 

characteristics of a given population. There are several types of indices in the literature. The 

most common ones have maximum correlation with the population genotypic values. However, 

all of them aim to maximize the response to selection of the pool of characters within recurrent 

selections schemes. To use these indices it is necessary to know the estirnates of several 

pararneters, such as genetic and phenotypic variances and covariances, and correlations 

between pairs of characters. Moreover, one has to determine economic weights to be applied to 

the characters. Other indices developed in a different way, such as the multiplicative index, the 

sum of dassifications índex, and the distance to the ideotype index, do not need estirnates of 

genetic and phenotypic parameters, and therefore can be also used for the classification of 

individual genotypes, not necessarily in a recurrent selection scheme. 

In this study we aimed to assess if these non-linear indices would be suitable for 

the selection of cultivars or genotypes in the end of a breeding program. Additionaly we 

propose a new index, which does not have the comrnon disadvantages of other non-linear 

indices. Multiple comparisons tests can be used, and, also, one could identy for a given 

genotype the traits that performed below than those required by comrnerdal cultivars. 

As an example, it was used the results from the Ensaio Nacional de Milho Precoce 

1996/1997, carried out by the Centro Nacional de Pesquisas de Milho e Sorgo, EMBRAPA. From 

these data we calculated the adjusted means of 49 hybrids in nine different locations. The 

characters were ear weight (kg/ha), grain rnoisture (%), number of days to flowering, plant 

height (cm), ear height (cm), prolificacy, and percentage of broken and lodging plants. 
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Parameters of stability and adaptability for ear weight were calculated and induded in the 

indices. 

The calculation of the proposed selection index has the following steps: grouping 

the means and obtaining the reciprocais, defining the minimum comercial value acceptable for 

each variable, transforming the data, defining the ideotype, calculating the distances to this 

ideotype, dassifying all the individuais and selecting the best genotypes. In our results we 

noticed that the reviewed non-linear indices were not suitable for cultivar selection. This was 

due to the fact that they do not prioritize the most important characters, do not allow to discarei 

genotypes with low values in some variables, and can not be used for multiple comparisons. On 

the other hand, our cultivar selection index was very useful and outperformed the others. 

However, the probability leveis to group the means should be carefully chosen. The most 

important characters should be assigned higher probabilities than the less important and less 

variable ones. Provided that the probability leveis are correctly set, the proposed índex will be 

very useful as a tool in cultivar selection with multiple variables. 



1. INTRODUÇÃO

Nos programas de melhoramento genético, freqüentemente obtêm-se medidas de 

diversos caracteres com a finalidade de praticar seleção para todos eles simultaneamente. Isto 

é importante pois a seleção para um ou poucos caracteres poder resultar em alterações 

desfavoráveis em outros, devido à presença de correlações genéticas entre eles. Abordagens 

matemáticas desta situação levaram ao desenvolvimento dos índices de seleção, que 

normalmente são obtidos como combinações lineares das medidas fenotípicas dos diversos 

caracteres, permitindo utilizar um único valor para efetuar a seleção de maneira mais efiàente. 

A idéia iniàal da aplicação de índices de seleção nos programas de melhoramento 

genético foi apresentada por Smith (1936), com base em trabalho de Fisher (1936). Este índice, 

conheàdo corno índice otimizado, sofreu posteriormente diversas modificações, sendo, no 

entanto, a maioria delas também baseada na obtenção de combinações lineares de valores 

fenotípicos observados. 

O objetivo de se empregar os índices de seleção é melhorar o valor genotípico da 

população sob seleção, ou seja, um conjunto de caracteres favoráveis. Tal qualidade é definida 

corno uma função linear de valores genotípicos não observáveis de diversos caracteres, 

ponderados por um valor econômico relativo determinado pelo melhorista. A maioria dos 

índices é obtida a partir da maximização da correlação entre o valor genotípico e o índice, 

visando máxima efiàênàa na seleção. 

Quando não se dispõe de boas estimativas dos parâmetros genotípicos e 

fenotípicos, o que impede o emprego dos índices otimizados, pode-se utilizar o índice básico, 
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proposto por Brim et ai. (1959), que é mais simples. Em outras situações, deseja-se maximizar 

a qualidade genotípica ao mesmo tempo em que se restringem as alterações em alguns 

caracteres, os quais não devem se alterar com a prática de seleção. Tal fato ocasionou o 

surgimento cios índices de seleção restritos (Kempthome & Nordskog, 1959). 

Considerando a dificuldade em atribuir pesos econômicos relativos, Pesek & Baker 

(1969) propuseram que os índices sejam desenvolvidos especificando a resposta à seleção 

desejada para cada característica, surgindo assim os índices de resposta à seleção desejada. 

Tai (1977) modificou posteriormente este índice de modo a permitir sua aplicação quando 

alguns dos caracteres não têm alteração restrita. 

Estes índices lineares, comuns na literatura, visam sobretudo melhorar 

gradativamente as freqüências de alelos favoráveis para o conjunto de caracteres de 

importância. Assim, inserem-se nos programas de  seleção recorrente, permitindo a obtenção de 

populações com melhor valor genotípico. Como o material selecionado será recombinado, 

genótipos com dados caracteres em níveis inferiores aos aceitáveis comercialmente podem ser 

selecionados, desde que concentrem um número razoável de alelos favoráveis para outras 

características. 

Uma outra situação encontrada, diferente da existente nos programas de seleção 

recorrente, é aquela em que se realizam experimentos em etapas avançadas dos programas de 

melhoramento genético, avaliando genótipos promissores (pré-comerciais) e utilizando-se 

cultivares comerciais como testemunhas. Neste caso, há a necessidade de comparar os novos 

genótipos com os materiais comerciais existentes no mercado, baseando-se em médias obtidas 

a partir de experimentos realizados em vários locais e anos. Após a realização cios 

experimentos, os melhores materiais poderão ser selecionados corno cultivares comerciais. 

Atualmente, porém, há escassos relatos sobre corno combinar a informação dos diversos 

caracteres num único valor, ou seja, num índice de seleção, facilitando a comparação e a 

classificação cios genótipos com base no conjunto de caracteres. Isto não pode ser feito pelo 

uso dos índices idealizados para emprego em programas de seleção recorrente, já que se 

deseja simplesmente identificar o(s) melhor(es) genótipo(s) para o conjunto de características, 

e não promover o aumento do valor genotípico de uma população; não haverá recombinação 

dos materiais superiores, como na seleção recorrente, e os genótipos selecionados devem estar 

dentro dos padrões comerciais mínimos exigidos para a espécie, para todos os caracteres. 

Logo, os índices aplicados neste caso devem prever o descarte de genótipos que não atendam 

a estas exigências mínimas. Portanto, métodos para a obtenção de índices que visem a 



3 

maximização do valor genotípico, com ou sem a imposição de restrições a alterações em alguns 

caracteres, não são adequados a tal situação. 

Alguns autores apresentaram índices que não visam a melhoria do valor 

genotípico. Elston (1963) propôs um índice multiplicativo que considera todos os caracteres 

com o mesmo peso econômico. Tal índice é aplicado após transformação dos dados para cada 

caráter. Schwarzbach (1972)1
, citado por Wricke & Weber (1986), sugeriu o emprego de 

medidas de distância, tais corno a euclidiana e a de Mahalanobis, para classificar os genótipos 

para várias características simultaneamente, em função de sua proximidade com um genótipo 

ideal, definido pelo pesquisador. Mulamba & Mock (1978) desenvolveram um índice no qual se 

efetua a soma do número de ordem que o genótipo apresenta para cada caráter mensurado; 

quanto menor o valor obtido, melhor a dassificação. Em todos esses casos, não são necessárias 

estimativas de parâmetros genéticos, mas os índices �o permitem o descarte de genótipos que 

não atendam exigências comerciais mínimas para algumas características. Além disso, nenhum 

deles considera se as diferenças entre as médias fenotípicas são significativas, não prevendo, 

portanto, a aplicação de testes de comparações múltiplas, que devem ser considerados nas 

análises estatísticas. 

Nesse contexto, o presente trabalho tem por objetivo desenvolver um índice 

aplicável à seleção de cultivares, isto é, um índice para a dassificação, identificação e seleção 

de genótipos superiores para todos os caracteres considerados. O emprego do índice deverá 

também permitir o descarte de genótipos com desempenho abaixo das exigências mínimas para 

dados caracteres, sem ser necessária a atribuição de valores econômicos relativos e a 

estimação de parâmetros genéticos. Além disso, foi feita comparação do novo índice com os 

propostos por Elston (1963), Schwarzbach (1972)1, citado por Wricke & Weber (1986) e 

Mulamba & Mock (1978). 

1 SCHWARZBACH, E. Einige Anwendungsmõglichkeiten elektronischer Datenverarbeitung (EDV) für die Beurteilung von
Zuchtmaterial. Arb. Tag. Oesterr. Pflanzenz. Gumpenstein: 277-87, 1972. 



2. REVISÃO DE LITERATURA

A seleção simultânea de vários caracteres tem sido abordada na literatura de 

diferentes formas: aplicação de seleção independente para os caracteres, seleção em tandem e 

o uso dos índices de seleção, sendo estes últimos os mais comumente usados (Figura 1). No

caso da seleção independente de caracteres, toma-se a união das frações selecionadas para 

cada caráter; para a seleção em tandem, a intersecção delas. Para o índice de seleção, é 

selecionada uma fração delimitada por uma reta, cuja inclinação depende dos pesos atribuídos 

aos caracteres. 

Pl Pl Pl 

o P2 o P2 o P2 

a b c

Figura 1. Representação esquemática da seleção para dois caracteres, Pl e P2, sendo 0 (região colorida) 

a parte selecionada: a) seleção independente de caracteres, b) seleção em tandem, c) seleção 

com emprego de um índice de seleção linear. 
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Um índice de seleção é uma combinação linear de valores fenotípicos, o qual 
resulta numa medida que concentra, num único valor, os méritos e deméritos de cada genótipo 
para vários caracteres. A seleção de caracteres com base em valores individuais independentes 
é aquela na qual os genótipos que apresentarem valores fenotípicos abaixo de determinados 
níveis são removidos da população. Já na seleção em tandem, um caráter é selecionado até 

que atinja um nível satisfatório, sendo o processo repetido subseqüentemente para os demais 
caracteres, visando a obtenção de uma população melhorada no seu conjunto. 

A eficiência relativa deste três métodos foi investigada por Hazel & Lush (1942), 
com base no ganho com seleção que proporcionam. Para tanto, considerou-se seleção 

truncada, distribuição normal para os valores fenotípicos e ausência de correlações entre 
caracteres. Supondo que o produto entre o valor econômico relativo, a herdabilidade e o desvio 
padrão fenotípico é igual para todos os caracteres, a resposta esperada para um cido de 
seleção com estes três métodos é 

R1 = n°·5k a h2a P' para seleção com base em índice; 

R2 = n k3 a h 2a 
P

, para seleção independente de caracteres; 

R3 = k a h
2a P, para seleção em tandem. 

Nestas equações, a 
P 

é o desvio padrão fenotípico, h 2 é o coeficiente de 

herdabilidade e a é o valor econômico relativo; assim a h2 a p tem mesmo valor para R1, R2 

e R3
• A magnitude de k (diferencial de seleção estandardizado) depende apenas da fração p 

da população selecionada pelo uso do índice ou pela seleção em tandem; já k3 é função da 

porção descartada p lln para cada um dos n caracteres, no caso de seleção independente dos 

caracteres. Os autores conduíram que, sob tais condições, o uso do índice proporciona uma 

resposta à seleção n o,5 vezes superior àquele com seleção em tandem, e que a seleção em 

níveis independentes apresenta ganho intermediário entre os dois. Condusões semelhantes 
foram obtidas por Young (1961), Finney (1962) e Pesek & Baker (1969). Baker (1986) afirma 
que, apesar das condições particulares empregadas nesse trabalho, ele oferece um forte 
argumento para o uso de índices de seleção em detrimento dos outros métodos. Além destas 
vantagens, os índices também podem ser utilizados para melhoramento de um único caráter, 
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porém aproveitando suas correlações com outros caracteres e aumentando ainda mais a 

resposta à seleção (Baker, 1986), o que é mais uma justificativa para seu uso. 

O primeiro índice de seleção disponível na literatura foi apresentado por Smith 

(1936), com desenvolvimento baseado na idéia apresentada por Fisher (1936). Muitas 

modificações foram propostas posteriormente, sendo que a maioria dos índices provém da 

solução do seguinte sistema de equações (Baker, 1986): 

Pb =Ga, onde 

P = matriz formada por estimativas das variâncias e covariâncias fenotípicas; 

G = matriz formada por estimativas das variâncias e covariâncias genotípicas; 

a= vetor formado pelos pesos econômicos relativos; 

b = vetor formado pelos coeficientes do índice de seleção, que devem ser obtidos. 

Os coeficientes do índice são obtidos facilmente a partir de b = p-lG a, sendo 

p-l a inversa da matriz de variâncias e covariâncias fenotípicas, que possui posto completo.

Nesta revisão, será apresentada a forma corno tais equações foram deduzidas, 

alguns outros índices delas originados, possíveis aplicações e usos dos índices. Outros 

enfoques, corno a utilização dos índices não lineares, também serão revistos. 

2.1. Índices lineares 

2.1.1. Índices otimizados 

Atribui-se a Smith (1936) o crédito pelo desenvolvimento de índices de seleção 

para o melhoramento simultâneo de vários caracteres. Este autor introduziu o conceito de valor 

genotípico de um genótipo, expresso corno uma função linear dos valores genotípicos de vários 

caracteres. Seguindo sugestão de Fisher (1936), propôs-se que, uma vez que o valor genotípico 

não pode ser avaliado diretamente, ele deve ser estimado por uma função linear de valores 

fenotípicos observáveis. A partir deste conceito, foram desenvolvidos os índices de seleção 

otimizados. Este termo foi empregado a partir de sugestão posterior de Williams (1962a), para 

permitir sua diferenciação de modificações mais recentes aplicadas à idéia original. 
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Para um grupo de n caracteres com medidas fenotípicas � disponíveis, 

j = 1, ... ,n, há um grupo correspondente de n valores genotípicos, com valores G
j

, 

j = I, ... ,n, que deverá ser melhorado através de seleção aplicada em �. Desse modo, podem 

ser construídos dois índices corno combinações lineares destes valores: 

f = b1Pi + ... + b;P; + ... + bnPn = Lb
j
P

j
, fenotípico, 

j=l 

w = a!
Gl + ... + a;G; + ... +anGn = Lª

j
G

j 
I genotípico, onde

j=I 

� = valor fenotípico do i-ésimo caráter (mensurável); 

bi 
= peso do caráter no índice de seleção, a ser obtido; 

Gi = valor genotípico do i-ésirno caráter (não mensurável); 

ai = peso do valor genotípico do caráter. 

Esta combinação linear W, de valores genotípicos não observáveis, é o valor 

genotípico. Os valores a; são os pesos ou valores econômicos relativos dos caracteres, que 

devem ser atribuídos pelo melhorista. Já b; são pesos estimados de modo a maximizar a 

resposta à seleção em W . A própria definição de valor genotípico permite verificar que este 
tipo de índice foi desenvolvido com enfoque no melhoramento de parâmetros populaáonais, 
visando seu uso em programas de seleção recorrente. 

Assumindo que os valores genotípicos e fenotípicos apresentem distribuição normal 
multivariada, de forma a existir uma regressão linear do valor genotípico W com alguma 
função linear dos valores fenotípicos, tem-se (Rgura 2): 



w. 
1 

/ 

�//// 

//// !!,,.W 

/>\a. --
�-. ·-

. -- -· ... ··f 

AI 

I 

Figura 2. Associação linear entre o índice de seleção I e a qualidade genotípica W. 

Da Figura 2, tem-se: 

bwi = regressão linear do valor genotípico com o índice de seleção; 

!iW = alteração no valor genotípico; 

Af = alteração no índice de seleção; 

W
8 

= valor genotípico da população selecionada; 

W
0 

= valor genotípico da população original; 

1 s = valor médio do índice na população selecionada; 

1
0 

= valor médio do índice na população original. 

8 

A resposta à seleção esperada em W ( !iW ) com o uso do índice 1, pode ser 

expressa como: 

C(W,I) = covariância entre W e I e 

V ( 1) = variância dos 1 's dos genótipos. 

Expressando !iW em termos de seu desvio-padrão, tem-se (Baker, 1986): 



sendo: 

V(W) = variância dos W 's dos genótipos; 

i = diferencial de seleção estandardizado, para o índice de seleção; 

rWI = coeficiente de correlação entre o valor genotípico e o índice. 
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Depreende-se dessa expressão que, para se maximizar a resposta à seleção em 

W , deve-se maximizar r WI , já que i depende apenas da quantidade de genótipos 

selecionados. Originalmente, Smith (1936) sugeriu a maximização do produto entre o desvio

padrão do índice e a regressão do valor genotípico sobre o índice, o que equivale a maximizar 

rwi (Baker, 1986). Isto foi feito por Hazel (1943), obtendo equações equivalentes. Outras 

possibilidades para o desenvolvimento de índices de seleção são (L.amkey, 1989): 

i) a maximização do ganho genético esperado;

ii) a maximização da probabilidade de seleção correta;

iii) a minimização de V(I -W), que é a variância da diferença entre J e W.

Williams (1962b) mostrou que a maximização de rwi também maximiza a resposta 

esperada à seleção e a probabilidade de seleção correta, já que os últimos são funções 

monótonas crescentes da correlação, ou seja, são crescentes em qualquer que seja o intervalo 

considerado. A seguir, será apresentada apenas a obtenção de índices baseando-se na 

maximização de r WI , de entendimento mais simples. Utilizando a alternativa iii, Wricke & 

Weber (1986) chegaram aos mesmos resultados aqui apresentados, o que mostra a já citada 

equivalência dos procedimentos. 

Urna outra forma de expressar a resposta à seleção (Rs) em W, é: 

Rs = i · r, = i · 
C(W, 1) 

Wl .Jvcw) • V(I)

Utilizando a notação matricial, pode-se, sem perda de generalidade, assumir que 

os elementos E'; (valor fenotípico do i-ésimo caráter) e Gi (valor genotípico do i-ésimo caráter) 
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sejam tomados como desvios de suas respectivas médias, sendo então representados pelos

vetores p'=[p1 • • •  Pn ] e g'=[g1 ••• gJ, respectivamente, de modo que 

E(p) = E(g) = </>, sendo E(p) e E(g) as esperanças matemáticas dos vetores p e g, 

respectivamente. 

Obtém-se então E(pp')= P, E(pg')= C, E(gg')= G, b'p = I e a'g = W, 
onde: 

V(p1) 

P= 
C(p1,P2) 

C(pi,Pn) 

fenotípicas; 

C(Pt,g1) 

C= C(p2,g1) 

C(pn,g1) 

C(p1,P2) 
V(p2) 

C(p2,Pn) 

C(p1,g2) 
C(p2,g2) 

C(pn,g2) 

C(p1,Pn) 

C(p2,Pn) 

C(p1,gn) 

C(p2,gn) 

é a matriz de variâncias e covariâncias 

é a matriz de covariândas entre os P; 's e os 

g; 's, ou seja, entre os efeitos fenotípicos e genéticos; 

V(g1) C(g1,g2) 

G = 

C(g1,g2) V(g2) 

genotípicas; 

C(g1,gn) 
C(g2,gn) 

b = [:] é o vetor dos p,sos a serem estimados;

é a matriz de variâncias e covariâncias 

a = [ ]: ] é o vetor dos valores econômicos relatlvos.

Tem-se que: 



c(J,W)= C(b'p,a'g)= c(b'p,g'a)= b'C a,

V(I)= V(b'p)= C(b'p,b'p)= C(b'p,p'b )= b'Pb, e 

V(W)= V(a'g)=C(a'g,a'g)= C(a'g,g'a)= a'Ga.

11 

Então, deve-se maximizar rWI , com a finalidade de conseguir máxima resposta à

seleção no valor genotípico quando se utiliza o índice de seleção. Sabe-se que 

C(I,W) b'C a 
rWI 

= ,JV(I)·V(W) 
= 

.Jb'P ba'Ga 

Equivalentemente, pode-se maximizar ln rw1 , que é uma função monótona e

crescente de rwi e é mais fácil de derivar:

lnrwi =ln b'Ca =lnb'Ca-ln(b'Pba'Gat112 = 
..Jb'Pba'Ga 

= lnb'C a-(�)lnb'Pb-(�)lna'Ga. 

Deste modo, os valores de b que maximizam a correlação, podem ser obtidos 

derivando-se parcialmente a função com relação a b e igualando a derivada a zero:

ôlnrw1 =�-(_!_) 2Pb
= 

O :. ôb b'Ca 2 b'Pb ' 

Ca Pb 
---=-- ou 

C(I,W) V(I)' 

Pb =Ca• V(I) .
C(J,W) 

Uma vez que há interesse apenas em valores relativos para os b, 's, o termo 

constante V(I}/C(I,W) pode ser eliminado, resultando no sistema de equações

Pb=Ca. 
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Para se calcularem os pesos do índice, deve-se conhecer as matrizes P e C . As 
variâncias e covariâncias fenotípicas podem ser estimadas facilmente pelos métodos estatísticos 
usuais. Já para obtenção de C , delineamentos específicos devem ser empregados. Wrick.e e 

Weber (1986) apresentaram os valores de C para alguns casos mais comuns, apresentados a 
seguir. 

Para o caso de clones, assumindo o modelo .P; = G; +E;, onde o fenótipo do 

genótipo i (P;) pode ser expresso como sendo resultado de um efeito genético G; e um 

ambiental E;, obtém-se a covariânda entre o efeito fenotípico do caráter i e o genotípico do 

caráter j: 

P; = valor fenotípico; 

G; = valor genotípico; 

E
1 
= efeito não genético (ambiental). 

Assumindo-se que não há covariânda entre E; e G
1

, decorre que 

c(p
1
,g

1 
)= c(G

1
,G1 ), o que significa que há a necessidade de estimar apenas a matriz G, 

de covariâncias genéticas. Para espécies alógamas, na ausência de epistasia, o modelo será 

P; = A1 + D1 + E1 , onde A; e D1 são os efeitos genéticos aditivos e dominantes no genótipo 

i. Logo,

Tomando C(D;,AJ= O e c(E;,AJ= O, deve-se então estimar a covariância 

aditiva entre os caracteres. 

Assim sendo, o sistema de equações mais comumente utilizado para obtenção dos 
índices de seleção é: 

Pb = Ga , sendo 
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G = matriz formada pelas estimativas das variâncias e covariândas genotípicas, referentes ao 
tipo de progênie considerado. Esta é a forma mais comum de representar o sistema de 
equações usado para obtenção do índice de seleção. 

A solução é conseguida pela pré-multiplicação do sistema pela inversa da matriz de 

variâncias e covariândas fenotípicas p-I: 

O índice obtido desta forma é o índice otimizado de Smith (1936), que maximiza 

rWI . Apenas os pesos relativos b; são importantes, podendo ser multiplicados por uma 

constante arbitrária qualquer, sem alterar seu uso. Verifica-se que, quando os pesos são 

estimados dessa forma, v(I)= C(I,W). 

Corno na prática são empregadas estimativas dos parâmetros populacionais, estes 
índices foram denominados por Williams (1962a) de índices estimados, outros autores também 
chamam-no de índice de Smith-Hazel, já que Hazel (1943) obteve equações equivalentes, 

difundindo seu emprego, principalmente no melhoramento animal. É óbvio que Pb = Ga e, 

portanto, b = J>-1& a.

Após a apresentação da dedução do índice otimizado, fica evidente que seu 
emprego foi idealizado para melhor o valor genotípico de uma população, isto é, para ser 
empregado com o objetivo de aumentar os valores genotípicos dos genótipos que compõem 
uma população, melhorando-a geneticamente para todos os caracteres sob seleção. Assim, sua 
utilização visa aumento do conjunto de alelos favoráveis relacionados aos caracteres de 
interesse da população sob seleção. Selecionam-se os genótipos que mais contribuem para 
melhoria do valor genotípico populacional, independentemente de seu desempenho para 
caracteres individuais. 

Em alguns casos, os valores econômicos relativos de alguns caracteres induídos no 
índice podem ser tomados como zero. Tais caracteres, apesar de não terem importância 
econômica direta, podem auxiliar no aumento do valor genotípico populacional. Para tanto, 

modifica-se o termo à direita da igualdade eliminando-se os termos com a;= O, não 
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requerendo estimativas das variâncias e covariândas genéticas entre eles para obtenção dos 

índices, reduzindo o número de cálculos (Baker, 1986). 

Um procedimento prático para a obtenção de índices otimizados foi proposto por 

Henderson (1963). Consideram-se como caracteres primários aqueles que apresentam valor 

econômico relativo diferente de zero, sendo os demais denominados secundários, desde que 

apresentem alguma associação com os primários, justificando sua inclusão no índice. Obtém-se 

então um índice para cada caráter primário e, ponderando-se cada um deles pelo valor 

econômico desejado, calcula-se o índice otimizado. A principal vantagem deste método é que 

ele possibilita obter novos índices, mesmo que os pesos se alterem, sem necessidade de novos 

cálculos. Atualmente, com a disponibilidade de computadores com alta capacidade para 

realização de operações matemáticas, alterações nos pesos podem ser facilmente conseguidas. 

Um dos problemas encontrados no emprego de índices deste tipo é a dificuldade 

em atribuir pesos econômicos ai adequados, pois, nitidamente, não é fácil se atribuir pesos 

relativos entre os caracteres (Wricke & Weber, 1986). 

Concluindo, verifica-se que o índice otimizado é perfeitamente adequado às 

situações existentes nos programas de seleção recorrente, onde se deseja efetuar o 

melhoramento da população para todos os caracteres importantes, embora exista dificuldade de 

ponderação. Genótipos com desempenho inferior para uma ou mais características poderão ser 

selecionados, desde que apresentem alelos favoráveis para os demais caracteres. Porém, essa 

não é a situação encontrada nos programas de desenvolvimento de cultivares, já que os 

genótipos com alguma característica cujo desempenho esteja abaixo dos níveis mínimos 

comerciais exigidos não podem ser selecionados. Além do mais, não haverá recombinação dos 

genótipos selecionados e não há estimativas dos parâmetros genéticos requeridos para o 

cálculo dos índices. Também não faz sentido supor a existência de valor genotípico que deva 

ser melhorado. Assim, outras abordagens dessa situação devem ser feitas. 

2.1.2. Índices básicos 

No caso onde é possível especificar o valor econômico relativo de cada caráter, 

mas não há boas estimativas dos parâmetros genotípicos e fenotípicos, pode-se empregar o 

índice sugerido inicialmente por Brim et ai. (1959), denominado índice básico por Williams 
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(1962a). calcula-se um índice para cada genótipo, multiplicando-se os valores fenotípicos 
observados de cada caráter pelo seu respectivo valor econômico, somando-os posteriormente: 

I = valor do índice básico; 

ai = valor econômico relativo atribuído ao caráter i;

J'i = valor fenotípico observado para o caráter i . 

Sua aplicação é restrita aos casos onde se pode assumir que o fenótipo do caráter 

é uma boa aproximação do seu valor genotípico (Wricke e Weber, 1986). 
' 

I ' W ' E evidente que, nesse caso, b = a , = a p e = a g , resultando 

V(I}=a'Pa; 

V(W)=a'Ga; 

C(I,W)=a'Ca; 

a'Ga ✓a'G a 
riw = 

,J(a'P a )(a'G a) = a'P a ·

O principal atributo deste índice é sua simplicidade de obtenção e interpretação, 
além de não requerer estimativas de parâmetros genéticos. Williams (1962a) mostrou que o 

índice básico pode ser vantajoso quando os pesos do índice otimizado apresentam grandes 
erros. Porém, pelas mesmas razões que para o índice otimizado e por ser apenas uma pequena 
modificação dele, também não é adequado para a seleção de genótipos experimentais, que 

poderão ser selecionados corno cultivares. 

2.1.3. Índices básicos modificados 

Uma modificação nesse último procedimento foi feita por Smith et ai. (1981), que 

propuseram que o valor fenotípico de cada caráter seja ponderado por sua herdabilidade ( hl) 

e não pelo seu valor econômico. Esses autores concluíram que um índice baseado em 

estimativas de herdabilidade pode ser mais efetivo que o índice básico, caso a
i 

tenha o mesmo 

valor para todos caracteres. 
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No caso onde os a/s não apresentam mesma magnitude, e os valores de hf 

variam muito de acordo com a característica, Baker (1986) sugeriu a combinação dos 
procedimentos de Smith et ai. (1981) e Williams (1962a), através do uso de um índice no qual 

cada caráter i seja ponderado por w i , o produto entre sua herdabilidade e valor econômico 

1 ti · h2 o 'nd· , re a vo, ou seJa, wi = ai ; . 1 ice e:

Como hf e a; sabidamente variam de acordo com o caráter considerado, se os 

parâmetros genotípicos e fenotípicos forem estimados com boa precisão, tal índice pode ser 
muito útil para auxiliar a seleção (Baker, 1986). 

Da mesma forma que o índice básico, não é possível utilizar os índices modificados 
para aumentar a resposta à seleção de caracteres primários, através do uso de caracteres 
correlaàonados, o que é evidente, já que não se faz uso de matrizes de variância e covariânda 
genéticas. Observa-se novamente que também não é possível aplicá-lo nas etapas finais dos 
programas de desenvolvimento de cultivares, pelas razões já expostas para os índices 
otimizado e básico. 

2.1.4. Índices restritos 

Este tipo de índice foi proposto por Kempthome & Nordskog (1959), tendo 
posteriormente sofrido várias alterações, como as de James (1968) e Cunningham et ai. (1970). 
Basicamente, índices de seleção restritos são aqueles que consideram a resposta à seleção em 
um ou mais caracteres como sendo constante (ou zero), enquanto altera a média dos demais 
na direção desejada. Tal procedimento permite então alterar apenas os caracteres de interesse, 
mantendo os outros em níveis desejados, ou seja, com resposta restrita ou inalterada. O 

prinópio usado para seu desenvolvimento consiste em se obterem pesos b i 's, de forma que a 

covariância seja zero entre o índice fenotípico I e o grupo de caracteres i que não se deseja 

alterar. Por exemplo, caso se deseje que o caráter g 1 não sofra alteração com a seleção, usa

se 

C(I,gi }=O. 
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Uma forma de equacionar o problema é apresentada por Cunningham et ai. 
(1970), através de uma modificação do sistema de equações original Pb = Ga para

[ 
P Gi

][ b] =[ª] [a]⇒ [
Pb +Gibd

] =[ªª],ou seja,
Gi O bd O Gib +Obd O 

{Pb + Gibd = Ga
Gib =0 

, onde 

Gi = i-ésima coluna da matriz de variâncias e covariâncias genotípicas, referente aos i 

caracteres cuja resposta deve ser restrita. 

Nota-se que os valores tomados para bd são tais que a covariância entre os pesos 

do índice e os valores fenotípicos destes i caracteres seja zero ( Gib = O), implicando em 

ausência de resposta para eles quando se realiza seleção com uso do índice restrito. Já b é o 
mesmo vetor do índice otimizado, considerando-se a restrição. 

As seguintes expressões podem ser utilizadas para a obtenção dos pesos (Wricke 
& Weber, 1986): 

Os valores do vetor b são usados como coeficiente do índice I , da maneira 

usual, e bd não é considerado. 

Uma generalização desse procedimento é apresentada por Wricke & Weber (1986). 
Pode-se impor r � n restrições ao sistema ( n = número de caracteres = número de linhas e 

colunas de C), sendo cada uma delas uma combinação linear dos valores dos g/s (restrição 

linearmente dependente). Por exemplo, podem-se obter os pesos que otimizem um índice de 
seleção com a seguinte restrição: 
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As soluções para tais sistemas são apresentadas por Mallard (1972). O sistema ele 
equações a ser resolvido é 

[ 
P CW'] [b] 

= 
[Cª] ou

WC' o À k I 

{
Pb + CWj1, = Ca 
WC'b =k I 

onde 

W = matriz r x n ele transformação, ele posto r s; n , definindo as r restrições; 

À = vetor auxiliar com r variáveis auxiliares; 
k = vetor ele r valores, dado pelas equações de restrição WC' b = k . 

W=[l O

Sua solução é: 

À, = (wc'P-1 cw,t1 WC'P-1 Ca -(wc'p-1cw,t1 k, e

b = p-1(Ca-CWj1,). 

Por exemplo, no caso de desejar restringir g 1 , simplesmente toma-se 

O], e assim por diante, simplificando os cálculos. 

Verifica-se que este tipo de índice é apenas uma modificação dos índices 
otimizados e, pelas mesmas razões já apresentadas, não é adequado à situação encontrada nas 
etapas finais dos programas ele desenvolvimento de cultivares. 

2.1.5. Índices de resposta à seleção desejada 

Estes índices podem ser considerados corno um caso especial dos índices restritos, 
tanto que alguns autores, corno Baker (1986), não fazem distinção entre eles. Situam-se no 
caso onde há tantas restrições quanto caracteres considerados, ou seja, r = n . Sem perda de 
generalidade, assume-se que W é a matriz identidade e, deste modo, o sistema restrito 
WC'b= k anterior será C'b= k (Wricke & Weber, 1986). Considerando que a matriz C' é

quadrada de dimensão n x n e posto completo, pois r = n , a solução é obtida por 

b =(C't1k. 
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Nota-se que não são necessárias estimativas de variâncias e covariâncias 
fenotípicas. O índice mais conhecido deste tipo é o de Pesek & Baker (1969), que consideraram 

C = G. Como G é simétrica, G = G' , então 

Com este índice, não é necessário atribuir pesos econômicos, mas se deve definir o 

genótipo desejado. Os pesos b 
1 

são tais que os valores genotípicos dos caracteres são 

melhorados na proporção definida no vetor k. Por exemplo, para três caracteres, se 

k' = [1 2 3], o primeiro deles será melhorado em uma unidade, o segundo em duas e o 

terceiro em três, sem estandardização. Embora não seja necessária a atribuição de valores 
econômicos relativos, de certo modo, a definição dos valores para o ganho também é uma 

forma de ponderação, dificultando seu uso, assim como no caso do índice otimizado. Os pesos 
obtidos são tais que a seleção com base no índice priorizará os genótipos que proporcionarão a 
resposta à seleção mais próxima possível da desejada. Contudo, níveis inferiores em alguns 
caracteres podem ser compensados por outros com fenótipo em níveis adequados, não 
permitindo então que o índice seja usado nos programas de obtenção de cultivares, do mesmo 
modo que os anteriores. Além disso, ele também pressupõe um valor genotípico que deve ser 
melhorado, o que não faz sentido na situação considerada. 

Outro caso foi considerado por Tai (1977) para n caracteres, sendo r deles 

restritos e n -r com pesos econômicos atribuídos. Sem perda de generalidade, pode-se 

assumir que os restritos são os r primeiros e os com peso econômico os n -r últimos, a
1 

são 

os pesos econômicos (desconhecidos) para os r primeiros e a
2 

os pesos econômicos 

(conhecidos) para os n -r restantes. O sistema a ser resolvido, de modo a determinar b, é 

{Pb =C[::]. 
WC'b=k 

2.1.6. Índices gerais 

Hanson & Johnson (1957), observando que cada índice de seleção é calculado com 
base numa população específica, testada num dado conjunto de ambientes, questionaram a 



20 

possibilidade do uso de um índice geral, adotado para todo o programa de melhoramento. Os 

autores sugeriram que poderia ser mais eficiente combinar a informação de uma série de 

experimentos para obter um índice geral médio, desenvolvido de forma a maximizar a resposta 

à seleção com relação a todos os possíveis genótipos avaliados em todos os possíveis 

ambientes, sendo os coeficientes do índice obtidos também com base na qualidade genotípica. 

Uma vez que uma solução exata é impraticável, recomendou-se o uso de matrizes de variância 

e covariânda médias para a situação toda, obtendo-se, a partir delas, as estimativas desejadas. 

Procedimento semelhante foi sugerido por ca1c:1we11 & Weber (1965). Obviamente, tais índices 

também se destinam ao uso em programas de seleção recorrente. 

2.2. Índices não-lineares 

2.2.1. Índice multiplicativo 

Elston (1963) desenvolveu um índice, apresentado detalhadamente a seguir, que 

não requer o uso de pesos econômicos e estimativas de parâmetros genéticos. Tal índice, como 

os demais, dassifica os genótipos para todos os caracteres ao mesmo tempo, permitindo depois 

efetuar seleção exdusivamente com base em um único valor, com a vantagem de prescindir de 

estimativas e pesos, nem sempre existentes. 

Por não necessitar de estimativas de parâmetros genéticos, além de não pressupor 

a existência de um valor genotípico populacional que deva ser melhorado, adapta-se tanto aos 

programas de seleção recorrente, como às etapas finais dos programas de obtenção de 

cultivares, o que não ocorre com os índices lineares apresentados. Todos os caracteres 

recebem mesma ênfase na seleção, sendo impossível atribuir-lhes qualquer peso. 

Seu desenvolvimento baseia-se num prinápio muito simples. Sabe-se que a fração 

dos genótipos selecionada com base num índice linear para dois caracteres é dada pela função 

linear com forma a
1
g

1 
+a

2
g2 

+ ... +a
P
g

P
, sendo a; os pesos econômicos. Porém, quando 

não é possível ou não se deseja atribuir tais pesos, pode-se obter uma função não linear que 

selecione uma região bastante aproximada desta última fração, a ser determinada com 

emprego do índice multiplicativo (Figura 3). 



21 

P1 

o P2 

Figura 3. Região selecionada com emprego do índice multiplicativo de Elston (1963), para dois 

caracteres Pl e P2. 

Os genótipos escolhidos com base nesse procedimento são aproximadamente os 

mesmos que os selecionados com o uso do índice linear, quando os pesos econômicos são 

iguais. Desse modo, buscou-se um procedimento alternativo que, ao invés de maximizar a 

correlação entre o valor genotípico populacional e o índice, como no caso dos índices lineares, 

sejam tomados aproximadamente os mesmos genótipos. 

Para tanto, o autor supôs que as medidas de cada valor de g; possam ser 

aproximadas por sua medida fenotípica P;, (i = 1, 2, ... ,n caracteres). A região delimitadora 

aproxima-se de uma linha reta se os valores de P; estiverem expressos em unidades 

adequadas. Após obtenção das medidas, deve-se maximizar a função que delimite a área de 

interesse (Figura 3). Na prática, esse procedimento simples evita a necessidade de se 

estimarem parâmetros, devendo resultar, aproximadamente, na seleção dos mesmos genótipos 

que aqueles escolhidos com o índice linear. Há a vantagem adicional de tal índice poder ser 

empregado também em etapas avançadas dos programas de obtenção de cultivares, com a 

simples finalidade de classificar os genótipos. 

Para ilustrar uma situação real, o autor apresentou um exemplo considerando a 

seleção de fêmeas de aves de corte, sendo p
1 

o número de ovos postos por uma ave em um 

ano e p
2 

o peso desta ave com dez semanas. Supondo que o melhorista deseje selecionar uma 

fração í!, das aves, de forma a maximizar simultaneamente p
1 

e p
2 

com mesma ênfase, 

deve-se descobrir qual função delimita a região de interesse. A função p
1 
+ p

2 
não é 
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adequada, já que seus valores sofrerão pouca influência dos valores de p2, porque este caráter 

é menos variável que Pi . Mas, se as medidas de p
1 

forem a vezes tão variáveis como as de 

p2, pode ser empregado o índice p1 + a p2 , implicando na atribuição dos mesmos pesos às 

variáveis. Nota-se que a variância de cada caráter incluído no índice deve ser considerada, ou 

então, alternativamente, aplicar urna transformação que uniformize as variâncias. 

O autor considerou também a possibilidade de descartar genótipos com 

desempenho no limite inferior para algum(ns) caráter(es). No exemplo, tem-se que Pi �O,

devendo o índice garantir que não sejam selecionados genótipos com Pi = O, ou seja, aves 

que não ponham nenhum ovo, independente do valor que p2 assuma. De modo similar, 

p2:;;:: k, onde k é o limite inferior para o peso com dez semanas; se p2 = k, os genótipos 

não podem ser selecionados, independente do valor de p1 • 

Com base nessas condições, considerando que o índice deve assumir seus maiores 

valores quando Pi e p2 forem máximos e garantindo que a fração selecionada seja 

aproximadamente a mesma que aquela obtida com emprego de índices lineares, propôs-se o 

uso da função multiplicativa p1 (p2 -k), que pode ser escrita em sua forma geral como 

ki = limite inferior de P; . 

É evidente que, no exemplo, se p1 =O, a função assume valor zero, o mesmo 

ocorrendo quando p2 = k ; evita-se assim a seleção dos genótipos inferiores para qualquer 

urna das características. Logo, usando tal procedimento, os genótipos que possuam fenótipo 

igual ao menor valor para alguma(s) característica(s), automaticamente apresentarão valor zero 

para a função e, deste modo, apresentarão o menor valor possível para o índice (zero), não 

sendo selecionados. 

Graficamente, para dois caracteres, as curvas delimitando os genótipos 

selecionados pertencem à família de curvas obtidas por 

A 
PI -ki = ---, com A> O, 

P2-k2 
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que, geometricamente, são hipérboles retangulares com assíntotas em p
1 
= k

1 
e p2 = k2 • A 

parte Ã seleáonada da população é função de A ; quanto menor a porção seleáonada, mais 

este índice se aproxima dos lineares (Figura 4). Logo, sem necessidade de estimativas de 

parâmetros genéticos e fenotípicos, pode-se selecionar aproximadamente a mesma fração de 

genótipos que os índices lineares tomariam, havendo ainda o descarte dos genótipos com 

caracteres em níveis inferiores, pelo simples uso da função multiplicativa. 

P1i 

\(�/�' . \ \ " 

I���· Kl -f--,-----------�-=:�< 

o K2 P2 

Figura 4. Família de curvas obtidas por p1 - k1 = A/ (p2 - k2) , sendo A > O. A região delimitada 

pelas curvas corresponde aos genótipos selecionados com emprego do índice de 8ston 
(1963). 

Verifica-se que, caso a transformação Pi'= log(pi - ki ) seja aplicada a todos os 

caracteres, o índice multiplicativo será equivalente às funções lineares L pi ' , pela propriedade 
i=l 

que o logaritmo possui de transformar produtos em somas. Imaginando que cada caráter 

possua um peso ai desconheádo, de modo que as medidas sejam a
1 
P

i
, ... , a n p n , a aplicação 

do logaritmo resultará então em 

n n n 

Z:loga;p; =Z:logp; +Z:loga;, 
i=l i=l i=I 

graças a já mencionada propriedade dos logaribnos. Os pesos afetarão apenas o segundo 

termo e como a; é uma constante para todos os genótipos, este componente não altera a 

dassificação dos genótipos. Observa-se que o sentido de peso de cada caráter é diferente neste 

tipo de índice, pois na verdade ele é um multiplicador da variabilidade que cada caráter 
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apresenta e que, sendo uniforme para todos eles, evita ponderações quando se usa a função 

multiplicativa. Logo, mediante transformação adequada (logarítmica), consegue-se a mesma 

ênfase para todos os caracteres. 

Em situações práticas, deve-se considerar que, além do fator de escala, as 

distribuições devem estar proximamente centradas, ou seja, expressas em unidades 

semelhantes, para que, ao se efetuarem as multiplicações, não exista diferença entre as 

unidades de medidas dos caracteres. Necessita-se extender o conceito do índice à expressão 

Pi - ki 
e não simplesmente a P

i
, já que a simples diferença de unidades entre os caracteres 

pode causar grandes diferenças nos pesos que cada caráter recebe. 

Finalmente, o autor conclui que o índice 

TT(p;'-k;') 
i=l 

pode ser suficiente, para colocar os caracteres na mesma escala e ajustá-los para diferenças em 

suas variâncias. caso uma única transformação logarítmica não seja suficiente, pode-se,

teoricamente, aplicá-la tantas vezes quanto se deseja. O valor de k
i nada mais é que uma 

constante que, subtraída de cada pi , permite que todas as variáveis estejam proximamente 

centradas. 

A obtenção do índice de seleção multiplicativo segue então os seguintes passos: 

1) Tomam-se escalas para os diferentes caracteres de forma que os melhores

genótipos sempre possuam os maiores valores. Para caracteres onde os menores valores são 

os desejados, muda-se a escala com a utilização dos recíprocos dos valores, ou ainda, 

multiplicando todos eles por -1; 

it) caso as distribuições dos caracteres sejam diferentes, aplica-se uma 

transformação para uniformizá-las, pelo menos quanto ao número de modas. A distribuição 

pode ser avaliada através de histogramas simples; 

iÍI) Para cada medida de cada caráter, subtrai-se o menor valor de ocorrência 

dentre elas, ou seja, obtém-se (pi - ki ), efetuando um ajuste da escala; 

iV) Se os histogramas obtidos para os vários caracteres tiverem formas similares, 

calcula-se o índice 
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n 

TT(p; -k;); 
í=l 

0 caso a condição anterior não se verifique, subtrai-se o menor valor de P;' que 

ocorreu de cada valor p;'=log(p;- k;), obtendo-se portanto (p/-k;'), após o que se 

calaila (ignorando o valor de p; '= -oo , que resulta para o valor zero) 

n 

TT(p;'-k;'). 
i=l 

No caso de se desejar classificar todos os genótipos, mesmo os posicionados 
inferiormente, para impedir a ocorrência de índices com valor zero, não se deve tomar o menor 

valor ele Pi que ocorreu, mas sim 

k-= n(rninP;)-(rnaxp;) onde
l n-1 1 

n = número ele genótipos. 

De modo semelhante, caso necessário, toma-se 

k-'= n(rninp;)-(rnaxp;)
.

l n-1

Estes parâmetros ( k;' s) foram obtidos considerando que os n valores ele Pi 

disponíveis sejam uma amostra aleatória de uma distribuição retangular (Elston, 1963). Seu uso 
é feito para evitar que o índice tenha valor zero quando o genótipo estiver no limite superior ou 
inferior para alguma variável. Finalmente, classificam-se os genótipos de acordo com o valor 
obtido com cálailo do índice. 

O fato desse índice multiplicativo não requerer a obtenção ele estimativas de 
parâmetros genéticos e nem supor a existência de um valor genotípico populacional, permite 
que ele seja aplicado tanto para selecionar genótipos em programas ele seleção recorrente 
(como os lineares) corno para simplesmente classificar os genótipos com respeito a diversos 
caracteres simultaneamente, sendo assim adequado às etapas finais dos programas de 
desenvolvimento de cultivares. 
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Contudo, alguns problemas surgem em suas aplicações reais. Inicialmente, nota-se 

que, por ser multiplicativo, impede que o melhorista atribua qualquer peso arbitrário a 

algum(ns) caráter(es), já que multiplicar o valor de qualquer caráter por um peso significa 

apenas alterar a escala do índice e não priorizar um caráter sobre os demais. Isso pode ser um 

problema, pois em situações reais, embora exista dificuldade em atribuir pesos, muitas vezes 

isso é possível e desejável. Como exemplo, podemos citar o caráter produção, geralmente mais 

importante que os demais. 

2.2.2. Índice de soma de classificação 

O índice de soma de dassificação, proposto por Mulamba & Moei< (1978), baseia

se num princípio simples: após classificação dos genótipos para cada um dos P; caracteres a 

serem induídos no índice, usa-se o número de ordem obtido para cada um deles no cálculo do 

índice J j, da seguinte forma: 

I j = índice para o genótipo j ;

n
if 

= número de dassificação da variável i para o genótipo j.

Obviamente, os melhores genótipos terão menores valores para I j e sua 

classificação é facilmente realizada, sem necessidade de obtenção de parâmetros genéticos. 

Este índice transforma os dados de forma que todos os caracteres tenham mesma variância. 

Em função de suas propriedades, pode ser aplicado para classificar os genótipos das etapas 

finais dos programas de seleção de cultivares do mesmo modo que o índice multiplicativo; 

serve também para uso em seleção recorrente, mas com limitações. Por exemplo, os ganhos 

esperados com seleção não podem ser calculados, embora Crosbie et ai. (1980) afirmem ser 

possível o uso de uma equação de predição do ganho esperado, também usada para o índice 

multiplicativo, resultando numa razoável forma de aproximação. 

Tal índice não permite descartar genótipos com caracteres em níveis inferiores, o 

que praticamente inviabiliza o seu uso, já que nas etapas finais de seleção de cultivares alguns 

genótipos não devam ser selecionados por apresentarem caracteres com valores diferentes das 

exigências comerciais. Outro problema é a não consideração de que as diferenças entre as 
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médias, nas etapas finais, não são necessariamente significativas; tal fato pode levar a 

interpretações errôneas quanto às reais diferenças entre os genótipos. 

2.2.3. Índices baseados em medidas de distância 

Um outro tipo de índice, que também não requer estimativas de parâmetros 

genéticos, foi apresentado por Schwarzbach (1972)1, citado por Wricke & Weber (1986). Neste

caso, pressupõe-se que os valores fenotípicos sejam boas aproximações dos genotípicos e se 

calculam, a partir das médias fenotípicas, distâncias de cada genótipo a um genótipo ideal, 

fixado pelo pesquisador para todos os n caracteres considerados. Teoricamente, seu uso é 

possível, tanto nos programas de seleção recorrente como nas etapas finais dos programas de 

seleção de cultivares. 

Podem-se empregar como medidas a distância euclidiana ou a distância 

generalizada de Mahalanobis, por exemplo. Para o genótipo i, com uso da distância euclidiana, 

o índice é:

Dil = distância euclidiana do genótipo i ao genótipo ideal I ; 

xij 
= fenótipo do caráter j no genótipo i; 

x lj = valor do genótipo ideal para o caráter j, (determinado pelo melhorista);

a j = peso atribuído ao caráter j , do mesmo modo que nos demais índices. 

Exemplificando para o caso de três caracteres, pode-se representar a localização 

do genótipo i e do ideótipo I num espaço tridimensional (Figura 5), sendo a distância 

euclidiana entre os dois genótipos medida por 

1 SCHWARZBACH, E. Einige Anwendungsmõglichkeiten elektronischer Datenverarbeitung (EDV) für die Beurteilung von
Zuchtmateriat. Arb. Tag. Oesterr. Pflanzenz. Gumpenstein: 277-87, 1972. 
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P2 

pl2 ---- ____ -------------• (Pll, PI2, PI3)

m,/l 

Pi2 

/ ! 

------r (Pil, Pi2, Pi3) P3 

! PI3 

Pl 

Figura 5. Representação tridimensional da localização de um genótipo i ( P
iJ 

) e do ideótipo J ( P1f
)

para três caracteres, P1 , P2 e P3 . A distância euclidiana entre os genótipos foi representada 

por Du. 

Generalizando, para qualquer número n de caracteres medido, a distância 

euclidiana de cada genótipo i ao ideótipo J é 

sendo evidente que para tais casos não é possível uma representação gráfica. Esta distância, 

embora envolva um conceito simples, pode ser aplicada satisfatoriamente em muitos casos 

(Manly, 1994). Os genótipos superiores estarão mais próximos do ideótipo, sendo então 

selecionados. É óbvio que o cálculo das distâncias só pode ser feito se todos os dados 

estiverem na mesma escala. 

Esse índice não permite que os genótipos que não satisfaçam às exigências 

mínimas do mercado sejam descartados. Além disso, não considera o fato de as médias 

fenotípicas não serem necessariamente estatisticamente diferentes, o que deveria ser levado 

em conta nos cálculos. Uma vantagem que apresenta sobre o índice de Elston (1963) é a 

possibilidade de se efetuarem ponderações. 
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2.2.4. Índices polinomiais 

Kempthome & Nordskog (1959) mencionaram o eventual uso de uma função 

polinomial, e não uma linear, corno um índice de seleção. Corno exemplo, para dois caracteres, 
pode-se tomar W corno sendo a seguinte função polinomial (Wricke & Weber, 1986): 

Basta escolher os pesos da mesma forma que para os índices lineares, tomando 

g1, g2, gf, g1g2 e gi corno caracteres, procedendo-se do mesmo modo que para o índice 

otimizado. 

Outros índices não lineares podem ser obtidos utilizando-se razões entre duas 

variáveis, que com a aplicação de logaritmos tomam-se novamente lineares (Wricke & Weber, 

1986). No entanto, fica difícil para o melhorista justificar o uso de tal função, que é de difícil 

interpretação. 

2.3. Considerações gerais sobre os índices 

Nesta revisão, ficou evidenciado que, para a maioria dos índices, notadamente os 

lineares, é necessária a atribuição dos valores econômicos relativos dos caracteres, bem corno 

dispor de estimativas das variâncias por caráter e covariâncias genotípicas entre caracteres. 
Isto dificulta sua aplicação na prática, já que os experimentos instalados para seleção nem 

sempre permitem a obtenção de tais estimativas (Baker, 1986) e pode haver dificuldades em se 

atribuir os pesos. 

Índices lineares, desenvolvidos a partir das equações de Smith (1936), requerem 

estimativas de: (1) variância genética de cada caráter, (2) correlações genotípicas entre os 

caracteres, (3) herdabilidade de cada caráter, ( 4) variâncias fenotípicas de cada caráter e (5) 

correlações fenotípicas entre caracteres, o que certamente limita a sua aplicação. Hazel (1943) 
alertou que os índices desenvolvidos para urna população não podem ser aplicados a outras 

indistintamente, pois os valores econômicos e as estimativas de parâmetros genéticos podem 
diferir, requerendo sempre novas estimações para diferentes valores econômicos. Um problema 

adicional que surge é que as estimativas de parâmetros requeridas normalmente apresentam 

grandes erros de estimação, dificultando ainda mais o cálculo dos índices. 
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Por pressuporem a existência de um valor genotípico populacional que deva ser 

melhorado, além de não preverem o descarte de genótipos com algum(ns) valor(es) abaixo das 

exigências mínimas de mercado, conclui-se que os índices lineares não são adequados para 

dassificar genótipos nas etapas finais dos programas de obtenção de cultivares. 

Os índices que mais se aproximam dessa situação são o de Elston (1963), o de 

Schwarzbach (1972) 2 citado por Wricke & Weber (1986) e o de Mulamba e Moei< (1978). O

primeiro considerou o problema de dassificar genótipos com base em seus valores fenotípicos e 

propôs um índice multiplicativo, após transformação adequada, sem ponderações ou obtenção 

de estimativas de variâncias e covariâncias. O segundo usou distâncias em relação a um 

genótipo ideal, assumido pelo pesquisador, podendo ou não incluir pesos, mas também sem 

estimativas de parâmetros populacionais. O terceiro baseia-se simplesmente no número de 

dassificação apresentado pelos genótipos para cada variável. Contudo, nenhum deles considera 

a necessidade de descartar genótipos abaixo (ou acima) dos valores fenotípicos que um caráter 

deve exibir em função das exigências comerciais (ou agronômicas), muito embora o índice 

multiplicativo permita descartar genótipos com o menor valor. Outro ponto a ser levantado, que 

nenhum índice considera, é a possibilidade de realização de testes estatísticos para 

comparações de médias, comumente realizados neste tipo de experimento. 

Não se sabe da literatura como os rnelhoristas fazem para selecionar os genótipos 

nos programas de obtenção de cultivares. O mais provável é que eles façam uso de algum 

índice subjetivo, provavelmente semelhante à seleção em tandem, sem especificar os cálculos, 

atribuindo maior peso aos caracteres relacionados diretamente com a produção. Além da 

dificuldade que tal processo apresenta, o grau de subjetividade e a dificuldade que sua 

aplicação representa torna a seleção de cultivares urna etapa extremamente laboriosa. Fica 

difícil para outros melhoristas repetirem os resultados da seleção, o que é desfavorável. Logo, o 

desenvolvimento de um índice que auxilie em tal etapa é plenamente justificável. 

Com respeito à seleção recorrente, há inúmeros casos na literatura relatando o 

emprego principalmente dos índices de seleção lineares. Eagles & Frey (1974), em aveia, 

verificaram que a resposta à seleção encontrada com o emprego do índice de seleção otimizado 

e com o índice básico apresentam resultados muito semelhantes. Isso é vantajoso, já que a 

2 SCHWARZBACH, E. Einige Anwendungsrnõglichkeiten elektronischer Datenverarbeitung (EDV) für die Beurteilung von
ZUChtmaterial. Arb. Tag. Oesterr. Pflanzenz. Gumpenstein: 277-87, 1972. 
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obtenção do índice básico é bem mais simples. Resultados semelhantes foram apresentados por 

Elgin et ai. {1970) em alfafa. 

Rosielle & Frey {1975) utilizaram o índice restrito em aveia, mostrando que é 

possível utilizá-lo para limitar a resposta à seleção em caracteres secundários, mesmo na 

presença de correlações positivas. 

Suwantaradon et ai. {1975) avaliaram vários tipos de índice de seleção para o 

melhoramento simultâneo de sete características de linhagens 51 de milho. Além do índice 

otimizado, eles usaram o índice básico e o de resposta à seleção desejada de Pesek & Baker 

(1969). O índice otimizado e o básico forneceram resultados semelhantes, levando os autores a 

sugerirem a aplicação desse último. O índice modificado propiàou respostas em caracteres 

individuais proporàonais às respostas esperadas. Kauffmann & Dudley {1979) realizaram um 

estudo semelhante para produção e concentração de proteína em milho, concluindo que o 

índice da resposta desejada foi o mais efiàente. 

Radwan & Momtaz {1975), estudando índices otimizados para uso em linho, 

concluíram que as respostas realizadas à seleção mostraram que aquela aplicada com base no 

índice foi mais efiàente que a seleção de caracteres individuais, na população como um todo. 

Davis & Evans (1977), avaliando 15 caracteres em feijão, concluíram que o índice 

básico pode ser até 73% tão efiàente quanto o otimizado. Além disso, dados de certos 

caracteres da planta podem ser até mais efiàentes que os componentes de produção na 

construção dos índices. 

Crosbie et ai. (1980) compararam vários tipos de índice de seleção para o 

melhoramento simultâneo para tolerânàa ao frio, em milho. Os resultados mostraram que o 

índice de Pesek & Baker (1969) não foi satisfatório porque a resposta esperada foi pequena 

quando grandes aumentos foram espeàficados para alguns caracteres e pequenos para outros. 

o índice otimizado e o básico aparentemente discordaram quanto às respostas à seleção.

Finalmente, os autores concluíram que o melhor método pareceu ser o emprego do índice 

multiplicativo de Elston {1963). 

Motto & Perenzin (1982) avaliaram índices para a seleção simultânea de produção 

e teor protéico num sintético de milho, concluindo que o índice da resposta desejada de Pesek 

& Baker (1969) foi muito útil nesse caso. St. Martin et ai. (1982) usaram índices de seleção 

restritos para aumento da produção de grãos de milho, sem alterar a dureza, umidade, teor 
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protéico e qualidade da proteína dos grãos. Concluíram que o uso do índice deve ser 

acompanhado de um certo julgamento subjetivo dos melhoristas, o que é desfavorável. 

Sullivan & Bliss (1983) usaram o índice da resposta desejada (Pesek & Baker, 

1969) para melhoramento da produção de grãos e concentração protéica, num programa de 

seleção recorrente de feijão, sugerindo modificações na metodologia de estimativas das 

variâncias e covariânclas ambientais, usando os parentais. Tal mudança resultou em melhores 

estimativas dos coeficientes dos índices. 

Um índice extensivamente usado em programas de seleção recorrente de milho 

dos Estados Unidos, particularmente nos da Universidade de Iowa, é o índice de Smith et ai. 

(1981). Nele, são usados corno pesos os coeficientes de herdabilidade, ao invés de pesos 

econômicos. Os autores apresentam como principal vantagem desse índice o fato de os 

coeficientes de herdabilidade coincidirem com os pesos do índice otimizado no caso onde os 

caracteres são não correlacionados, simplificando os cálculos, já que as herdabilidades são 

rotineiramente computadas nos programas de melhoramento. Porém, isso pode não ocorrer 

sempre, podendo haver correlações elevadas entre caracteres. Outro problema que tal índice 

apresenta é o fato dele atribuir maior peso justamente aos caracteres mais fáceis de serem 

melhorados, por apresentarem maior herdabilidade. Supõe-se que isso seja errado, uma vez 

que os caracteres mais importantes, corno produção de grãos, possuem as menores 

herdabilidades, devendo ser priorizados na seleção. 

Após extensa revisão sobre o uso de índices de seleção em programas de seleção 

recorrente, Baker (1986) concluiu que não há resultados conclusivos sobre a validade do uso de 

índices de seleção usando produção e seus componentes, visando apenas o melhoramento da 

produção, explorando a correlação entre caracteres. Vários dos trabalhos revistos mostraram 

que o índice básico geralmente oferece resposta à seleção semelhante ao índice otimizado. Isso 

traz a vantagem de não ser necessário estimar variâncias e covariânclas nos cálculos e a 

desvantagem de não se poder usar caracteres secundários para realizar melhoramento de um 

caráter primário importante. Esse mesmo autor concluiu que os índices de seleção não são 

usados rotineiramente nos programas de seleção recorrente. 



3. MATERIAL E MÉTODOS

3.1. Material 

Foram utilizados os resultados do Ensaio Nacional de Cultivares de Milho Precoce, 

referente ao ano agrícola 1996/97, a título de exemplo, para verificar a adequação do índice 

proposto a uma situação real. Deve-se ressaltar que, na prática, o número de genótipos pré

comerciais avaliados nas etapas finais dos programas de desenvolvimento de cultivares deve 

ser muito maior que o encontrado em tais experimentos. Este ensaio é conduzido anualmente 

em diversas localidades, sob coordenação da EMBRAPA (Empresa Brasileira de Pesquisa 

Agropecuária), através do Centro Nacional de Pesquisa de Milho e Sorgo, localizado em Sete 

Lagoas, MG. 

Foram tomados resultados de dez locais, escolhidos em diferentes regiões do país. 

Nem sempre os caracteres avaliados foram medidos em todos eles, sendo esta uma situação 

muito comum na prática (Tabela 1). Os experimentos foram instalados segundo o delineamento 

látice quadrado 7x7, de acordo com os prinápios básicos da experimentação agrícola. No total, 

49 cultivares foram avaliados: 94 HT 31 QPM, A 953, AG 5014, AGROMEN 2003, AGROMEN 

2005, AGROMEN 2007, AGROMEN 2018, AGX 2573, AGX 5492, AGX 5542, AGX 5558, AGX 

5674, AL 25 XII, AS 3466, e 435, e 435 G, e 491 w, e 505 s, e 505 e, e 625, co 1723, co 32, 

CO 34, CO 36, DINA 1000, DINA 270, DINA 657, EXCELLER, FT 9006, G 165 $, G 167 S, G 176 

S, HATÃ 3012, HD 9486, HD 951128, HD 9563, HT 951005, MASTER, P 3041, PL 320, PL 322, 

R & GOl, XL 345, XL 360, Z 64 E 74, Z 84 E 90, Z 84 E 98, Z 8440 e Z 8452. 
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Tabela 1. Locais de instalação dos experimentos, siglas adotadas e caracteres avaliados: peso de espigas 

(PE, em kg/ha), umidade (U, %), número de dias para florescimento (FLO, dias), altura da 

planta (AP, cm), altura da espiga (AE, cm), prolificidade (PROL), número de plantas acamadas 

e quebradas (PAQ, %). 

caráter avaliado 

Local PE u FLO AP AE PROL PAQ 

Ataliba Leonel, SP (Atali) X X X X X X 

Brasília, DF (Brasil) X X X X X X X 

campo Alegre, MS (caleg) X X X X X 

capinópolis, SP (capin) X X X X X 

cascavel, PR (cascav) X X X 

Goianésia, GO (Goian) X X X X X X X 

Rondonópolis, MT (Rondo) X X X X X X 

São Gabriel do Oeste, MS (Sgoes) X X X X X X X 

Sooretarna, ES (Soore) X X X X X X 

Tangará da Serra, GO (Tang) X X X X X 

As parcelas constituíram-se ele duas linhas de 5 m, espaçadas entre si por 0,90 m, 

sendo que todos os experimentos tiveram três repetições. Em cada urna das parcelas dos 

respectivos locais, foram avaliados os seguintes caracteres: peso de espigas (PE, kg/ha), 

umidade nos grãos (U, %), número de dias para florescimento (FLO, dias}, altura da planta 

(AP, an), altura da espiga (AE, an), número de espigas e número de plantas por parcela, cuja 

razão originou a variável prolificidade (PROL), número de plantas acamadas e quebradas, que, 

sornados, divididos pelo estande e multiplicados por 100, resultaram no número ele plantas 

acamadas e quebradas, em porcentagem (PAQ, %). 

3.2. Métodos 

3.2.1. Análises de variância e estabilidade 

Em cada local, foram realizadas as análises de variância de acordo com o modelo 

matemático do delineamento látice quadrado (Cochran & Cox, 1957): 



Yijk = m + gi + b j(k) + rk + eifk, em que 

y ifk = observação referente ao genótipo i no bloco j da repetição k ; 

m = média geral do experimento (constante); 

gi = efeito do genótipo i; 

b j(k) = efeito do bloco j dentro da repetição k;

rk = efeito da repetição k;

ey
'k = erro experimental associado à parcela ijk. 
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Todos os efeitos, com exceção do erro experimental, foram considerados como 
fixos. Foram estimadas as médias ajustadas de cada tratamento, em cada experimento, para a 
variável PE, as quais foram usadas posteriormente para a análise de estabilidade deste caráter. 
As análises foram realizadas com os dados em suas unidades originais, exceto para a variável 

PAQ, transformada pelo uso da função f(x) = .Jx + 0,5 . 

Em seguida, efetuou-se a análise de variância conjunta dos respectivos locais 
(Tabela 1) para todos os caracteres (PE, U, FLO, AP, AE, PROL e PAQ), de acordo com o 
modelo: 

Yijkl =m+gi +bj(kl) +rk(
l) +11 +(gl)u +eifk/,sendo 

y v·kl = observação referente ao genótipo i no bloco j da repetição k no local l ; 

m = média geral do experimento (constante); 

g; = efeito do genótipo i; 

b j(kl) = efeito do bloco j dentro da repetição k no local l; 

rkl = efeito da repetição k no local l ; 

l 1 = efeito do local l ; 

(gl) il = efeito da interação do genótipo i com o local l;

eif
kl = erro experimental associado à parcela ijkl. 

Todos os efeitos, com exceção do erro experimental, foram novamente 
considerados como fixos. Para a variável PE, foi incluída no modelo a covariável estande, de 
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forma que a produção fosse também ajustada para este fator. Isto implicou no surgimento da 

fonte de variação adicional estancle, além da redução de um grau de liberdade no resíduo (Steel 

& Torrie, 1960). 

Em seguida, estimaram-se as médias ajustadas, pelo método dos quadrados 

mínimos, para as variáveis PE, U, FLO, AP, AE, PROL e PAQ. Neste caso, as análises também 

foram realizadas com os dados em suas unidades originais, exceto para PAQ, transformada pela 

função f(x) = .Jx + 0,5. 

A partir dos resíduos intrablocos obtidos nas análises de variância conjunta, foram 

calculados os erros efetivos (Cochran & Cox, 1957), usados posteriormente para os testes de 

médias requeridos pelo índice de seleção. Todas as análises estatísticas acima mencionadas 

foram realizadas utilizando-se o programa computacional SAS (Statistical Analysis System, SAS, 

1992), através do procedimento conhecido como GLM (General Linear Moclels). O esquema da 

análise de variância conjunta encontra-se na Tabela 2. 

Tabela 2. Esquema da análise de variância conjunta dos experimentos do Ensaio Nacional de Milho 

Precoce, ano agrícola 1996/97, com fontes de variação (FV), graus de liberdade (GL), somas 

de quadrados (SQ), quadrados médios (QM) e teste F. 

FV GL SQ QM F 

Local (1) 1-1 SQ1 QM1=SQJ(l-l) QMi/QMe 

Repetição/Local (r/I) l(r-1) SQ2 QM2=SQi/l(r-l) QMi/QMe 

Bloco/Repetição/Local (b/r/I) rl(b-1) SQ3 QM3=SQJ/rl(b-l) QM:JQMe 

Genótipos ajustados (g) g-1 SQ4 Q�=SQJ(g-1) Q�/QMe 

Local X Genótipos (l-l)(g-1) SQs QMs=SQs/(I-1 )(g-1) QMs/QMe 

Erro intrabloco gle (difer.) SQe QMe=SQe/gle

Total rlg-1 

Para a variável PE, foi realizada uma análise de estabilidade envolvendo os nove 

locais onde ela foi avaliada (Tabela 1). Optou-se pelo emprego da metodologia de Eberhart &

Russell (1966), onde cada ambiente foi classificado como sendo favorável ou desfavorável em 

função da média apresentada pelo experimento nele instalado. Dispondo-se de 49 cultivares e 

nove locais, construiu-se urna tabela de dupla entrada contendo as médias ajustadas de cada 
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cultivar em cada ambiente. O modelo de Eberhart & Russell (1966) adotado utiliza o modelo de 

regressão linear: 

Y
if 

= média do cultivar i no local j ; 

mi = média de todos os cultivares em todos os locais; 

bi = coeficiente de regressão linear entre Y
if 

e I j ; 

I j = índice ambiental referente ao ambiente j ;

d if = desvios da regressão linear.

Os valores do índice ambiental foram calculados a partir da diferença entre a 

média dos cultivares no ambiente j e a média geral m i . O coeficiente angular da reta de 

regressão bi entre o desempenho de cada genótipo e o índice de ambientes foi tomado como 

medida de adaptabilidade, e os desvios da regressão linear, medidos através do coeficiente de 

determinação (R2), foram tomados como medida da estabilidade de cada genótipo. Esta

metodologia apresenta o problema de, normalmente, não identificar diferenças estatísticas 

entre os parâmetros calculados (Vencovsky & Barriga, 1992). Deste modo, não foram realizados 

testes de significância para tais parâmetros, usando os valores encontrados diretamente no 

cálculo dos índices. 

3.2.2. Obtenção dos índices de seleção 

Uma vez que os índices de seleção lineares podem ser usados apenas nos 

programas de seleção recorrente, foram estimados apenas os índices de seleção cuja aplicação 

é, ao menos teoricamente, possível para a seleção de cultivares: índices de Elston (1963), de 

Schwarzbach (1972)1, citado por Wricke & Weber (1986), de Mulamba & Moei< (1978) e o índice

para a seleção de cultivares, proposto nesta tese. 

Para tanto, foram considerados os caracteres resultantes das análises de variância, 

a saber: PE, U, FLO, AP, AE, PROL e PAQ, além dos parâmetros resultantes da análise de 

1 SCHWARZBACH, E. Einige Anwendungsmõglichkeiten elektronischer Datenverarbeitung {EDV) für die Beurteilung von
Zuchtmaterial. Arb. Tag. oesten-. Pflanzenz. Gumpenstein: 277-87, 1972. 
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estabilidade, quando possível: a adaptabilidade ( b ) e a estabilidade (R2). Assim, totalizaram-se 

nove variáveis, sendo que nem sempre foi possível incluir todas elas nos cálculos, sendo então 

usadas apenas aquelas pertinentes ao respectivo índice. 

3.2.2.1. Índice multiplicativo 

Este índice, proposto por Elston (1963), foi aplicado às médias ajustadas das 

análises de variância conjuntas dos caracteres PE, U, FLO, AP, AE, PROL e PAQ, e também ao 

valor do parâmetro de estabilidade (R2). Não foi possível aplicá-lo ao parâmetro b, urna vez 

que o índice só permite a otimização da seleção de genótipos extremos (superiores ou 

inferiores) e, neste caso, o valor ideal da variável é 1,0 (ampla adaptabilidade). Foram seguidos 

os seguintes passos: 

1) Tornaram-se escalas para os diferentes caracteres de forma que os melhores

genótipos sempre possuíssem os maiores valores. Para tanto, obtiveram-se os recíprocos dos 

valores medidos para os caracteres U, FLO, AP, AE e PAQ. Com tal transformação, esses 

caracteres passaram a apresentar valores menores que a unidade, o que já ocorreu 

originalmente para PROL e R2• Como valores menores que 1,0 apresentam logaritmos

negativos, e a transformação a ser aplicada é a logarítmica, multiplicou-se cada variável com 

valor menor que a unidade por urna constante que elevasse a escala de mensuração do 

respectivo caráter a valores maiores que 1,0. Após as multiplicações, os caracteres obtidos 

foram: PE, (1/U) x 102, (1/FLO) x 102, (1/AP) x 103, (1/AE) x 103, PROL x 10, (1/PAQ) x 10, R2

x 10. Vale lembrar que estes fatores de escala foram posteriormente eliminados ao se realizar a 

subtração dos valores de k i . 

iJ) Aplicou-se a transformação logarítmica a todas as i variáveis, visando tornar as 

distribuições uniformes. Em outras palavras, calculou-se Pi ', o logaritmo de cada variável i, 

sendo que não apareceram valores negativos para pi ' , graças as multiplicações por 

constantes. 

iiJ) Para cada p/, subtraiu-se o valor de k/ = [n(min p;)-(max p;)]/[n- l], 

obtendo-se (p/-k/), onde n é o número de genótipos. 
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iv) Como os histogramas obtidos para os vários caracteres não apresentaram

formas similares, calculou-se Pi"= log[(Pi '-k; ') • 104 ]. Novamente, a constante 104 foi

usada para evitar valores negativos nos logaritmos, ou seja, em pi '' . 

0 Subtraiu-se k;''=[n(minp;'')-(maxp;" )]/[n-1] de cada valor de pt, 

resultando em (p; "-k; "). As distribuições foram comparadas através de histogramas e se 

mostraram semelhantes, não necessitando nova aplicação da transformação. 

vi) calcularam-se os valores do índice multiplicativo TT(p;''-k;")  para os 49
i=l 

genótipos, efetuando-se classificação deles com base no valor obtido pelo índice, sendo que os 

melhores genótipos foram aqueles que apresentaram os maiores valores para ele. 

3.2.2.2. Índice de soma de classificação 

Neste caso, de acordo com as recomendações de Mulamba & Mock (1978), foram 

dassificados os genótipos para os caracteres PE, U, FLO, AP, AE, PROL, PAQ e R2
, sendo que 

cada genótipo recebeu um número de dassificação para cada variável, adotando-se o critério de 

sempre utilizar o valor 1 para o melhor valor da respectiva variável, e assim sucessivamente. 

Desse modo, os genótipos com valor de dassificação 1 foram aqueles com maiores valores para 

as variáveis PE, PROL e R2 e os com menores valores para U, FLO, AP, AE e PAQ. Não foi 

possível induir o parâmetro b, já que ele não deve ser maximizado ou minimizado, como prevê 

o índice, mas sim permitir a melhor classificação dos genótipos com valor mais próximo possível

da unidade.

Após obtenção dos números de classificação de cada genótipo, foram calculados os 

índices de cada um deles, da seguinte forma: 

I
j 

= índice para o genótipo j;

n
if 

= número de classificação da variável i para o genótipo j.

Foram considerados como melhores os genótipos com menores valores de I j • 
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3.2.2.3. Índice baseado em medida de distância 

Este índice, proposto por Schwarzbach (1972)1, citado por Wricke & Weber (1986), 
foi calculado para as médias ajustadas das análises conjuntas dos experimentos do Ensaio 
Nacional. Foram calculadas, a partir das médias fenotípicas ajustadas, distâncias de cada 
genótipo a um genótipo ideal, definido para as variáveis PE, U, FLO, AP, AE, PROL, PAQ, b e 
R2. 

Inicialmente, estas variáveis foram estandardizadas, com base nas suas 
respectivas médias e desvios padrão, calculados entre os 49 genótipos. Depois, definiu-se o 
ideótipo como sendo o genótipo formado pelo maior valor dos caracteres PE, PROL e R2, menor 
valor para U, FLO, AP, AE e PAQ e valor 1,0 para b. Em seguida, calcularam-se as distâncias 
euclidianas entre cada genótipo e este ideótipo, pelo uso da fórmula 

Da = f (x
if 

-xzy f, em que
j=l 

Dil = distância euclidiana entre o genótipo i e o ideótipo J ; 

x 
if 

= medida do caráter j no genótipo i ; 

x ij = valor definido para o ideótipo J , referente ao caráter j . 

Então, procedeu-se a dassificação dos genótipos com base na distância que 
apresentaram do ideótipo, sendo considerados melhores aqueles cujas distâncias foram as 
menores. 

1 SCHWARZBACH, E. Einige Anwendungsmõglichkeiten elektronischer Datenverarbeitung (EDV) für die Beurteilung von
ZUchtmateriat. Arb. Tag. Oesten-. Pflanzenz. Gumpensteln: 277-87, 1972. 
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3.2.3. Índice p ar a  a seleção de cultivares 

3.2.3.1. Etapas para o cálculo do índice 

a} Agrupamento de médias e obtenção de recíprocos

Na situação proposta para estudo, já se dispõe de experimentos com precisão 

suficiente para a realização de testes estatísticos de comparação de médias. Muitos testes para 

comparações múltiplas de médias estão disponíveis na literatura, sendo os mais comumente 

usados o de Tukey (1949), Duncan (1955), Dunnet (1955), Scheffé (1959) e D.M.S. (diferença 

mínima signific.ativa) (Steel & Torrie, 1960). cada um deles possui diferentes abordagens, 

considerações sobre o Erro Tipo I, graus de liberdade do resíduo, presença de testemunhas nos 

experimentos, etc. Contudo, há uma certa dificuldade no agrupamento dos genótipos, em 

função da presença de dasses sobrepostas. 

Visando facilitar a interpretação dos resultados, Scott e Knott (1974) propuseram 

um teste que permite agrupar as médias na análise de variância sem a ocorrência de 

sobreposição de dasses, resultando na obtenção de grupos homogêneos. Por apresentar tal 

facilidade, esse teste foi adotado no presente trabalho para as médias ajustadas da análise de 

variância, sendo usado como testador o quadrado médio do erro efetivo. Cada grupo 

homogêneo obtido pôde ser representado por um único valor e, no presente e.aso, optou-se por 

substituir os valores individuais dos genótipos dentro de um mesmo grupo pela média de tal 

grupo. Isto permitiu que o cálculo da distância com relação ao ideótipo fosse feito considerando 

as diferenças estatístic.as entre os genótipos, o que não seria possível com o uso de algum teste 

que formasse dasses com sobreposição. 

Realizou-se o teste de agrupamento de Scott & Knott (1974) considerando 

diferentes níveis de probabilidade de erro Tipo I, resultando no cálculo de dois índices para a 

seleção de cultivares. O primeiro deles, denominado Índice 1, adotou níveis de probabilidade 

com valores 0,01; 0,10; 0,05; 0,05; 0,05; 0,07 e 0,03 para as variáveis PE, U, FLO, AP, AE, 

PROL e PAQ, respectivamente. O outro, denominado Índice 2, adotou níveis 0,05; 0,001; 

0,001; 0,01; 0,01; 0,001 e 0,01, para os mesmos c.aracteres. Não se realizou nenhum teste 

para b e R2
• 
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Uma vez realizado o agrupamento das médias dos caracteres, os valores originais
foram transformados de forma que, para todas as variáveis, sempre os valores de interesse do
melhorista fossem os maiores. Para tanto, obteve-se o recíproco dos caracteres U, FLO, AP, AE
e PAQ, pois estes são caracteres para os quais a seleção é feita para buscar os menores
valores. Obtidos os recíprocos, todos eles puderam ser selecionados de modo a tomar os
maiores valores com o objetivo da seleção. Exceção foi feita ao parâmetro b , já que a seleção
tem corno objetivo tomar os genótipos com valores o mais próximo possível do valor 1,0,
considerado ideal (Vencovsky & Barriga, 1992).

A respeito do teste de Scott & Knott (1974), nota-se que os autores propuseram
um critério para julgar se os grupos obtidos numa análise de agrupamentos convencional são
significativos, num dado nível de probabilidade de erro tipo I. Partindo de um grupo de k

médias, que devem ser agrupadas (no caso, k = 49 ), denominadas y1, y2 , .•• , Yk, com

Yi n N (µ; ,a2 ) e de uma estimativa independente s2 da variância comum, com

(vs2 )/ a2 n x;, da forma usual, sendo v o número de graus de liberdade do resíduo e x;

a distribuição de qui-quadrado com v graus de liberdade, testa-se a igualdade entre as médias

com um teste F na análise de variância. Nos casos em que esta condição não se verifica,
utiliza-se então o teste da razão de verossimilhança para verificar a homogeneidade dos
grupos.

Sendo B 
O 

o máximo valor da soma de quadrados entre grupos, obtido entre todas

possíveis partições dos k tratamentos em dois grupos, e â; a estimativa de máxima

verossimilhança de a2 quando todos µ; 's são assumidos como iguais, ou seja,

[f(A-.Y)2 +vs2 ]
A 2 1 

ªº = -------=,
k+v 

realiza-se o teste da razão de verossimilhança B
0 

/ â; para a hipótese de nulidade

H
0 

: µi = µ, (i = 1, ... , k) contra a hipótese alternativa Ha de que µi é igual a m1 ou m2 ,

que representam as médias (desconhecidas) dos dois grupos formados. Tal teste equivale a
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rejeitar H
0 

se a razão B
0 

/ ô-; for grande, ou seja, se a variância resultante da partição for 

muito maior que a variância do acaso. 

A significância da razão de verossimilhança é testada utilizando-se (Scott & Knott, 
1974) 

cuja distribuição pode ser aproximada por uma distribuição de qui-quadrado com v 
O 

graus de 

liberdade. 

O cálculo de À necessitou da obtenção da partição dos tratamentos para a qual a 

sorna de quadrados entre grupos é máxima (ou, equivalentemente, mínima dentro dos grupos). 
Para obtenção destas somas de quadrados, adotou-se o método de agrupamentos proposto por 

Edwards & cavalli-Sforza (1965), aplicado a médias univariadas Yi, y2, ••. , Yk, seguindo 

sugestão do artigo de Scott & Knott (1974). No caso, foram utilizadas as médias ajustadas 
oriundas das análises de variância conjuntas de cada caráter. A partição testada pela razão de 
verossimilhança permitiu verificar a existência dos grupos postulados pela hipótese alternativa 

H ª . Fisher ( 1958) mostrou que é suficiente estudar somente k - 1 partições das 2 k-l - 1 

possíveis, bastando para tanto ordenar as médias em função de sua magnitude, e proceder a 
divisões sucessivas em grupos, o que foi feito no presente caso. 

O método de Edwards e cavalli-Sforza (1965) se inicia com a melhor divisão das 
médias em dois grupos, baseado na sorna de quadrados entre grupos, o que é feito 
subseqüentemente dentro de cada novo grupo formado. O processo de subdivisão foi realizado 

até que os grupos fossem julgados homogêneos, pela aplicação do teste À, , utilizando-se os 

erros efetivos das análises de variância, referentes a cada caráter, corno resíduo. Após tal 
análise, cada média passou a pertencer a um dado grupo, sendo que médias dentro do mesmo 
grupo foram assumidas corno estatisticamente iguais, de acordo com o nível de significância 
adotado no qui-quadrado. 
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b} Definição dos níveis mínimos aceitáveis {Ni } para cada caráter

Nonnalmente, os genótipos que serão selecionados como possíveis cultivares 

devem apresentar níveis mínimos de desempenho para cada caráter, sendo que aqueles que 

produzam valores inferiores (ou superiores, dependendo do caso) a estes níveis mínimos não 

podem ser selecionados, pois não serão aceitos pelo mercado consumidor. No caso do milho, 

considerado no exemplo, tais níveis foram fixados com base na média que o experimento 

apresentou, urna vez que não houve presença de testemunhas. Assim sendo, fixou-se o 

desempenho mínimo exigido para os genótipos selecionados para os caracteres: 

i) PE: no mínimo, com produção estatisticamente igual à média do experimento;

ii) U: não se assumiu nenhum valor como referência para descarte;

iii) FLO: cido no mínimo estatisticamente igual ou inferior à média do experimento;

iv) AP e AE: não possuir altura estatisticamente superior à média do experimento;

v) PROL: não apresentar valor estatisticamente inferior à média do experimento;

vi) PAQ: não devem ser selecionados genótipos cuja taxa de plantas acamadas e

quebradas seja superior à média do experimento; 

vii) b: deve ser no mínimo igual a 0,80 para não caracterizar seleção de genótipos

adaptados aos piores ambientes; 

viii) R2
: valores de estabilidade no mínimo iguais à média do experimento.

Vale ressaltar que estes valores foram fixados arbitrariamente, apenas como 

exemplo. Numa situação real, podem ser alterados de acordo com a necessidade do 

pesquisador. 

e} Transformação dos dados

As médias fenotípicas ( � ) de cada caráter i foram transfonnadas de acordo com 

a seguinte expressão: 

, P.-N• 
P. =

1 1 sendo 
/ I 

Si 
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� = média transformada do caráter i ; 

� = média para o caráter i, após o agrupamento e a obtenção dos reáprocos; 

Ni 
= nível mínimo de desempenho exigido para o caráter i, ou seja, valor fenotípico mínimo 

que pode ser aceito. Tais valores foram definidos no item b e, urna vez. que as variáveis que se 

desejam minimizar foram transformadas pelos recíprocos, N
i é sempre o nível mínimo; 

s
i 

= desvio padrão do caráter i. 

Após a definição dos N/s e alteração da escala dos caracteres (ítens a e b), 

calculou-se o valor de s i para cada caráter. A seguir, aplicou-se a transformação às médias 

agrupadas e não aos valores individuais, que foram substituídos pelas médias do respectivo 

grupo, já que assumiu-se que elas não diferem entre si no nível de significância adotado. Logo, 

cada valor de �, é na verdade a média do grupo a que pertence o valor. Os valores de Ni

que foram subtraídos também consideraram a eventual presença de significância entre as 

médias; por exemplo, ao se desejar subtrair a média do experimento, verificou-se a qual grupo 

ela pertencia, sendo então a média desse grupo usada como valor de Ni . No caso de não 

haver um nível mínimo exigido, usou-se o Ni como a média do menor grupo. Em suma, 

verificou-se a qual grupo pertencia o valor de N i a ser subtraído e, então, utilizou-se a média 

desse grupo no cálculo. 

Essa transformação assemelha-se muito à estandardização, exceto pelo fato de 

que o valor subtraído não é necessariamente a média amostral. Deste modo, as variáveis 

estarão agora expressas em unidades de desvio padrão, não estando, contudo, centradas na 

média, e sim nos valores usados para o descarte. Genótipos pertencentes ao mesmo grupo 

terão mesmo valor para urna dada variável. Para os genótipos que apresentaram valores 

negativos para pelo menos urna variável após a transformação, pôde ser sugerido o descarte, 

por não atenderem às exigências mínimas de desempenho para tal variável, sendo 

estatisticamente inferiores (ou superiores) aos níveis fixados. 

d) Definição do ideótipo

Definiu-se como ideótipo o genótipo usado como referendai para a seleção, sendo 

formado pelo melhor valor de todos os caracteres avaliados no experimento. Provavelmente, tal 
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material inexiste no conjunto considerado, sendo que sua obtenção é o objetivo principal do 

melhorista. 

Assim, no exemplo, considerou-se como ideótipo o genótipo com valor igual à 

média do maior grupo para todos os caracteres, uma vez que, mesmo aqueles que devem ser 

minimizados foram transformados pelo emprego dos recíprocos, sendo feitas exceções para a 

variável b, cujo valor ideal foi tomado como sendo 1,0 e não o maior ou menor valor, bem 

como R2, onde foi usado o maior valor encontrado. Tal ideótipo foi usado como ponto de 

referência para dassificação dos genótipos. 

e} Cálculo das distâncias ao ide6tipo

O emprego de medidas de distâncias permite que genótipos com medidas 

semelhantes para o conjunto de caracteres considerados estejam próximos uns dos outros. Este 

conceito foi considerado, já que, no índice desenvolvido, tem-se interesse na seleção dos 

genótipos mais próximos do ideótipo fixado pelo melhorista. 

Muitas medidas de distância estão disponíveis na literatura, sendo aplicadas aos 

mais diferentes casos (Manly, 1994). No presente trabalho, aplicou-se apenas a distância 

eudidiana média, de fácil interpretação e perfeitamente adequada ao trabalho. Considerou-se 

apenas as distâncias entre os genótipos e o ideótipo definido, pois isto é sufiàente para 

dassificar os genótipos. 

No presente caso, dispõe-se de 49 genótipos, para os quais tem-se medidas para 

p caracteres, X1, X2 , ••• ,XP (no caso, p = 9). Para cada genótipo i (i = 1, ... ,49), tais 

medidas foram denotadas como xn, xi 2, ... ,xip
.

A distânàa eudidiana entre o genótipo i e o ideótipo J é definida como o 

comprimento do segmento de reta que une a extremidade dos vetores, os quais representam 

cada genótipo no espaço de dimensão n ( n = p = 9, no caso). Em outras palavras, é a 

distânàa entre os dois pontos que representam espadalmente os genótipos (Manly, 1994). 

A medida de distância que foi efetivamente usada nesta tese foi a distânàa 

eudidiana média, que é derivada da distânàa euclidiana. No seu cálculo, a soma das diferenças 

ao quadrado é dividida pelo número de caracteres envolvidos (Bussab et ai., 1990): 
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p 

Tal medida é apenas um reescalonamento da distância euclidiana, possuindo as 

mesmas propriedades que ela. Entretanto, possui como vantagem adicional o fato de poder ser 

usada na ausência de dados para alguma(s) variável(is), já que a distância de cada genótipo ao 

ideótipo será dividida pelo número respectivo de caracteres considerado. Pela observação de 

dmu, que é uma soma de desvios ao quadrado, fica daro que a unidade em que as 

observações são medidas apresenta grande influência na distância e que isto causa uma 

indesejável ponderação, com maior peso para os caracteres cuja unidade de medida seja de 

maior magnitude. A variância de cada caráter também influi no cálculo das distâncias. No 

entanto, tal problema foi resolvido pela transformação que foi aplicada aos dados, onde se 

garantiu que todos os caracteres tivessem a mesma influência na distância. 

f) Classificação dos indivíduos e seleção dos genótipos superiores

Após a aplicação de todos os passos descritos, efetuou-se a dassificação dos 

genótipos com base na distância que apresentaram com relação ao ideótipo. Os genótipos 

foram dassificados em ordem crescente de distância. Para aqueles que apresentaram valor 

negativo nos dados transformados para alguma(s) variável(eis) foi sugerido o descarte. 

Finalmente, foi recomendada a seleção dos genótipos superiores, descontando-se os eventuais 

descartes. 



4. RESULTADOS E DISCUSSÃO

4.1. Índices lineares 

Grande parte dos índices reportados na literatura destinam-se, exdusivamente, ao 

uso em programas de seleção recorrente. Para melhor ilustrar esta utilização, será apresentado 

um exemplo hipotético, fundamentalmente para mostrar como os índices de seleção lineares 

são calculados, além de ressaltar a diferença entre seu uso em programas de seleção 

recorrente e na seleção de genótipos em fases finais dos programas de desenvolvimento de 

cultivares. O número de genótipos e caracteres considerados será inferior àqueles que se tem 

normalmente nos programas de melhoramento,  uma vez que o objetivo será apenas 

demonstrar o motivo pelo qual tais índices não podem ser utilizados para a seleção de 

cultivares. 

Sejam dez genótipos hipotéticos de uma espécie vegetal qualquer, autógama ou 

alógama, oriundos de uma população que deva ser melhorada para três caracteres 

conjuntamente: produção de grãos, altura da planta e teor protéico. Foram simuladas as 

estimativas de diversos parâmetros genéticos e fenotípicos, imaginando uma espécie vegetal 

que produza, em média, cerca de 3000 kg/ha de  grãos, tenha altura por volta de 1,0 m e 

apresente teor protéico nos grãos de cerca de 10% (Tabelas 3 e 4). Os genótipos serão 

selecionados, com base em seu desempenho para o conjunto de caracteres, e recombinados, 

originando variabilidade para o próximo cido seletivo, como é usual em programas de seleção 

recorrente. A maioria dos índices de seleção encontrados na literatura é desenvolvida 
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justamente para permitir máxima efiàênàa neste processo, ou seja, permitir a máxima resposta 

à seleção para o conjunto de caracteres ela população. 

É evidente que esta não é a situação existente nas etapas finais dos programas de 

melhoramento, já que os cultivares seleàonados não serão recombinados, mas sim entrarão no 

processo de multiplicação e comeràalização. Nesse caso, dezenas, ou até centenas de 

materiais, são avaliados em experimentos com repetições, tomando-se medidas para vários 

caracteres. Deseja-se efetuar uma dassificação desses genótipos considerando o conjunto de 

caracteres e então seleàonar os melhores, que poderão se tornar cultivares. Normalmente, o 

modelo matemático usado nas análises estatísticas é fixo, impossibilitando sequer a obtenção 

das estimativas que são requeridas para cálculo dos índices lineares; tampouco faz sentido 

supor a existênàa de valores genotípicos populaàonais que devam ser melhorados. 

Tabela 3. Valores genéticos e fenotípicos para dez genótipos (progênies) extraídos de uma população 

sob seleção recorrente, para uma espécie vegetal hipotética. 

Médias fenotípicas 

Genótipo Produção (P, kg/ha) Altura (A, m) Teor protéico (T, %) 

1 3503 1,08 8,1 

2 3470 1,05 11,0 

3 3322 0,91 9,0 

4 3188 0,91 9,5 

5 3060 1,03 9,6 

6 2912 1,00 10,0 

7 2708 0,90 10,3 

8 2651 0,96 12,0 

9 2608 0,94 8,3 

10 2477 0,93 11,4 
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Tabela 4. Parâmetros genotípicos e fenotípicos para produção (P, kg/ha), altura (A, m) e teor protéico 

(T, %), numa população de uma espécie vegetal hipotética. 

Parâmetro Produção (P, kg/ha) 

Média 

Variância genética 

Variância fenotípica 

Herdabilidade (médias) 

Valor econômico relativo (ai) 

Correlação genética 

Covariância genética 

Correlação fenotípica 

Covariância fenotípica 

4.1.1. Índice otimizado 

2989,9 

100,00 

245,00 

0,35 

0,001 

P-A

0,32 

0,9225 

0,44 

2,1833 

caráter 

Altura (A, m) Teor protéico (T, % ) 

0,97 9,92 

0,0831 0,6080 

0,1005 1,0100 

0,73 0,51 

-5,0 4,0 

Pares de caracteres 

P-T A-T

-0,50 0,0 

-3,8987 0,0 

-0,68 -0,27

-10,6968 -0,0860

Os valores econômicos relativos para o cálculo deste índice foram atribuídos de 

forma que um aumento de 1000 kg/ha na produção de grãos tenha o mesmo valor econômico 

que urna diminuição de 0,20 m no porte e um aumento de 0,25% no teor protéico 

( a
1 
= 1/1000=0,001; a

2 
= 1/-0,20=-5,0; a

3 
= 1/0,25=4,0). Isso significa que foram dados 

pesos econômicos relativos de a1 
= 0,001 para 1 kg/ha de aumento na produção de grãos, 

a
2 = -5,0 para a redução de 1 m no porte e a3 = 4,0 para aumento de 1 % no teor protéico. A 

forma aqui empregada de atribuição de pesos é a mais comumente utilizada, onde se 

determinam quais alterações nos caracteres terão mesmo valor econômico, obtendo-se, então, 

os ai 's (Baker, 1986) (Tabela 4). Nota-se que tal atribuição dos pesos é subjetiva e nem 
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sempre fácil de ser realizada, o que dificulta o emprego do índice pelos melhoristas em 

situações reais. 

As equações relativas aos índice, Pb = Ga , resultaram: 

[ 
245,00 2,1833 -10,6968

][
b1

] [ 
100,0 0  

2,1833 0,1005 -0,0860 b2 = 0,9225 
-10,6968 -0,0860 1,0100 b3 -3,8987

Os pesos usados no índice são: 

0,9225 
0,0831

0,0 

-3,8987
] [

0,001

] 0,0 -5,0 .
0,6080 4,0 

[
b1

] [ 
245,00 2,1833 -10,6968

]
-I

[
-20,1073

] [ 
0,0739

] b2 = 2,1833 0,1005 -0,0860 -0,4146 = -3,2394 .
b3 -10,6968 -0,0860 1,0100 2,4281 2,9107 

Após obtenção dos b; 's, calculou-se, para cada genótipo, o valor do índice, em 

função ela média fenotípica que apresentou para os caracteres produção de grãos, altura e teor 

protéico, usando a combinação linear 

I = (0,0739) P1 -(3,2394) P2 + (2,9 107) P3 • 

Os genótipos foram então dassificados com base no valor que apresentaram para 

o índice, possibilitando efetuar posteriormente seleção truncada para os valores superiores.

Conforme apresentado, esta combinação linear é tal que maximiza o ganho no valor genotípico, 

real interesse do melhorista. Por exemplo, para o genótipo 1, 

I = (0,0739) (3503)-(3,2394)(1,08) + (2,9107)(8,1) = 278,87, utilizando as médias

fenotípicas de P1 , P2 e P3, nas suas unidades originais.

Urna dificuldade de interpretação que pode surgir refere-se ao aparente menor 

peso atribuído para o caráter produção de grãos (b1 =0,0739, enquanto b2 =-3,24 por 

exemplo). Na verdade, isso não ocorreu, pois os c.aracteres usados no cálculo do índice estão 

em unidades diferentes, compensando as diferenças nos pesos. Os valores usados em P1 têm 

ordem de grandeza muito superior aos usados em P2 e P3, que por sua vez também têm

unidades diferentes. Ao calcular o índice, tais diferenças de unidades compensam as diferenças 

existentes nos pesos, adequando-os a cada caráter. A melhor forma de verificar como os pesos 

calculados relacionam-se entre si seria após efetuar uma estandardização dos dados. 
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4.1.2. Índice básico 

Tal índice pode ser facilmente obtido. Considerando os mesmos pesos econômicos 
usados no índice otimizado, aplicados aos dados da Tabela 3, tem-se diretamente que 

I = 0 ,001P1 -5,0P2 + 4,0P3. Novamente, deve-se ressaltar que o caráter produção de grãos 

não recebeu o menor peso, como aparenta, já que as médias fenotípicas usadas em seus 
cálculos estão em unidades diferentes, compensando variações nos pesos.

4.1.3. Índice básico modificado 

Este tipo de índice tem a forma I = w1P1 + ... + wJ1 + ... + wnPn . No presente 

caso (Tabelas 3 e 4), w1 = a1hf = 0 ,001(0 ,35) = 0,00035, w2 = a2hi, = -5 ,0(0 ,73) 

= -3,65 e w3 = a3hi = 4,0(0 ,51) = 2,04. Portanto, 1 = 0,00035}\ -3,65P2 + 2 ,04P3 •

caso os parâmetros genotípicos e fenotípicos sejam estimados com boa precisão, 

tal índice pode ser muito útil para auxiliar na seleção, principalmente porque h;1 e a; 

sabidamente variam de acordo com o caráter considerado (Baker, 1986). 

4.1.4. Índice restrito 

Imaginando que no exemplo considerado não se deseja alterar a altura das 
plantas, tem-se: 

[
1 º ºl [ 245,00

I = O I O , p-I = 2,1833
O O 1 -10,6968

2,1833 
0,1005

-0 ,0860 

-10 ,6968

1
-l

[
0 ,9225

1 - 0 ,0860 , G2 = 0 ,0831 , 
1,0100 0 ,0 

l 100,00 0 ,9225 
G = 0 ,9225 0,083 l 0 ,0 , e assim (02 ' P-1G2 )

1

= [13,4215], :. 
-3,8987

1 
-3,8987 0 ,0 0,6080 



l[ l O O
] [ 

245 00 2,1833 -10,6968

]
-l

[
0,9225

] b= O 1 O - 2,1�33 0,1005 -0,0860 0,0831 [13,4215][0,9225

O O 1 -10,6968 -0,0860 1,0 100 0,0 

[ 
245,00 2,1833 -10,6968

]
-l l 100,00 0,9225 -3,8987

] [
º·ºº1

]= 2,1833 0,1005 -0,0860 0,9225 0,0831 0,0 -5,0 

-10,6968 -0,0860 1,0100 -3,8987 0,0 0,6080 4,0

= [-
º

���::
5].

3,0683

Logo, o índice restrito será I = 0,0689P1 - 0,7645P2 + 3,0683P3.

4.1.5. Índice de resposta à seleção desejada 
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0,0831 

Para realização dos cálculos, assumiu-se que o ganho desejado é de 1000 kg/ha na 

produção de grãos, -0,20 m na altura das plantas e 0,25% no teor protéico (mesmos valores 

econômicos usados no índice otimizado). Assim, k' = [1000 -0,20 0,25] e os coeficientes

são: 

[ 
100,00

b = 0,9225 

-3,8987

0,9225 -3,8987]-l[ 1000 ] [ 1 5,50 ] 
0,0831 0,0 -0,20 = -174,48 , e, conseqüentemente:

0,0 0,6080 0,25 99,81 

I = 15,50Pi -l 74,48P9 + 99,8 1P3.

4.1.6. Considerações gerais 

A dassificação que todos os índices lineares forneceram para os dez genótipos do 

exemplo hipotético encontra-se na Tabela 5. Verifica-se que o caráter que mais influiu nos 

valores obtidos com emprego do índice otimizado foi a produção, indicando que este foi o 

caráter que recebeu maior peso econômico. Isso foi possível de se verificar pois os genótipos 

da Tabela 3 estavam dassificados em ordem decrescente de produção, ordem esta que, com 

exceção do 1 ° e 2° colocados, manteve-se inalterada após o uso do índice. Além disso, a 

correlação entre o índice e a produção de grãos foi r=0,99. 
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Tabela 5. Cálculo do índice de seleção otimizado ( I O), índice básico ( / b ), índice básico modificado 

( I b
m 

), índice restrito ( / r ) e índice de resposta à seleção desejada ( I rsd ) para os genótipos 

do exemplo hipotético. O número entre parênteses é a classificação de acordo com o índice 
empregado. 

Genótipo /º Ib Jbm I
r lrsd 

1 278,87'2) 30,50(lO) 13,81(l0) 265,26<2> 59916,5(l) 

2 284,9'11) 42,2i3) 19,8i3) 271,91 (l) 54699,7'2) 

3 268,70<3) 34,77'8) 16,20<9) 255,69(3) 52230,5<3) 

4 260,23<4) 36,64(6) 17,17'6) 248,00<4) so203,4(4) 

5 250,67'5) 36,31<7) 16,90<7) 239,40(5) 48208,5(5) 

6 241,00<5) 37,91(5) 17,77(5) 230,46(6) 45959,6(6)

7 227,1i8> 39,41(4) 18,67(4) 217,40(8) 42845,0(7} 

8 227,68(7) 45,85(l) 21,90<1> 218,65(7} 42120,7'8) 

9 213,79<9) 31,11<9) 14,41(9) 204,35(lO) 41088,4(9)

10 213,16(lO) 43,43'2) 20,73<2) 204,85(9) 39369,l(lO) 

O genótipo dassificado em primeiro lugar com o índice otimizado não foi o mais 

produtivo, mas sim aquele que apresentou melhor desempenho para os três caracteres 

conjuntamente, de modo a melhorar a qualidade genotípica da população. Caso algum dos 

genótipos apresentasse, por exemplo, altura acima de valores comercialmente aceitáveis, ele 

poderia ser selecionado se suas médias fenotípicas para outros caracteres fossem tais que 

compensassem tal deficiência, tanto que o genótipo 2, melhor dassificado no caso, apresentou 

altura bem acima da média, em 9° lugar (Tabela 3). É óbvio que este índice não deve ser 

aplicado em situações semelhantes às encontradas nos programas de seleção de cultivares, 

onde os melhores genótipos não serão recombinados, pois não se trata de uma população cuja 

valor genotípico deva ser melhorado. Além disso, um índice adequado à tal situação não deve 

permitir que materiais com desempenho comercial inferior ( ou superior) aos níveis comerciais 

mínimos para algum(ns) caráter(es) seja(m) seledonado(s). 

Nota-se ainda que o índice otimizado pode ser aplicado perfeitamente aos 

programas de seleção recorrente, onde se deseja efetuar melhoramento da população para o

conjunto gênico, apesar desta dificuldade de ponderação. Os genótipos com desempenho
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inferior para um ou mais caracteres poderão ser selecionados, desde que apresentem alelos 

favoráveis para os demais caracteres, de forma a compensar tal deficiência. aaramente, esta 

não é a situação encontrada na seleção de cultivares, pois os genótipos com alguma 

característica cujo desempenho esteja abaixo (ou acima) dos níveis mínimos comerciais 

exigidos não podem, de forma alguma, ser selecionados, pois o mercado consumidor não 

aceitaria materiais muito diferentes dos já existentes. Obviamente, não haverá recombinação 

dos genótipos selecionados para geração de variabilidade, além de não haver disponibilidade de 

estimativas dos parâmetros genéticos requeridos nos cálculos. 

Com relação ao índice básico, observa-se que houve grande alteração na 

dassificação dos genótipos em relação ao índice otimizado, já que a correlação entre os dois foi 

negativa (r=-0,26). Isso pode causar dúvidas para o melhorista sobre qual índice adotar, pois 

pode haver discrepâncias sobre quais genótipos selecionar. Fica daro que, se as estimativas de 

parâmetros fenotípicos estiverem muito distantes das genotípicas, haverá grande diferença 

entre o índice otimizado e o básico. Esse índice básico apresentou alta correlação com o caráter 

teor protéico (r=0,99), sendo esta mais urna razão pela qual ele diferiu muito do otimizado 

(Tabela 5). Novamente, por ser uma simples modificação do índice otimizado, também não 

pode ser aplicado para a seleção de cultivares. 

A dassificação dos genótipos proporcionada pelo índice básico modificado é igual à 

do índice básico e eles mostram uma elevada correlação entre si (r=0,99), o que mostra a 

estreita relação entre eles (Tabela 5). Novamente, observa-se que também não é possível 

aplicar o índice básico modificado na seleção de cultivares, pelas razões já expostas para os 

índices otimizado e básico: impossibilidade de descarte dos genótipos com caracteres inferiores 

aos exigidos comercialmente, inexistência de valor genotípico a ser melhorado, necessidade de 

estimativas de parâmetros genéticos. 

O índice restrito é uma simples modificação do índice otimizado, devida à 

imposição de restrições, tanto que eles mostraram alta correlação entre si (r=0,99). Pelas 

mesmas razões que para o otimizado, não se adapta à situação encontrada na seleção de 

cultivares. A classificação dos genótipos que ele proporciona é praticamente igual àquela do 

índice otimizado, confirmando a estreita relação entre eles (Tabela 5). 

Com respeito ao índice da resposta à seleção desejada, nota-se que a classificação 

que ele proporciona também se assemelha muito àquela oferecida pelo índice otimizado e pelo 

restrito, refletindo a grande semelhança entre eles, principalmente porque, no caso, atribuiu-se 
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mesmo peso às variáveis (Tabela 5). Da mesma fonna que os demais índices lineares, este 

também não pode ser usado para a seleção de cultivares, mas sim em programas de seleção 

recorrente. 

As correlações entre todos os índices são apresentadas na Tabela 6, onde pode ser 

mais facilmente visualizada a grande semelhança entre os índices otimizado, restrito e da 

resposta à seleção desejada, e entre o básico e o básico modificado. Isso decorre dos prinápios 

envolvidos no desenvolvimento de tais índices, conforme apresentado na revisão de literatura. 

Nota-se que eles podem inclusive levar a diferentes resultados na seleção, em função de alguns 

deles apresentarem correlações negativas. 

Tabela 6. Matriz de correlações entre os índices de seleção otimizado ( J 
O 

), básico ( I b ), básico 

modificado ( 1 bm 
), restrito (I

r 
) e de resposta à seleção desejada ( 1 rsd ).

lb lbm 
1, l,sd 

lo 

-0,2588 -0,2925 0,9998 0,9625 

lb 0,9991 -0,2416 -0,4353

lbm 
-0,2756 -0,4679

1, 0,9595 

Depreende-se do que foi apresentado que nenhum índice de seleção linear 

discutido se presta à seleção de cultivares, ou seja, de genótipos nas fases finais dos 

programas de melhoramento genético. Isso advém do fato de eles terem sido idealizados para 

a aplicação em programas de seleção recorrente, pois pressupõem a existência de um valor 

genotípico populacional a ser melhorado, não existente naquela situação. 

Os dois melhores genótipos selecionados pelo índice otimizado são o 2 e o 1, 

sendo que o segundo deles jamais poderia se tornar cultivar, pois apresenta o pior teor protéico 

entre todos os genótipos. Estes mesmos genótipos também são os dois melhores colocados 

com emprego dos índices restrito e da resposta à seleção desejada, sendo que o número 1 não 

poderia ser cultivar, pelo baixo teor protéico apresentado, conforme discutido. Já para os 
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índices básico e básico modificado, os dois melhores genótipos são os de número 10 e 3, sendo 

que o 10 jamais seria cultivar, por apresentar a menor produção dentre todos eles; o genótipo 

3 tem baixo teor protéico (8° lugar), também impedindo que ele se tome um cultivar (Tabelas 3 

e 5). Isso reitera o fato desses índices não servirem para a seleção de cultivares. 

Além disso, os índices não consideram o descarte de genótipos que tenham 

desempenho inferior ao exigido comercialmente para algum(ns) do(s) caracter(es) avaliados, 

pois levam em conta a contribuição de cada genótipo no melhoramento da população corno um 

todo. No caso da seleção de cultivares, sequer faz sentido imaginar a existência de tal 

população, quanto mais selecionar genótipos com performance diferente da exigida pelo 

mercado. Outro fato desconsiderado pelos índices discutidos é que eles não consideram a 

possibilidade de realização de testes estatísticos de comparação de médias, os quais são 

necessários para a seleção de cultivares. 

A grande diferença entre as dassificações obtidas com os diferentes tipos de 

índices, aliada à dificuldade de ponderações econômicas, subjetivas e nem sempre fáceis de 

serem executadas, torna custoso, ao melhorista, escolher qual índice aplicar. Deve-se 

mencionar que as estimativas dos parâmetros exigidos para os cálculos, na maioria das vezes, 

não são facilmente obtidas e possuem grandes erros de estimação, inerentes ao processo 

estatístico escolhido para tanto, como por exemplo o método dos momentos, comumente 

usados na estimação dos componentes de variância. Isso dificulta a utilização dos índices 

lineares, mesmo em programas de seleção recorrente. 

4.2. Análises estatísticas dos experimentos do Ensaio 

Nacional de Milho Precoce 1996/97 

4.2.1. Análises de variância e obtenção das médias ajustadas 

Os resultados das análises de variância mostram que ocorreram diferenças 

significativas entre os genótipos para todos os caracteres (1%), o que indica que testes de 

média podem ser realizados para verificar corno as médias diferiram entre si (Tabela 7). Pode

se deduzir que haverá grande diferença na dassificação dos genótipos quando ocorrer a 

aplicação dos índices, por serem eles bastante diferentes entre si. Para todos os caracteres, 

houve diferença significativa entre os locais, bem como interação significativa entre locais e 
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genótipos. Porém, optou-se por realizar um estudo da estabilidade apenas para o caráter peso 

de espigas (PE), que é o mais importante. De forma geral, todos os testes F realizados para os 

quadrados médios foram significativos, exceto para blocos/repetições/locais, nos caracteres 

umidade nos grãos (U) e número de dias para florescimento (FLO) e para repetição/local para 

FLO. Isso indicou grande efeito de todas as fontes de variação consideradas nos modelos, para 

todos os caracteres. Os erros efetivos foram sempre superiores aos erros intrabloco, exceto 

para o caráter FLO, onde eles foram iguais. Os coeficientes de variação de todos os caracteres 

avaliados estiveram em níveis aceitáveis, variando de 3,49% (FLO) a 48,38% para a 

porcentagem de plantas acamadas e quebradas (PAQ). Este último valor, embora seja elevado 

mesmo após a transformação dos dados, encontra-se dentro dos valores normalmente 

observados nas situações comuns à experimentação agrícola para esta variável, a qual é 

relativamente difícil de mensurar. Para o caráter mais importante, PE, o coeficiente de variação 

foi de 9,19%, encontrando-se dentro dos limites aceitáveis da experimentação agrícola, 

indicando boa condução dos experimentos. 

As médias ajustadas de todos os caracteres avaliados foram usadas 

posteriormente para o cálculo dos índices de seleção, sendo que as médias do caráter PE de 

cada local foram usadas para a análise de estabilidade, por ser ele o caráter mais importante 

(Tabelas 8, 9 e 10). Para PE, as médias ajustadas da análise conjunta variaram de 6.842,9 

kg/ha (híbrido A 953) a 9.531,0 kg/ha (híbrido e 505 C), estando dentro das faixas 

normalmente encontradas para este caráter. Os valores de umidade (U) apresentaram urna 

pequena amplitude de variação, entre 14,51% e 17,4%, com média 15,6%. O mesmo ocorreu 

para FLO, variando entre 56,7 e 60,5 dias, com média 58,3 dias. Já para o porte, verificou-se 

que o caráter altura da planta (AP) apresentou média de 202,7 an, variando de 189,6 a 229,9 

an; a altura da espiga (AE) teve média de 103,3 an e amplitude de variação de 91,2 a 126,6 

an. O caráter prolificidade (PROL) variou pouco, de 0,98 a 1,22, com média 1,04. Finalmente, 

PAQ variou de 3,3 % a 15,5%, com média de 8,7% (na sua unidade original, antes da 

transformação .Jx + o,s )(Tabela 8). Com relação ao caráter PE, nos nove locais onde ele foi 

avaliado, os coeficientes de variação entre eles variou de 5,63% (Brasília, DF) a 12,34% 

(Tangará da Serra, GO), estando dentro dos limites aceitáveis da experimentação agronômica 

(Tabelas 9 e 10). Com relação as médias dos locais para PE, elas variaram entre 5.262,6 kg/ha 

(capinópolis, SP) e 10.605,6 kg/ha (Brasília, DF). 
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4.2.2. Análise de estabilidade 

Neste caso, foram utilizadas as médias ajustadas do caráter PE dos nove locais em 

que ela foi avaliada, para aplicação da metodologia de Eberhart & Russell (1966) (Tabelas 9 e 

10). Tal análise só foi realizada para o caráter PE, por ser ele o mais importante de todos. 

Assim sendo, para cada híbrido, foi calculado o coeficiente angular da reta de regressão ( b ) 

entre o desempenho de cada genótipo (média ajustada de PE) e o índice de ambientes, sendo 

que tal parâmetro foi tomado como medida de adaptabilidade. Além disso, foram também 

obtidos os desvios desta regressão linear, que foram avaliados através do coeficiente de 

determinação (R2). Este coeficiente foi usado como medida da estabilidade de cada genótipo.

Não foram realizados testes de significância para as estimativas dos dois parâmetros, pois, 

normalmente, os valores de b não mostram diferença significativa do valor 1,0 e os desvios da 

regressão normalmente não são significativos (Vencovsky & Barriga, 1992). Deste modo, se 

testes fossem realizados, os parâmetros calculados seriam pouco informativos. Os valores 

calculados encontram-se na Tabela 11. 

Verifica-se que os valores de adaptabilidade variaram numa faixa muito ampla, de 

0,704 a 1,390, mostrando que existem híbridos adaptados aos piores ambientes (menores 

valores de b ), exigentes (maiores b 's) e com boa adaptabilidade (b com valores próximos da 

unidade). A estabilidade variou de pequena (R2=0,6601) a muito boa (R2=0,9739), também

numa ampla faixa de variação. Esta grande variabilidade permite prever que haverá grande 

diferença entre os híbridos, quando forem aplicados índices de seleção incluindo esses 

parâmetros. O valor usado como referência para b foi 1,0, pois, como ele é um coeficiente de 

regressão linear, indica quanto o comportamento do cultivar se modifica em função da 

alteração do ambiente e, deste modo, tal valor indica que uma unidade de melhoria ambiental 

representa uma unidade de resposta no genótipo. Para os desvios da regressão (R2), os

melhores genótipos são aqueles que pouco se distanciam da reta de regressão, tendo, 

portanto, comportamento mais previsível (estável) e, conseqüentemente, maior valor de R2• 

Quando possível, os parâmetros calculados, b e R2, também foram usados para

dassificar os genótipos com uso dos índices, corno será apresentado. Logo, para cada híbrido, 

havia nove variáveis, sendo sete fenotípicas (PE, U, FLO, AP, AE, PROL e CD) e duas sendo 

parâmetros calculados a partir dos dados ( b e R2). Nota-se a grande dificuldade em se

dassificarem os 49 híbridos para as nove variáveis conjuntamente (Tabelas 8 e 11), sem uso de 

algum índice de seleção. 
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4.3. Índices não lineares 

4.3.1. Índice multiplicativo 

O índice multiplicativo proposto por Elston (1963) não requer a obtenção de 

estimativas de parâmetros genéticos e nem supõe a existência de um valor genotípico 

populacional. Isto permitiu que fosse sugerida sua aplicação com a simples finalidade de 

dassificar os genótipos com respeito a diversos caracteres simultaneamente, corno é o caso da 

seleção de cultivares. Logo, pode ser aplicado ao caso em estudo, ao menos teoricamente. 

A seguir, serão apresentados os resultados da aplicação do índice multiplicativo 

aos dados fenotípicos do Ensaio Nacional de Milho Precoce (Tabelas 8 e 11). Não foi possível 

induir o parâmetro de adaptabilidade ( b ) nos cálculos, urna vez que o índice só permite a 

indusão de variáveis as quais se desejam maximizar ou minizar e, nesse caso, o valor desejado 

é 1,0 (materiais com ampla adaptabilidade), intermediário. Esta é uma desvantagem desse 

índice, já que outras variáveis com tal característica, ou seja, valores diferentes dos extremos, 

também não podem ser induídas. Deste modo, parâmetros cuja seleção seja estabilizadora, 

corno por exemplo aquela realizada para os caracteres dias para maturação, altura das plantas 

intermediária para possibilitar colheita mecânica, etc, não podem ser incluídos no índice. A 

impossibilidade de descartar valores abaixo ou acima de determinados extremos é também urna 

grande limitação deste índice; na prática, os rnelhoristas normalmente estão interessados em 

descartar valores aquém ou além de dados limites. 

Todos os passos para seu cálculo foram seguidos, de acordo com Elston (1963) e 

os procedimentos descritos no item Material e Métodos. Foram necessárias duas 

transformações logarítmicas para que as distribuições de todas as variáveis fossem 

semelhantes. Para nenhuma das variáveis se supôs que algum dos genótipos com valor nos 

níveis mínimos ou máximos fosse descartado, ou seja, ao invés de subtrair de cada valor a 

maior ou menor ocorrência da variável, foram subtraídos valores de k
i de forma que não se 

tivesse zero como resultado. Isso foi conseguido utilizando-se 

k
i 

= [n(min P i ) - (max Pi )]/[n -1], que é obtido baseado na distribuição teórica de urna 

amostra aleatória com distribuição retangular (Elston, 1963). 

A transformação aplicada foi eficiente em uniformizar as distribuições de todos os 

caracteres, estando de acordo com o artigo original, que afirma que duas transformações 
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devem ser sufiàentes para uniformizar as distribuições, pelo menos quanto ao número de 

modas. Tal fato é verificado pelo exame da Figura 7, onde se observa que as distribuições são, 

de fato, muito semelhantes, o que implicou que todos os caracteres tivessem o mesmo peso no 

cálrulo do índice. 

Visou-se o aumento dos caracteres PE, PROL e R2, e a diminuição de U, FLO, AP, 

AE. e CD, para os quais foram utilizados recíprocos. Os valores após as duas transformações 

logarítimicas, denominados p/'-k/', bem como o índice calculado e as dassificações, 

encontram-se na Tabela 12. Como mencionado, não foi possível induir o parâmetro b , rujo 

valor ideal é intermediário (1,0). 

Após as transformações logarítmicas, foram então calrulados os índices 

multiplicativos referentes a cada genótipo. Seus valores variaram de 0,00 a 29,01, com média 

13,5; quanto maior o valor do índice, melhor o genótipo. Vale lembrar que, com emprego desse 

índice, os valores de I m são as únicas informações que o melhorista terá a disposição para 

dassificar os genótipos, o que evidentemente impossibilita estudar o que ocorreu com cada 

caráter individualmente. 

Para faàlitar, os valores do índice foram agrupados aos dados originais, permitindo 

visualizar o que realmente ocorreu, sendo que o caráter PAQ foi mostrado em sua unidade 

original (% de plantas acamadas e quebradas em relação ao estande), embora os cálrulos 

realizados para a obtenção do índice tenham sido feitos com esta variável transformada por 

.J x + 0,5 (Tabela 13).

Por se tratar de um índice multiplicativo, sem qualquer possibilidade de 

ponderação, ocorreu que caracteres mais importantes, como PE, tivessem o mesmo peso na 

classificação que os demais. Na prática, os melhoristas jamais aceitariam isso, urna vez que a 

variável citada, pelo menos no exemplo, é a mais importante. Mesmo em outras espécies, 

sempre é possível intuir que, ao menos teoricamente, em alguns casos, deve haver necessidade 

de algum tipo de ponderação. 

Um exame da classificação dos genótipos com base no índice permite verificar que 

sua validade parece ser maior para uso em programas de seleção recorrente. Dentre os dez 

primeiros colocados, encontramos os genótipos com as dassific.ações para produção com 

números 19, 6, 3, 14, 37, 20, 10, 5, 4 e 25, para PE. Obviamente, os melhoristas não 

aceitariam que todos esses materiais fossem recomendados para cultivo. Os genótipos 
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classificados em 1º e 2
º lugares para PE posicionaram-se apenas em 45

° e 24
° lugares, 

respectivamente, o que não seria aceito para um índice que realizasse a seleção de cultivares. 
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Figura 7. Histogramas com a distribuição de Pi
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É possível definir que os genótipos com valor máximo ou mínimo para algum(ns) 

atributo(s) não sejam selecionados. Mas, na situação real, é mais provável que o melhorista 

deseje definir valores abaixo (ou acima) dos quais os genótipos sejam descartados, e não 

simplesmente os maiores ou menores valores. É mais comum ocorrer a imposição de faixas de 

variação e não apenas limites extremos. Por exemplo, pode-se desejar que os genótipos com 

produção estatisticamente inferior a das testemunhas comerciais sejam descartados em função 

de exigências do mercado consumidor. Outro caso seria impedir a seleção de materiais com 

altura acima da média das variedades disponíveis no mercado, e assim por diante. Tal situação 

não é abordada no índice multiplicativo, que só permite o descarte dos valores extremos. caso 

fosse utilizado k
i 

maior que o valor mínimo, teríamos números negativos para P; - k
i 

e 

haveria problemas na obtenção do índice e dos logaritmos. Vale lembrar que o produto de dois 

números negativos é positivo, o que pode causar grandes distorções no índice e na dassificação 

dos genótipos. 

A forma como os resultados foram apresentados, mesmo que confrontados com os 

dados originais (Tabela 13), impede saber se, no grupo de selecionados, existe material que 

deva ser descartado devido a algurna(s) variável(eis). Logo, o fato do índice não apresentar 

maiores subsídios para o melhorista julgar o resultado da dassificação é urna grande 

desvantagem, visto que distorções podem ocorrer sem que se tome conhecimento. Por 

exemplo, o híbrido dassificado em 1° lugar pelo o índice multiplicativo, XL 345, tem PE apenas 

em 19° lugar, U em 18° lugar e PAQ em 18°, o que implica que ele jamais seja recomendado 

como cultivar pelos melhoristas. Será que o híbrido e 435 G, 6° dassificado pelo índice e que 

apresenta AE dassificada na 37ª posição, não deve ser descartado por estar com tal valor acima 

das exigências mínimas? Ou ainda, será que o híbrido G 165 $, 10° colocado, por apresentar 

FLO na 3ga posição, não se caracteriza como material tardio, devendo ser exduído do conjunto 

avaliado? Outro caso pode ser o do híbrido Z 84 E 98, 2° colocado, que tem U dassificada em 

45° lugar; será que tal valor não é excessivamente alto? Essas questões e muitas outras, que 

podem ser facilmente formuladas, não estão respondidas, dificultando ao melhorista selecionar 

adequadamente os melhores materiais. Os genótipos classificados nos cinco primeiros lugares 

para PE, caráter mais importante, estão colocados em 45°, 24°, 3°, 9° e 8° lugares, 

respectivamente. Isto não seria aceito em situações reais, dada a grande importância de PE. Os 

genótipos mais produtivos poderiam ser descartados simplesmente por não fazerem parte do 

grupo melhor dassificado com uso do índice, o que não deve ocorrer quando a seleção visa a 

obtenção de cultivares. 
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Possivelmente, o fato de todos os caracteres terem o mesmo peso foi a causa da 

classificação dos híbridos não ter validade prática para os melhoristas. Isto já era previsto, uma 

vez que o índice multiplicativo, embora não exija estimativas de parâmetros genéticos como os 

índices lineares, foi idealizado para selecionar aproximadamente os mesmos genótipos que os 

lineares (Figura 8). Logo, é perfeitamente adequado à seleção recorrente, e não a de cultivares. 

Pl Pl 

o P2 o P2 

(a) (b} 

Figura 8. Região selecionada pelo emprego do índice linear otimizado (a) e pelo índice multiplicativo (b), 

ambos com mesmo peso para os caracteres Pl e P2. 

Outro ponto a ser levantado é sobre as reais diferenças entre as variáveis, já que o 

índice não prevê a realização de testes de médias. As diferenças entre as médias fenotípicas de 

cada variável podem não ser estatisticamente significativas e, uma vez que estes experimentos 

permitem a realização de testes de comparação de médias, isto deveria ser levado em conta. 

Usando-se o índice diretamente nas médias, pode-se incorrer no erro de considerar como 

diferentes médias que, na verdade, são iguais estatisticamente. A existência de diferença 

significativa entre as médias deve ser considerada na seleção de cultivares. 

Concluindo, muito embora o índice multiplicativo tenha sido recomendado também 

com a simples finalidade de classificar os genótipos, ele mostra sérias restrições quanto ao seu 

uso nos programas de seleção de cultivares. 

4.3.2. Índice de soma de classificação 

O índice de soma de classificação (Mulamba & Mock, 1978) foi obtido 

simplesmente somando os valores de classificação para cada caráter de cada genótipo (Tabela 

14). Optou-se por apresentar a variável PAQ em suas unidades originais, já que a 

transformação aplicada não alteraria os valores do índice. Os valores encontrados variaram 

entre 107 e 297, com média 200. 
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Observando a Tabela 14, verifica-se que entre os dez primeiros colocados, temos 

os híbridos com valores dassificados para PE nas posições 19, 14, 6, 49, 5, 7, 3, 37, 39 e 20. 

Tal fato jamais seria aceito pelos melhoristas, uma vez que o último colocado ( 49°) para este 

caráter, o híbrido A 953, está entre o grupo selecionado (4° lugar). Evidentemente, isto ocorreu 

porque outros seus atributos são favoráveis, como U (1° lugar), FLO (3° lugar) e PAQ (3° lugar). 

Talvez com exceção daqueles com PE em 6°, 5° e 7° lugares, os demais não seriam 

recomendados como cultivares. De fato, isto é aceito em programas de seleção recorrente, 

onde valores desfavoráveis em alguns caracteres podem ser compensados por valores 

adequados em outros. Não se aceita isso, contudo, na seleção de cultivares, uma vez que os 

materiais devem ser recomendados para plantio e nenhum caráter pode estar fora dos níveis 

mínimos aceitáveis, como é o caso. Os cinco híbridos mais produtivos (maior PE) estão 

dassificados nas posições 28, 40, 7, 21 e 5, respectivamente, após o emprego do índice. O 1° e 

o 2° colocados para PE, os híbridos e 505 e e e 505 B, sequer seriam recomendados como 

cultivares, por estarem na 28ª e 40ª posições, respectivamente; isso mostra que ele não pode 

ser usado para a seleção de cultivares. 

O índice não permite descartar genótipos com caracteres em níveis inferiores, o 

que praticamente inviabiliza o seu uso, já que no caso considerado tais genótipos não devem 

jamais ser selecionados. Vale lembrar que o resultado da aplicação do índice de soma de 

dassificação fornece apenas os valores de J j , impedindo verificar quais os valores

apresentados para as variáveis dos genótipos selecionados e descartados, o que é outra 

desvantagem do índice. A apresentação de todos os valores foi feita para estudar o que 

ocorreu, mas não seria esse o resultado que o melhorista teria à disposição. 

A utilização desse índice é muito simples, não necessitando sequer ajustar as 

unidades das variáveis, como no caso do índice multiplicativo. Como não são usados os valores 

fenotípicos diretamente e sim um número associado a cada um deles, é evidente que a 

variância é a mesma para todas variáveis, evitando transformação de dados. Desconhece-se, 

contudo, se as diferenças entre as médias são ou não significativas, o que pode levar a 

interpretações errôneas quanto às reais diferenças entre os genótipos. Por exemplo, os híbridos 

XL 345 e C 625 mostraram mesmos valores para a variável AP (197 an), mas com números de 

dassificação diferentes, implicando em valores diferentes para o índice (Tabela 14). Para outras 

variáveis, isso também pode ter ocorrido, sem que o melhorista tenha conhecimento sobre a 
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significância das diferenças entre as médias. Assim, pode-se concluir que este índice não seria 

indicado para a seleção de cultivares. 

4.3.3. Índice baseado em medida de distância 

Este tipo de índice, proposto por Schwarzbach (1972)1, citado por Wricke & Weber 

(1986), foi calculado para as médias ajustadas das análises conjuntas dos experimentos do 

Ensaio Nacional, após elas terem sido estandardizadas. 

Foram calculadas as distâncias euclidianas entre cada genótipo i e o genótipo 

ideal I ( d il ), definido como sendo aquele com maior valor para os caracteres PE, PROL e R2, 

menor para U, FLO, AP, AE, PROL e PAQ e com valor 1,0 para b . O fato de permitir a inclusão 

de variáveis cujos valores não sejam os extremos, mas sim qualquer valor de interesse do 

melhorista, urna vez que o ideótipo é fixado por ele, é urna vantagem que ele apresenta sobre 

os índices multiplicativo e de soma de dassificação, que impediram a inclusão de b . Por não 

fazer pressuposições sobre a existência de um valor genotípico populacional a ser melhorado, 

além de não necessitar de estimativas de parâmetros genéticos, pode, ao menos teoricamente, 

ser usado para a seleção de cultivares. 

Embora os dados tenham sido estandardizados, optou-se por apresentar os 

resultados com os dados originais, incluindo seus números de ordem. Nenhum peso foi 

atribuído a qualquer caráter, muito embora isso seja possível para este índice, o que é urna 

vantagem sobre o multiplicativo e o de soma de dassificação (Tabela 15). Os valores 

apresentados para a distância euclidiana variaram de 5,73 a 10,55, com média 7,48. Vale 

lembrar que o melhorista teria à disposição, após uso do índice, apenas os valores da distância 

euclidiana, sem tornar conhecimento dos valores apresentados pelos genótipos selecionados 

para todos os caracteres de interesse, não podendo julgar se a seleção foi ou não bem 

realizada. Observando-se os resultados, nota-se que entre os dez primeiros genótipos 

dassificados estão aqueles com número de dassificação 6, 37, 3, 19, 5, 14, 10, 20, 4 e 24, para 

PE, caráter mais importante. Desses materiais, com exceção talvez daqueles com dassificação 

3, 4, 5 e 6, os demais, de modo algum, seriam recomendados como cultivares, o que invalida o 

1 SOIWARZBACH, E. Einige Anwendungsmõglichkelten elektronischer Datenverarbeitung (EDV) für die Beurteilung von
Zuchtmaterial. Arb. Tag. Oesterr. Pftanzenz. Gumpensteln: 277-87, 1972. 



67 

índice para tal finalidade. Além disso, não há como saber se as diferenças entre as médias 

usadas nos cálrulos são diferentes entre si, como por exemplo entre o 10° e 14° material 

quanto a PE (híbridos e 625 e G 167 S). Esse tipo de dúvida difirulta seu uso na prática. Mesmo 

que se optasse pelo uso de algum peso na expressão da distância euclidiana para PE, mais 

importante, isso nem sempre é fácil de realizar. 

Os genótipos com o 1° e 2° valores de PE posicionaram-se em 44° lugar (C 505 C) 

e 26º lugar (C 505 B), respectivamente, que não são colocações razoáveis para caráter tão 

importante. Jamais seria aceito que o 2° colocado de acordo com dil tivesse PE apenas na 3�

colocação. Desse modo, tal forma de agrupar os valores de todos os caracteres num índice não 

é adequada à seleção de cultivares. 

Outro problema encontrado nos resultados (Tabela 14) refere-se ao fato do índice 

não permitir o descarte de genótipos que não satisfaçam às exigências mínimas do mercado. 

Será que, por exemplo, o genótipo localizado em 1° lugar não apresenta R2 abaixo de um nível 

mínimo aceito comercialmente? Ou o 3° colocado, valor de FLO superior ao desejado? A não 

elucidação desse tipo de questão ao melhorista difirulta ainda mais o uso desse índice. 

4.3.4. Comparações dos índices não lineares 

Pelo exposto, ficou daro que nenhum dos índices de seleção não lineares 

apresentados é adequado à seleção de cultivares. Resta a dúvida se eles poderiam ser 

aplicados em programas de seleção recorrente. O único deles que buscou se relacionar com os 

índices lineares, onde há urna boa base teórica garantindo sua validade, foi o índice 

multiplicativo. Contudo, ele apenas aceita a situação onde todos os caracteres têm o mesmo 

peso, que é um caso partirular; pode ser que isso limite sua aplicação, mesmo para a seleção 

recorrente. 

Teoricamente, o índice de soma de dassificação poderia ter uso em programas de 

seleção recorrente, onde eventuais valores desfavoráveis em alguns atributos podem ser 

compensados por outros caracteres em níveis melhores. Fica difícil, entretanto, afirmar sua 

validade nesse caso, uma vez que a base teórica empregada em seu desenvolvimento não o 

relaciona com nenhum outro índice. Comparando-o com o índice multiplicativo, verificamos que 

eles apresentam uma baixa correlação (r=-0,61), negativa porque o índice multiplicativo torna 

os maiores valores e o índice de soma de dassificação os menores; contudo, pode-se chegar a 
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resultados bem diferentes quando eles são usados. Os cinco melhores genótipos selecionados 

pelo índice multiplicativo são XL 345, z 84 E 98, z 8452, e 625 e HD 9563; já para o de soma 

de dassificação, XL 345, C 625, z 84 E 98, A 953 e AGX 5558. Apenas três deles seriam 

selecionados com os dois índices, mostrando que a correlação não tem grande valor preditivo 

(Rgura 9). 

o índice da distância ao ideótipo, com aplicação sugerida em programas de seleção

recorrente, apresentou alta correlação (r=-0,83} com o índice multiplicativo, negativa em 

função do escalonamento, além de uma alta correlação positiva com o índice de soma de 

dassificação (r=0,78} (Rguras 10 e 11). Os cinco melhores genótipos selecionados com o 

índice de distância ao ideótipo foram Z 84 E 98, HD 9563, Z 8452, XL 345 e AGX 5558, sendo 

que quatro deles também seriam selecionados com o índice multiplicativo, mostrando que a 

magnitude da correlação serve para realizar predições. Já com o índice de soma de 

dassificação, somente três seriam selecionados em comum. Isso é conseqüência da maior 

correlação entre o índice multiplicativo e o de distância ao ideótipo, mais semelhantes entre si. 

O índice de soma de dassificação deve envolver prinápios diferentes em seu desenvolvimento, 

levantando à dúvida sobre sua validade, mesmo em programas de seleção recorrente, dada a 

diferença que apresenta em relação aos demais. 

Algumas considerações podem ainda ser feitas. Será que esses três índices lineares 

servem realmente para a seleção recorrente? Para que isso fosse verdade, de algum modo a 

correlação genética entre os caracteres deveria ser considerada, uma vez que está se buscando 

o melhoramento de uma população como um todo. De forma geral, um índice de seleção deve

permitir a dassificação correta dos genótipos, considerando diversos caracteres 

simultaneamente. Tal dassificação deve ser bem feita, para que seja realizada a seleção dos 

genótipos superiores para um conjunto de caracteres. Na seleção recorrente, os genótipos 

selecionados dificilmente mostrarão bons valores para todos os caracteres, invalidando o uso de 

índices adequados a tal situação para a seleção de cultivares. O único desses índices que tem 

um prinápio de desenvolvimento semelhante aos dos índices específicos para seleção 

recorrente é o multiplicativo. Como ele correlacionou-se melhor apenas com o da distância ao 

ideótipo, eventualmente, apenas estes dois podem efetivamente ser aplicados à seleção 

recorrente. Já para a seleção de cultivares, pouquíssimos genótipos serão tomados e, como 

existem limitações sobre os níveis mínimos dos caracteres, um índice de seleção deve ser 

especificamente desenvolvido para tal caso, uma vez que ficou evidente que nenhum deles é 

adequado. 
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Figura 11. Correlação entre o índice baseado em distância ao ideótipo e soma de classificação. 

4.4. Índice para a seleção de cultivares 

Foi apresentado e discutido na revisão de literatura que a resposta à seleção 

conseguida com o emprego dos índices lineares tende a ser superior à obtida com outras 

formas de seleção, quando se considera vários caracteres conjuntamente. Dessa forma, o 

presente índice foi desenvolvido de modo a buscar selecionar, aproximadamente, os mesmos 

genótipos que aqueles da região selecionada pelos índices lineares, garantindo a correta 

classificação dos genótipos. No entanto, um novo enfoque foi dado, uma vez que a situação 

considerada é diferente daquela apresentada nos programas de seleção recorrente, para a qual 

foi idealizado o emprego dos índices lineares. Procedimento semelhante foi adotado por Elston 

(1963), com um índice multiplicativo. 

Assim, sem procurar maximizar uma correlação inexistente entre o valor genotípico 

populacional e o índice de seleção, buscou-se tomar a fração 0 adequada dos genótipos. O 

princípio empregado para garantir a seleção dos genótipos da fração desejada foi semelhante 
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ao apresentado por Schwarzbach (1972)1, citado por Wricke & Weber (1986), muito embora 

este trabalho não tenha definido a fração selecionada. 

Foi definido como ideótipo um genótipo ideal, provavelmente inexistente no 

conjunto de genótipos, como sendo aquele que apresenta a melhor média fenotípica para todos 

os caracteres medidos nos experimentos. Por exemplo, tomando-se três caracteres, como 

altura, produção de grãos e ciclo vegetativo, o lcleótlpo será o genótipo que apresente maior 

produção, menor porte (no caso de plantas baixas serem as requeridas pelo melhorista) e ciclo 

de x dias (determinado pelo melhorista). Este ideótipo é usado como ponto de referência para 

a seleção, conforme será apresentado. Num exemplo com duas variáveis, em que o ideótipo 

seja definido como aquele genótipo que apresenta maior valor para ambas, pode-se representá

lo graficamente como (Figura 6): 

� -----+--► 

o P2 

Figura 6. Ideótipo (1) e genótipos selecionados com base na distância que apresentam com relação a 

ele, para dois caracteres, Pl e P2. 

Usando então uma medida de distância entre os genótipos avaliados e o ldeótipo, 

a fração 0 pode ser tomada como aquela formada pelo conjunto de genótipos que mais se 

aproximam do ideótipo, já que este material é aquele que, numa última análise, é desejado 

pelo melhorista. 

1SCHWARZBACH, E. Einige Anwendungsmõglichkeiten elektronischer Datenverarbeitung (EDV) für die Beurteilung von
Zuchtmaterlal. Arb. Tag. Oesterr. Pflanzenz. Gumpenstein: 277-87, 1972. 
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4.4.1. Etapas necessárias para seu cálculo 

a) Agrupamento de médias e obtenção de recíprocos

Com a finalidade de testar a significância das diferenças entre as médias 

fenotípicas dos genótipos, foi aplicado o teste de Scott e Knott (1974) às médias ajustadas 

(Tabela 8), utilizando corno testador o quadrado médio do erro efetivo (Tabela 7). Os testes 

foram realizados considerando diferentes níveis de probabilidade de erro Tipo I, a saber: 0,01; 

0,10; 0,05; 0,05; 0,05; 0,07 e 0,03 para as variáveis PE, U, FLO, AP, AE, PROL e PAQ, 

respectivamente, obtendo-se posteriormente o índice denominado de Índice 1. Outro conjunto 

de probabilidades de erro tipo I foi 0,05; 0,001; 0,001; 0,01; 0,01; 0,001 e 0,01, para os 

mesmos caracteres, com obtenção do Índice 2. Não se realizou nenhum teste para b e R2
, 

conforme já discutido. Em função das exigências da análise de variância, o caráter PAQ foi 

usado nos testes e nos índices após a transformação .Jx + 0,5, sendo apresentado nesta 

unidade. 

Os resultados dos testes, com os diferentes níveis de significância, estão 

apresentados nas Tabelas 16 e 17, para os Índices 1 e 2, respectivamente. Os números para 

designar cada grupo foram tornados de forma que o número 1 sempre indicasse o valor 

favorável, ou seja, o objetivo de seleção do melhorista. Desta forma, ele foi associado as 

maiores médias para os caracteres PE e PROL, e as menores médias para os demais. 

Para os níveis de significância do Índice 1, obtiveram-se quatro grupos 

homogêneos para PE, quatro para U, dois para FLO, cinco para AP, seis para AE, cinco para 

PROL e quatro para PAQ. Para o Índice 2, obtiveram-se cinco grupos homogêneos para PE, dois 

para U, dois para FLO, cinco para AP, cinco para AE, cinco para PROL e quatro para PAQ. É 

evidente que, de forma geral, quanto menor a precisão exigida, maior o número de grupos 

formados; em outras palavras, quanto menor o nível de significância adotado, menor o número 

de grupos formados, pois exige-se que as diferenças entre os grupos sejam realmente elevadas 

para que sejam assumidas como significativas. Por exemplo, para PE com nível 0,01 foram 

obtidos quatro grupos; já para o nível 0,05, que indica menor precisão exigida para assumir que 

duas médias são diferentes, foram formados cinco grupos. Porém, isto nem sempre ocorre, em 

função da distribuição de qui-quadrado adotada no teste. Por exemplo, o caráter PAQ formou 

quatro grupos nos níveis de significância 0,03 e 0,01. 
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Com nível 0,10, o caráter U formou quatro grupos; já com 0,001, apenas dois. O 

caráter FLO formou dois grupos tanto com probabilidade de erro tipo I de 0,05 quanto com 

0,001, confirmando que, em função do agrupamento das médias, diferentes níveis de 

probabilidade podem resultar nos mesmos grupos. Fato semelhante ocorreu com AP nos níveis 

0,05 e 0,01. Contudo, para AE, o número de grupos diminuiu de cinco para quatro ao se elevar 

a precisão exigida de 0,05 para 0,01 de probabilidade. Para o caráter PROL, o número de 

grupos formados com probabilidade de erro tipo I de 0,07 foi cinco; já para probabilidade 

0,001, foi quatro. Para o caráter PAQ, o número de grupos foi quatro para as probabilidades 

0,03 e 0,01. 

Conforme pode-se verificar pelos resultados (Tabelas 16 e 17), esse teste não 

permite a formação de dasses sobrepostas, sendo que apenas um número está associado a 

cada média. Essa vantagem do teste de Scott & Knott (1974) foi discutida e defendida por 

Gates e Bilbro (1978), num trabalho em que os autores compararam os grupos formados com o 

teste de Duncan (1955) e com o teste em questão. Esses autores citaram como principal 

desvantagem do teste o grande número de cálculos realizados para sua aplicação, no entanto, 

com a atual disponibilidade de computadores, tal problema inexiste. 

Após a obtenção dos grupos, foram obtidos os recíprocos das médias ajustadas 

dos caracteres cuja seleção é para buscar os menores valores, sem alterar o número dos 

grupos. Isto foi feito para os caracteres U, FLO, AP, AE e PAQ, pois estes são caracteres para 

os quais a seleção visa os menores valores. Como regra geral, adota-se que os caracteres que 

devem ser aumentados sejam usados na unidade original, enquanto que, para aqueles cujos 

valores devem ser reduzidos, empregam-se os recíprocos. Os resultados encontram-se nas 

Tabelas 18 e 19. 

b) Definição dos níveis mínimos aceitáveis ( N;) para cada caráter

Estes níveis para descarte, citados no item Materiais e Métodos, foram fixados 

arbritariarnente, apenas como exemplo, normalmente baseando-se na média do experimento, 

já que não havia a presença de testemunhas nos ensaios. Vale lembrar que eles podem ser 

fixados de acordo com a real necessidade do pesquisador. O uso de testemunhas comerciais 

pode auxiliar muito na escolha de tais níveis, bastando verificar se o material selecionado não 

apresenta valores significativamente diferentes dos materiais normalmente cultivados, para 

caracteres de interesse. 
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Para o caráter PE, assumiu-se que os genótipos selecionados devem, no mínimo, 

ter produção estatisticamente igual à média do experimento. Para o Índice 1, corno a média 

pertence ao grupo 3, tornou-se Ni corno sendo a média do grupo 3, de modo que 

N
i 

= 7.669. Para o Índice 2, a média também pertence ao grupo 3, mas, no caso, por ter 

número diferente de grupos, Ni = 8.225. Estes valores de N
i 

estão expressos em unidades 

de desvio padrão, em função da transformação que foi realizada. 

Com relação ao caráter 1/U, não se assumiu nenhum valor corno referência para 

descarte e, deste modo, para o Índice 1, adotou-se a média do menor grupo (4, no caso), 

resultando Ni = 0,0576. Para o Índice 2, também se usou a média do menor grupo (2), com 

Ni =0,0630. 

Para o caráter FLO, optou-se por selecionar apenas os genótipos com ddo 

estatisticamente igual ou inferior à média do experimento. Usando 1/FLO e sabendo que para 

os Índices 1 e 2 as médias do experimento estão no grupo 2, tem-se que Ni = 0,0170 , igual 

para os dois índices, já que os grupos formados são os mesmos. Com respeito ao caráter AP, 

deseja-se descartar os genótipos com porte superior à média do experimento. Usando 1/AP, 

verificou-se que a média está no grupo 2 para os dois Índices, ambos com Ni 
= 0,0050. O 

descarte para o caráter AE foi tornado de forma que não fossem selecionados genótipos com 

altura superior à média experimental, localizada no grupo 2 para ambos Índices (1/AE), com 

valores coincidentes: Ni = 0,0097 . O mesmo procedimento foi usado para o caráter PROL, 

cujas médias se localizaram no grupo 4 nos dois casos, com Ni = 1,04 para o Índice 1 e 

Ni = 1,02 para o Índice 2. Novamente, o mesmo procedimento foi aplicado para o caráter PAQ 

(1/PAQ), com média no grupo 2 para os Índice 1 e 2 , com mesmo valor, pois formaram os 

mesmos grupos: Ni = 0,4865 . Para o coeficiente de regressão b , atribuiu-se que ele deve 

ser no mínimo igual a 0,80, logo, N
i 

= 0,80 . Finalmente, adotou-se valores de R2 no mínimo 

iguais à média do experimento, ou seja, Ni = 0,8639, nos dois índices. 
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e) Transfomação dos dados

Após o emprego dos recíprocos e a definição dos Ni 's, foram calculados os 

valores do desvio padrão de cada caráter ( s; ), que obviamente são iguais nos dois índices, 

resultando: s PE = 535,843, S11 u = 0,00242, S11 FLO = 0,000248, S11 AP = 0,000183, 

S11 AE = 0,000577, s PRO = 0,0415, SI/CD = 0,119, sb = 0,158 e s R2 = 0,075. 

As médias fenotípicas ( P; ) de cada caráter i ( ou seu recíproco) foram então 

transformadas de arordo rom a seguinte expressão: 

P--N• P;'= 1 1

, 
sendo

si 

P; '= média transformada do caráter i ;

P; = média original para o caráter i (ou seu recíproco); 

Ni = nível mínimo de desempenho exigido para o caráter i ; 

si = desvio padrão do caráter i . 

Um ponto importante a ser ressaltado é que tal transformação não foi aplicada a 

cada média individual, mas sim às médias dos respectivos grupos. Assim, todos híbridos do 

mesmo grupo no teste de Scott & Knott (1974) apresentaram mesmo valor após a 

transformação, ronforme observado nas Tabelas 20 e 21. Esta é urna grande diferença deste 

índice rom relação aos demais, pois, após a aplicação do teste, médias iguais terão valores 

iguais (média do grupo) e, ronseqüenternente, mesma importância no momento da 

dassificação dos genótipos. Teoricamente, dois genótipos cujas médias fenotípicas estejam no 

mesmo grupo para todos os caracteres, são estatisticamente iguais, devendo apresentar 

mesma dassificação após o emprego do índice. Isso dá ao melhorista a garantia de que os 

genótipos rom dassificação diferente devem ter pelo menos um caráter em que sejam 

diferentes, evitando assim os problemas apresentados pelos outros índices. 

Após tal transformação, muito semelhante à estandardização, é possível saber 

quais genótipos devem ser descartados em função dos níveis mínimos adotados, bastando para 

isso examinar quais caracteres transformados apresentaram valores negativos, não atendendo 

então às exigências mínimas de desempenho do respectivo caráter. Isto pode ser visualizado 
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para diversos caracteres nas Tabelas 20 e 21, sendo muito simples para o melhorista identificar 

um genótipo que deve ser descartado, além de identificar a causa de tal ato, ou seja, valores 

negativos indicando que o genótipo está fora da exigência comeràal para dada característica. 

O que motivou a escolha desta transformação foi que, na verdade, ao se subtrair 

os mesmos valores de Ni de todos os genótipos, para o caráter i, está se efetuando uma 

translação de eixos, fazendo com que os genótipos que tenham desempenho superior às 

exigências mínimas, localizem-se no 1 ° quadrante do plano cartesiano. Como a translação não 

altera a distância euclidiana média entre os genótipos e o ideótipo, basta verificar quais 

genótipos não estão no 1 ° quadrante, para então descartá-los. Obviamente, tal representação 

gráfica não é possível, por se tratar do espaço n-dimensional (exceto se a seleção for, no 

máximo, para três caracteres). 

d) Definição do ideótipo

O ideótipo é o genótipo formado pelos melhores valores apresentados para todas 

as variáveis avaliadas. Desta forma, apresenta os maiores valores de PE, PROL e R2 e os 

menores de U, FLO, AP, AE e PAQ. Além disso, tem também b =1,0 (ampla adaptabilidade). 

Pela realização do teste de agrupamento de médias de Scott & Knott (1974), cada valor das 

variáveis do ideótipo está localizado dentro de algum grupo homogêneo. Assim, optou-se por 

usar para formar o ideótipo as médias dos grupos que contêm os melhores valores. Como os 

agrupamentos tiveram resultados diferentes para os Índices 1 e 2, os ideótipos também 

diferiram. 

Para o Índice 1, cujo agrupamento para os caracteres foi apresentado na Tabela 

16, tem-se que o ideótipo foi formado pela média dos genótipos do grupo 1 para todos os 

caracteres, pois estes são os grupos que contém a melhor média, seja ela a maior, como no 

caso de PE e PROL, ou a menor, como para U, FLO, AP, AE e PAQ. O ideótipo apresentou então 

os seguintes valores (médias do grupo 1): 9195 kg/ha para PE, 14,9% para U, 57,3 dias para 

FLO, 196 an para AP, 97 an para AE, 1,22 para PROL e 1,55 para PAQ transformadas por 

.Jx + 0,5 (correspondendo a 1,90% na unidade original), além de b =1,0 e R2=0,9739 (maior 

valor). 

O mesmo ocorreu para o Índice 2, com agrupamento de médias apresentado na 

Tabela 17. O ideótipo também foi constituído pelas médias do grupo 1, que contém os 
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melhores valores para todos os caracteres, como no caso anterior. Uma vez. que neste índice os 

agrupamentos mostraram diferenças em relação ao Índice 1, o ideótipo também apresentou 

diferenças: 9531 kg/ha para PE, 14,9% para U, 57,3 dias para FLO, 196 an para AP, 97 an 

para AE, 1,22 para PROL e 1,55 para PAQ (1,90% na unidade original), além de b =1,0 e 

R2=0,9739 (maior valor). 

Essa forma de apresentar o ideótipo facilita o entendimento de sua definição. 

Ocorre porém que, nesta fase do cálculo do índice, diversos cálculos já foram realizados, como 

o agrupamento das médias, a obtenção de recíprocos e a transformação dos dados. Desse

modo, fica mais fácil definir o ideótipo a ser efetivamente usado na obtenção do índice de

seleção, empregando-se os dados já transformados. Usou-se então nos cálculos o ideótipo

definido como sendo aquele genótipo formado sempre pela média do maior grupo, para as

todas as variáveis, já que após as transformações e obtenção dos recíprocos, tem-se a garantia

de que os valores de interesse estão sempre nos grupos com as maiores médias, pois trabalha

se com as variáveis PE, 1/U, 1/FLO, 1/AP, 1/AE, PROL e 1/PAQ. Fica daro porque foram obtidos

os recíprocos dos caracteres cuja seleção é feita para diminui-los: o ideótipo pode ser definido

como sendo a média do maior grupo, encontrado para cada variável, após as transformações,

independente do caráter considerado. A única exceção é feita para os caracteres que, a

exemplo do parâmetro b, tenham como objetivo da seleção valores específicos (no caso,

b =1,0).

Assim sendo, os valores do ideótipo efetivamente usados para as variáveis PE, 

1/U, 1/FLO, 1/AP, 1/AE, PROL e 1/PAQ, respectivamente, foram: 2,848; 4,229; 1,656; 0,703; 

1,103; 4,410 e 1,389, para o Índice 1, e 2,438; 1,837; 1,656; 0,703; 1,103; 4,723 e 1,389 para 

o Índice 2. Estas são as médias dos grupos que apresentam os maiores valores, após a

obtenção dos recíprocos e transformação dos dados, podendo ser obtidos diretamente como a

média do grupo 1 para os resultados encontrados nas Tabelas 20 e 21, para os índices 1 e 2,

respectivamente. As diferenças que ocorreram entre os valores transformados e aqueles nas

unidades originais se devem as diferenças ocorridas no agrupamento de Scott & Knott (1974).

Por exemplo, o caráter U teve mesmo valor do ideótipo na unidade original para os dois índices,

mas apresentou diferenças no ideótipo transforrnado, graças ao diferente número de grupos

formados nos dois índices (Tabelas 16 e 17). Os ideótipos também são diferentes para os dois

índices em função do agrupamento. Para as variáveis b e R2, o ideótipo transformado

apresentou valores de 1,000 e 1,458, respectivamente, igual nos dois índices já que estes
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parâmetros não foram agrupados. Vale ressaltar que todos esses valores do ideótipo 

apresentados, e que foram efetivamente usados nos cálculos do índice, estão expressos em 

unidades de desvio padrão, devida à transformação aplicada. 

e) Cálculo das distâncias euclidianas médias em relação ao ideótipo

As distâncias euclidianas médias, calculadas entre cada híbrido e o ideótipo, têm 

valores apresentados nas Tabelas 22 e 23 para os Índices 1 e 2, respectivamente. Não foi 

aplicado nenhum tipo de ponderação na expressão da distância, sendo que a influência da 

unidade das observações foi eliminada pela transformação dos dados. 

Observa-se que se dispõe agora de um critério, baseado num único valor, para 

dassificar os genótipos em ordem de interesse: os mais próximos do ideótipo são aqueles que 

devem ser selecionados e recomendados para plantio comercial e/ou instalação de 

experimentos com menor número de tratamentos e maior número de repetições e ambientes, 

e, conseqüentemente, maior precisão experimental. 

Verifica-se ainda que é fácil notar quais são os caracteres que estão abaixo dos 

níveis mínimos de desempenho exigidos, fixados pelo pesquisador. Para tanto, basta observar 

quais os genótipos que apresentam valores negativos, o que significa que, para tais variáveis, 

não pertencem ao primeiro quadrante, devendo então ser descartados. 

f) Classificação e seleção dos genótipos superiores

Nas Tabelas 24 e 25 tem-se a dassificação final dos 49 híbridos, após o emprego 

dos Índices 1 e 2, respectivamente. Efetua-se, para cada índice, a dassificação em ordem 

decrescente, usando para tanto a distância euclidiana média. É daro que os valores 

apresentados para a distância eudidiana média para um determinado híbrido, no Índice 1, são 

diferentes daquela apresentada para o mesmo híbrido no Índice 2, já que os agrupamentos são 

diferentes, assim corno os ideótipos. Para facilitar a interpretação e o uso do índice pelo 

melhorista, os valores transformados foram substituídos pelos dados em suas unidades 

originais, mesmo para PAQ, em %, sem transformação. Foram colocados em negrito aqueles 

que, transformados, apresentaram valores negativos, devendo ser descartados. Fica muito 

simples para o melhorista determinar, então, quem são os melhores genótipos, que devem ser 

recomendados como cultivares. Os valores do índice para a seleção de cultivares no caso 1 

variou de 1,505 a 2,902 (Tabela 24) e de 1,645 a 2,857, no caso 2 (Tabela 25) 
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O Índice 1 dassificou em primeiro lugar o híbrido HD 9563, que apresentou PE 

pertencente ao 3° grupo, U do 1° grupo, FLO, AP, AE, PROL e PAQ no 2° grupo, b com valor 

1,00 e R2=0,91, bem elevado. Isto mostra que este material, para o conjunto de seus atributos, 

é o mais próximo do ideótipo dentre os 49 tratamentos. Contudo, dificilmente os melhoristas o 

recomendariam corno sendo o melhor material do conjunto, porque sua produtividade não é 

suficientemente elevada. Verifica-se que o segundo colocado é ligeiramente inferior para U, 

PROL, b e R2, mas mostra superioridade para PE, que é o caráter mais importante, além de 

FLO, AE e PAQ, com agrupamento idêntico para AP. De forma geral, pode-se notar que o 

conjunto de genótipos superiores é aquele que tem melhores valores para o conjunto geral de 

caracteres, sendo que alguns deles, mesmo que bem posicionados, devem ser descartados, 

corno é o caso do 4° colocado, Z 8452, que apresentou R2 abaixo da média do experimento 

(valor em negrito). Outros exemplos: híbrido C 435 G, com AP estatisticamente acima da média 

do experimento; o híbrido G 167 S, com R2 também abaixo da média do experimento. 

Uma observação cuidadosa da dassificação dos híbridos com os níveis de 

probabilidade adotados pelo Índice 1 pennite verificar que ocorreram alguns problemas. Os 

híbridos C 505 B e C 505 e, com PE pertencente ao 1 º grupo, dassificaram-se apenas em 28° e 

44° lugares, respectivamente, o que não seria aceito pelos melhoristas. Pela importância deste 

caráter, mesmo que tais híbridos sejam descartados por valores inferiores nos outros 

caracteres, o melhorista deve ter ciência da causa de tal descarte, não podendo os mesmos 

apresentarem posições inferiores que sequer deêm ao melhorista a oportunidade de melhor 

observá-los. Isso ocorreu porque, propositalmente, não se fixaram adequadamente os níveis de 

probabilidade no momento do teste de agrupamento das médias. caracteres mais importantes, 

como PE, devem fonnar mais grupos, e assim participar com maior peso na dassificação final; 

o que acontece fixando-se os níveis de probabilidade em valores estatisticamente aceitáveis,

mas não tão rigorosos, como ocorreu no Índice 1, com 0,01 para PE, exigindo que as diferenças

entre os grupos sejam muito grandes para aceitá-las como significativas.

Ao se atribuir menor rigor para caracteres corno U (0,10), PROL (0,07), FLO, AP, 

AE (todos com 0,05), criou-se uma situação parecida com aquela existente na seleção 

recorrente, com o agravante de se estar dando menor peso justamente ao caráter mais 

importante (PE, no caso). Numa situação extrema, onde se permitisse que o nível de 

probabilidade exigido fosse tão pequeno que cada genótipo formasse um grupo individual, 

teríamos uma simples repetição do índice de distância ao ideótipo, já amplamente discutido 

corno adequado apenas à seleção recorrente e não a de cultivares. 
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Essa diferença nos níveis de significância influi no número de grupos formados e, 

pela observação da expressão usada no cálculo da distância euclidiana média, verifica-se que os 

caracteres com maior número de grupos são os que mais influem no cálculo do índice. Assim, o 

melhorista deve observar a amplitude dos dados antes de fixar os níveis de probabilidade. Isto 

pode ser facilmente conseguido no momento da análise de variância e obtenção das médias 

ajustadas. Para cada espécie e caracteres considerados, os níveis de significância devem ser 

escolhidos com cautela pelo melhorista. Como regra geral, os caracteres de maior importância 

devem aceitar menor precisão, de forma a permitir a formação de mais grupos. Já para os 

caracteres com menor amplitude de variação e menor importância econômica, deve-se elevar o 

nível de significância, de forma a permitir a fonnação de poucos grupos e exercer menor 

influência na dassificação dos genótipos. 

No exemplo, tem-se que o caráter PE apresentou uma amplitude de variação de 

2.688 kg/ha (Tabela 8), o que é um valor considerável. Deste modo, deseja-se que para tal 

caráter ocorra a formação de vários grupos, sem contudo ultrapassar níveis já normalmente 

fixados em testes estatísticos. Desse modo, optou-se pelo nível 0,05 para o Índice 2, ao invés 

de 0,01, como para o Índice 1. Com mais grupos, e em função da amplitude que a variável 

mostrou, atribuiu-se então maior peso a ela. 

Para o caráter U, cuja amplitude de variação foi de apenas 3,2 % (Tabela 8), 

verifica-se daramente que esta faixa de variação é muito pequena, devendo o caráter ter 

alguma importância na dassificação dos híbridos apenas se as diferenças forem realmente 

muito grandes. Para tanto, fixou-se para o Índice 2 o nível 0,001, muito rigoroso, mas 

satisfatório, já que a amplitude de variação tem pouca importância prática e se deseja que 

sejam formados grupos apenas quando as diferenças entre as médias forem realmente 

grandes. O mesmo pode ser dito a respeito do caráter FLOR, com amplitude de apenas 3,8 

dias, que também não acarreta grandes diferenças na prática. Deste modo, também se exigiu 

elevado rigor na formação de grupos, com nível 0,001 para o Índice 2. 

Os caracteres AP e AE mostraram amplitudes de 40 e 36 centímetros, 

respectivamente (Tabela 8), sendo estes níveis de variação intermediários, que já devem ser 

considerados na seleção. Uma variação no porte de grande magnitude pode ocasionar 

alterações no acamento, dificuldades na colheita, etc, sendo necessário então fixar níveis não 

tão rigorosos para que estes caracteres tenham razoável influência no índice, contudo menor 

que aquela para o caráter PE. Deste modo, fixaram-se os níveis de 0,01 para ambos caracteres, 

permitindo boa participação deles no Índice 2, mas menor que aquela de PE. 
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Para o caráter PROL, a amplitude de variação foi de apenas 0,24 unidades, 

também de pequena magnitude (Tabela 8). Como na prática alterações desta ordem pouco 

significam, exigiu-se que os grupos se formassem apenas devido a grandes diferenças, o que 

foi conseguido adotando-se o nível de 0,001 para o Índice 2. Finalmente, para PAQ, a 

amplitude nos dados originais foi de 11,6%, valor este que pode acarretar grandes 

conseqüências na classificação dos genótipos. Assim, fixou-se o nível de 0,01 no Índice 2, 

dando grande importância ao caráter, porém, sem tomá-lo mais importante que PE. 

Vale ressaltar neste ponto que a fixação dos níveis de significância usados para a 

formação dos grupos é de extrema importância para a correta classificação dos genótipos para 

o conjunto de caracteres. O melhorista deve atentamente observar as amplitudes de variação

que ocorreram entre as médias a serem selecionadas e permitir uma formação de um número

pequeno de grupos para os caracteres cuja faixa de variação são pouco representativas; os

caracteres de importância intermediária exigem níveis de probabilidade que identifiquem

razoável número de grupos e, finalmente, deve-se fixar o nível do caráter mais importante de

modo a permitir muitos grupos, sem contudo desrespeitar os níveis de probabilidade

comumente usados nos testes estatísticos, corno foi feito para PE (0,05). Sempre que possível,

os caracteres devem ter as médias testadas; embora isso não tenha sido feito para b e R2
,

estes parâmetros foram incluídos porque é muito importante que o melhorista conheça a

estabilidade e adaptabilidade dos genótipos. É evidente que um bom conhecimento do

melhorista da espécie e dos caracteres em questão pode facilitar na escolha das probabilidades

adequadas.

Uma vez que os níveis para formação dos grupos foi corretamente fixado para o 

Índice 2, nota-se que, dentre os onze materiais melhores colocados, encontram-se aqueles com 

PE somente dos grupos 1, 2, 3 e 4 (Tabela 25). Essa situação reflete a importância que foi dada 

à PE, pois no grupo escolhido (11 genótipos) apenas um deles estava num grupo 

estatisticamente acima da média (4, no caso) e nenhum genótipo dos grupos 1 ou 2 está fora 

desta faixa selecionada. Tal fato garante ao melhorista que, ao escolher um grupo de 

genótipos, com certeza os materiais mais produtivos estarão nele contidos. 

O híbrido classificado em primeiro lugar apresentou PE do grupo 4, que, por ser 

estatisticamente inferior a média do experimento, deve ser descartado (negrito na Tabela 25). 

Esta é uma garantia de que materiais com baixa produção não sejam escolhidos, mas com total 
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conhecimento do pesquisador do que ocorreu. Este material, HD 9563, tem valores favoráveis 

para a maioria de seus atributos, exceto para PE, o que causou seu bom posiáonamento. 

Com respeito ao próximo híbrido, Z 8452, nota-se que ele tem produção 

pertencente ao 2° grupo, o que pode levar o melhorista a recomendá-lo. Observando porém os 

demais caracteres, verifica-se que o valor de R2 está abaixo da média do experimento (Tabela 

25). Porém, como este valor não foi testado, e ainda assim é aceitável, o melhorista pode optar 

ou não pela sua recomendação, julgando se aceita ou não tal valor. 

Fica daro que este novo índice funáona interativamente: ele dassifica os 

materiais, dando maior peso aos caracteres de interesse, e avisa ao melhorista quando algum 

atributo não está dentro dos níveis mínimos exigidos, cabendo a ele julgar se a recomendação 

de cultivo pode ou não ser feita, como no caso do híbrido Z 8452, que muito provavelmente 

seria recomendado. Na terceira posição encontra-se o híbrido Z 84 E 98, do 3° grupo para PE, e 

com bons valores para todos os caracteres, podendo ter cultivo recomendado. O mesmo ocorre 

com o quarto colocado, XL 345. Já para o quinto colocado, o híbrido C 435 G, o caráter AP está 

estatisticamente aàrna do nível mínimo fixado para tal caráter. caberá ao melhorista deàdir se 

a altura de 209 an inviabiliza ou não sua recomendação. Os demais atributos mostram bons 

valores. 

O próximo híbrido dassificado, C 625, tem bons valores para todos os caracteres, 

podendo ser recomendado. Porém, para o sétimo colocado, AGX 5542, o caráter PAQ está 

estatisticamente superior à média do experimento. Como tal valor é elevado e este caráter 

muito importante, provavelmente não seria liberado como cultivar. Na oitava colocação ficou o 

híbrido G 167 S, que mostrou bons valores para todos caracteres, exceto para R2, que 

apresentou valor abaixo da média do experimento, podendo ou não ser seleáonado pelo 

melhorista. Em nono lugar tem-se o híbrido e 505 B, que, embora esteja no 2° grupo para PE, 

teve o descarte sugerido em função dos valores diferentes dos níveis mínimos para AP, AE e 

PAQ; o melhorista pode até seleáoná-lo, mas sabendo que ele tem um comportamento 

diferente do desejado para tais características. 

Em décimo lugar colocou-se o híbrido DINA 1000, que apesar de estar no 3° grupo 

para produção, não infringiu nenhuma exigência comeràal para cultivo. Finalmente, em 

seguida, temos o híbrido e 505 e, dassificado isoladamente em 1 º lugar para PE. O que 

ocasionou esta posição sem grande destaque para ele foram as médias dos outros caracteres, 

nem sempre com bons valores. Além do mais, ele teve descarte recomendado para AP, AE e 
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PAQ, e mostrou valor de b muito acima do valor ideal, b = 1,39, valor que caracteriza material 

muito exigente quanto as condições ambientais onde deve ser cultivado. Novamente, com base 

neste grande conjunto de informações, o melhorista pode facilmente decidir se este material 

deve ser selecionado. 

É possível notar que, quando os níveis de probabilidade são adequadamente 

escolhidos, corno é o caso do Índice 2, não haverá riscos dos materiais mais produtivos serem 

exduídos na dassificação. caberá ao melhorista julgar se eles devem ou não ser selecionados, 

mas com base em diversos subsídios oferecidos pelo índice. Deve-se ressaltar que os níveis 

mínimos de desempenho foram fixados com base na média do experimento, pela ausência de 

testemunhas comerciais; isto causa um excesso de rigor nas recomendações de descarte. É 

daro que a presença de pontos de referência mais objetivos facilitariam ainda mais a decisão 

de descartar ou não dados genótipos. De qualquer modo, a possibilidade de escolher à vontade 

tais níveis mínimos de desempenho é uma grande vantagem que este índice apresenta sobre os 

demais, que sequer consideram tal fato. 

4.4.2. Comparação com os índices não lineares 

O índice para a seleção de cultivares 1, com os níveis inadequados de 

probabilidade no teste de agrupamento, mostrou uma baixa correlação com o índice de soma 

de dassificação, r=0,70, indicando que eles levariam a diferentes dassificações dos genótipos. 

Os cinco primeiros híbridos dassificados com o índice para a seleção de cultivares 1 foram HD 

9563, z 84 E 98, XL 345, z 8452 e e 625; para o soma de dassificação, XL 345, e 625, z 84 E 

98, A 953 e AGX 5558, sendo apenas três deles em comum. Comparando-se o índice para a 

seleção de cultivares 1 com o índice multiplicativo, encontrou-se uma correlação r=-0,81 entre 

eles, sendo negativa por questões de escala. Os cinco primeiro dassificados com o índice 

multiplicativo foram XL 345, Z 84 E 98, Z 8452, e 625 e HD 9563, sendo os cinco coincidentes, 

mostrando que esta correlação tem, nesse caso, bom valor preditivo. A correlação entre o 

índice para a seleção de cultivares 1 e o índice de distância ao ideótipo foi r=0,93, ainda maior. 

Isso deve ter ocorrido em função do princípio básico envolvido no desenvolvimento desses dois 

índices ser basicamente o mesmo, que é a menor distância com relação a um genótipo ideal, 

contudo, considerando um agrupamento de médias no índice 1. Os cinco primeiros dassificados 

com o índice de distância ao ideótipo foram Z 84 E 98, HD 9563, Z 8452, XL 345 e AGX 5558, 

sendo quatro deles coincidentes, mostrando que a correlação tem alto valor preditivo, neste 
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caso. Apesar de as correlações serem elevadas (r=0,70; r=-0,81 e r=0,93), os índices não 

lineares apresentam diversos problemas: a não realização de testes estatísticos entre as 

médias, a impossibilidade de identificar genótipos com desempenho diferente das exigências 

comerciais e a não ponderação dos caracteres. O exemplo utilizado pode não ter mostrado os 

defeitos dos índices não lineares, urna vez que se trata de um conjunto homogêneo de 

cultivares de milho do grupo precoce, já altamente selecionado pelas empresas mesmo antes 

da realização dos experimentos. É razoável supor que em experimentos com centenas de 

genótipos pré-comerciais sendo avaliados, a situação seria diferente, aumentando as diferenças 

entre os índices, mostrando com mais dareza as deficiências daqueles índices em relação ao 

proposto. O novo índice permite a indusão de variáveis com seleção em níveis intermediários, 

como é o caso do parâmetro b , o que os índices multiplicativo e de soma de dassificação 

impossibilitam. Permite ainda a realização de testes de comparação de médias, bem como 

identificar genótipos diferentes das exigências comerciais. Além disso, há possibilidade de 

facilmente atribuir maior peso aos caracteres mais importantes. 

A correlação entre o índice para a seleção de cultivares 1 e 2 foi r=0,92, 

mostrando que este valor de correlação deve ser interpretado com muita cautela (Figura 11). 

Foi exaustivamente discutido que o índice 1 não foi adequado para a seleção de cultivares, 

principalmente por exduir do grupo de genótipos superiores materiais altamente produtivos, 

como o híbrido e SOS e (44° colocado), que têm grande probabilidade de se tornarem 

cultivares. Tal fato não ocorreu com o índice 2, que dassificou os genótipos adequadamente. 

Assim sendo, na situação de seleção de cultivares, a correlação entre os índices deve ser 

observada com muita cautela. Dentre os cinco primeiros colocados com o índice 1, HD 9563, Z 

84 E 98, XL 345, z 8452 e e 625, quatro deles também estavam entre os cinco primeiros 

colocados com o índice 2, mas nem por isso é possível conduir que os dois se prestem a 

seleção de cultivares. 
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Comparação entre os Índires para a seleção de cultivares 1 e 2 (r=0.92) 

N 
3.()() ,������=�������. 

1 2.80 

3 2.60 

1.4 1.6 1.8 2.0 2.2 2.4 2.6 2.8 3.0 

Índk:e para a seleção de cultivares 1 

Figura 11. Correlação entre os índices para a seleção de cultivares 1 e 2. 

Os cinco primeiros classificados com o índice para a seleção de cultivares 2 foram 

HD 9563, z 8452, Z 84 E 98, XL 345 e e 435 G. A correlação deste índice com o de soma de 

classificação foi r=0,75, sendo que dentre esses cinco híbridos, apenas dois foram classificados 

entre os cinco primeiros com o soma de classificação, confirmando a baixa correlação. 

Comparando o índice 2 com o multiplicativo, encontrou-se uma correlação r=-0,69, negativa 

por questões de escala. Novamente, verificou-se baixa associação entre os índices, sendo que, 

entre os cinco primeiro colocados, quatro foram comuns. No entanto, o índice multiplicativo 

mostrou-se inadequado à seleção de cultivares, principalmente por não incluir apenas os 

materiais mais produtivos nas primeiras colocações; caso isso ocorresse com o novo índice, 

haveria sugestão de descartar os genótipos menos produtivos, o que é uma grande diferença 

entre eles. A correlação do índice 2 com o índice de distância ao ideótipo foi r=0,89 que, 

embora de grande magnitude, não possui alto valor preditivo, uma vez que o índice de distância 

ao ideótipo mostrou-se inadequado à seleção de cultivares; dentre os cinco primeiro colocados 

com os dois índices, quatro estavam nos dois grupos. 

cabe aqui uma consideração sobre o uso do coeficiente de correlação corno forma 

de medir as semelhanças entre as classificações finais mostradas pelos índices. Muito embora, 

de forma geral, os valores encontrados sejam de grande magnitude, os índices soma de 

classificação, multiplicativo e de distância ao ideótipo não mostram nos resultados finais os 

genótipos que devam ser descartados por não atenderem as exigências mínimas. Já o índice 
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para a seleção de cultivares, embora apresente os genótipos na dassificação final, indicam 

qual(is) dele(s) deve(m) ser descartado(s), fornecendo urna importante contribuição para que o 

melhorista decida como proceder a seleção. Isso não é considerado no cálculo da correlação, 

que muitas vezes mostra valor alto, mas, ao se descontarem os genótipos abaixo das 

exigências mínimas, pode mostrar resultados completamente diferentes. Na seleção de 

cultivares, pouquíssimos genótipos são tornados, de forma que a correlação, mesmo que 

eventualmente alta, não serve para comparar adequadamente os índices. 

4.4.3. Considerações finais 

Uma vantagem que o índice para a seleção de cultivares apresenta é a 

possibilidade de o pesquisador poder induir quaisquer caracteres ou parâmetros que desejar 

que sejam utilizados para dassificar os genótipos. Assim, se outros métodos de estabilidade 

fossem usados, como os modelos bi-segmentados, por exemplo, bastaria ao melhorista fixar 

qual valor será usado no ideótipo, e então proceder a dassificação. O próprio uso de 

testemunhas pode auxiliar na montagem do ideótipo, mas deve-se tomar o cuidado de, sempre 

que possível, usar os melhores valores, e não médias de testemunhas. Isto decorre do fato 

que, usando médias de testemunhas como ideótipo, ao menos teoricamente, materiais muito 

melhores que a testemunha podem até ser descartados, por apresentarem elevada distância em 

relação a essa média. 

A escolha da distância eudidiana média como medida para dassificar os genótipos 

tem a vantagem de permitir que a ausência eventual de alguma medida fenotípica não impeça 

que o índice seja calculado para o dado genótipo, bastando para isso ajustar o denominador da 

expressão da distância. Urna vantagem adicional é que sua interpretação é mais simples que a 

de outros tipos de distância, como a distância generalizada de Mahalanobis. 

Um problema apresentado pela forma usada para identificar os níveis mínimos de 

desempenho exigidos é que não é possível fixar faixas de variação, como seria desejável no 

caso para o caráter b: estar entre 0,80 e 1,20, por exemplo; é possível identificar apenas os 

abaixo de 0,80, como foi feito, ou ainda, apenas os acima de 1,20. Isso ocorre devido a 

transformação proposta, onde um único valor mínimo é imposto a cada caráter. Contudo, uma 

simples observação dos dados permitiu verificar se algum dos genótipos selecionados excedeu 

a faixa escolhida, como foi o caso do híbrido e 505 e, com b = 1,39, que, apesar de apresentar 

valor de b superior a 1,20, não está em negrito (Tabela 25). 
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O conjunto de procedimentos utilizado para cálculo do índice, embora numerosos e 

trabalhoso, pode ser faàlmente conseguido com auxílio de algum programa computaàonal do 

tipo planilha eletrônica, que foi usada nesta tese. Espera-se que, por ter sido mostrada a 

validade do índice, no futuro, programas computacionais sejam desenvolvidos espeàficamente 

para tal finalidade. 

Finalmente, deve-se ressaltar que o exemplo utilizado, com 49 genótipos, serviu 

apenas para ilustrar os cálculos e estudar como o índice dassificou os genótipos Os materiais 

do Ensaio Naàonal de Milho Precoce já são altamente seleàonados, não representando um bom 

exemplo. Na prática, a quantidade de genótipos utilizada deve ser muito maior e os materiais 

devem apresentar maiores amplitudes de variação. O milho foi usado apenas como exemplo, 

mas o índice para a seleção de cultivares deve servir para qualquer espécie vegetal e qualquer 

tipo de genótipos, sejam eles dones, híbridos, linhagens endogâmicas, etc. Espera-se que tal 

índice possa auxiliar os melhoristas na escolha dentre dezenas ou até centenas de genótipos, 

de qualquer espécie vegetal, para efetuar a seleção de cultivares com o máximo de informações 

disponíveis e um mínimo de chance de erro. 



5. CONCLUSÕES

Nas condições do trabalho, as conclusões são as seguintes: 

1) Nenhum índice de seleção disponível na literatura até o presente momento, seja

ele linear ou não, pode ser utilizado para a seleção de cultivares. 

2) O novo índice para a seleção de cultivares apresentado, se tiver níveis de

probabilidade de significância para agrupamento das médias fenotípicas adequadamente 

fixados, pode ser extremamente útil para auxiliar o melhorista na seleção de cultivares, 

considerando vários caracteres simultaneamente. Tal índice permite facilmente o descarte de 

genótipos com desempenho inferior as exigências comerciais mínimas para a espécie em 

questão. 
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Tabela 8. Médias ajustadas para todos os caracteres avaliados dos 49 híbridos. 

HIBRIDO PE u FLO AP AE PROL PAQ 

A 953 6.842,9 14,51 56,87 198,0 1,06 1,458 

AGROMEN 2007 8.240,1 15,25 58,07 210,8 107,6 1,04 2,040 

AGX 2573 8.358,2 15,68 58,40 205,7 101,5 1,03 2,344 

AGXSS42 7.942,2 15,67 58,71 196,S 100,S 1,06 2,624 

AGX 5674 8.020,4 15,71 58,24 194,9 97,9 1,02 2,949 

AS 3466 7.599,7 16,01 58,04 189,6 96,S 1,03 1,944 

C435G 8.060,9 15,64 58,07 209,3 105,6 1,06 1,574 

C 505 B 9.056,6 16,60 58,46 207,0 110,S 1,06 2,499 

C625 8.212,3 15,86 57,63 196,6 95,4 1,02 1,593 

CO34 7.380,9 15,72 58,25 202,6 98,7 1,00 1,666 

EXCELLER 7.543,6 15,85 58,74 209,9 105,1 1,05 2,243 

G 165 $ 7.884,8 14,71 58,76 197,4 102,9 1,04 2,064 

PL 320 7.334,6 15,80 59,16 220,8 113,6 1,03 2,823 

XL 360 8.140,9 15,64 58,36 204,7 107,6 1,12 2,730 

28440 7.264,4 15,26 56,91 192,5 91,2 1,00 2,522 



Tabela 9. Médias ajustadas para PE (kg/ha) em cinco locais de avaliação. 

Híbrido Atali Brasil Caleg Capin Goian 

A 953 6985,2 9801,7 4026,2 5789,3 7473,8 

AGROMEN 2003 7905,5 10170,2 6481,0 6711,9 9500,0 

AGROMEN 2007 8547,4 11614,8 6357,1 4763,1 9547,6 

AGX 2573 

AGX5674 7552,4 11248,8 6402,4 4202,4 9438,1 

AS 3466 7790,5 10238,6 5819,0 5153,6 9700,0 

C 505 B 8507,6 12103,8 6538,1 5235,7 11688,1 

C 625 8324,0 9986,9 6285,7 5685,7 10131,0 

co 34 7811,2 9907,6 5571,4 5791,7 8742,9 

DINA 270 8013,6 11825,0 4995,2 6165,5 10395,2 

EXCELLER 7269,5 10187,1 5990,5 4958,3 8883,3 

G 165 $ 7250,5 9490,7 5104,8 4920,2 10502,4 

G 176 S 8042,9 11144,0 5300,0 6247,6 10414,3 

HD 9486 8160,2 9895,5 5095,2 4808,3 7928,6 

HD 9563 8128,6 11154,0 4940,5 4951,2 8516,7 

MASTER 7895,7 

PL 320 6528,6 10860,7 5047,6 2416,7 9726,2 

R&GOl 7098,3 9785,7 5302,4 4327,4 8790,5 

Z84E90 7404,3 10354,8 4264,3 5702,4 8997,6 

28440 8178,3 10080,5 4926,2 5316,7 7542,9 
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Tabela 10. Médias ajustadas para PE (kg/ha) em quatro locais de avaliação. 

Híbrido Rondo Sgoes Soore Tang 

A953 5334,5 8544,0 6916,7 5685,0 

AGROMEN 2007 5432,9 10804,8 7478,6 9289,8 

AGX 2573 8322,9 10670,2 7616,7 8387,4 

AGX5542 8762,1 9600,0 7164,3 8320,5 

AGX5674 8804,3 8226,2 6811,9 9160,5 

AS 3466 8593,3 8277,4 6550,0 6514,5 

C 435 G 9250,2 10889,3 7004,8 7806,2 

C036 6508,6 9863,1 6269,0 6698,6 

DINA 270 7600,0 10407,1 7302,4 6656,9 

EXCEL LER 5955,8 9858,3 7738,1 6402,1 

8837,4 10696,4 

PL 320 6508,1 9764,3 7364,3 6522,4 

Z84E90 6699,7 9500,0 6990,5 6794,8 

97 
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Tabela 11. Híbridos e parâmetros de adaptabilidade ( b) e estabilidade (R2). 

Híbrido b 

AGROMEN 2007 1,124 0,7689 

AGX 2573 0,926 0,9669 

AGX 5674 0,925 0,7036 

AS 3466 0,854 0,8228 

C 505 B 1,240 0,8961 

C625 0,899 0,9513 

G 176S 1,054 0,9563 

HD 9563 0,995 0,9058 

XL 360 1,052 0,7852 

Z84E90 1,003 0,9356 

28440 0,772 0,7735 



Tabela 12. Valores de p�' - k;• e índice multiplicativo (Im). 

HIBRIDO PE u FLO AP AE PROL PAQ 

Z 84 E 98 1,536 1,339 1,624 1,603 1,613 1,288 1,622 1,485 28,87 2 

e 625 1,473 1,439 1,598 1,636 1,662 1,030 1,612 1,567 25,99 4 

C 435 G 1,428 1,498 1,526 1,421 1,475 1,293 1,619 1,348 23,49 6 

AGX5558 1,537 1,693 1,502 1,564 1,519 1,076 1,314 1,709 22,44 8 

G 165 $ 1,368 1,693 1,381 1,626 1,530 1,176 1,442 1,661 19,40 10 

HD 951128 1,119 1,706 1,438 1,614 1,594 1,475 1,133 1,646 18,73 12 

AGX 2573 1,512 1,487 1,461 1,493 1,559 1,060 1,325 1,357 18,42 14 

AS 3466 1,245 1,391 1,531 1,725 1,645 1,076 1,487 1,552 17,88 16 

XL 360 1,453 1,497 1,469 1,511 1,429 1,510 1,123 1,539 16,22 18 

CD 1723 1,512 1,474 1,202 1,511 1,515 1,202 1,439 1,623 15,82 20 

MASTER 1,269 1,304 1,569 1,471 1,293 1,371 1,446 1,677 14,86 22 

C 505 B 1,654 1,151 1,450 1,469 1,355 1,263 1,251 1,583 14,10 24 

co 36 1,072 1,538 1,673 1,608 1,619 0,681 1,725 1,686 13,28 26 

Z 84 E 90 1,146 1,437 1,633 1,675 1,691 0,766 1,349 1,622 13,23 28 

Z 64 E 74 1,410 1,479 1,716 1,623 1,653 0,733 1,047 1,725 12,35 30 

HD 9486 1,358 1,520 1,294 1,388 1,448 1,162 1,271 1,636 10,76 32 

AG 5014 1,311 1,361 1,450 1,633 1,550 1,044 1,079 0,035 10,61 34 

1,062 1,520 1,639 1,256 1,262 10,00 

AGX 5674 1,415 1,481 1,494 1,660 1,622 0,982 0,970 1,679 7,89 38 

AGX 5492 1,343 1,672 1,535 1,507 1,483 0,143 1,349 1,699 2,35 42 

A 953 0,035 1,725 1,702 1,618 1,579 1,281 1,658 1,592 0,75 44 

AGROMEN 2003 1,503 1,532 1,556 1,567 1,563 0,035 1,597 0,849 0,42 46 

HT 951005 1,230 1,662 0,035 1,609 1,508 1,725 1,313 1,523 0,01 48 
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Tabela 13. Índice multiplicativo (Irn) para os 49 híbridos, com classificação. 

HIBRIDO PE u FLO AP AE PROL PAQ 

Z84E98 8.457 6 
19,2 45 57,5 10 199 21 98 11 1,06 11 4,2 4 0,88 22 28,87 2 

e 625 8.212 14 15,9 34 57,6 11 197 9 95 4 1,02 34 4,9 6 o,95 6 25,99 4 

C 435 G 8.061 20 15,6 20 58,1 19 209 40 106 37 1,06 10 3,4 5 0,91 16 23,49 6 

AGX 5558 8.462 5 14,7 3 58,2 21 202 27 104 29 1,03 30 7,3 30 0,96 3 22,44 8 

G 165 $ 7.885 25 14,7 4 58,8 39 197 13 103 27 1,04 24 8,2 17 0,80 39 19,40 10 

HD 951128 7.390 40 14,6 2 58,5 31 198 17 100 13 1,11 4 10,6 38 0,87 26 18,73 12 

AGX 2573 8.358 9 15,7 23 58,4 28 206 36 102 21 1,03 32 8,6 28 0,97 2 18,42 14 

AS 3466 7.600 32 16,0 41 58,0 17 190 97 7 1,03 31 5,8 13 0,82 37 17,88 16 

XL 360 8.141 17 15,6 21 58,4 26 205 33 108 41 1,12 3 9,7 39 0,79 41 16,22 18 

CD 1723 8.360 8 15,7 29 59,4 46 205 32 104 30 1,05 19 8,4 18 0,83 36 15,82 20 

MASTER 7.650 30 16,3 46 57,8 14 207 37 113 45 1,08 5 6,9 16 0,84 34 14,86 22 

liili,liillfli!tliltitiiiJi\11i!iili!■lit!�}ltl1tlii,llii�1iiffillll1!1fllfl\\!tilltll!.l&tt�,111tillC 505 B 9.057 2 16,6 48 58,5 30 207 38 111 44 1,06 15 9,7 34 0,90 20 14,10 24 

co 36 7.326 44 15,5 14 57,1 6 199 20 98 9 1,00 45 3,5 1 0,87 28 13,28 26 

Z 84 E 90 7.430 39 15,9 35 57,4 9 194 4 94 2 1,00 40 8,4 24 0,94 9 13,23 28 

Z 64 E 74 8.003 22 15,7 27 56,8 2 198 15 96 6 1,00 44 12,5 43 0,93 10 12,35 30 

HD 9486 7.858 26 15,6 16 59,1 43 211 44 107 39 1,04 26 8,6 33 0,78 42 10,76 32 

AG 5014 7.741 29 16,1 43 58,5 29 197 11 102 24 1,03 33 14,5 41 0,80 38 10,61 34 

PL 322 7.313 46 15,6 17 57,6 8 216 46 114 46 1,02 36 7,2 20 0,97 1 10,00 36 

AGX 5674 8.020 21 15,7 26 58,2 22 195 5 98 8 1,02 37 14,8 45 0,70 47 7,89 38 

PL 320 7.335 43 15,8 31 59,2 45 221 48 114 47 1,03 29 13,7 42 0,93 12 5,20 40 

AGX 5492 7.820 27 14,8 5 58,0 16 205 35 105 36 0,99 48 8,5 26 0,87 27 2,35 42 

A 953 6.843 49 14,5 56,9 3 198 16 100 15 1,06 14 4,0 3 0,77 44 0,75 44 

HT 951005 7.571 34 14,9 6 60,5 49 199 19 104 31 1,22 1 10,3 31 0,66 49 0,01 48 

g1NP;/2?*>•hL';'.:.:.•.';8���tJ!>';.f\'•.·>f�,P<'\�,+0/2,t}>?i�}2Qi�·J12C+1!]Z:f4gp;tfüi9°f�r\sJa:�•1/·?c,;q;��Xit;s:>§9ic;>$J,·Nt
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Tabela 14. Índice de soma de classificação ( I 
1

) para os 49 híbridos, com classificação.

HIBRIDO PE u FLO AP AE PROL PAQ 

e 625 8.212 14 15,9 34 57,6 11 197 9 95 4 1,02 34 4,9 6 o,95 6 11s 2 

A 953 6.843 49 14,5 1 56,9 3 198 16 100 15 1,06 14 4,0 3 0,77 44 145 4 

G 176 S 8.453 7 16,1 42 57,6 12 193 3 96 5 1,00 42 11,3 40 0,96 4 155 6 

HD 9563 7.512 37 15,0 10 58,6 35 202 28 101 19 1,13 2 6,3 14 0,91 17 162 8 

C 435 G 8.061 20 15,6 20 58,l 19 209 40 106 37 1,06 1o 3,4 5 0,91 16 167 10 

Z 64 E 74 8.002 22 15,7 27 56,8 2 198 15 96 6 1,00 44 12,5 43 0,93 10 169 12 

AGX 5542 7.942 24 15,7 22 58,7 37 196 8 101 17 1,06 12 11,9 37 0,90 18 175 14 

AGX 2573 8.358 9 15,7 23 58,4 28 206 36 101 21 1,03 32 8,6 28 0,97 2 179 16 

AGROMEN 2018 7.649 31 15,7 25 57,0 5 197 14 103 25 1,03 28 9,6 32 0,90 21 181 18 

G 165 $ 7.885 25 14,7 4 58,8 39 197 13 103 27 1,04 24 8,2 17 0,80 39 188 20 

AGROMEN 2003 8.321 11 15,5 15 57,9 15 201 26 101 20 0,98 49 4,8 8 0,69 48 192 22 

DINA 657 8.155 16 16,0 40 58,9 40 200 22 105 33 1,05 17 7,9 19 0,92 14 201 24 

co 34 7.381 42 15,7 28 58,3 24 203 29 99 12 1,00 41 4,9 9 0,90 19 204 26 

e 505 e 9.531 1 17,4 49 58,5 34 212 45 110 43 1,07 7 8,4 27 o,96 5 211 28 

AGROMEN 2007 8.240 13 15,2 12 58,1 20 211 43 108 40 1,04 25 7,1 15 0,77 45 213 30 

AGX 5492 7.820 27 14,8 5 58,0 16 205 35 105 36 0,99 48 8,5 26 0,87 27 220 32 

HT 951005 7.571 34 14,9 6 60,5 49 199 19 104 31 1,22 1 10,3 31 0,66 49 220 34 

XL 360 8.141 17 15,6 21 58,4 26 205 33 108 41 1,12 3 9,7 39 0,79 41 221 36 

C 505 B 9.057 2 16,6 48 58,5 30 207 38 111 44 1,06 15 9,7 34 0,90 20 231 40 

HATÃ 3012 7.596 33 16,l 44 58,6 33 195 6 95 3 1,01 39 13,3 46 0,85 31 235 42 

& GW'51f!tzt-f''2gQ�::'/"�t?!3���3Jtl�0:'§;�t5iW�}!3}?�!t��;P,".;��:�::";�q�t11.::J:1i�W�!s�2�J:*'.3/4�!,(}5�:39;(,'t8��!5t!7º�'1!�t:t�iftif'4:t\
AG 5014 7.741 29 16,1 43 58,5 29 197 11 102 24 1,03 33 14,5 41 0,80 38 248 44 

;_ÊJ(�lz�·.}{St'à·,;y;J1·:54f!;vq�)>;d1�t�:f�c{t;5S:t?t;11:3'/;'��ºJ>f{;:·t4�o�t?:�1•"\�:}14,Q5;:;,�r}\,;8;1,i�if;J,}''�i87,:"J5'1'.'�59,:z�:
DINA 270 8.164 15 15,0 8 59,8 47 230 49 127 49 1,00 46 9,1 29 0,93 11 254 46 

AL 25 XII 7.430 38 15,0 7 60,4 48 219 47 118 48 1,04 22 15,1 49 0,86 30 289 48 

· R�:�20}:'.f"
º
Jç.: .. a· :.?tt\t: q�s,Ct�x:;::,sf1t9�':t:'{'@7'1,s�,f@�t:}:{�;í'�:t:}i1yI}r1�1'!Z<p✓rTf2�;prIJ9;;5:a�r?st1Xz'.%J2,��0�«v��1rn1?.,'-
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Tabela 15. Índice de distância ao ideótipo ( dil ) para os 49 hbridos, com classificação. 

HIBRIDO PE u FLO AP AE PROL PAQ b da 

HD 9563 7.512 37 15,0 40 58,6 15 202 22 101 31 1,13 2 6,3 36 0,91 17 1,00 24 5,81 2 

XL 345 8.096 19 15,6 32 56,7 49 197 40 98 40 1,06 13 6,9 29 0,91 15 0,81 44 6,05 4 

c 625 8.212 14 15,9 16 57,6 39 197 41 95 46 1,02 34 4,9 44 0,95 6 0,90 35 6,30 6 

C 435 G 8.061 20 15,6 30 58,1 31 209 10 106 13 1,06 10 3,4 45 0,91 16 1,08 14 6,43 8 

AGX 5542 7.942 24 15,7 28 58,7 13 196 42 101 33 1,06 12 11,9 13 0,90 18 1,14 11 6,64 10 

G 165 $ 7.885 25 14,7 46 58,8 11 197 37 103 23 1,04 24 8,2 33 0,80 39 0,97 28 6,85 12 

HD 951128 7.390 40 14,6 48 58,5 19 198 33 100 37 1,11 4 10,6 12 0,87 26 0,70 49 6,96 14 

G 176 S 8.453 7 16,1 8 57,6 38 193 47 96 45 1,00 42 11,3 10 0,96 4 1,05 17 7,04 16 

AGROMEN 2007 8.240 13 15,2 38 58,1 30 211 7 108 10 1,04 25 7,1 35 0,77 45 1,12 12 7,21 18 

AGROMEN 2018 7.649 31 15,7 25 57,0 45 197 36 103 25 1,03 2B 9,6 18 0,90 21 0,77 46 7,30 20 

AS 3466 7.600 32 16,0 9 58,0 33 190 49 96 43 1,03 31 5,8 37 0,82 37 0,85 41 7,35 22 

A 953 6.843 49 14,5 49 56,9 47 198 34 100 35 1,06 14 4,0 47 0,77 44 0,83 42 7,39 24 

i(!l;i.Jl�-,�,,��"ã��J.í!�'l!ii�ll�ltl�!i}I�i�és��Jii1�õ�il(i.��,�JLíi;�J.�'m'4�\J;%tJ&tã]ã,�Jlfl�lrif'1il�-/�"};fm 
:,ilttl\'{�,t�t!l'i&'t.ul����\'Wt�1{�i�füvi��1��t,rj��l{�li�{i��"��1ft"'4§.�*-�111ts\ir$f0l¾\��,�¾1"Wb\\½iti}�1*1�t�f����'f-����.\?¾i��iWil'A*t��ít�i�%\�����;�\�����:-i��4 
C 505 B 9.057 2 16,6 2 58,5 20 207 12 111 6 1,06 15 9,7 16 0,90 20 1,24 4 7;47 26 

AGROMEN 2005 8.253 12 15,9 13 58,6 14 205 16 106 12 1,02 35 8,8 25 0,88 24 0,89 37 7,57 28 

AGX 5492 7.820 27 14,8 45 58,0 34 205 15 105 14 0,99 48 8,5 24 0,87 27 1,19 7 7,67 30 

MASTER 7.650 30 16,3 4 57,8 36 207 13 113 5 1,08 5 6,9 34 0,84 34 0,87 38 7,76 32 

EXCELLER 7.544 35 15,9 17 58,7 12 210 8 105 15 1,05 20 8,4 28 0,87 25 0,93 31 7,86 34 

AG 5014 7.741 29 16,1 7 58,5 21 197 39 102 26 1,03 33 14,5 9 0,80 38 1,07 15 7,96 36 

AGROMEN 2003 8.321 11 15,5 35 57,9 35 201 24 101 30 0,98 49 4,8 42 0,69 48 0,87 39 8,06 38 

z 8440 7.264 47 15,3 37 56,9 46 193 48 91 49 1,00 43 9,5 15 0,77 43 0,77 47 8,11 40 

HD 9486 7.858 26 15,6 34 59,1 7 211 6 107 11 1,04 26 8,6 17 0,78 42 0,98 25 8,15 42 

C505C 9.531 17,4 1 58,6 16 212 S 110 7 1,07 7 8,4 23 0,96 s 1,39 1 8,24 44 

Fr9006 7.383 41 15,0 39 58,4 23 196 43 100 36 1,01 38 15,0 2 0,83 35 0,86 40 8,54 46 
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Tabela 16. Médias agrupadas de acordo com o critério de Scott & Knott (1974) para obtenção do Índice 1. 

Médias seguidas do mesmo número não diferem entre si ao nível de significância indicado. 

HIBRIDO PE 0,01 u 0,10 FLO 0,05 AP 0,05 AE 0,05 PROL 0,07 PAQ 0,03 

A953 

AGROMEN 2003 8.321 2 15,5 2 57,9 1 201 2 101 2 0,98 5 1,64 1 

AGROMEN 2007 8.240 2 15,2 1 58,1 2 211 3 108 3 1,04 4 2,04 2 

AGX 2573 8.358 2 15,7 2 58,4 2 206 3 101 2 1,03 4 2,34 3 

AGX 5542 7.942 2 15,7 2 58,7 2 196 1 101 2 1,06 3 2,62 3 

C 435 G 8.061 2 15,6 2 58,1 2 209 3 106 2 1,06 3 1,57 1 

e 625 8.212 2 15,9 2 57,6 1 197 1 95 1 1,02 4 1,59 1 

co 36 7.326 4 15,5 2 57,1 1 199 2 98 1 1,00 5 1,26 1 

DINA 270 8.164 2 15,0 1 59,8 2 230 5 127 6 1,00 5 2,35 3 

EXCELLER 7.544 3 15,9 2 58,7 2 210 3 105 2 1,05 4 2,24 3 

PL 320 7.335 4 15,8 2 59,2 2 221 4 114 4 1,03 4 2,82 4 
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Tabela 17. Médias agrupadas de acordo com o critério de Scott & Knott (1974) para obtenção do Índice 2. 

Médias seguidas do mesmo número não diferem entre si ao  nível de significância indicado. 

HIBRIDO PE 0,05 u 0,001 FLO 0,001 AP 0,01 AE 0,01 PROL 0,001 PAQ 0,01 

A 953 6.843 5 14,5 1 56,9 1 198 1 100 2 1,06 3 1,46 1 

AGROMEN 2003 8.321 3 15,5 2 57,9 1 201 2 101 2 0,98 4 1,64 1 

AGROMEN 2007 8.240 3 15,2 1 58,1 2 211 3 108 3 1,04 4 2,04 Z 

AGX 

AGX 5542 

AS 3466 

C625 

DINA 270 

G 1765 

XL360 

Z 8440 

8.358 3 

7.942 3 

7.600 4 

8.212 3 

8,164 3 

8.453 3 

8.141 3 

7.264 5 

15,7 2 

15,7 2 

16,0 2 

15,9 2 

15,0 1 

16,1 2 

15,6 2 

15,9 

15,3 1 

58,4 2 

58,7 2 

58,0 2 

57,6 1 

59,8 2 

57,6 1 

58,4 Z 

56,9 1 

206 3 

196 1 

190 1 

197 1 

230 5 

193 1 

205 3 

193 1 

101 2 

101 2 

96 1 

95 1 

127 5 

96 1 

108 3 

91 1 

1,03 4 2,34 3 

1,06 3 2,62 3 

1,03 4 1,94 2 

1,02 4 1,59 1 

1,00 4 2,35 3 

1,00 4 2,78 4 

1,12 2 2,73 4 

1,00 4 2,52 3
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Tabela 18. Médias agrupadas e recprocos, para obtenção do Índice 1. Médias seguidas do mesmo número 

não diferem entre si ao nível de significância indicado. 

HIBRIDO PE 0,01 1/U 0,10 1/FLO 0,05 1/ AP 0,05 1/ AE 0,05 PROL 0,07 1/PAQ 0,03 

AGROMEN 2003 8.321 2 0,0645 2 0,0173 1 0,0050 2 0,0099 2 0,98 5 0,611 1 

AGROMEN 2007 8.240 2 0,0656 1 0,0172 2 0,0047 3 0,0093 3 1,04 4 0,490 2 

AGX 2573 8.358 2 0,0638 2 0,0171 2 0,0049 3 0,0099 2 1,03 4 0,427 3 

AGX 5542 7.942 2 0,0638 2 0,0170 2 0,0051 1 0,0099 2 1,06 3 0,381 3 

C 435 G 8.061 2 0,0639 2 0,0172 2 0,0048 3 0,0095 2 1,06 3 0,635 1 

co 36 7.326 4 0,0646 2 0,0175 1 0,0050 2 0,0102 1 1,00 5 0,796 1 

C034 7.381 4 0,0636 2 0,0172 2 0,0049 2 0,0101 1 1,00 5 0,600 1 

EXCELLER 7.544 3 0,0631 2 0,0170 2 0,0048 3 0,0095 2 1,05 4 0,446 3 

HD 9486 7.858 3 0,0643 2 0,0169 2 0,0047 3 0,0094 3 1,04 4 0,407 3 

PL 320 7.335 4 0,0633 2 0,0169 2 0,0045 4 0,0088 4 1,03 4 0,354 4 

XL 360 8.141 2 0,0639 2 0,0171 0,0049 1,12 0,366 4 

F:�,Ek�4::h,1:,,%J1,fr1;:\;4'4J8·W{t1,0B>1z0é7J1i0��1;iryft:s¼·D'.f P,11P]+,;�rfo;,,1,;g,A05,!{i�4é;;p.QfR4A;,;í';/,,z,;y��{l.Q.;;,+{l>ri!·'),:'0\(),35t;,N,lfE
Z 84 E 90 7.430 4 0,0630 2 0,0174 1 0,0052 1 0,0107 1 1,00 5 0,437 3

Z 8440 7.264 4 0,0655 1 0,0176 1 
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Tabela 19. Médias agrupadas e recíprocos, para obtenção do Índice 2. Médias seguidas do mesmo número 

não diferem entre si ao nível de significância indicado. 

HIBRIDO PE 0,05 1/U 0,001 1/FLO 0,001 1/ AP 0,01 1/ AE 0,01 PROL 0,001 1/PAQ 0,01 

� .• 1-ft 31,9.�fl'.t �r•<'.• .7.os9r 5 i�;\?1P6:�; 1Yit0 ./}z,;lPi°:V�.·)){l,,[}f.\ú23iHP§ql�]lifff:BtmOB�8;t2•i/• i'-.�,ps ,.. 4· c<0í34§:•·· ·4' 
A 953 6.843 5 0,0689 1 0,0176 1 0,0051 1 0,0100 2 1,06 3 0,686 1 
.AG;5of4?i .. ' . /t7;74f: '4 ;I?;g,g5:4+;\ '/'.'Z:'•'' Y:�,9�zli}$ <2'/: :f&;g�,9.9�,!ltfü.:f?�s�;QP�.s;t2:h ':1ifô3, '. .f <9(357', 4 

AGROMEN 2003 8.321 3 0,0645 2 0,0173 1 0,0050 2 0,0099 2 0,98 4 0,611 1 
AGRÔll1EN/2oot> '.'•IÜS3'. \'3( ;:l2',ô;Q,�2�;,i;f '.z;'.'."1 t'.o;oi'zf; /:'.2{: f[i!i:j��p��;{

1
g�gft{Ofôll,!ff ;z ){ffQ2;:' t4'.1•··· /(oA�7{37 

AGROMEN 2007 8.240 3 0,0656 1 0,0172 0,0047 3 0,0093 3 1,04 4 0,490 2 
AGR01\fe1•r2ot8.}i :.7;549; 4 :k\IifºA�:3?iitiw�: tp,�11s, 9�ga�fifiit�1ijp;pg?zts6 z ;:, r:1tr:l 4\ rn,422é,·,3> 
AGX 2573 8.358 3 0,0638 2 0,0171 2 0,0049 3 0,0099 2 1,03 4 0,427 3 
ÃGXS492i') >·'.:.::,1 .• ��.20\; 4 :.· .•. ·.f.'o .. ·.•·'º···13•?.,,•5.

· 
.. 3:.f'l_;{,.· .. >.· .... "'.:, ••... º.·.·.,·.,.·.o.

· 
... •tni> };.2:;;;J['.0;QÔ'49i�[;�},i;;;[ô;oó'95:; 2/1 •·;'·º···'·i·99··· \.'. 4 > ·:o,437i.

· 
; 3{. , :' ;,,;.�. :,·.,· ,,, ,, 

. 
·.•: '-':-;:, e., .s:c,�,;.<;:., ·-·�-\·, ,, . . 

AGX 5542 
. A�Xf$?�.�\:� '.:�•::'-;:· __ . 
AGX 5674 
.AU25)<1I 
AS 3466 
C435\V'·' 

-_. ·,--;,:':< •"-'" . 

7.942 3 0,0638 2 0,0170 2 0,0051 1 0,0099 2 1,06 3 0,381 3 
::a;Afi2./.3 it9;0680>'.{t\} q;o.i72N.i.11;:k··••.·••···'.·}•·•·.·.!'.'..,.•.;.::.;.�;9.01,l};:'ilt�? (lO,{)O�t:;;4(4? >.Jo2:\ 4< <0;423:< 3<' 

,·-;-�---,, .'-:-;�:__ ,-. - ., 

8.020 3 0,0637 2 0,0172 2 0,0051 1 0,0102 1 1,02 4 0,339 4 
:0289. 4•> ?.430 yS.' .;ow9,:,;; úJ'.i si fio;o1.� ;g;{�.H{'.Í:}��m;qq�i:,l•itr)tp,,09��:·t:}'{i J,Ot 4 ''/<t,. -.,", 

7.600 4 0,0624 2 0,0172 
< • 7.9$�?11 3 ..• �,.r:iBr0:s.'4Rtl '.i;\,f ;;:37: ;g;qftt

2 0,0053 1 0,0104 1 1,03 4 0,514 2 
2 · ·:•o"o·o··:..,"'""'3·•.-·'··o·'o· 0"·1··• ''3· .. ·.•.••,'· .. •1 .. · .. ,, ... o ..

.. · .. s ... ···
· .. ·.·.· ... · ..... •.· c.4·.·•·--· .. ·

o·.,.,;,. · 3.,; ;\\,l.é•,�Ji\fa<';;;. t.. � :.,e.; 0 '.\-"'� '. . 
C 435 G 8.061 3 0,0639 2 0,0172 0,0048 3 0,0095 2 1,06 3 0,635 1 
CA�i Wé ·• ''··/f '7:51,9 '. 4 }{\�;g�?Of;f 2, .. :i{:0;017�{. �ig19���::/f:t \ro;oogg\tt q;;�;os; 3?.; ·,./;OJ33ó·• 
C 505 B 

C 625 
C0172_3 

9.057 2 0,0602 2 0,0171 2 0,0048 3 0,0090 3 1,06 3 0,400 3 

8.212 3 0,0631 2 0,0174 1 0,0051 1 0,0105 1 1,02 4 0,628 1 
�!t36(); . :3 ; :,P,H6:�[·;n, 2 :,x, ;(O;Q16 .. �,; '.'."�2; .• �Íi''.q;p9��·;\j'.��.,���P'�H?�� i e i ;,1,os ' >r, > ; :0,483 

co 36 7.326 5 0,0646 2 0,0175 1 0,0050 2 0,0102 1 1,00 4 0,796 1 
co32:S;\t , • ;(z:1s6.> �e\ll\iP!9��1t '.,fê);�n�{ Wl �.,, .')':ofoô�9{;@�/i1/0;�fPQ'.::}:'."S i:'ô;�:.· :.4i· 

.'. ?{0;541 .. ,· •. 2'.
C034 

OINA 270 
01�6,?7\ 
EXCEL LER 
FT,9Cl0�\ 
G 165 $ 

HD 9486 
H095H28 
HD 9563 
HT951005 
MASTER 
P 3041· 
PL 320 
PL32?>> · 
R&GOl 
XL.345 
XL 360

Z64E]4.
284E90
Z84E98 ....• 
28440 
28452·· 

7.381 5 0,0636 2 0,0172 2 0,0049 2 0,0101 1 1,00 4 0,600 1 

8.164 3 0,0667 1 0,0167 2 0,0044 5 0,0079 5 1,00 4 0,426 3 

RL s:is,s-:"' 3 '.�f Cliggs .''
.
.''.{. ,ff, '\OiPMCl\f 0�2]i" \i�;;,q;g.1�p�;\éiiet {;t��gCl��1:i 2 '.i\}:fhOf.< 4, · ; '\9;17:-4 2

7.544 4 0,0631 2 0,0170 2 0,0048 3 0,0095 2 1,05 4 0,446 3 
<;• 1;Vt1;38.3:; $' it•,t\;ôiB??�l&D ;i:, }If,.\;p�o;;7t ;.;;;;z,{,.:iwJirp�qQê,f,1I�!}:{•QiO!ClOP·\2, ,,i}�,pf} 4 ......

.
..... ,9,,2�1:- •·4 ... .

7.885 4 0,0680 1 0,0170 2 0,0051 1 0,0097 2 1,04 4 0,485 2 

1 0,0104 1 
i/Q)OP,,$}{:;}.t{fi()�()1()!)i 1,· 

7.858 4 0,0643 2 0,0169 2 0,0047 3 0,0094 3 1,04 4 0,407 3 
7,390 )�.{�}.Q�9�:3),;, ,;· ''<'0;(),-.71: {;,,;z,� ,t\1t(�9��R_SP.I[;'.�;.;{; 0,0190 ·•,1.f' J;,ll\ 3 .. ; '.\:0�3�?4:• 
7.512 4 0,0665 1 0,0171 2 0,0049 2 0,0099 2 1,13 2 0,492 2 

·. 7.571,:4 /i0t9�72.t{i,,1 i\(z'\O,()J6ft 2\ '1 .. QiQQ�Qj;\2 <;,Q,0Q%C 2 .;r/p2, r }l;422.\ 3 
7.650 4 0,0615 2 0,0173 1 0,0048 3 0,0089 3 1,08 3 0,487 2 

· · 8:s96 .: 3 , o}.Q,9�2-.9;t:t 2 /i: p,01z2'.c 2 ,, xn:io;QCI�\\ 3: '\0,0995 ·
• 2 • '/t,os. • <(l,5�8 • 1 

7.335 5 0,0633 2 0,0169 2 0,0045 4 0,0088 3 1,03 4 0,354 4 
• \/.313/(s -rO;..ô613\);;2 y.ô;p\?41: ·.··1' ;QiP��:if 1 ,1t<>,oo.88 .. c','7///ii>2< 4 ... ,.··•;\p,162 2

7.315 5 0,0627 2 0,0169 2 0,0051 1 0,0098 2 0,385 3 1,03 4 
8.096' -,:3 \'j;,oA��t;, 2 ,:, �\o,ogs,, >1 ,o�oo,s1�:i 1 ':Oio10 .. 2 • 1 o,458; 2 ··•;t,06 3
8.141 3 0,0639 2 0,0171 2 0,0049 3 0,0093 3 

· 8.002: 3 ;,:O;Q6?Q· <.é2 t\0,.0176/ \.1 : }(),()()SÜ '1 .(0,0104 .1 
7.430 5 0,0630 2 0,0174 1 0,0052 1 0,0107 1 

' )8;45703 é\i,ô,O§f9J i;Z: < " 0;0174 .. ,i1 t\0,()050. :--2 0;0102 1 
7.264 5 0,0655 1 0,0176 1 0,0052 1 0,0110 1 

• ·· .,8.998.>.2 <'.:0,!)6�:f/2f < .0,0170/ ,2 .... 0,0050 c;2 O;OCl97 2· 

1,12 
.1,00 
1,00 
1,06. 
1,00 

2 

4 
4 

:3 
4 

0,366 4 

.0,351 .4 

0,437 3 
0,639 1 
0,396 3 

1,07 .. l 0;782 1. 
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Tabela 20. Médias transformadas para o Índice 1, usando � = (� -N; )/ s; . 

HIBRIDO PE 0,01 1/U 0,10 1/FLO o,o5 1/ AP o,o5 1/ AE o,os PROL o,o7 1/PAQ o,o3 b 

94;W:}1 .. 9r�< :/.-Q,_Z'lQfr ?\, •··, ,,,�2,�9-'i �6Wi;!;,�2�- !!?l;{:>)i'.pig99::: <2;• ,{��R9�½�f?;::•;, ;J>;O.Qqi\:t; \%ih2§�: 4 .... __ ,·• R?Mi rt,,�;1:
A 953 -0,710 4 4,229 1 1,656 1 0,703 1 0,000 2 0,805 3 1,389 1 0,206 -1,233
AG �f4'';f, -� 0�9RoJY3 •,·2,M1:f• 2 •-• •o�ooo •(��•:,:;'.;�,�q,6g�:�;�t�'r;:i �991gq,9:i�,t�� f��.o;oQQ· ·:,� tt;_'�1k��p\ •�v.:�';'.t{�r;;.;.0}?91
AGROMEN 2003 1,036 2 2,537 2 1,656 1 0,000 2 0,000 2 -0,888 5 1,389 1 0,423 -2,302 
AGRo�êN'zó<is ,•1,936;:;j•i2- ·•,-'21s37•._ ½-��\'J%'i:t1,poo,.· 2:;i ·:�u;�a2kt1,>_.�·r:c��Rg�1::í;��-:.-� .. •16�_ogg��14 Cf1/f-'!Y-io,t�s7,(:;3•••• - ":,-;,Q;§s�!�(q�±74
AGROMEN 2007 1,036 2 4,229 1 0,000 2 -0,932 3 -0,803 3 0,000 4 0,000 2 2,043 -1,260

AGROt,,IENz2,�l8·; (t.0,OOQi{:-�';. -�;����7; ;\S;;·�·;{�}?-��;;1 '·,·v�;,7()3<\l•f:1��1;;{tY,Oàô'':'.'2''•:•Iff;Ç1,àQO}. .• tru'.�l.·)•'�-F�;���;'�•3:.,,;,';�Q,1J$1,�W0;41,2; 
AGX 2573 1,036 Z 2,537 2 0,000 2 -0,932 3 0,000 2 0,000 4 -0,557 3 0,798 1,365
AGX 5494; o;ôQQ,r/3' /.\1,,'?-2�.; st }_;I:_o_ ;_o. o_·,._,_9_._._,S:_�ó/:'. i(J1��:2}t�,t):};;(QIQôQ;i.�f;t}i;�K:O;s�; {§;;;;;f;:Q,557; 3t: i?,494 }0;101' 

, . . . . . . . . . . . ·- - . -, , - .· ,.,\�,;_:�-·,;',-"�-: ê< .,- ' ,· . .. 

AGX 5542 1,036 2 2,537 2 0,000 Z 0,703 1 0,000 2 0,805 3 -0,557 3 2,155 0,543
A$X:5�,sa>;;t0 {J.,?t;03(f{'2'-· f:1í2?${/ ·1f/'.:%9:�ººº>'.fll•. i�fp{O.QP&tl!;�,m�10YQJQ(JCJ�i�ê�)i!,iifô;pô(f';; '.4/f,· >%.Q;.�s7:�}.3 .--efzjá$$ tYh266
AGX 5674 1,036 2 2,537 2 0,000 2 0,703 1 1,103 1 0,000 4 -1,230 4 0,786 -2,125
AL• zs)àI( ;,;: fp;nor 'f <J1i22� :-\?10i1�t�,P199H;\: téli;tlft,1:Z{�\14'.�1TIÍ��i:��r1�-!'I01}\\0t6?'{ 'J/}:. t.--t,2.30;-4•<-•:" '.P,�6, �0�094
AS 3466 0,000 3 2,537 2 0,000 2 0,703 1 1,103 1 0,000 4 0,000 2 0,344 -0,544 
e 435, > .• •.- < }'-;1�p36t? :-'.i'2.1M?'l l',�Jiío;.9pg],y·�-- 2;:;ot���·i:t!i\;::v:�qj�,lSà 3; /119r.99Rif é.}\ô,,?,57é'.P /f\l'fi,1�? '. 0,188
C 435 G 1,036 2 2,537 2 0,000 Z -0,932 3 0,000 2 0,805 3 1,389 1 1,763 0,560 
C491

.
W q,o_oo i�cs�:}if�37\t2 J.;so�ooo; �: J�,gip;gpc'.i'\Z'. -�t�P:PV 2' ['.Pi�O�;t]t\ iit/23Q-··•·•4 ;:;.;f,1�2 é0i814

C 505 B 2,848 1 1,196 3 0,000 2 -0,932 3 -1,415 4 0,805 3 -0,557 3 2,779 0,426 

1,103 1 

; , ')?i5:�té: 13
' tJgi.999:1:lt�{;, 4'/, 2 ' 

co 36 -0,710 4 2,537 2 1,656 1 0,000 2 1,103 1 -0,888 5 1,389 1 -0,345

·---;:,;o,ooô\C3}? 't;$at:s%111lêtf;6sa·r 1 ;,:·:f�ig9�}�.t1;�,;;;\91JP.9;i'xt2 .\•:�o;ess1;::s.v·: .g�ooo> .2:;: 1}�2_2
co 34 -0,710 4 2,537 2 0,000 2 0,000 2 1,103 1 -0,888 5 1,389 1 0,043 0,428
D1NAitooõ'· ;(" '.t;036\<r• 'lft�Jlà, \;;,Q;ôQQJ 2 •. ,,"Q;pp0:;.tÍ2:�:l.zi;PJ�9�(;���;:;1�1:;o;.oo.of <t· AH�9\, e t\6i9Ei4/ 1,121 
DINA 270 1,036 2 4,229 1 0,000 2 -3,457 5 -3,182 6 -0,888 5 -0,557 3 2,382 0,877
01NA65t\S'.,_ }t,035•;:2 :t{�;.�:?-7t;\2 .}>;oqo,t.• _tQ)QQO\'f�.-�•;l\O,ôôQ• .'t2 :%t,�r9ºBf t ,. y.:e>:,qoo; ;2 .\)0,593 f0,7� 
EXCELLER 0,000 3 2,537 2 0,000 2 -0,932 3 0,000 2 0,000 4 -0,557 3 0,825 0,134 
FT: 90oaf •:/i,;j9,210. ,4 ·· ;j�;2�9•s1 ;p\0()_,0QQ?' 2 _te\0;7�3y('.1 ;,;jiftl'(ô.09\ fi: :�;½Q,��} '5 ,,,- · :'ht,23Q·. ;4< :;o;�s1•. �.Qô58 
G 165 $ 0,000 3 4,229 1 0,000 Z 0,703 1 0,000 2 0,000 4 0,000 2 1,053 -0,803 
G 167 s ;-,-... _ ,,•' /Jt,Q� ;? .\/2,5�!;) 2 . 0;00.0>\ 2 -""' p�ggo Ci:�:);11'.e,,_oqQ,/:X�t 1;9;�?:Y 3• : '\?/1,3�9 i r: . }i,�627{'-0(917 
G 176 S 1,036 2 2,537 2 1,656 1 0,703 1 1,103 1 -0,888 5 -1,230 4 1,606 1,224 
HATÃ 3012 ; :, o;óoo??J; >;%$37' t,;; tb,990:f:2 tlôl7.qt ::t/J'.' 1,103 '?1 /\éo;as�(' 's . �f,230/ . -.i: :2�502 ':'.0,126 
HD 9486 0,000 3 2,537 2 0,000 Z -0,932 3 -0,803 3 0,000 4 -0,557 3 1,153 -1,164 
HP s5ms •._ ,--- - .;�Q,?10 . J . : 4{2]�;:;' iii{ ';;q,oqµ?i'.2'. ?8Ai99º'.\l?.fü\i;,1�19f ;' 1 \;X:,O,�os_; ::3. · · >,0i,?:30 · : -4 ? �0i604\, 0;131 
HD 9563 0,000 3 4,229 1 0,000 2 0,000 2 0,000 2 2,166 2 0,000 2 1,231 0,556 
KT9s1005 _ ;(_ o,poot ) .,4,22,9,C)i.: :s,0,90,?,.: .. �• ;j;p:,9.9,g ,2:; .o;pgg · z;', , '-4,410>1> _}q,:?st 3; 1,764 �2,701 
MASTER 0,000 3 2,537 2 1,656 1 -0,932 3 -1,415 4 0,805 3 0,000 2 0,461 -0,348
P304l >:1,036 :-2 <2;5�7·; 2 iO,QHq - 2 }0,�32 J�:i¾'.r.o,p9q< Z )}Q,000> 4. > >1,389, >1,147 -0,014
Pl 320 -0,710 4 2,537 2 0,000 2 -2,217 4 -1,415 4 0,000 4 -1,230 4 3,594 0,858
PL 322. ffl;710 i A i/2,§3,7'}/2 ?':t;§5� / 1: .{�2,21-7;. '.� i'itt4_\5.' Út / CJ;OQO. � .-.• .- . 0,000 _ •. 2 ' 
R & G01 -0,710 4 2,537 Z 0,000 2 0,703 1 0,000 2 0,000 4 -0,557 3 

xL 345 - ·· f,PJ&-{-2 _;_2(s�:{; 2: :.t;6s?L:r ;, ;:0,7Q3tJFi .·•}fA03} .1 {-.o,aos· o;ooo 2 
XL 360 1,036 2 2,537 2 0,000 2 -0,932 3 -0,803 3 2,166 2 -1,230 4
Z 64 E 74 _... \f;0�} 2 • 2;537 }. O)l.,656 ·1 . 0,79�- ! · .1,l.03' <,· t .·•--·• ·0,888 • s �1,230 _·- 4.
Z 84 E 90 -0,710 4 2,537 2 1,656 1 0,703 1 1,103 1 -0,888 5 -0,557 3 

Z$4E:9a·•--··•··· \'.fi<>3?Ji\2_ <<2�?�<\ 2f{;:)t�65�)t '\OíQ�O p<;< 1,103.é .. 1 .0!805 3 -- 1,389 
z 8440 -0,710 4 4,229 1 1,656 1 0,703 1 1,103 1 -0,888 s -0,557 3 

z-s4s2<, .• ; :y;2,s"l8;'::J - \2,?�?• :-�f}/·,O;oqo;;; z _<\ 0,000 ;2 .-;0;990{ 2' _ ro,aos .. /3 c1;389 , r

• 2,4&1 1,458
0,744 1,024
0,042 0;627
1,592 -1,043

_ 1,507 0,927 
1,281 0,950 
2,202 0,239

-0,177 -1,200
1,557 -(),213
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Tabela 21. Médias transformadas para o Índice 2, usando P; = (P; - Ni )/ si . 

HIBRIDO PE 0,05 1/U 0,001 1/FLO 0,001 1/ AP 0,01 1/ AE 0,01 PROL 0,001 1/PAQ 0,01 b 

�HT�1Q�M \;•,;;J/7�ftf'.�J}t .f;�êz, .;:J\it;!,���). 1 0:�000 2 it\<J;ÇpO_/ 2. >{ÇJ;QQ<t 4, ,,'.,\�f;2� 4"' :,J,:?f?Q.\-.ljfll 
A 953 -1,746 5 1,837 1 1,656 1 0,703 1 0,000 2 1,119 3 1,389 1 0,206 -1,233 

�Gso1�> .. JtJ�O�}:!t1�1rJqíoôo:; :t },co,opot 2:i /0;703 :r .. ;0,009 '2 s.o,ooo' •4 _ <·< 'Yfi;23�t··JZ:? 1t6âi ;�0;7�
AGROMEN 2003 0,000 3 0,000 2 1,656 1 0,000 2 0,000 2 0,000 4 1,389 1 0,423 -2,302 

AGR0Mt:N2005: :füJ�QÕÕ } ,··o,ooo. 2 : ,o;ggqy 2: \�0�932\ 3 y,O;ôQQ . 2<. ::o,ooo;> 4. \:fô;�si,; t\3 :ft,D.qf€?5} 9ri14 
AGROMEN 2007 0,000 3 1,837 1 0,000 2 -0,932 3 -1,143 3 0,000 4 0,000 2 2,043 -1,260 

A��9�E�{��1� ,:Uii;,03§, �:: !P�99R1� ;2/ ff ;(MS6} 1 .,· :0;7Q3 . 1, <01900 < 2> > 0,009, ••·· 4.>C, ;io;�s7}; 3;' · ioit�t r'.:�,412 
AGX 2573 0,000 3 0,000 2 0,000 2 -0,932 3 0,000 2 0,000 4 -0,557 3 0,798 1,365

A�5492 '0{?;t,p�f}I�t'- '§!1��?;{ I:':; éjO,QQO/ i, ';,;Q;�3�<. 3, i co;oo.gt ;2 ;co:ooo) 4\ ?�;.;q;$�[:'.;lI;J;}: ttM�-t :o;fOl 
AGX 5542 0,000 3 0,000 2 0,000 Z 0,703 1 0,000 2 1,119 3 -0,557 3 2,155 0,543

AG)(!i5S,�· ::�);;9iQ0P\(}[{?r:t· 0'.liâ,�?�i't .t' i;;'tQ;ooo\:; l •·· \·q;qoo 2 \\;0;0007; 2 <TO;ooo: j/. t\o,sst?(# fif2;� :1,1;266 
AGX 5674 0,000 3 0,000 2 0,000 2 0,703 1 1,103 1 0,000 4 -1,230 4 0,786 -2,125

At.�s�< :: ;;,,Ji?.A. ·s·.• x?. )/;_1�s37 ;'.:1 é'\O;ooo;_•.· 2 �2,217,• 4 r:-2,1_43 ... • · 4 \o,ooo 'A: · �1.,.z�q•_•· 4.'.. @o;906.•.·.·.�Q;o94 
;�,··-'>-' ,-:.' _, 

4 0,000 2 0,000 Z 0,703 1 1,103 1 0,000 4 0,000 2 0,344 -0,544 
• f \�Oioqq> 2/ ( p,qqo,,. Í. \'-Q,��2 ·. 3 .:�&.143 . 3 O,QOO 4;; ' L:Q,557i} •3 'Sl(!t�j:0;188

C 435 G 0,000 3 0,000 2 0,000 Z -0,932 3 0,000 2 1,119 3 1,389 1 1,763 0,560 
c�tw··. 1{ll:,�f,E;4 r,;c;;.q9,qç2: ;;;O;qóQi 2 ,· ·º'·ººº···· 2> ... 0,000. ••.2. >1,119 ••. 3L !:.f,23Õ.\4···· 2;J6;í('Q,�14 
C 505 B 1,498 2 0,000 2 0,000 2 -0,932 3 -1,143 3 1,119 3 -0,557 3 2,779 0,426
c;:s9s;c ··' ''')/'tt�hf3�., ;li 'i\Q;0QQ/ >2) .·,q;ooo<. 2' •' �0;93,2' >3 . �1'i143 3 .. 1;119 :L> ;�o;.�57:, .'3/ iNi3:7t6\ 1,20g 
e 625 0,000 3 0,000 2 1,656 1 0,703 1 1,103 1 0,000 4 1,389 1 0,622 i: r:;p 
co1z�t' D&IM.00\;l);�t\f t���.pô,'.f; 2 <JP,QOO\ z- ,�o;�.�2. 3. <o1qoo< 2. s;o;ooo .. 4, '\<ô,QQQ> /2. <E,Q;ô37 -o,s 
co 36 -1,746 5 0,000 2 1,656 1 0,000 2 1,103 1 0,000 4 1,389 1 -0,345 0,04b
cô32•;: ·;'fk!iP.�i:::.lf'.ft :�;poqr ;2: e. cfJJ:j656J •1 0,000· ; 2 < o;oooi 2. · 0,000·. · 4> <· ;_9,000; .2 \':Jhs22 ct.0,11:z
C034 -1,746 5 0,000 2 0,000 2 0,000 2 1,103 1 0,000 4 1,389 1 0,043 0,428 

ÓINi\)óóo '· .wf::��rP,O�;;lt?lt }Q;qci()\ 2. i9';000,t 2• .. <.(),()()0 ,:2 • O; (},00(){' 2 :'"PAõQ:. \4• .•· <'.;1';3��'. {:1 ·\I�j�'\J,f2} 
DINA 270 0,000 3 1,837 1 0,000 2 -3,457 5 -3,182 5 0,000 4 -0,557 3 2,382 0,877
DINA6?7i" ;,.s;}()01POQ :':itf>. ;;o;�gq;. ?/ ,(O;qpo: í ();()00, 2 .• ;/0;000 2 .. cQ,000<. 4;. ·•· ·so;ooo g('�; /e.9199-�i 

·
º�?�. 

EXCE LLER -1,036 4 0,000 2 0,000 2 -0,932 3 0,000 2 0,000 4 -0,557 3 0,825 0,134
FI;90Q6; ··· · f?-t'?;i�t;f; s ;;t1it!i��.?:; li' ;•/OíQÔQ,\ 2. 0?0:3 1 \:(),OQQ ,2 : \.0,090 . 4> '�t,��.c>k 4, c;op;337 }Q,458 
G 165 $ -1,036 4 1,837 1 0,000 2 0,703 1 0,000 2 0,000 4 0,000 2 1,053 -0,803 
e; 167s •. · ::/,.;<;9,PP(). :�:f(�' (}1tJQq; 2 • :.o,ooo 2 >,o;o.QP .2 ;: 0,009;• 2 ;;1,1.19. . 3 <·;f;.3�$, ,1;; '),�27i'·Q',�11
G 176 S 0,000 3 0,000 2 1,656 1 0,703 1 1,103 1 0,000 4 -1,230 4 1,606 1,224

1-1ATÃ301t\ \iI;.�:1)R�.i;}l;'.; }ip,poo: .z :2:9,QPº •2 cp/1q3y 1,• .. J,103 >.1 ,ro,oocf 4 ·••.·.1�1;2�(}• 4 2,§<l:2·:,�9;1�6 
HD9486 -1,036 4 0,000 2 0,000 Z -0,932 3 -1,143 3 0,000 4 -0,557 3 1,153 -1,164
1-1q9511za, e ::tl�016,' s \1_;�3i ,1,> ,o,ooo 2 ,q,ooo :2 1,1Q3:; 1. < 1,1t!:) • 3 \!,230, ;� . ::o;.6()4;,�if�l 
HD 9563 -1,036 4 1,837 1 0,000 2 0,000 2 0,000 2 2,480 2 0,000 2 1,231 0,556 
HT 9510.05 ·. •· \;1,p�6'/ 4 );1837;'. .1. \ O,(}(}(} ·•.· 2. 0,000 . .•· 0,()0Ó 2 • • 4t743} \t <fQ,557, /3 i\!�71$4 �2i7ÔJ.·
MASTER -1,036 4 0,000 2 1,656 1 -0,932 3 -1,143 3 1,119 3 0,000 2 0,461 -0,348 
P3041 ;. · ;{01.QO(}:i{ 3 ?Q,()Q0. 2 < (},(){)O 2 . �0;9,32 •3. · 01000 2 , 0,000 . 4 \ .. 1,38,9? (, {i:;117 -0,()14
PL320 -1,746 5 0,000 2 0,000 2 -2,217 4 -1,143 3 0,000 4 -1,230 4 3,594 0,858
PL322 < <. •·. .;!;7�\ s< O;()O()( 2· 1,�5� 1 <2,217 4 \7,lr!43 3 . (0,0()0 . A'; >:;o,,ooq 2, j�,'480} 1,15& 
R & G01 -1,746 5 0,000 2 0,000 2 0,703 1 0,000 2 0,000 4 -0,557 3 0,744 1,024
xu4s; ··· .o,ooch ·,t :.•0,000: . 2 .. ·· ·1;.656/ 1 0,703 1i .1';103 1 1,119 3 o;ooo. 2 !.0,042 0;527
XL360 0,000 3 0,000 2 -0,932 3 -1,143 3 2,480 2 -1,230 4 1,592 -1,0430,000 2 
Z 64 E74 0,000 lt656 1 0,703 1 ·•. 1,103 .1 . 0,000 4 ·11:230 4 < 1,.507 0,9270,000 2 
Z 84 E 90 -1,746 5 1,656 1 0,703 1 1,103 1 0,000 4 -0,557 3 1,281 0,9500,000 2 
Z84E98 0,000\3. -1;656 1 0,000 2 1,103 . 1 11119 3 1;389 1 2,2Q2 0,239 .· o,oqç z 

Z 8440 -1,746 5 1,656 1 0,703 1 1,103 1 0,000 4 ·0,557 3 ·0,177 -1,2001,837 1 
2S4s2 . · 1,49&. 2 0,000 z. p,ooo z .... 0,000 . z .>.o,ooo 2. 1r119 3 >, },3a'9 1 \ 1,ss? -0,21�
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Tabela 22. Distância euclidiana média ( dm il ) entre os genótipos i e ideótipo / para o Índice 1. 

HIBRJDO PE 1/U 1/FLO 1/AP 1/AE PROL 1/PAQ b 

9:'J"l'Tc3-tQPt:rl tlo,71,q{f;;;,t: :t/2��;,i \�l�if'1:.f 9,ooq 4:;':; Oi000•2.. ,o;oo�:;J i•�t:;�.O;'\;'.}'"/fif§.�i'.'.�4, \,Sf:tH 1r:•i'it%�,�3 
A 953 •0,710 4 4,229 1 1,656 1 0,703 1 0,000 2 0,805 3 1,389 1 0,206 41 -1,233 37 2,0957 

, . .  , ... , .. , Vi°'�e�o{;, ,0;557 �i',{\02\0;58S;t?7 G/)1t�r¼??iP?�t�])z�·t1,�n�
AGROMEN 2007 1,036 2 4,229 1 0,000 2 -0,932 3 -0,803 3 0,000 4 0,000 2 2,043 47 ·1,260 43 2,4257

1c;.��.�.�Jt�itr:;::.l��.g29r�. f,êi;,r,.�'10t�t.i 1;.��fft{Jtj;J()�!} '&),�í_R9,?:\�};�iIRgPf�fo1}%�Rz.7i;t;��ttt!{iJtHtJ,��.�e;lA!itsí!ÍJt1i?R:
AGX 2573 1,036 2 2,537 2 0,000 2 -0,932 3 0,000 2 0,000 4 ·0,557 3 0,798 3 1,365 3 1,9595 

A!3)(��,g ;:�f.;���t�9;,9�a1.�{t ;•,2,ff:;,,��;�,i��R�ge,��.:•;ic:E����.%&lR�9�;�;:,·f,JM3� .. �:(tsA)���i�ç.",��•.�½i(e\�\t,iái\%{;i�.,;;;,;t,�-:��º; 
AGX 5542 1,036 2 2,537 2 0,000 2 0,703 1 0,000 2 0,805 3 ·0,557 3 2,155 36 0,543 14 1,9036 

A�:����.;�·r��;<:cw�e7�;� :mi21;����:W!i'.W'?�(i��:2;':•1�sR·g��;3;,'.1it�;<>��r2';;,•w9'.�9°:�.,pr.,�91�5:?\� .. �:���;,�{1'.f �1;'·����i��,;,�·�10·�'.•�l�1��
AGX 5674 1,036 2 2,537 2 0,000 2 0,703 1 1,103 1 0,000 4 ·1,230 4 0,786 44 -2,125 15 1,5871 
AL.25,XII,.' •::-'q;z;<>A ' '\<J;229\�C:. f��'.:�Oô{� 3-i}2,21�•-";,t;�2"t�3•.�•···f;o,oooi.�'',k.�,23(};4••· ;Oi90�;•il8 ·,:;c:?�:��;�g'.� ;�in�,���'. 
AS 3466 0,000 3 2,537 2 0,000 2 0,703 1 1,103 1 0,000 4 0,000 2 0,344 25 •0,544 42 2,3605 
C.435•··•· ?•.·':';6}i<!36;3/ ·c:t�;��7,:;; itó/!)Oóií':\';j><'?�:!tit���3:;;':?t;2f�P8l'�fi;\,�;1�1\Iil;lit,1Ji��. t:�iPt1��t�1ri,tt�f?i�t�
C 435 G 1,036 2 2,537 2 0,000 2 -0,932 3 0,000 2 0,805 3 1,389 1 1,763 5 0,560 31 2,4430 
C4�icw····· •·•i'.•••.;·,c 'is:9,0,q�.�.• '.;'' z;�30�N�.J•i1�()���2:t,•00;()o0'.2\':{ •·o;oooz, fa9;,���f� �fr?�i�g•�].:,2,,;,�!::f�;;�é;U ·;n�\���1:;�?l i:'.f,t?t�f� 
C 505 B 2,848 1 1,196 3 0,000 2 -0,932 3 ·1,415 4 0,805 3 ·0,557 3 2,779 19 0,426 32 1,6127 
c 5o5c."··.· •,11�\t. :t.g��º�f:}\tg;�R9Jtis�i��t..?t· ·tf�Jf�.s1,ii�g;fJ1i,1i�tfg,m,i�l'1¾fitiii�;i;G9'.:t�i;��R�i:\j2�1tii�1i�{Pi�· 
e 625 1,036 2 2,537 2 1,656 1 o,703 1 1,103 1 0,000 4 1,389 1 0,622 43 1,158 19 2,3285 

CDl7:23 .•,•·:•··1;o3�z, ··);�i��fi?',c:2p;��R•�1i:;@,��12:"?!{} 'Q,ooo•2;'1l0?1H��i1itf:l�re��{�'.jtf�,i��?frrg{};í�Rt!f�'.;fg(IiI;irii��; 
co 36 -0,710 4 2,537 2 1,656 1 0,000 2 1,103 1 -0,888 5 1,389 1 -0,345 21 0,048 10 2,1501 

c;o3-z >. .•,·.... ·;,u Q;ORQ,{l :,;J'{,?{��;?At1!;i1;�.�;,�}\?".�e�i�7 Ji�i9;90f 2' •.;cg,�,1�}'1�/9,:g9�J�l��:i{f;f 3l[(,\1:S;, ;8,3J?�t�,ºlt+ fllt���i
co 34 -0,710 4 2,537 2 0,000 2 0,000 2 1,103 1 -0,888 5 1,389 1 0,043 7 0,428 27 2,3706 

Q�l'lf\,,1Qll0; ' isi;·•º.·.3·.·,·';;,?,<} 1{!.11.:1.·.�•.i.;
3.L l;ô,,Qií�g .)c,f P.}9.Pºi,·.ti,'! gip9.oi1,,t ;{ó)poq;;f(h)li3à�;�;é,liô,�.:.·.•,}·"•.·.� :;'/,;);J�t,,·,,·.��;.ti.i:iii�Iª.l.1�

- ,·-_- .. ··- . . -- . - . --- .,, , __ ., ,.,._ -,;_, .. , . .,. , ... "•·.,•·,··:;.-·;. . . _· 

DINA 270 1,036 2 4,229 1 0,000 2 -3,457 5 ·3,182 6 ·0,888 5 ·0,557 3 2,382 34 0,877 8 2,1848 

DINA'G57·'•• •
.
• ,... ;{tt1J�ª!'2•J; :t1:?,:;�.,,�•i•': Ó;ÔQO z::./'�i9e�:�ú\ .(Q;<>oô/ 2· '. :\°'i0,9�itlii\���gô,!?i\Wf et�fis,t�}�ti1�,3��:{�· ?i�•)l;iífZt' 

EXCELLER 

Fr.�llq 

0,000 3 2,537 2 0,000 2 -0,932 3 0,000 2 0,000 4 -0,557 3 0,825 46 0,134 21 2,0510 

.. ;'Oi?�OY;>it; '.}:1'í�29'f;; 'iQ;()do ':z: \Q;70�r.f) p,oq.o,;�, t.1P1:1�';�;;�tAi3f.�'it::i0;1�(��t:?J� :.·:sP.!tsà,t1PK; '},�;,�!11,
G 165 $ 0,000 3 4,229 1 0,000 2 0,703 1 0,000 2 0,000 4 0,000 2 1,053 6 ·0,803 1 2,4482

G·167S'•' ;'.;��93.�1,,�:''·, ··�··••Z:;53;7;2, .. (ó;óQ()�( ., o;oee.;·· i�;�9�;2t ,0Aos:,�•t•;••;1�3,s�;:r,,; ft,&��o:'.�., ;:,'s9t�F:.iir� .• t{:2;#47g: 
G 176 S 1,036 2 2,537 2 1,656 1 0,703 1 1,103 1 -0,888 5 ·1,230 4 1,606 11 1,224 18 1,7966 
HAT��o12•'·.'•· :\/0;oop3i':'; \2;.S:3:t2' \p;poo{J :)rr7.93:Z: ,•;:Jf1,�:3i.f 2\.{P,��•�t ��f.�i:it{1'.('f•,�1;�;}i;:�1�;,�1liMti �,í:I.(); 
HD 9486 0,000 3 2,537 2 0,000 2 -0,932 3 -0,803 3 0,000 4 -0,557 3 1,153 13 ·1,164 49 1,9503 

HD�?1�zs·•·.••· ;;;:0;7-1ô:.� /;'.1i�i9·l.�: .. �;Moz ';tW99º't' ii�,.1.9s;.1 •.• 9;��\,�:• if,23()\�;?;��SS�::�,�1·�1�1>����·f';;f%\(:.,;0:�Zt�
HD 9563 0,000 3 4,229 1 0,000 2 0,000 2 0,000 2 2,166 2 0,000 2 1,231 23 0,556 46 2,3325 
HT951oos /. >\;;q;,90�/,J? 4,2;2s): ;,9,900.z: t�,��ºzL . o;ooo 2 .;1;:410L�· •1so,s5,7; 3 v 1;1:�,,�Ffi\b2;,zo1td: >iti�r�t�f;
MASTER 0,000 3 2,537 2 1,656 1 -0,932 3 ·1,415 4 0,805 3 0,000 2 0,461 22 ·0,348 9 2,3024 
P

,
3041 · · .1,93f2. 2;?37} (),oo,o •0,932 3 o,qooi,, o;ooo/A ,:�s,�;r,:. ;�,;1?{r?t,,�,91t';��, N#;�3:i 

PL 320 -0,710 4 2,537 2 0,000 2 -2,217 4 ·1,415 4 0,000 4 ·1,230 4 3,594 29 0,858 7 2,0135 

PL322.'. ·•··•······'
·
'•'.•c-.. , .• ·. ··.2,53(',,2•.•. ·•l6�.f r::,2;z:111,: �1,4154 )O,QQ9;rc;, o,000•2.§,•2,�;}12/ ;1,458 \f\�;•:;w�� 

R & G01 2,537 2 0,000 2 0,703 1 0,000 2 0,000 4 ·0,557 3 0,744 35 1,024 6 1,6938 
XL 345 .·· •' • · .. )1�93.?li· ·· 2�5,37,2' #i�,'.f :a,?03,1 . 1;1031 ·�,�5:3< Õ,OO(!J }ô;ptz:�2,) <o;'52?;'2; �2;1)014
XL 360 1,036 2 2,537 2 0,000 2 -0,932 3 -0,803 3 2,166 2 ·1,230 4 1,592 37 -1,043 24 2,0500 
Z.64E74 1;03(;2, 2;537.2> 1,C5561 Q,i'03.1 /1�103} :,·0,8�8t) �1;230J '1,507, 49 • 0,9,2r';.26 • !;2;.!10; 
Z 84 E 90 -0,710 4 2,537 2 1,656 1 0,703 1 1,103 1 ·0,888 5 ·0,557 3 1,281 39 0,950 48 2,3663

Z84E.98 , 1;036� • \2;537 2 .. :1�.6561 • o,oooJ <1,103,\ o;l!05;J 'J,3.s9,:t \i?
'.
2�2];:3,\,.; 0,239,. 25,) .f,1160,

Z 8440 -0,710 4 4,229 1 1,656 1 0,703 1 1,103 1 -0,888 5 -0,557 3 -0,177 20 ·1,200 33 2,2633 

28452 .· 2,8:'ffl t . , ,, 2,537 2 ,,.0;000 2., • 0,000 z, > 0,000 2< 0,110�3\ ;4,389,L/ 1,�57;\4.5 i�.0;213, 36 ,. 2,�898 



Tabela 23. Distância euclidiana média (dmil) entre os genótipos i e ideótipo I para o Índice 2. 

HIBRIDO PE 1/U 1/FLO 1/AP 1/AE PROL 1/PAQ b dm,1 

�1-11\3,l.Q�r,,t.f c:1).7�t1I837,J }1,65Eii� \O,O()ll F, O,llOO 2 !Ç,000 4\.•-�,µo 1 +1;260. 27 ,tºl,411 4� ".:2,�95
A 953 -1,746 5 1,837 1 1,656 1 0,703 1 0,000 2 1,119 3 1,389 1 0,206 8 -1,233 44 2,0973
AG;so14 , :�!,º3.sc�.:9;!>º�.}i ,ôi9�<fí:ê\ll,Jº3i }{9i?goj /o,oogA( :1,230 4s 1,6â.f3? ,,�0;794;3a (/}.4�1�;s
AGROMEN 2003 0,000 3 0,000 2 1,656 1 0,000 2 0,000 2 0,000 5 1,389 1 0,423 11 ·2,302 48 2,3047
AGR.OMEN20QS- : '.fi9,llll�i3\�;llg!l§� ,;c9,ooo,2 ,70!93,zt,, ,p;gotí z, ,}0,000 ,1;, 70;�5!J ,g;5ªs,: 1j; t?o/t?4 ;i4, z;2;fo35, 
AGROMEN 2007 0,000 3 1,837 1 0,000 2 -0,932 3 -1,143 3 0,000 4 0,000 2 2,043 38 -1,260 45 2,3360
A!3RóMi:r-t.201s \f�1�035J:o,ooo'.í:ii .1;Gss:tf 0�703\ /ô,llO°'T \ o;ooo .. f io;557) ;:-0;1,5f:'f ,.;9�412 .2t ?\2;2�10
AGX 2573 0,000 3 0,000 2 0,000 2 -0,932 3 0,000 2 0,000 4 -0,557 3 0,798 18 1,365 2 2,1625 
AGX�92fo ):'!? ,�1;03,5:;�31,s37:;t ll,llll�{�i:;)je',�3.Z'l, ;'(9,o og•�. C9Aºº s< �,ll,�57·�, ;\2��:,4,:t't. \0�1<>1 27 }.);I4f�2�l,, 
AGX 5542 0,000 3 0,000 2 0,000 2 0,703 1 0,000 2 1,119 3 -0,557 3 2,155 39 0,543 18 1,8922 
AGl(S558 · @t) to;ô,oô\:¾i1,��7;;11 ,t}>;,o�oolt:{; .o;ó9tí 'l) ôiQll? .2 ).0;099tJ. éQ;557:3 ::2,Mftfi'. ?:1ff1�%�f:(�t}{Jt't2:t.1,}��; 
AGX 5674 0,000 3 0,000 2 0,000 2 0,703 1 1,103 1 0,000 4 -1,230 4 0,786 17 -2,125 47 2,4519
AL 25l<II .· · 0i,7'.'16\SJ,831:.A <O;oo�.02 •••· /·2,Z171 r�2;j�3 4 .· o,po o  1)f1;230 4>. o;!íO&c 20 J·ô,o� JO ,,t;�;��;
AS 3466 •1,036 4 0,000 2 0,000 2 0,703 1 1,103 1 0,000 4 0,000 2 0,344 9 •0,544 37 2,2819 
C.435 . J /0;000;3�,000:2 \'9,�99,%(/C1l�323 �1,1433 \ 010004 •Msit '.;1MS'}fl , o,1sa."'�t t.J2;2�'74; 
C 435 G 0,000 3 0,000 2 0,000 2 -0,932 3 0,000 2 1,119 3 1,389 1 1,763 36 0,560 16 1,8357 
e 491W/. > 

.
.. 71,03�{4<>,ô:OQ'�i fo,���rt 'tó;ooo t :;,p,OôO 2:, 1;119.,�, �1.if30:�\ 2/l�234d ô;à14:;l3(';).,/2;f4?�

C 505 B 1,498 2 0,000 2 0,000 2 -0,932 3 •1,143 3 1,119 3 -0,557 3 2,779 46 0,426 20 1,9923 
C505C: ·C2,438}i0k000 2- o,09o;J: �9/93?3. :.;1;143<�,:• 1;.g!l3\, ,-0/�57Jt :3;72s}1�{ 1;zo�\;s;iJ\:é{2;o�S
C 625 0,000 3 0,000 2 1,656 1 0,703 l 1,103 1 0,000 4 1,389 1 0,622 15 1,158 6 1,8814 
co 1723· o;ooo 3 0;000 .2,> . 0!000:2,: 1.-0;�32,3 ;o,ooo. 2; o,poo 4<;;,; o�oa()t !,9;9�1,if\;; .-0��1s 35; ;1;.::2}23�� 
co 36 -1,746 5 0,000 2 1,656 1 0,000 2 1,103 1 0,000 5 1,389 1 -0,345 2 0,048 28 2,2968
C03í ·. .�q>36l 0,99.g'�':<• 1i�5E?j i,;9,.00.9} \JfóôO 21 . o;óoo\s "ff}l,000} {}11.522;"�.e) }91317 •. 33 /}if,�1.51 co 34 -1,746 5 0,000 2 0,000 2 0,000 2 1,103 1 0,000 5 1,389 1 0,043 7 0,428 19 2,3190 
Dll'Wl.ÓOÓ ····:o,l)OQ,tQ,900 2/ ;ó;OO<(i' ·º'º·ºº?-e �;0;9:00,,2 s.0,000;'.4; ·:qa9); \i0,964;\2f'}i \�Jg1f7. {2;Ó()S3'. 
DINA 270 0,000 3 1,837 1 0,000 2 -3,457 5 -3,182 5 0,000 5 -0,557 3 2,382 42 0,877 11 2,8421 
DIN/(657 

.
.. •.; tO,OOQ·3:0,ôôô) O;l)l)ôJ; º�1)002 /:Moo;�\ 0,0004{ \0,01)0.2'; 0/593f1t;• '0,J6? 14/ x2;0�2.3; 

EXCEL LER -1,036 4 0,000 2 0,000 2 -0,932 3 0,000 2 0,000 4 -0,557 3 0,825 19 0,134 25 2,3559
ff.9006 fl,7"6,S.t;83?;+ /9,900[2) 0;7031. (0;90Q 2 ro;ooo % f1Í�º'? f 0�38!:cf ià} fll�(+� 35 s:ç,z;:'161?::
G 165 $ -1,036 4 1,837 1 0,000 2 0,703 l 0,000 2 0,000 4 0,000 2 1,053 22 ·0,803 39 2,2456
G 167 s.. ,\01000 toiooo Í 0,000 2 0,000: 2 •• .· o,qoºl p;� f i 1,38%1, ,,t;62í •4.i fao;9;i 4.o< /i.;9088 
G 176 S 0,000 3 0,000 2 1,656 1 0,703 l 1,103 1 0,000 5 -1,230 4 1,606 33 1,224 4 2,0791 
HATÃ 3012 "1,036 4; o;ooo . 2< 0,090;:2 <• 0,703:.t • 1,W3 J < 0;900 s.; :11230;,-1 �;,�;6ó�;:t�;t tºi1?6· .31 / ?�i4l.35,'.
HD 9486 -1,036 4 0,000 2 0,000 2 -0,932 3 -1,143 3 0,000 4 •0,557 3 1,153 25 -1,164 42 2,5581
HD951128 '"1,7<16.5'1,83.7'! ···.0,0º0 ·,2 ó;OOO) 1;1031, .. 1;11!f3;.: •1,230 4 '\ó,6()4'.1, ',J:,;,0,,13.1,i;.'.��\() Y:z�2�12. 
HD 9563 -1,036 4 1,837 l 0,000 2 0,000 2 0,000 2 2,480 2 0,000 2 1,231 26 0,556 17 1,6449
HT95l.Íl05 �1,03641,837) t 0,00() 2 0,000 2 0,0()0 2 4,723·1 i:0;�57.3 \ t,76$C3,7: l,-2;7Q1<19 i\3.2;ó®i; 
MASTER •1,036 4 0,000 2 1,656 1 -0,932 3 -1,143 3 1,119 3 0,000 2 0,461 12 -0,348 34 2,1508
P 3041 · 0,.000,

3;. 0!0002 · .. o,ooo 2 �0,932 3 • 0,000. 2 0,0004. , 1,389f , 1A4t}}4 -0;014,tí'. {2,1199
Pl 320 -1,746 5 0,000 2 0,000 2 -2,217 4 -1,143 3 0,000 4 -1,230 4 3,594 48 0,858 12 2,8567
PL32i.·• 01,146,S o,oool .,·1;655:t -2.,217f •01,143 .3 \0,0004 ;.0;900,�, pt8º.ctH ':i,��31 :i:'\2,6()0S. 
R&G01 
Xl.345 
XL 360 
Z64 E74 
Z 84E 90 
284 E9.8 
Z 8440 
28452 

-1,746 S 0,000 2 0,000 2 0,703 1 0,000 2 0,000 4 -0,557 3 0,744 16 1,024 8 2,3848 
0,000 :3 o;ooo 2 'iJ,656;t' 0,103 � 1,103.1- t,gs, 3 c .. o,ooo 2.\ ô;()�:ifG f.��62,7\�s. j;}f;G�: 
0,000 3 0,000 2 0,000 2 

. 0,000 r.o,ooo 2 .·•.· '1;6561. 
-1,746 5 0,000 2 1,656 1
. º•9ºº? 0,000, 2 1;�56 1 

-1,746 5 1,837 l 1,656 1 

1,498 2 0,000;2 •. 0,000 2 

-0,932 3
0,703 1"
0,703 1 

0,000 2
0,703 1
0,000 2 .

-1,143 3 

· 1,103 :1,
1,103 1 

1,1031, 
1,103 1

. 0,0002.

2,480 2 -1,230 4 1,592 32 ·1,043 41 2,0621
0,000 s -1,230 4 ,1,507 29 o,�.21: 10· 2,0822 
0,000 5 -0,557 3 1,281 28 0,950 9 2,2927 

. 1,U9 .3 \1,38�} ,•·••·•· 2,202 41 , }l,23J) 22�•. J,6�10 
0,000 5 -0,557 3 ·0,177 3 -1,200 43 2,4048 
1,119.� , 1,3891 í,557 Jt ,�Q,213 32'.;· ,.1,56l>1; 

110 



Tabela 24. Índice para a seleção de cultivares 1 Usei), com classificação dos híbridos. 

HIBRIDO PE U FLO AP AE PROL PAQ b R2 

2 Z84E98 
3{�\�345( 
4 Z 8452 

\'&:é����� ·1-�S,,g•i]';:\\:•$.ª�6;i,4:i,S(:,:i�fr,�<�6�} �;Q�\f ·,{;f,w;,1�"z ... ;.:,,91.29:� S;JJlgQ.'i�t,< I'.�R"�l,,\;Zs'•,;:, 
8.457 2 16,2 2 57,5 l 199 2 98 l 1,06 3 4,23 1 1,15 9 0,88 22 

··•· •····••;,n��OQQ��! ':ltl���c�:120t.�?Ií��}rüJ;:3�.$7:j�!�s·'tj '.9��t,%½i:\tí96:,f •(;,��•3 ::.<o;�1i11'• '.(?;9f:!\�(i•.
8.998 1 15,7 2 58,9 2 201 2 103 2 1,07 3 

15,6 2 58,1 2 

3,33 1 1,05 19 0,85 32 

It:r}���'1iI�1;0�•!r�ili1ih:tiii�t0"t;ií;f; ?t�; ., ... \1F· · ;;;0;�0�;1!

1 1 1 

Is,1 

¼é9? 
1,583 
\1:i5$7 
1,613 

8 G 167 S 8.337 2 15,8 2 58,3 2 203 2 103 2 1,07 3 5,58 1 1,06 16 0,79 4º 1,814 

;
0
•/���{57: ••i•'·';.•.•••.••·'Ú;I}�yt�,j}:ij•�t�i.�;1t}

1;�;i f ,�j;(iJ!}!!1!}'1{itfi!!{)l],t1}'1 '•:,,:
1: >i,1:b!·!! .•t:;?:;!\l} 'j};{;t�i

rt :'f9Ta5t99,$;\'<."2�:Zfé2�3;1;';S�\•!11���'tf'.;!1��ji��.�.;;1!:t;��;�;;�:�;:�J�t'.�;;t'�'r*i��t1• :1c>,:z7,� .'.i,os 13 · ·.e:,C>,,��;.1�1�!,,�;.1�;Jt��9
12 P 3041 8.596 2 15,9 2 58,2 2 208 3 105 2 1,05 4 5,15 1 0,98 26 0,86 29 1,955 
13 ··AGXSSSS •·rts,�it1\:1i}z§}�;�.�1{ii�,�;;fEf:"011«I.�9�)};tt:t;,iwtJ ;;t;p3;1.\};-7,3f.� ,\{�;4�\l {:('9��:�3:, q,;t{���
14 A 953 6.843 4 14,S 1 56,9 1 198 1 100 2 1,06 3 4,00 1 0,83 42 0,77 44 1,965 
15}'�(;�\lg�.::/' ;s:a$�:lt� ",�;YJ��l1;�'.l!lt\�Ijiif/f!\�ii!RJ'i:\l' ;;•tof�;· x1.,o�t1x0s,s.�Ji to;�3Ci�2: '::,o;,9,.7:.r \.2�001
16 DINA 1000 8.130 2 16,6 3 58,9 2 199 2 104 2 1,04 4 5,26 1 0,95 29 0,95 7 2,013 

17 Y�',4�f :;�;�1;:'.;�; ,,:;;, ,;;7,519f�I,:)A1ts,�f.�Ji,wf&s;p.�3-'�fYi;i,294.�>;: . �]0�;1�;� �·�,õ�•?�i:�s.��··1: .. ,i!li� 10 • f ó;$�' �3 \")2;029. 
18 AGROMEN 2005 8.253 2 15,9 2 58,6 2 205 3 106 2 1,02 4 8,81 3 0,89 37 0,88 24 2,050 

19 AG�OM!;�,:20�8{;.0�7.��'.;�ift; •1:����ei!iYJ��l�Rl\�t•�J1·5��•;,�•.,;•il103:22 ��1�03/t +9,5$,!·• ·;�/1.? 16} ,o,�··•2t··•·· '•:4;051 
20 MASTER 7.650 3 16,3 2 57,8 1 207 3 113 4 1,08 3 6,92 2 0,87 38 0,84 34 2,067 
21,{?:f�?;�·'.,,;; >.;.••··.··.•�>::�ªª·�1;7•ft�'i1;;1ti%�l11}0\�?��;��\iq��+��i.t�;: %��q�.�;:'.:�,•�:,9�: i·'Jiªi!.ô'.? ;'g�s7/�8:• :ó,aoy.�9 :} <'{2;070 
22 CD 1723 8.360 2 15,7 2 59,4 2 205 3 104 2 1,05 4 8,39 2 0,81 45 0,82 36 2,081 
23 .;;����!,. ·• ;>·•7�60Q}ªÁ.,'i:\:;.te;clz�:•;'.ryf�s@��•i{')"i�d;9Cl;;1;,�·�,>'�.••·1k�i:\•�(Ó3';4 �Jí,�,76i:; ,;Oí8S.•.·41.,, !�,,a�; 37, •',;:?,09,6.
24 C 435 7.955 2 15,6 2 58,S 2 210 3 110 3 1,05 4 9,58 3 0,98 27 0,88 23 2,110 
25 1:Hó9sHiâA.> ·•·· · .7.390 � · 14,é, i .:: :.�s;s 2. , , 1�. 2: : .. 1po 1. • 1,11. 3 ;�9.��J co,:,qA9 i .o,a1;J\.:, +;t;.t!q
26 G 176 S 8.453 2 16,1 2 57,6 t 193 1 96 1 1,00 5 11,26 4 1,05 17 0,96 4 2,147 
27 ;•·•zt§4'E:.14\:{)S?• ...... ·.'\ .. 8.oqi{?E;t\1t�?!:;;;%\•��i0�R:;ª::t:'.�\fifui���i,i�I•lfii;\96(r,::.,�,�{f�i�2;,$;) 2:,J,PfJi'.} <{.0;9:1,�.q/ •·2i1S.0 
28 C SOS B 9.057 1 16,6 3 58,S 2 207 3 111 4 1,06 3 9,71 3 1,24 4 0,90 20 2,159 
29Cf\�flQr,11::l'tj2Qq7:)!\ 8�240\a: "';;Js1ctJff, m��éI:[iiii:;���lt$tt! t083':'i :t,Hi';i{;} z,.1fJ•i 1,12)4 ;<>,"!7,,'J.5/i '.2i16$• 
30 EXCEL LER 7.544 3 15,9 2 58,7 2 210 3 105 2 1,05 4 8,42 3 0,93 31 0,87 25 2,176 
31

· ; R&GOl ;; .·•t•· ; ;;'!-"�·�;;;;; '11\�h1;ê5rtl.frI;�ê,fI�,.f.l:�;;:jj�Z,{":f:;' i{)02;}J:i :r;g�/1 1,,2� !/ :;o,,�2 :34:i ••\g,�4y8 . C! (2i1��
32 co 32 7.756 3 15,8 2 57,8 1 201 2 100 2 0,99 5 6,40 2 1,04 20 0,84 33 2,263 
33 .i•A,G,sol.4t•··••··. · •· '"'.:'T'.i�Mt,i�i.l?It?:frti����i�i�:t::?"!•i��g< l,1iogi2 ?';;;9�.11;}4,,.sifJ. •·'.A�07:?5•E .>.�,,.a?ªJ <:•.2,21�
34 Z 84 E 90 7.430 4 15,9 2 57,4 1 194 1 94 1 1,00 5 8,39 3 1,00 22 0,94 9 2,302 
35 · ço�s: . ê< .rl-3i�:ti'isfa1?,tt3I,! 3t;s1;1:��t: ;I!�}?:''' >98. t;,Jt,�\; :},48.} io,is 4a· jo1�7, 2�:c· •,2,305; 
36 8.020 2 15,7 2 58,2 2 195 1 98 1 1,02 4 14,79 4 0,92 33 0,70 47 2,311 
37 t�3t1(1.e,i:,1s,7'}� \:���,:3\{ :i':?93:�:\ ê:Y�s,\?i1:��.J:;0:4,�J·\ q;sf'N :t9,�.19: }: 21329 
38 94 HT 31 QPM 7.059 4 15,0 1 57,2 1 201 2 102 2 1,05 4 12,98 4 1,00 23 0,76 46 2,332 
39 LHP.�6 .•/ '•/:t�âif::. "/�5�6J, 'i.{}9-,..!\/ 211�•, •107t> t,04f\.;8�583 (O,?f3}5 • ;o,7'à42• .\ 2,360 
40 AGROMEN 2003 8.321 2 15,5 2 57,9 1 201 2 101 2 0,98 5 4,85 1 0,87 39 0,69 48 2,366 
41 )AGirs492/ .: ••\1Is20{ª .c,};;1:4/�i1 ;l;:ê�tQ}\ .s·20s:t\. ,1os 2 59,99f�}s,52},C, 11.19/? 1;/o,s?\2 7'\, 2,31.1: 
42 Z 8440 7.264 4 15,3 1 56,9 1 193 1 91 1 1,00 5 9,54 3 0,77 47 0,77 43 2,426 

43 • HATÃ3012 •. ' i?:5.9§,�.'./D,t�;rJr l1�r�·�; '}}195t . : 95 1.> 1�01 t J.3,34 4 1,21 · 5 < 0,85 3t ; 2,443 
44 C SOS C 9.531 1 17,4 4 58,6 2 212 3 110 4 1,07 3 8,41 3 1,39 1 0,96 5 2,447 
45 . PL 322 · . 7;313 4 /.1516:t )5714 i > 21.6 4 . 1.14 4 •1,02 4 7,15.2 ),19 6 0,97. 1 2,448 
46 FT 9006 7.383 4 15,0 1 58,4 2 196 1 100 2 1,01 5 14,97 4 0,86 40 0,83 35 2,485 
47 AL25XII·· r:7',,430,/1:. 15,Q·1:{f�0�4:2./2194. ,1185<1,04/ 15,07 4 0,943º, •.OJ1&30, 2;649 
48 PL 320 7.335 4 15,8 2 59,2 2 221 4 114 4 1,03 4 13,71 4 1,37 2 0,93 12 2,719 
49 'DINA 2?0)\·· .• ·· 'f 8.164)2, ftS,OF •.·\59,83 )?;23() 5 ·121·6, ,.1,00.5. >9,9�3 . 1;1s•a .... \0,93.· 11 .• 2,�2
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Tabela 25. Índice para a seleção de cultivares 2 (lsc2), com classificação dos híbridos. 

HIBRIDO PE u FLO AP AE PROL PAQ b 

1 ·<i:i0•9?6-3 i't: ··\:r:r:���r1 i{/tl%1.R\It,ztii,�,���:I�1M,�i€�é�{.�if'ilff8!i;5,r} t,J�:i:r .91��}:•0; líÇ<r?if tA:tPi�1;; 11' ?,ij.�i�1�
2 Z 8452 8.998 2 15,7 2 58,9 2 201 2 103 2 1,07 3 3,33 1 1,05 19 0,85 32 1,660 
3 •.fa�t;a,1�.�•.��•··.•\:··•••·.·/ \s;.�?{l1;• l[�iftt';1BG���Kê(,1itt,!:��t�f�1i�!tI!i:?:�Itf�11:f,�9[}:. :'4t23.J. }t�,l5�}1i;' @ç,§8)�2\t •,1I}i6�1. 
4 XL 345 8.096 3 15,6 2 56,7 1 197 1 98 1 1,06 3 6,94 2 0,81 44 0,91 15 1,695 

6 e 625 8.212 3 15,9 2 57,6 1 197 1 95 1 1,02 4 4,89 1 o,9o 35 o,95 6 1,881 
., ,.;,��!i!i12 .. />•· ..... :.,,,.,7:94-2ia.u .1�I0l\ÊW&Ks,,�{ãJttfü\t{íili(t�1;1gf1: 1 10r�.( :txr:()f;.J•. •�1,��:ti1 füt,,1�tt�PJii{.::q1�t?.!Jr {Ç1:;,�s,?i
8 G 167 S 8.337 3 15,8 2 58,3 2 203 2 103 2 1,07 3 5,58 1 1,06 15 0,79 40 1,909 
!l , .. ·•i,;c,$o!i•B')0i • l:9�tl'�:rtl:J�l�};WJr�ii�iitJ'tii1i�'ll±2/�0�tji��:�,tf:rf;�fJ:19�?>.· :�i?�?;: {:;��4\�f. &Pl�tlºi• t'.'1;��:21
1o DINA 1000 8.130 3 16,6 2 58,9 2 199 2 104 2 1,04 4 5,26 1 0,95 29 0,95 7 2,005 

60,5 2 
13 :jj;��0�\!3i1:��Jc�0;;\ �!�'M��(�í:2•�:;\����f(�:X !>,6�� ;.t,,.�i9S, 18 '/;•,H2,Q�f 
14 DINA 657 8.155 3 16,0 2 58,9 2 200 2 105 2 1,05 4 7,90 2 0,89 36 0,92 14 2,072 
15 :erc1.1�•$·�;••···· ••.,.:'.)tt;.s;4!?$:,�;.; i�'�f1x�Xit�l,,�i�tr;,:;ç0!l�;,1},};lth�t )@,99{,�;:{1,;1,�(i_·1 :i?��;,��i\J0••• •:�;1,'.�Jr tzi97Jl
15 Z 64 E 74 8.002 3 15,7 2 56,8 1 198 1 96 1 1,00 5 12,52 4 1,04 21 0,93 10 2,082 

�7. '.'A,9s3?1c;•\·•·· · .. ·.·>·> •. ���'.;,�;;;tt��1f�1�'�'.fill�§;�;�;;·�1�J.�.�: .. J·�;;ç;1pq:5fX. J1F,q�;:3:; !;'.,1ró�.l.f�: g,s�;1�\\: ((),?7•/'1•;·V3, 2,()97i 
18 AGX 5558 8.462 3 14,7 1 58,2 2 202 2 104 2 1,03 4 7,34 3 1,26 3 0,96 3 2,110 
19 •P•30.4t>Y , .... ·.... '.L\'.�{8f��-N!m,t:����(tiWi��q�í�•:��f•�0�Qll7��'¼4\�,•;)q�,,;�1 n,1�05.� �R,s►��.,1x ;!2Ót�·?-õ< :•'.(),1162�,;;';' 1�2;129 
20 e 491 w 7.519 4 15,9 2 58,o 2 204 2 101 2 1,08 3 15,54 4 1,14 10 o,93 13 2,148 
21 

'
1
MAS11Eíf\ ..... · ·· · ·· " !�6�'[:l;:%tt;?1�f.7:i�llii�t;:�{t;�'.¾�i���tftif�\l�� 3;' r,\J196\3,.'· <S,i�2)f y,q;�?:• �sg. ·.,o;84 34 t•, /2,151·

22 AGX 2573 8.358 3 15,7 2 58,4 2 206 3 101 2 1,03 4 8,58 3 0,93 32 0,97 2 2,163 
2ª fA��()��� .• 2905 h/;;�,2s;3itf1�t1s{�t?!'cf}�JS}3;�g�Jfr�;:�Q!(f ii:�f:\W§::/J',}?�(p2 4 ,.\8,111t1 .•... :0r9,��J�r: .\;tq;�: 21( \''f?io�.
24 co 32 7.756 4 15,8 2 57,8 1 201 2 100 2 0,99 5 6,40 2 1,04 20 0,84 33 2,232 
25· 'r�?'.,��i�f�;': •::s?i,{t:.3,����J�;;�,'���p�M�1ilAAi��� �J'.����i�?J���;&,��p;.,1:�'2!:,l�f t:1�'; Y;!),��;4 J,tJ>!z�;'�9;'; ,�t:��1'.;i.���}:;;. :K:�;�,��
26 CD 1723 8.360 3 15,7 2 59,4 2 205 3 104 2 1,05 4 8,39 2 0,81 45 0,82 36 2,236 
27 ;P.(;RÇ),ME�\�018• }\?.649i�1t:p;i),�,0\%i:'.�\Jl�ti�;f1t '.%{!g7i;t !;fi.9�tf.W,M>���·• .:,;,;!i&J:\ \g,tti1�!{; ;'.ôt�\��t '/,(1:i241
28 G 165 $ 7.885 4 14,7 1 58,8 2 197 1 103 2 1,04 4 8,16 2 0,97 28 0,80 39 2,246 
29 \AS�\.> :.{,,',.�\t';} t·;��f?i\r:f�;�§{P;.�);} J;,q,nSttJ, <\,9.6 1 ;,hR3:t1ii{ 5,!f>? c/g,85,f''h \Q��·}t lc2,�8f' 
30 Z 84 E 90 7.430 5 15,9 2 57,4 1 194 1 94 1 1,00 5 8,39 3 1,00 22 0,94 9 2,293 
31 ;;.:c:o,3,�, ·•,:if:7t3���}if, :,:,�ªf�lt:":i:J:{flf�1�.*ífütf��};füfüI }9�,f/ !J;po/f �-�l ::!�tl5:l,i�'<" ;cp;�72s,,••· ·.xz,zs,7:
32 e 435 7.955 3 15,6 2 58,5 2 210 3 110 3 1,05 4 9,58 3 o,98 27 o,88 23 2,297 
33 /A<3RQMEi'-l2003 :'0{&i%3!] 3l'i�.,:t�i�f�itt�ii?i�:;!f?i:f�?gt,,;�{ tot�· �\9;��\s, �/14,�s}t. ;ifpisz\�9} :o;�,c�8/ 'C/i,�.s
34 co 34 7.381 5 15,7 2 58,3 2 203 2 99 1 1,00 5 4,90 1 0,81 43 0,90 19 2,319 
35 :�G)(91.9,?,f.••· •.•)t;'.!::.t12q\fi,[{11,�LN0J}J,S�;�:;fti}�g�3;; \.105�: ·•CiQ;�9·'5\t·�,52l :;1j19. 7\ i,;0;�1.;27,. •c:.2,32a
36 AGROMEN 2007 8.240 3 15,2 1 58,1 2 211 3 108 3 1,04 4 7,14 2 1,12 12 0,77 45 2,336 
37 : EXCÉl.LeR ... ·. ,7,�/+ ' •;�;?:tª;\ri��,((h�.Y:'. J1º;� .. < )OSI \:hP5l (:{8,.�? •ag,9,�;11,i p;�7.:�t /; 2pJ?6 
38 R & G0l 7.315 5 16,0 2 59,1 2 197 1 102 2 1,03 4 9,29 3 0,92 34 0,94 8 2,385 
39. Zfl:'140<•·.·.· · ··•· · );i:1���4.}t,. k1,5;a,t sq5õ,9,t \t:,�g3I}t 91.t <1;005 \,9;.5,4.3 <'J>,77Yt 0111,<43: .• ''12,405.
40 HATÃ 3012 7.596 4 16,1 2 58,6 2 195 1 95 1 1,01 5 13,34 4 1,21 5 0,85 31 2,414 
41·; AG 5014:. ;.,: < i\7.741;} :.\:1s,1.il:' :s;i��t�}}. :{í97{f/ tto:i!Jt< ?t,ó:3 4;: .14,52 t J. 1,01,< 1� .. • o,�o. 38 \21452 
42 AGX 5674 
4 3 ... FT goos,; e 

8.020 3 15,7 2 58,2 2 195 1 98 1 1,02 4 14,79 4 0,92 33 0,70 47 2,452 
;7,383'.;5/; fl.5,0.'.1 ;;{{§��t�W if1196):.1\•. 100}, }t;Of!f 1-41,97 4 :{),86}'º , 0,1,13 35 •···.· ;<2,465 

44 94 HT 31 QPM 7.059 5 15,0 1 57,2 1 201 2 102 2 1,05 4 12,98 4 1,00 23 0,76 46 2,509 
45· HP�6 :,.1,15s4•)J5,6}•;�9f;2<.·21.1r .·.1O1.3'J,o4 8,583 .. o,98 .. 2!:\ o,7842 .2,558 
46 PL 322 7.313 s 15,6 2 57,4 1 216 4 114 3 1,02 4 7,15 2 1,19 6 0,97 1 2,601 
47 /AL 25J<Il .'.i,.'.:7�43êl.� ; 15,0.}: . f6(},4j. t219; 4 ;,.118 4 < 1,04 .1 .15,07} 0,94. 30, . 0

{1,16, 30 i •.2;80! 
48 DINA 270 8.164 3 15,0 l 59,8 2 230 5 127 5 1,00 5 9,06 3 1,18 8 0,93 11 2,842 
49 Pl320/> ·,··• /)'.r,3�5.�i: 1.s;â;a;, )5.9,t�• ?�21:1 /114'3 •1;034 .. 13,714< 1;37>� \0;9312 ·.:\2,857 






