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RESUMO 

SANTOS, Geferson Rocha; D.Sc.; Universidade Estadual do Norte Fluminense 
Darcy Ribeiro; outubro de 2025; Seleção e recomendação de genitores 
endogâmicos S7 e híbridos F1 de milho-pipoca visando resistência a Fusarium 
verticillioides; Orientador: D.Sc. Marcelo Vivas; Conselheiros: D.Sc. Alexandre Pio 
Viana e D.Sc. Gabriel Moreno Bernardo Gonçalves. 
 

 

A alta severidade de podridão de espigas (FER), ocasionada por fungos do gênero 

Fusarium, compromete a qualidade do milho-pipoca e, devido à síntese de 

micotoxinas por esses patógenos, representa ameaça à saúde humana. Diante 

desse cenário, o objetivo deste estudo foi selecionar híbridos estáveis e resistentes, 

bem como proceder a seleção de parentais como fontes de alelos favoráveis para 

resistência à FER. Para isso, foram obtidos híbridos topcrosses a partir do 

cruzamento de 18 linhagens com quatro testadores. Os híbridos foram avaliados a 

campo em três ambientes, em delineamento de blocos casualizados (DBC). A 

severidade de FER foi estimada com auxílio de escala diagramática, sendo os 

dados utilizados para análise dialélica e cálculo da área sadia da espiga (ASE). As 

informações de ASE foram submetidas às análises de variância individual e 

conjunta (ANOVA) pelo teste F (p < 0.05). Considerando o efeito significativo da 

interação G×A, procedeu-se à análise GGE biplot, complementada pelo teste de 

agrupamento de médias. Para facilitar a visualização das relações entre os 

conjuntos de linhagens, testadores e híbridos, em cada ambiente e no conjunto 

deles, elaborou-se um diagrama de Venn. Todas as análises foram conduzidas com 
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o software estatístico R. As análises de variâncias demonstraram a existência de 

variabilidade genética, permitindo a seleção de híbridos, linhagens e testadores 

com maior resistência à FER. Os coeficientes de variação (CV%) foram baixos, 

indicando boa condução experimental e confiabilidade dos resultados obtidos. A 

análise GGE biplot explicou 82,53% da variação total, permitindo identificar híbridos 

adaptados e linhagens elite nos diferentes ambientes. A capacidade geral (CGC) e 

específica (CEC) de combinação exerceram influência expressiva sobre a 

resistência à FER em milho-pipoca. Verificou-se resposta diferencial dos híbridos 

conforme os ambientes. Para promover ganhos na resistência à FER, recomenda-

se a utilização de parentais com altos valores médios de ASE e elevada CGC. 

 

Palavras-chave: dialelo parcial; variabilidade genética; segurança alimentar; 

análises multi-ambientais; estresses bióticos. 

  



 

xiii 

 

ABSTRACT 

SANTOS, Geferson Rocha; D.Sc.; State University of North Fluminense Darcy 
Ribeiro; october 2025. Selection and recommendation of inbred lines S7 and F1 
hybrids of popcorn corn for resistance to Fusarium verticillioides; Advisor: D.Sc. 
Marcelo Vivas; Committee members: D.Sc. Alexandre Pio Viana and D.Sc. Gabriel 
Moreno Bernardo Gonçalves. 
 

 

The high severity of ear rot (FER), caused by fungi of the Fusarium genus, 

compromises popcorn quality and, due to the synthesis of mycotoxins by these 

pathogens, poses a risk to human health. In this context, the objective of this study 

was to select stable and resistant hybrids, as well as to select parental lines as 

sources of favorable alleles for resistance to FER. To achieve this, topcross hybrids 

were obtained by crossing 18 inbred lines with four testers. The hybrids were 

evaluated under field conditions across three environments, using a randomized 

complete block design (RCBD). FER severity was estimated using a diagrammatic 

scale, and the data were used for diallel analysis and calculation of the healthy ear 

area (ASE). ASE data were subjected to individual and combined analyses of 

variance (ANOVA) using the F-test (p < 0.05). Given the significant genotype-by-

environment interaction (G×A), a GGE biplot analysis was performed, 

complemented by a mean-clustering test. To facilitate visualization of the 

relationships among line sets, testers, and hybrids in each environment and across 

all environments, a Venn diagram was constructed. All analyses were performed 

using the R statistical software. The analyses of variance revealed substantial 



 

xiv 

genetic variability, enabling the selection of hybrids, inbred lines, and testers with 

improved resistance to FER. The coefficients of variation (CV%) were low, indicating 

good experimental precision and reliability of the results. The GGE biplot explained 

82.53% of the total variation, allowing the identification of well-adapted hybrids and 

elite lines across environments. The general (GCA) and specific (SCA) combining 

abilities exerted strong influence on FER resistance in popcorn maize. Differential 

hybrid responses across environments were observed. To enhance FER resistance, 

the use of parental lines with high mean ASE values and strong GCA effects is 

recommended. 

 

Keywords: partial diallel; genetic variability; food safety; multi-environment 

analyses; biotic stresses
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1 INTRODUÇÃO 

No atual contexto da agricultura mundial, o milho (Zea mays subsp. mays) 

é uma espécie vegetal de importância significativa, não somente pelo seu 

expressivo valor econômico, mas também por sua relevância social. Nos países 

menos desenvolvidos, o consumo do milho é de extrema importância na 

subsistência da população humana, graças ao seu elevado valor energético, por 

ser rico em amido, proteína, lipídeos, fibras, micronutrientes, vitaminas 

hidrossolúveis, ß-caroteno e minerais essenciais, como magnésio, zinco, fósforo e 

cobre (Ildiz et al., 2019). O milho contém antioxidantes que protegem de várias 

doenças degenerativas (Shah et al., 2016). No Brasil, o milho assume papel 

preponderante, visto que sua utilização abrange tanto a alimentação humana 

quanto a animal, sendo, a terceira cultura alimentar mais importante, depois do 

arroz e do trigo (Prestes et al., 2019). 

Entre as diversas finalidades do milho, destaca-se o cultivo do milho-pipoca 

(Zea mays var. Everta), pertencente ao grupo dos milhos especiais, que têm 

ganhado espaço tanto no mercado consumidor quanto em programas de 

melhoramento genético. Essa variedade apresenta grãos com características 

morfofisiológicas que favorecem a capacidade de expansão (CE) quando estes são 

submetidos a altas temperaturas. Este fenômeno, descrito como popping 

expansion (Silva et al., 1993; Larish e Brewbaker, 1999), é fundamental para a 

transformação dos grãos em pipoca (Figura 1), sendo influenciado por atributos 

como teor de umidade, espessura do pericarpo e proporção de endosperma vítreo. 
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Figura 1. Ilustração demonstrando a capacidade de expansão (CE) do grão de 
milho-pipoca durante sua transformação em pipoca. 
 
 
 

Esse fenômeno ocorre devido à presença de um endosperma duro e 

resistente que retém vapor d’água quando aquecido, gerando pressão e, logo, a 

explosão do grão (Faria Junior et al., 2019). Além disso, o milho-pipoca apresenta 

uma composição nutricional única, com alta concentração de fibras e antioxidantes 

(Paes, 2006), tornando-o uma opção saudável para o consumo humano. 

O cultivo de milho-pipoca apresenta alta rentabilidade e valor econômico 

visto que este pode ser comercializado com preços acima do valor do milho comum 

(Freire et al., 2020). Atualmente, o Brasil é o segundo maior produtor mundial de 

milho-pipoca, produzindo aproximadamente 268.402 mil toneladas do grão (0,23% 

do volume de milho comum) (Blecher, 2019; Feltrin, 2022). Essa diferença entre a 

produção de milho-pipoca e milho comum pode ser explicada pela indisponibilidade 

de sementes de milho-pipoca no mercado brasileiro, tornando necessária a 

importação destas de outros países produtores, o que dificulta a expansão do 

cultivo nacional (Catão e Caixeta, 2017; Catão et al., 2020; Santos, 2022). 

Outro entrave que dificulta a expansão da espécie no Brasil, é a sua 

suscetibilidade a doenças, uma vez que as cultivares cultivadas são oriundas de 

clima temperado e não são totalmente adaptadas às condições tropicais. As 

doenças de plantas constituem manifestações patológicas complexas que resultam 

do mau funcionamento das células ou tecidos do hospedeiro, provocado por 

irritação persistente ou contínua causada por agentes patogênicos (fatores bióticos) 

ou pelo ambiente (fatores abióticos), configurando um processo dinâmico e 

multifatorial (Agrios, 2004). 
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Entre os fatores bióticos, os fungos se destacam como causadores de uma 

variedade de doenças em plantas, incluindo infecções que afetam diferentes partes 

da planta, como raízes, caules, folhas e frutos. Além dos danos à produtividade das 

lavouras de milho-pipoca, as doenças fúngicas também podem comprometer 

significativamente a qualidade dos grãos colhidos, como é o caso da Fusarium Ear 

Rot (FER), causada pelo fungo Fusarium verticillioides (Sacc.) Nirenberg (Folcher 

et al., 2009). Essa doença é particularmente preocupante por provocar redução no 

peso e no tamanho dos grãos, além da formação de manchas, desenvolvimento de 

mofo e contaminação por fumonisinas. As fumonisinas constituem um grupo de 

micotoxinas produzidas por algumas espécies de fungos do gênero Fusarium, 

principalmente pela espécie F. verticillioides (Gelderblom et al., 1988). 

As fumonisinas mais importantes são a FB1 e a FB2, que são 

regulamentadas em níveis máximos em alimentos para evitar a exposição 

excessiva e proteger a saúde pública (ANVISA, 2017). As autoridades reguladoras 

estabelecem limites de tolerância para a presença dessas micotoxinas em 

alimentos, com base em evidências científicas e avaliações de risco à saúde 

humana e animal (Marasas, 2001; Raquema et al., 2011). A exposição crônica às 

fumonisinas pode acarretar problemas de saúde, incluindo danos ao fígado, rins, 

sistema imunológico e sistema nervoso central, além de serem classificadas como 

potenciais agentes carcinogênicos e induzirem morte celular programada (Riley e 

Merrill, 2019). A contaminação por fumonisinas também pode afetar a cadeia 

produtiva animal, gerando impactos econômicos negativos sobre a pecuária 

(Munkvold et al., 2019). 

Conforme descreve Nazareno et al. (2018), o melhoramento genético de 

plantas é uma alternativa eficiente e sustentável para lidar com doenças fúngicas 

em culturas comerciais, como por exemplo o milho-pipoca. Neste sentido, a 

obtenção de híbridos simples oriundo de cruzamentos controlados de linhagens 

endogâmicas é de suma importância para lançamento de novas cultivares (Duvick, 

2005; Troyer, 2006). Por meio do uso de delineamentos genéticos, é possível 

identificar a herança de características de interesse, como a resistência a Fusarium, 

o que contribui para o desenvolvimento de estratégias de melhoramento viáveis e 

ambientalmente sustentáveis. Esse processo possibilita a obtenção de novas 

variedades candidatas a fontes de resistência, as quais podem ser utilizadas para 

aprimorar a produção de alimentos e promover a segurança alimentar.  
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2 OBJETIVOS 

2.1 Objetivo geral 

 

Selecionar híbridos topcross de milho-pipoca estáveis e resistentes, bem 

como selecionar linhagens parentais como fontes de alelos favoráveis à resistência 

à FER no Norte e Noroeste do Rio de Janeiro. 

 

2.2 Objetivos específicos 

 

• Compreender a contribuição dos efeitos aditivos (CGC) e não aditivos (CEC) 

na resistência ao FER em híbridos de milho-pipoca; 

• Orientar estratégias de melhoramento para resistência ao FER em milho-

pipoca com base na natureza dos efeitos genéticos; e 

• Avaliar a eficácia de ferramentas analíticas para melhorar a interpretação 

dos resultados da CGC e da CEC. 
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3 REVISÃO BIBLIOGRÁFICA 

3.1 Aspectos gerais da cultura do milho 

 

O milho é uma planta diploide (2n = 2x = 20), alógama, que se reproduz 

preferencialmente por fecundação cruzada. Pertencente à família Poaceae e ao 

gênero Zea, cinco espécies são comumente reconhecidas: Z. diploperennis, Z. 

luxurians, Z. nicaraguensis, Z. perennis e Z. mays, amplamente distribuídas do 

norte do México ao sul da América Central. A espécie Z. mays inclui três 

subespécies: o milho da região central da Guatemala (Z. mays subsp. 

huehuetenangensis), o milho das montanhas do planalto central do México (Z. 

mays subsp. mexicana) e o milho domesticado (Z. mays subsp. mays), cultivado 

em larga escala e composto por diversas variedades, incluindo o milho-pipoca (Z. 

mays var. Everta) (Manchanda et al., 2018). 

Diversos estudos indicam que a América Central, mais especificamente nas 

proximidades da Bacia do Rio Balsas, na região Sudoeste do México, constitui o 

centro de origem do milho (Matsuoka et al., 2002; Piperno et al., 2009; Van 

Heerwaarden et al., 2011). 

Cultivado há aproximadamente oito a dez mil anos (Paterniani et al., 2000), 

o milho foi uma das culturas mais relevantes para as civilizações asteca, maia e 

inca. O nome científico da espécie foi atribuído por Lineu em sua classificação de 

gêneros e espécies: “zeia”, do grego, significa “grãos” ou “cereal”, e “mays” faz 

referência aos maias, um dos principais povos da América. A importância do milho 
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extrapola fronteiras geográficas, sendo utilizado em diferentes culturas e tradições 

ao redor do mundo. 

A domesticação do milho ocorreu a partir de seu ancestral comum, o 

teosinte (Z. mays subsp. parviglumis), em um processo antigo que remonta a cerca 

de 9 mil anos, segundo Stitzer e Ross-Ibarra (2018). De acordo com Wang et al. 

(2020), as plantas passaram por uma contínua seleção artificial e melhoramento 

genético, originando múltiplas variedades com características distintas, 

preservando a ampla variabilidade genética da espécie (Figura 2). 

 
 
 

 

Figura 2. Esquema didático ilustrando a evolução da cultura do milho, destacando 
as principais etapas de domesticação, melhoramento genético e avanços 
tecnológicos ao longo do tempo. 
 
 
 

De acordo com Silva et al. (2017), o milho-pipoca se diferencia do milho 

comum pela presença de uma fina cápsula que envolve o endosperma do grão, o 

que confere aos grãos um tamanho menor e a capacidade de estourar e formar os 

flocos característicos da pipoca quando submetidos ao calor. Além disso, a 

composição química do milho-pipoca é distinta, com maior quantidade de amido e 

menor teor de proteína e açúcares, como apontado por Freire et al. (2020). Essas 

características são fundamentais para o sucesso do milho-pipoca como um produto 

único e muito apreciado, que tem conquistado cada vez mais espaço no mercado 

devido ao seu alto valor agregado. 

 

3.2 Aspectos socioeconômicos do cultivo de milho 
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O milho é um cultivo de grande importância socioeconômica em escala 

global, devido ao seu impacto na dieta humana e às suas múltiplas aplicações em 

diversos setores industriais. O endosperma do grão apresenta composição química 

rica em nutrientes, proteínas essenciais e vitaminas, incluindo as do complexo C, 

que desempenham papel relevante na prevenção do escorbuto. Além disso, o milho 

constitui matéria-prima fundamental para a produção de biocombustíveis, 

polímeros industriais, bebidas, artesanatos e diversas outras aplicações (Santos et 

al., 2015). 

De acordo com informações divulgadas pela Companhia Nacional de 

Abastecimento – CONAB (2022), a produção de milho no Brasil em 2021 totalizou 

aproximadamente 113,47 milhões de toneladas. Deste montante, o milho comum 

correspondeu a cerca de 99,66% da produção total, alcançando 113,2 milhões de 

toneladas. Já a produção de milho-pipoca representou cerca de 0,24% do total, 

totalizando cerca de 270 mil toneladas. 

Embora a produção de milho-pipoca seja inferior à do milho comum, o 

cultivo de milhos especiais destinados à alimentação humana tem-se mostrado 

bastante atrativo devido ao seu elevado valor agregado. Conforme destacado por 

Brandão (2018) e Freire et al. (2020), a pipoca é uma variedade de milho especial 

amplamente apreciada no Brasil, sobretudo por apresentar valor comercial superior 

ao do milho comum. Apesar de sua popularidade, a área destinada ao cultivo de 

milho-pipoca ainda é reduzida, representando menos de 0,5% da área total 

cultivada com milho, segundo a CONAB (2022). Esse nicho de mercado tem atraído 

crescente interesse de produtores e investidores, que buscam aproveitar o 

potencial de lucratividade associado ao cultivo de milhos especiais. 

Segundo informações da SEGS (2019), o Brasil ocupa a segunda posição 

no ranking mundial de consumo de pipoca, tendo consumido cerca de 250 mil 

toneladas do grão em 2018, movimentando aproximadamente US$ 630 milhões. 

Para 2024, projeta-se um incremento de 130 mil toneladas no consumo, o que 

poderá gerar cerca de US$ 850 milhões. Diante dessa previsão de aumento na 

demanda nacional por pipoca, é razoável supor que haja também maior procura 

por novas variedades de milho-pipoca no mercado. Essa tendência reafirma a 

necessidade de que os programas de melhoramento genético invistam 

substancialmente em recursos para a obtenção de genótipos promissores, dotados 

de características agronômicas desejáveis, como resistência a doenças fúngicas 
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que afetam o cultivo da espécie, especialmente aquelas causadas por patógenos 

do gênero Fusarium. 

 

3.3 Podridão de espigas e micotoxinas associadas 

 

A podridão de espiga em milho-pipoca, também conhecida como Fusarium 

Ear Rot (FER), é uma doença fúngica causada predominantemente pelo agente 

etiológico Fusarium verticillioides (Sacc.) Nirenberg (Nirenberg e O’Donnell, 1998) 

(sinônimo Fusarium moniliforme, Sheldon, teleomorfo Gibberella moniliformis). A 

complexa interação entre o patógeno e a planta hospedeira resulta em diversos 

sintomas, incluindo estrias rosadas nos grãos, que são responsáveis pelo nome 

popular da doença (Carbas et al., 2021). A FER é responsável por perdas 

consideráveis de rendimento de milho em todo o mundo (Bottalico, 1998). Os 

sintomas de FER estão relacionados ao genótipo da planta, condições ambientais 

e grau de infecção (Bacon et al., 2008). 

Sabato et al. (2013) descrevem que a manifestação dos sintomas da FER 

se dá na espiga, com a presença de grãos que apresentam coloração rosa, 

dispersos individualmente ou agrupados. Em alguns casos, é possível observar a 

presença de micélio cotonoso rosado sobre os grãos afetados. Quando a infecção 

ocorre em estágios mais avançados, os grãos podem apresentar diversas estrias 

brancas em diferentes níveis de infecção (Figura 03). 

 
 
 

 

Figura 3. Esquema ilustrativo da infecção ocasionada pelo fungo do gênero 
Fusarium em diferentes níveis de intensidade, em espigas e grãos de milho-pipoca. 
Fonte: Geferson Rocha Santos (2024). 
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De acordo com Marín et al. (1996), a germinação dos conídios do fungo F. 

verticillioides é influenciada por fatores como a umidade relativa, temperatura e 

potencial hidrogeniônico (pH). Pesquisas estabeleceram que a temperatura ideal 

para o crescimento desse fungo gira entre 22,5 e 27,5°C, com temperaturas 

máximas oscilando entre 32,0 e 37,0°C e mínimas oscilando entre 22,5 e 27,5°C 

(Bacon e Nelson, 1994). Porém, em um estudo feito por Marín et al. (1995), foi 

observado que o desenvolvimento do F. verticillioides e do F. proliferatum ocorreu 

em uma temperatura de 40,0°C, com atividade hídrica acima de 0,94 (alta 

disponibilidade de água). Vale ressaltar que essas informações são relevantes para 

entender as condições ideais para o crescimento do fungo e, assim, desenvolver 

estratégias de controle da doença. 

A crescente incidência fúngica e o surgimento de diversas doenças ao 

cultivo de milho, podem ser explicados por vários fatores, como expansão do plantio 

para duas safras, intensificação do cultivo em áreas irrigadas, o uso de variedades 

não adaptadas, ampla utilização de defensivos, elevada população de plantas e 

atraso na colheita (Juliatti et al., 2007). 

A presença de FER nos cultivos de milho-pipoca causa grandes prejuízos, 

e o método de controle mais eficiente e sustentável consiste na obtenção de 

híbridos resistentes ao fungo F. verticillioides. Até o momento, sabe-se que a 

resistência à FER apresenta herança poligênica e controle genético complexo 

(Mesterházy et al., 2012). Apesar da ocorrência errática de epidemias, a doença 

necessita de controle, pois o patógeno contamina os grãos com micotoxinas 

nocivas (Munkvold, 2003; Missmer et al., 2006). 

O gênero Fusarium é amplamente reconhecido como um dos mais 

relevantes no campo da patologia vegetal a nível global, frequentemente associado 

à murcha e a outras doenças de espécies vegetais de elevada importância 

econômica (Booth, 1971). Ademais, diversas espécies produzem micotoxinas 

capazes de provocar enfermidades em humanos e animais (Hawksworth et al., 

1995; Jouany, 2007), o que torna o tema ainda mais relevante. Entre as micotoxinas 

produzidas por espécies de Fusarium, destacam-se os tricotecenos, a zearalenona, 

as fumonisinas e a moniliformina.  

As infecções causadas por fungos do gênero Fusarium podem resultar em 

drástica redução na produtividade no momento da colheita, ocasionando perdas 

econômicas significativas. Segundo Uhlig et al. (2007), várias espécies do gênero 
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estão associadas a doenças de plantas, merecendo destaque F. graminearum, F. 

culmorum, F. avenaceum, F. verticillioides, F. roseum, F. oxysporum, F. tricinctum e 

F. nivale. Algumas são altamente patogênicas; outras produzem micotoxinas 

extremamente prejudiciais à saúde humana e animal.  

De acordo com Marín et al. (1999), F. verticillioides é especialmente 

relevante na produção de micotoxinas, pois pode contaminar grãos de milho tanto 

antes quanto após a colheita, produzindo, em condições favoráveis, toxinas 

pertencentes ao grupo das fumonisinas. Zhou et al. (2018) reforçam que as 

fumonisinas são predominantemente produzidas por F. verticillioides e F. 

proliferatum. 

As micotoxinas acumuladas em plantas infectadas ou em grãos 

armazenados podem causar neurotoxicidade, hepatotoxicidade e nefrotoxicidade 

em animais e humanos (Gaikpa e Miedaner, 2019; Li et al., 2019). Esposito et al. 

(2016) relatam a identificação de 28 tipos de fumonisinas, classificadas nos grupos 

A, B, C e P. Entre elas, as fumonisinas B1 (FB1), B2 (FB2) e B3 (FB3) são as mais 

prevalentes. A estrutura dessas toxinas é caracterizada por uma cadeia 

aminopolihidroxialquílica de 20 carbonos esterificada com duas moléculas de ácido 

tricarboxílico (TCA), variando nas quantidades e posições dos grupos hidroxila (–

OH), o que lhes confere diferenças estruturais. 

Ross et al. (1992) afirmaram que a ingestão de grãos contaminados com 

fumonisinas pode causar leucoencefalomalácia em equinos e coelhos, 

caracterizada por amolecimento e cavitações na substância branca do cérebro. 

Além disso, Desjardins et al. (1998) relataram que suínos expostos a essas 

toxinas podem desenvolver inchaço e edema pulmonar. Em roedores, a exposição 

resulta no desenvolvimento de câncer hepático (Desjardins, 2006). Em algumas 

regiões da África do Sul, observou-se correlação significativa entre o consumo de 

grãos com elevados níveis de fumonisinas e a ocorrência de câncer de esôfago em 

humanos (Munkvold e Desjardins, 1997).  

As micotoxinas apresentam efeitos nefrotóxicos, hepatotóxicos e 

imunossupressores amplamente documentados. Consequentemente, a 

contaminação micotoxicológica do milho pode impactar seriamente a saúde animal, 

além de gerar prejuízos econômicos para as cadeias produtivas de grãos e de 

proteína animal, além de causar prejuízos econômicos para a cadeia de produção 

de grãos e para cadeia de produção animal (Munkvold et al., 2019). 
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Diversos fatores como a genética das sementes, o solo, a irrigação, a 

localização e as condições climáticas podem levar a variações na qualidade do grão 

(Liu et al., 2020), na sua composição nutricional (Vargas et al., 2023), no nível de 

contaminação micotoxicológica (Tyska et al., 2022) e, consequentemente, nos 

custos de formulação das rações (Mallmann et al., 2019). Assim, à medida que se 

amplia o conhecimento sobre os fatores que geram variabilidade no milho, torna-

se possível otimizar o uso desse ingrediente nas cadeias produtivas que dele 

dependem. 

 

3.4 Capacidade de combinação entre genitores 

 

A identificação de progênies e híbridos superiores é essencial para garantir 

a disponibilização de novas cultivares e de genitores para futuros cruzamentos. O 

desenvolvimento de híbridos baseia-se no fenômeno da heterose, que consiste no 

aumento do vigor e da aptidão de um indivíduo híbrido em relação aos seus 

genitores (Shull, 1952). Para que a heterose seja explorada de forma eficiente, é 

necessário identificar pais com potencial para originar combinações híbridas de 

elevado desempenho. Entretanto, genitores com características agronômicas 

superiores nem sempre as transmitem às suas progênies. Para superar essa 

limitação, o conceito de capacidade de combinação tem sido amplamente 

empregado na seleção de pais em programas de melhoramento de plantas híbridas 

(Chen et al., 2019). 

A capacidade geral de combinação (CGC) refere-se ao valor médio de uma 

linhagem quando cruzada em múltiplas combinações, sendo determinada 

principalmente pelos efeitos aditivos dos genes e expressando-se em termos de 

desempenho médio dos híbridos formados. Por sua vez, a capacidade específica 

de combinação (CEC) avalia o desempenho de uma combinação híbrida particular, 

refletindo o valor genético resultante do cruzamento entre duas linhagens 

específicas em determinado ambiente. A CEC é influenciada predominantemente 

por efeitos gênicos não aditivos, enquanto a CGC resulta, em maior parte, da ação 

aditiva dos genes (Viégas e Miranda Filho, 1978). 

Segundo Sprague e Tatum (1942), a CGC é afetada principalmente pela 

ação gênica aditiva, que exerce efeito linear sobre o desempenho dos híbridos. Por 

esse motivo, a CGC é considerada fundamental para a seleção de genitores, uma 
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vez que linhagens com alta CGC tendem a originar híbridos superiores, em média. 

Em contraste, a CEC está associada a interações gênicas — como dominância, 

epistasia e interação genótipo × ambiente — o que a torna mais difícil de predizer 

e mais suscetível à variabilidade decorrente tanto dos genitores utilizados quanto 

das condições ambientais. Assim, a seleção de genitores com elevada CEC é 

essencial para o desenvolvimento de híbridos altamente adaptados a condições 

específicas de cultivo. 

 

3.5 Delineamento genético topcross 

 

No início dos estudos com milho híbrido, verificou-se que a avaliação 

fenotípica das linhagens não era um bom indicador de seu desempenho em 

cruzamentos. No entanto, conforme Paterniani e Campos (1999), a avaliação de 

um grande número de linhagens por meio de cruzamentos pode tornar-se 

impraticável quando estas já apresentam elevado grau de homozigose. 

Por exemplo, em cruzamentos dialélicos, nos quais cada um dos 𝑛 

genitores é cruzado com todos os demais 𝑛 − 1 genitores, obtêm-se 𝑛 (𝑛 − 1) 

combinações possíveis. Essas combinações podem ser agrupadas em três 

categorias distintas, de acordo com Griffing (1956): 

 

• O primeiro grupo de combinações corresponde às autofecundações dos 

genitores, que originam as próprias linhas puras; 

• O segundo grupo corresponde aos cruzamentos entre pares de genitores 

diferentes, resultando em híbridos F1 heterozigóticos. Existem 
𝑛 (𝑛−1)

2
 desses 

híbridos F1; e 

• O terceiro grupo corresponde aos híbridos F1 recíprocos, que são produzidos 

quando cada um dos n genitores é utilizado como pai em um cruzamento e como 

mãe em outro. Assim como no caso dos híbridos F1 heterozigóticos, existem 
𝑛 (𝑛−1)

2
 

híbridos F1 recíprocos possíveis.  

 

No entanto, uma das principais restrições impostas pelo uso dos 

cruzamentos dialélicos completos é a grande quantidade de genitores envolvidos, 

gerando um número elevado de combinações híbridas a serem avaliadas, o que é 
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inviável para os programas de melhoramento genético, principalmente, por conta 

dos altos custos envolvidos (Veiga et al., 2000). Um método alternativo é o uso do 

modelo de análise dialélica parcial, que proporciona reduções no número de 

combinações formadas, devido à avaliação de somente dois grupos de variedades 

ou linhagens, possibilitando maior economia para a estimação de parâmetros 

genéticos (Miranda Filho e Geraldi, 1984). 

Apesar das vantagens proporcionadas pelo uso de dialelos parciais na 

redução da complexidade e dos custos dos cruzamentos, ainda persistem desafios 

significativos para sua aplicação em larga escala na indústria, tanto no que se refere 

à execução dos cruzamentos quanto à avaliação das linhagens resultantes (Moreira 

Júnior, 1995). 

Devido às dificuldades e aos custos envolvidos no uso de dialelos parciais 

em programas de melhoramento, Davis (1927) sugeriu a utilização de topcross, em 

que as linhagens são avaliadas em cruzamentos com um testador comum. Esse 

processo permite a seleção das linhagens com melhor desempenho e descarte das 

menos promissoras, o que torna os programas de desenvolvimento de híbridos 

mais eficientes e racionalizados (Elias et al., 2000; Miranda Filho e Gorgulho, 2001). 

Conforme evidencia Hallauer et al. (2010), o emprego deste método tem 

como objetivos avaliar a capacidade de combinação das linhagens para a formação 

de híbridos e analisar os valores genéticos dos genótipos da população que se 

deseja melhorar. Contudo, um problema encontrado no uso do topcross é a escolha 

de testadores que proporcionem a melhor discriminação entre as linhagens, de 

acordo com a finalidade do programa de seleção. 

 

3.6 Escolha de testadores 

 

Em consonância com com Hallauer e Miranda Filho (1981), as diferenças 

entre testadores de base genética ampla e estreita estão relacionadas, 

principalmente, às frequências gênicas. Em um testador de base genética ampla, 

as frequências para diferentes loci variam de 0 a 1, o que permite sua utilização 

sob a suposição de que a superioridade das linhagens selecionadas é devida à sua 

maior capacidade geral de combinação, associada aos efeitos gênicos aditivos. Já 

em um testador de base genética estreita, as frequências gênicas são limitadas a 

0 ou 1 nas linhagens, e a 0, 0.5 ou 1 nos híbridos simples. 
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Hull (1945) sugeriu que um bom testador deve preservar o valor fenotípico 

das linhagens cruzadas, evitando assim a alteração dele. Para alcançar esse 

objetivo, ele propôs a utilização de testadores com homozigose recessiva ou com 

baixa frequência de genes favoráveis, especialmente em loci importantes para a 

seleção. No entanto, há discordância entre os pesquisadores sobre essa 

abordagem. Keller (1949) argumentou que os testadores devem ter alta 

produtividade e que a escolha deve levar em consideração as linhagens que serão 

avaliadas. 

Segundo Hallauer e Lopez-Perez (1979), os fatores que influenciam na 

escolha dos testadores são: (i) Base genética ampla “versus” base genética 

estreita; (ii) Alta frequência “versus” baixa frequência de genes desejados; (iii) 

Capacidade geral de combinação “versus” capacidade específica de combinação; 

(iv) Alta produção “versus” baixa produção; (v) Disponibilidade de testadores; (vi) 

Estágio de desenvolvimento do programa; (vii) Tipos de material sob teste; e (viii) 

Tipo de material a ser sintetizado posteriormente. 
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4 MATERIAL E MÉTODOS 

4.1 Germoplasma 

 

No âmbito deste estudo, as linhagens utilizadas foram submetidas a um 

processo prévio de seleção, que consistiu na avaliação per se de 190 das linhagens 

de milho-pipoca, provenientes do Banco de Germoplasma da Universidade 

Estadual do Norte Fluminense Darcy Ribeiro – UENF, durante dois anos de ensaio. 

Neste processo, as características de maior relevância para a cultura, a saber, o 

rendimento de grãos (RG) e a capacidade de expansão (CE), foram consideradas 

para a escolha dos testadores e linhagens. 

Além dos critérios de seleção principais, características secundárias, como 

a cor e o formato dos grãos, também foram consideradas no processo de escolha 

dos genitores, uma vez que esses atributos estão diretamente relacionados à 

qualidade comercial e ao perfil de aceitação pelo mercado de milho-pipoca. A 

coloração alaranjada, por exemplo, é frequentemente associada a maior conteúdo 

de carotenoides, enquanto o formato pérola está ligado à melhor performance de 

expansão. Dessa forma, a avaliação conjunta desses aspectos fenotípicos permitiu 

uma seleção mais criteriosa de 18 linhagens e 4 testadores com o intuito de formar 

um conjunto de 72 híbridos topcrosses (Tabela 1). 
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Tabela 1: Relação de linhagens e testadores utilizados em delineamento genético 
topcross para obtenção de 72 híbridos F1. 

Nº Testador Origem País Instituição RG CE FER* 

1 L291 URUG Uruguai CIMMYT 1548,13 27,56 Médio 

2 L322 Barão Brasil UFV 877,56 29,72 Bom 

3 L690 UENF 14 Brasil UENF 1296,39 31,11 Bom 

4 L76 Viçosa Brasil UFV 1668,47 29,75 Bom 

Nº Linhagem Origem País Instituição RG CE FER* 

1 L204 IAC 125 Brasil IAC 915,23 25,39 Médio 

2 L207 IAC 125 Brasil IAC 1011,35 27,44 Bom 

3 L216 IAC 125 Brasil IAC 707,47 24,06 Bom 

4 L217 IAC 125 Brasil IAC 2889,25 31,81 Bom 

5 L221 IAC 125 Brasil IAC 716,45 26,67 Bom 

6 L292 URUG 298 Uruguai CIMMYT 2249,14 29,72 Médio 

7 L294 URUG 298 Uruguai CIMMYT 802,86 23,89 Médio 

8 L325 Barão Brasil UFV 676,74 27,72 Ruim 

9 L326 Barão Brasil UFV 1748,54 26,17 Médio 

10 L332 Barão Brasil UFV 588,12 27,28 Médio 

11 L357 PR 023 Brasil UENF 396,54 28,66 Ruim 

12 L381 SAM USA UENF 1986,11 22,28 Médio 

13 L383 SAM USA UENF 900,81 25,83 Bom 

14 L386 SAM USA UENF 1123,54 26,44 Médio 

15 L394 SAM USA UENF 835,5 23,56 Bom 

16 L689 UENF 14 Brasil UENF 1228,71 20,94 Bom 

17 L691 UENF 14 Brasil UENF 1000,15 34 Bom 

18 L80 Viçosa Brasil UFV 645,67 22,33 Bom 

CIMMYT: Centro Internacional de Melhoramento de Milho e Trigo; UFV: 
Universidade Federal de Viçosa; UENF: Universidade Estadual do Norte 
Fluminense Darcy Ribeiro; IAC: Instituto Agronômico de Campinas. 
*Escala de severidade utilizada: Bom (0 a 10%), Médio (11 a 20%), Ruim (>20%). 
 
 
 
4.2 Obtenção dos híbridos topcrosses 

 

Inicialmente, em setembro de 2021, a área de obtenção de sementes 

pertencente ao Colégio Agrícola Antônio Sarlo, localizado no município de Campos 
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dos Goytacazes – RJ, foi devidamente preparada, com auxílio de mecanização 

agrícola, para receber a instalação do delineamento genético topcross. Após o 

preparo da área, foi realizado a demarcação com bordadura e as sementes das 28 

linhagens e dos 4 testadores foram semeadas em fileiras individuais. As linhagens 

(receptoras de pólen) foram dispostas em linhas de 9,00 metros de comprimento e 

os testadores (doadores de pólen) foram dispostos em linhas de 39,00 metros. Com 

o intuito de facilitar os cruzamentos, ambos os genitores contaram com um 

espaçamento de 1,00 metro entre fileiras e 0,40 metros entre covas (Figura 4). 

 
 
 

 

Figura 4. Croqui representativo da configuração espacial dos quatro testadores e 
das 18 diferentes linhagens de milho-pipoca, que fizeram parte do cruzamento em 
delineamento genético topcross, para obtenção dos híbridos F1. 
Fonte: Geferson Rocha Santos (2025). 
 
 
 

Com o objetivo de garantir a uniformidade no suprimento de pólen, as 

sementes dos testadores (fileiras masculinas) foram semeadas em três épocas 

distintas, espaçadas por um intervalo de sete dias. Essa estratégia visou minimizar 

possíveis variações no tempo de florescimento dos testadores, de forma a garantir 

a disponibilidade constante de pólen para as linhagens receptoras durante todo o 

período de polinização. Essa abordagem é fundamental para obtenção de 

resultados confiáveis e consistentes no delineamento genético topcross. 
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Visando evitar a ocorrência de contaminação cruzada entre as linhagens 

doadoras e receptoras de pólen durante o processo de cruzamento controlado, 

foram implementadas algumas medidas de proteção, tais como a aplicação de 

sacolas plásticas específicas nas espigas receptoras, antecedendo a emissão dos 

estilos estigmas. Essa medida de proteção visa garantir a integridade das espigas 

receptoras. O pólen das linhagens doadoras foi coletado pela utilização de sacos 

kraft, os quais foram posicionados sobre os pendões de cada planta quando 

estavam aptas à liberação de pólen, com a finalidade de minimizar a contaminação 

cruzada durante o processo de coleta. 

 

4.3 Delineamento experimental e avaliação dos híbridos 

 

O preparo da área experimental foi realizado mecanicamente, seguido por 

uma gradagem e pela abertura dos sulcos, cuja profundidade variou de 5 a 8 cm. 

Após a sulcagem, procedeu-se à semeadura, utilizando três sementes híbridas por 

cova. Decorridos 20 dias da semeadura, foi efetuado o desbaste, mantendo-se 

apenas uma planta por cova, de modo a garantir uniformidade no estande e 

minimizar efeitos de competição entre plantas. 

Os 72 híbridos topcrosses foram avaliados em delineamento de blocos 

casualizados, com duas repetições, totalizando 144 parcelas experimentais. Cada 

parcela foi constituída por duas linhas de plantio de 3,00 m de comprimento, com 

espaçamento de 0,20 m entre plantas e 0,80 m entre linhas, resultando em uma 

população final de 62.500 plantas ha⁻¹. Ao longo do ciclo da cultura, as áreas 

experimentais foram mantidas livres de ervas daninhas por meio de capinas 

manuais. Não foram realizadas aplicações de fungicidas, permitindo que a FER se 

expressasse naturalmente nas espigas, uma vez que não houve inoculação artificial 

e a contaminação ocorreu de forma espontânea devido ao histórico da área. 

As parcelas receberam irrigação por aspersão, aplicada conforme a 

necessidade hídrica da milho, visando proporcionar condições adequadas para o 

seu desenvolvimento. Além disso, monitorou-se periodicamente o estado 

nutricional e fitossanitário das plantas, de modo a identificar possíveis limitações e 

assegurar que o ambiente experimental permanecesse uniforme, permitindo que 

as diferenças observadas entre os híbridos fossem atribuídas predominantemente 

ao seu potencial genético. 
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Figura 5. Croqui esquemático da configuração espacial das parcelas de híbridos 
de milho-pipoca obtidos em delineamento genético topcross e avaliados em 
delineamento estatístico de blocos casualizados com 2 repetições. 
Fonte: Geferson Rocha Santos (2025). 
 
 
 

Visando o estudo de adaptabilidade e estabilidade, o ensaio foi instalado 

em três ambientes, sendo: AMB1 – Colégio Estadual Agrícola Antônio Sarlo em 

Campos dos Goytacazes; AMB2 – Estação Experimental da Ilha Barra do Pomba 

em Itaocara e AMB3 – Instituto Federal Fluminense Campus Avançado Cambuci 

em Cambuci, todos localizados na região Norte e Noroeste do estado do Rio de 
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Janeiro. A temperatura média (ºC), precipitação (mm) e a umidade relativa do ar 

(%) foram mensuradas com auxílio de estações meteorológicas próximas aos locais 

de instalação experimental (Figura 6). 

 
 
 

 

Figura 6. Valores quinzenais, referentes à temperatura média (ºC), precipitação 
(mm) e umidade relativa do ar (%) durante a condução experimental do ensaio a 
campo em Campos dos Goytacazes (a), Itaocara (b) e Cambuci (c), estado do Rio 
de Janeiro, Brasil de 2022. 
 
 
 

Os gráficos apresentam os valores quinzenais de temperatura média, 

precipitação e umidade relativa do ar durante a condução dos ensaios a campo em 

Campos dos Goytacazes, Itaocara e Cambuci, no estado do Rio de Janeiro, em 

2022. De forma geral, Campos dos Goytacazes manteve temperaturas mais 

amenas, em torno de 22–24°C, com umidade relativa estável e elevada (70–85%) 

e baixa ocorrência de chuvas, registrando apenas picos isolados de precipitação. 

Em Itaocara, as temperaturas ficaram levemente superiores (23–25°C), com maior 

variabilidade da umidade relativa (65–85%) e maior frequência e intensidade de 
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eventos de chuva ao longo do período. Cambuci apresentou as condições mais 

quentes entre os três ambientes, com temperaturas médias próximas de 24–26°C, 

umidade variando entre 60 e 80% e precipitações mais frequentes e irregulares, 

especialmente na segunda metade do ciclo. Esses padrões evidenciam diferenças 

climáticas importantes entre os municípios, que influenciam diretamente a 

performance dos híbridos e na severidade de FER. 

 

4.4 Variáveis e análises estatísticas 

 

Em cada ambiente de cultivo, após um período aproximado de 130 dias 

desde a semeadura dos híbridos de milho-pipoca, as parcelas foram colhidas 

individualmente, devidamente identificadas e armazenadas em condições 

apropriadas para posterior análise. No galpão de apoio à pesquisa do Colégio 

Agrícola Antônio Sarlo, procedeu-se à estimativa da variável de interesse sFER e, 

a partir desta, obteve-se a variável secundária ASE. 

 

• Severidade de Fusarium nos Grãos (sFER): A obtenção da estimativa da 

severidade de Fusarium será realizada inicialmente por meio de uma seleção 

aleatória de seis espigas sintomáticas por parcela experimental, a fim de se 

proceder a uma avaliação minuciosa da severidade de podridão, mediante a 

identificação visual de grãos com sintomas visíveis de ocorrência de Fusarium. 

Para tanto, a escala diagramática proposta por Cymmyt (1994), foi adaptada com 

notas de severidade média da espiga, que contemplaram um intervalo variando de 

0 a 100% de severidade, com incrementos de 5% nas notas (Figura 7). É relevante 

salientar que a avaliação foi conduzida por um único avaliador, visando minimizar 

interferências ambientais garantindo maior homogeneidade na obtenção dos 

resultados e assegurar uniformidade na condução das análises. 

 

• A ASE foi obtida por meio da subtração da sFER da área total da espiga, 

considerando que a área total corresponde a 100%, seguindo a equação: 

 

𝐴𝑆𝐸 = (100 − 𝑠𝐹𝐸𝑅) 
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Figura 7. Escala diagramática para avaliação da severidade de FER em milho-
pipoca proposta por Cymmyt (1994), com modificações em incrementos de 5% em 
5% nas notas de severidade. 
 
 
 

Os dados de sFER foram tabulados em planilhas eletrônicas e analisados 

para verificação dos efeitos de genótipo, bem como a homogeneidade residual via 

análise de variância individual dos ambientes, considerando o modelo: 

 

Yij = μ + Gi +  Bj + eij 

 

Onde: 𝑌𝑖𝑗 = valor observado do i-ésimo genótipo avaliado no j-ésimo bloco; 

𝜇 = média geral; 𝐺𝑖 = efeito fixo do i-ésimo genótipo (i = 1, 2, ..., 72); 𝐵𝑗  = efeito do 

j-ésimo bloco (j= 1 e 2); e 𝑒𝑖𝑗 = efeito aleatório do erro associado à observação 𝑌𝑖𝑗 

(𝑒𝑖𝑗∼NID (0, σ²)). 
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A homogeneidade residual entre ambientes foi testada via teste Hartley. 

Atendendo aos pressupostos do teste, procedeu-se à análise de variância conjunta, 

seguindo o modelo: 

 

Yijk =  μ + Ai +  B/Aj(i) + Gk + (GxA)ik + eijk 

 

Onde: 𝑌𝑖𝑗𝑘 = valor observado no j-ésimo bloco, no i-ésimo ambiente, para o 

k-ésimo genótipo; μ = média geral; 𝐴𝑖 = efeito fixo do i-ésimo ambiente (i=1, 2 e 3); 

𝐵/𝐴𝑗(𝑖)  = efeito do j-ésimo bloco dentro do i-ésimo ambiente (j=1 e 2); 𝐺𝑘 = efeito 

fixo do k-ésimo genótipo; (𝐺𝑥𝐴)𝑖𝑘 = efeito fixo da interação entre o i-ésimo ambiente 

e o k-ésimo genótipo; 𝑒𝑖𝑗𝑘: efeito aleatório do erro associado à observação 𝑌𝑖𝑗𝑘 

(𝑒𝑖𝑗𝑘∼NID (0, σ²)). 

 

A análise dialélica foi realizada com base no modelo 4 de Griffing (1956), 

adaptado a dialelos parciais em múltiplos ambientes seguindo o modelo: 

 

𝑌𝑖𝑗𝑘 = μ +  𝐴𝑘 + 𝐺𝑖 +  𝐺𝑗
′ + 𝑆𝑖𝑗 + 𝐺𝑥𝐴𝑖𝑘 + 𝐺′𝑥𝐴𝑗𝑘 + 𝑆𝑥𝐴𝑖𝑗𝑘 + 𝑒̅𝑖𝑗𝑘 

 

Onde: 𝑌𝑖𝑗𝑘 = valor médio observado da combinação híbrida entre i-ésimo 

testador e a j-ésima linhagem no k-ésimo ambiente; μ = média geral; 𝐴𝑘 = efeito fixo 

do k-ésimo ambiente; 𝐺𝑖 = efeito da CGC do i-ésimo testador; 𝐺𝑗
′ = efeito da CGC 

da j-ésima linhagem; 𝑆𝑖𝑗 = efeito da CEC entre o i-ésimo testador com a j-ésima 

linhagem; 𝐺𝑥𝐴𝑖𝑘 = efeito da interação entre a CGC do i-ésimo testador e o k-ésimo 

ambiente; 𝐺′𝑥𝐴𝑗𝑘 = efeito da interação entre a CGC da j-ésima linhagem e o k-ésimo 

ambiente; 𝑆𝑥𝐴𝑖𝑗𝑘= efeito da interação entre a CEC entre o i-ésimo testador e a j-

ésima linhagem no k-ésimo ambiente; 𝑒̅𝑖𝑗𝑘 = efeito aleatório do erro experimental, 

obtido a partir da soma dos quadrados médios dos resíduos, ajustado para o 

número de observações 𝑌𝑖𝑗𝑘 (𝑒̅𝑖𝑗𝑘∼NID (0, σ²)). 

 

Com o objetivo de proporcionar uma melhor visualização gráfica dos dados, 

na análise GGE biplot e no teste de agrupamento de médias pelo algoritmo de 

Scott-Knott (1974), foi utilizada a ASE como variável resposta. Essa escolha se 

justifica pelo fato de que o biplot favorece a identificação de genótipos com maiores 
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valores para a característica analisada. Considerando que o objetivo deste estudo 

é selecionar híbridos com menor severidade de lesões causadas por Fusarium, a 

utilização da ASE, em substituição direta à FER, constitui uma adaptação 

metodológica coerente. Tal abordagem permite uma discriminação mais precisa 

dos materiais superiores em termos de resistência, conferindo maior fidedignidade 

à interpretação dos resultados. Os gráficos biplot foram plotados de acordo com 

Yan (2002), seguindo: 

 

Y̅ij  − 𝑦̅𝑗  =   y1Ei1pj1 +  y2Ei2pj2 +  Eij 

 

Onde: Y̅ij  = a ASE média dos genótipos 𝑖 nos ambientes 𝑗; 𝑦̅𝑗 = a média 

geral dos genótipos no ambiente 𝑗; y1Ei1pj1 = o primeiro componente principal 

(PC1); y2Ei2pj2 = o segundo componente principal (PC2); y1 e y2 = os valores 

próprios associados a IPCA1 e IPCA2, respectivamente; Ei1 e Ei2 = os valores do 

PC1 e PC2, respectivamente, do genótipo 𝑖; pj1 e pj2 = os valores do PC1 e PC2, 

respectivamente, para o ambiente 𝑗; e Eij = erro associado com o modelo do i-ésimo 

genótipo e j-ésimo ambiente. 

 

Todas as análises estatísticas foram realizadas por intermédio do programa 

R (R CORE TEAM, 2022), com suporte dos pacotes, ‘ExpDes.pt’ (Ferreira et al., 

2018) e ‘Metan’ (Olivoto e Lúcio, 2020) para análises e ‘ggplot2’ (Wickham et al., 

2016) para confecção dos gráficos. 
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5 RESULTADOS E DISCUSSÃO 

5.1  Análise de variância e capacidade de combinação 

 

Buscando avaliar a resposta dos 72 híbridos topcrosses de milho-pipoca a 

Fusarium em três localidades do Norte e Noroeste do Rio de Janeiro em conjunto, 

realizou-se o teste de homogeneidade das variâncias, que consistiu na obtenção 

da razão ente o maior e menor quadrado médio do resíduo (QMR+/QMR-), cujo 

valor foi 4,44. Nesse sentido, constando-se que as variâncias entre os ambientes 

foram homogêneas, procedeu-se com a ANOVA conjunta (Tabela 2), seguindo os 

pressupostos do teste de Bartlet.  

A ANOVA conjunta revelou diferenças significativas entre os ambientes, 

híbridos, linhagens e suas respectivas interações (p < 0,05; Tabela 2), com exceção 

dos testadores. A distinção observada entre os ambientes sugere que as condições 

edafoclimáticas particulares de cada município influenciaram diretamente a 

severidade de Fusarium. Tal interpretação é sustentada pelas variações nos 

padrões de precipitação, temperatura média e umidade relativa registradas ao 

longo do período experimental (Figura 4), que evidenciam oscilações importantes 

entre Campos dos Goytacazes, Itaocara e Cambuci. Essas diferenças 

microambientais podem ter favorecido maior pressão de inóculo e diferentes níveis 

de predisposição das plantas à doença, contribuindo para a expressão diferenciada 

do comportamento dos genótipos em cada local. 
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Tabela 2. Resumo da ANOVA conjunta para severidade de Fusarium nos grãos 
(FER), em 72 híbridos topcrosses de milho-pipoca avaliados em três municípios 
(Cambuci, Campos dos Goytacazes e Itaocara) da região Norte e Noroeste 
Fluminense. 

Fontes de Variação Graus de Liberdade Quadrados Médios 

Híbridos (G) 71 1531,64** 

CGC Testador (I) 3 2546,59ns 

CGC Linhagem (II) 17 2639,93** 

CEC Híbrido 51 1102,51** 

Ambiente (E) 2 14329,49** 

CGC I × E 142 758,92** 

CGC II × E 6 1862,00** 

CEC × E 34 786,34** 

L×T×E 102 684,89** 

Resíduo 213 14,07 

QMR+/QMR- 4,44 

Média 23,57 

*, ** indicam efeitos estatisticamente significativos de acordo com o teste F ao nível 
de significância de 5% e 1%, respectivamente; ns indica efeitos não-significativos. 
 
 
 

Paralelamente, a diferença significativa entre os híbridos topcrosses e sua 

interação com os ambientes (Cambuci, Campos dos Goytacazes e Itaocara) indica 

que a resistência ao patógeno varia entre os genótipos e depende das condições 

ambientais de cada localidade. A presença dessa interação evidencia a ausência 

de correlação consistente no desempenho dos híbridos entre os diferentes 

ambientes, tornando inviável uma recomendação única. Portanto, a seleção do 

híbrido mais resistente deve ser realizada de forma específica para cada localidade, 

considerando suas condições edafoclimáticas e os níveis de pressão do patógeno, 

a fim de reduzir o impacto do patógeno por meio da recomendação de híbridos 

superiores. 

De modo semelhante, a significância da interação entre linhagens e 

ambientes indica que os mesmos preceitos devem ser observados na seleção de 

genitores no programa de melhoramento para resistência a Fusarium. Por outro 

lado, o efeito dos testadores (T), isoladamente, não foi significativo, indicando que 
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as diferenças entre os testadores não foram relevantes para a variação observada 

na severidade de Fusarium. 

Considerando as interações com o ambiente significativas para CGC I, II e 

CEC, procedeu-se com a análise de variância individual para os três municípios da 

região Norte e Noroeste do Rio de Janeiro (Cambuci, Campos dos Goytacazes e 

Itaocara), onde foi avaliada a severidade de Fusarium nos grãos. Observou-se 

diferença significativa entre os híbridos avaliados nas três localidades onde foi 

conduzido o presente trabalho, tendo o mesmo, sido observado para as linhagens 

e testadores (p < 0,05; Tabela 3). 

 
 
 
Tabela 3. Resumo da análise de variância individual para severidade de Fusarium 
nos grãos (FER), em 72 híbridos topcrosses de milho-pipoca avaliados em três 
municípios da região Norte e Noroeste Fluminense. 

Fonte de 

Variação 

Graus de 

Liberdade 

Quadrados Médios 

CAM GOY ITA 

Blocos 1 32,24 0,89 51,68 

Híbridos 71 1.324,23* 337,90* 1.387,36* 

CGC Testador 3 3.098,67* 1.043,73* 2.128,20* 

CGC 

Linhagem 
17 1.759,40* 438,59* 2.014,62* 

CEC Híbrido 51 1.074,79* 262,82* 1.134,70* 

Resíduo 71 20,92 4,70 16,59 

Parâmetros 
CV (%) 15,74 18,00 13,76 

Média 29,07 12,06 29,58 

Contribuição 

Linhagens 31,81% 31,10% 33,78% 

Testadores 9,88% 13,04% 6,47% 

L×T 58,30% 55,85% 58,73% 

* indica efeito estatisticamente significativo de acordo com o teste F ao nível de 5% 
de significância; ns indica efeitos não-significativos em Cambuci (CAM); Campos 
dos Goytacazes (GOY) e Itaocara (ITA). 
 
 
 

Portanto, fica evidenciado que, independentemente do local, existe 

variabilidade entre os genótipos estudados quanto à sua resposta à FER, o que é 
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fundamental para a seleção de genótipos resistentes, tanto para seleção dos 

melhores genitores/testadores, quanto para seleção de híbridos superiores em fase 

final do programa de melhoramento. Cumpre destacar que os coeficientes de 

variação (CV%) foram considerados baixos em todos os três ambientes em que os 

genótipos foram avaliados; entre 13,76% (Itaocara) e 18,00% (Campos dos 

Goytacazes), o que permite inferir boa precisão experimental e confiabilidade nos 

dados obtidos (Tabela 3). 

A análise de contribuição das fontes de variação revelou que a maior parte 

da variação genética foi atribuída às linhagens (L), cuja contribuição percentual 

variou de 31,10% (Campos dos Goytacazes) a 33,78% (Itaocara). A interação 

linhagem x testador (LxT) apresentou uma alta contribuição para a variação total, 

representando entre 55,85% e 58,73%, evidenciando que o desempenho dos 

híbridos topcrosses depende fortemente das combinações específicas entre 

linhagens e testadores para maximizar a resistência ao Fusarium nos grãos. Os 

testadores (T) apresentaram menor contribuição relativa, variando entre 6,47% 

(Itaocara) e 13,04% (Campos dos Goytacazes) (Tabela 3). 

 

5.2 Estimativas das capacidades combinatória 

 

Na análise de variância para as capacidades combinatórias dos 72 híbridos 

de milho-pipoca quanto à severidade de Fusarium, para Cambuci, Campos dos 

Goytacazes e Itaocara, observou-se efeito significativo para CGC testador, CGC 

linhagem e CEC (p < 0,01) (Tabela 3). Por isso, a estimativa dos efeitos das 

capacidades gerais e específicas de combinação pode contribuir para a 

identificação de linhagens promissoras quanto à resistência à doença, bem como 

para a seleção de cruzamentos com maior potencial de desempenho. 

A significância dos efeitos de CGC indica que há diferenças entre os 

genitores quanto à sua aptidão média para compor híbridos resistentes, refletindo 

a presença de efeitos aditivos relevantes. Já os efeitos significativos de CEC 

sugerem a atuação de interações específicas entre linhagens e testadores, o que 

evidencia a importância da combinação não aditiva, como dominância e epistasia, 

no controle da resposta à severidade de Fusarium. Esses resultados reforçam a 

necessidade de considerar tanto os efeitos aditivos quanto os não aditivos no 

direcionamento dos programas de melhoramento genético voltados à resistência. 
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Além disso, a análise conjunta dos ambientes permite inferir a estabilidade 

dos efeitos das capacidades combinatórias, visto que a consistência dos efeitos 

genéticos em diferentes locais é essencial para a recomendação de híbridos com 

ampla adaptação. A presença de interação GxA para os efeitos de CGC e CEC 

pode indicar que determinadas linhagens/testadores e cruzamentos, 

respectivamente, expressam níveis diferenciados de resistência a Fusarium 

dependendo das condições edafoclimáticas de cada local. 

Considerando o efeito significativo da interação GxA tanto no desempenho 

dos híbridos quanto na capacidade de contribuição dos genitores, torna-se evidente 

a importância de selecionar genitores adaptados a condições específicas de cada 

local. No entanto, é igualmente fundamental identificar aqueles genitores que 

apresentam contribuição consistente para a redução da severidade de Fusarium 

nos diferentes ambientes. Genitores com esse perfil tendem a originar híbridos ou 

populações sintéticas mais estáveis, justamente por manifestarem menor 

sensibilidade aos efeitos da interação GxA. 

A análise das capacidades combinatórias permite estimar dois 

componentes genéticos distintos: a capacidade geral de combinação (CGC), que 

expressa o desempenho médio de um genitor em múltiplos cruzamentos e está 

relacionada aos efeitos aditivos dos alelos; e a capacidade específica de 

combinação (CEC), que reflete o desempenho particular de um cruzamento 

específico, associado principalmente aos efeitos não aditivos, como dominância e 

epistasia (Sprague e Tatum, 1942; Henderson, 1952). 

Por meio da obtenção dos efeitos das capacidades gerais e específicas de 

combinação em Cambuci, observa-se que 10 das 18 linhagens utilizadas 

apresentaram estimativas negativas para CGC, isto é, contribuíram, em média, 

para a redução da severidade de Fusarium nos híbridos em que participaram. Já 

entre os testadores, três (L291, L322 e L76) dos quatro avaliados contribuíram para 

a resposta de resistência a Fusarium nos cruzamentos em que participaram. Desta 

forma, interessa ao melhorista identificar combinações híbridas com estimativas de 

CEC mais favoráveis, especialmente aquelas que envolvam pelo menos um dos 

genitores com boa CGC. 

Juntos, esses resultados sugerem que a presença de alelos favoráveis para 

tolerância à doença está distribuída entre essas linhagens, com potencial para uso 

recorrente em cruzamentos destinados à formação de híbridos mais resistentes. 



30 

 

Nesse sentido, dentre as linhagens com contribuição para redução da severidade 

de Fusarium L294, L689 e L80 se destacam com as maiores contribuições com 

valores de -17,94, -20,37 e -23,87, respectivamente (Tabela 4). Já para a CEC em 

Cambuci, os valores mais expressivos foram observados nos híbridos L291×L394 

(-29,20), L322×L207 (-30,90), L322×L357 (-32,61), L690×L394 (-37,01) e 

L76×L325 (-35,91). Destes, a linhagem L394 e o testador L322 participam, cada 

um, de 40% dos cruzamentos com elevada CEC (Tabela 4). 

 
 
 
Tabela 4. Estimativas dos efeitos das capacidades gerais (CGC) e específicas 
(CEC) de combinação entre 18 linhagens, quatro testadores e 72 híbridos de milho-
pipoca para resistência à podridão de espiga (FER), avaliados em Cambuci/RJ. 

Linhagens 
Testadores CGC 

Linhagens L291 L322 L690 L76 

L204 13,61 4,28 -6,39 -11,49 -1,47 

L207 52,24 -30,90 -3,27 -18,07 19,26 

L216 53,44 -33,40 -10,72 -9,32 17,20 

L217 9,07 5,34 -11,03 -3,38 -7,58 

L221 -4,48 -8,81 21,82 -8,53 -4,03 

L292 -0,08 -2,76 0,67 2,17 -8,87 

L294 -0,48 3,84 -11,93 8,57 -17,94 

L325 -10,40 18,31 27,99 -35,91 23,39 

L326 -17,22 -13,20 45,18 -14,77 12,45 

L332 -4,67 24,25 -14,32 -5,27 4,00 

L357 -19,08 -32,61 22,87 28,82 18,07 

L381 -13,84 -10,22 27,26 -3,19 11,88 

L383 -9,33 16,39 -6,23 -0,83 -10,88 

L386 -15,70 -5,49 -19,01 40,19 -6,12 

L394 -29,20 43,36 -37,01 22,84 8,78 

L689 -0,55 3,76 -5,61 2,39 -20,37 

L691 -3,69 11,43 -6,79 -0,94 -13,89 

L80 0,36 6,43 -13,49 6,71 -23,87 

CGC 
Testadores 

-0,56 -6,62 13,29 -6,1 - 
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A análise dos efeitos das capacidades combinatórias em Campos dos 

Goytacazes revelou que oito das 18 linhagens avaliadas apresentaram estimativas 

negativas de CGC, evidenciando seu potencial para contribuir com a redução da 

severidade de Fusarium nos híbridos em que foram utilizadas. Entre os testadores, 

três dos quatro analisados (L322, L690 e L76) também apresentaram CGC 

negativa, o que reforça seu valor como progenitores no desenvolvimento de 

materiais mais tolerantes à doença (Tabela 5). 

 
 
 
Tabela 5. Estimativas dos efeitos das capacidades gerais (CGC) e específicas 
(CEC) de combinação entre 18 linhagens, quatro testadores e 72 híbridos de milho-
pipoca para resistência à podridão de espiga (FER), avaliados em Campos dos 
Goytacazes/RJ. 

Linhagens 
Testadores CGC 

Linhagens L291 L322 L690 L76 

L204 28,12 -7,58 -14,51 -6,03 8,85 

L207 48,91 -20,69 -5,77 -22,44 21,93 

L216 -7,46 -0,76 3,62 4,60 -3,00 

L217 1,86 -4,89 6,98 -3,94 1,54 

L221 6,43 -6,92 -7,95 8,43 3,56 

L292 -10,43 6,22 -1,11 5,32 -3,74 

L294 -8,17 2,68 2,05 3,43 -6,86 

L325 -3,87 7,78 -3,30 -0,62 -1,55 

L326 8,59 4,19 -6,03 -6,75 5,40 

L332 -7,47 4,68 2,80 -0,02 -0,91 

L357 -2,46 -10,86 20,07 -6,75 8,75 

L381 -6,19 1,76 -1,82 6,26 -2,58 

L383 -7,96 5,39 1,02 1,55 -2,90 

L386 -6,06 2,29 -0,88 4,65 -4,77 

L394 -7,91 3,39 1,47 3,05 -5,87 

L689 -8,91 4,49 2,12 2,30 -5,71 

L691 -8,67 6,33 0,25 2,08 -5,50 

L80 -8,37 2,48 1,00 4,88 -6,65 

CGC 
Testadores 

7,95 -2,89 -1,41 -3,64 - 
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Esses resultados indicam que parte do germoplasma avaliado carrega 

alelos com efeito aditivo favorável à resistência, podendo ser estrategicamente 

incorporado a programas de melhoramento. Entre as linhagens com CGC negativa, 

destacam-se L294 (–6,86), L80 (–6,00) e L394 (–5,87), que apresentaram os 

menores valores estimados e, portanto, maior contribuição média para a redução 

da severidade da doença neste ambiente (Tabela 5). No que se refere à capacidade 

específica de combinação (CEC), os híbridos mais promissores foram L76×L207 (–

22,44), L322×L207 (–20,69), L690×L204 (–14,51) e L291×L292 (–10,43). A 

presença recorrente da linhagem L207 entre as combinações de maior CEC 

destaca sua interação favorável com diferentes testadores, tornando-a uma 

candidata estratégica para cruzamentos voltados à obtenção de híbridos mais 

resistentes (Tabela 5). 

Os resultados obtidos para Itaocara, a partir da análise das capacidades 

gerais e específicas de combinação, apontaram que nove das 18 linhagens 

apresentaram estimativas negativas de CGC, indicando uma contribuição favorável 

à redução da severidade de Fusarium nos híbridos em que foram envolvidas. Entre 

essas, destacam-se as linhagens L383 (–22,67), L292 (–18,86), L294 (–18,24), 

L691 (–17,59) e L689 (–14,96), que se sobressaíram com os menores valores 

estimados, reforçando seu potencial para compor cruzamentos com foco em 

resistência (Tabela 6). 

No grupo dos testadores, dois dos quatro avaliados também exibiram CGC 

negativa: L291 (–7,02) e L322 (–6,22), o que sugere um desempenho médio 

satisfatório na redução de FER, tornando-os opções interessantes na seleção de 

genitores para uso recorrente em programas de melhoramento voltados à 

tolerância. Quanto à capacidade específica de combinação (CEC), os cruzamentos 

mais expressivos em relação à redução da severidade da doença foram L291×L326 

(–40,73), L322×L221 (–25,54), L322×L217 (–22,66), L76×L216 (–22,50) e 

L76×L689 (–15,44). Nota-se, nesse conjunto, a participação recorrente dos 

testadores L322 e L76, além da linhagem L689, o que aponta para interações 

específicas altamente favoráveis à resistência, que vão além dos efeitos aditivos 

individuais dos genitores (Tabela 6). 
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Tabela 6.  Estimativas dos efeitos das capacidades gerais (CGC) e específicas 
(CEC) de combinação entre 18 linhagens, quatro testadores e 72 híbridos de milho-
pipoca para resistência à podridão de espiga (FER), avaliados em Itaocara/RJ. 

Linhagens 
Testadores CGC 

Linhagens L291 L322 L690 L76 

L204 36,89 4,14 -20,53 -20,50 -5,71 

L207 -5,97 -20,13 42,41 -16,32 7,16 

L216 14,99 3,44 4,07 -22,50 1,60 

L217 -26,76 -22,66 39,82 9,60 15,01 

L221 -15,98 -25,54 39,10 2,42 13,02 

L292 6,73 2,18 2,26 -11,17 -18,86 

L294 2,77 2,81 -13,00 7,42 -18,24 

L325 -32,31 -15,36 32,82 14,85 25,16 

L326 -40,73 22,06 26,45 -7,78 36,52 

L332 24,26 -5,60 -12,11 -6,54 0,98 

L357 3,39 9,54 -17,23 4,30 -5,95 

L381 20,14 17,24 -33,88 -3,50 5,60 

L383 5,96 6,80 -6,71 -6,04 -22,67 

L386 -10,04 -7,45 -15,06 32,56 -4,21 

L394 34,32 -7,74 -27,20 0,62 -0,63 

L689 -2,19 27,85 -10,21 -15,44 -14,96 

L691 5,87 0,46 4,80 -11,13 -17,59 

L80 -21,33 7,96 -35,80 49,17 3,77 

CGC 
Testadores 

-7,02 -6,22 7,43 5,81 - 

 
 
 

Na análise GGE biplot realizada para os três ambientes, foram 

selecionados híbridos que aliaram alta média de resistência à FER com maior 

estabilidade entre os locais, o que os torna especialmente promissores para 

programas de melhoramento. Ao comparar esses resultados com as estimativas 

das capacidades gerais e específicas de combinação, observa-se uma 

convergência entre os métodos, reforçando a confiabilidade da seleção. 

Um exemplo expressivo é o híbrido H8 (L291×L294), que reúne a linhagem 

L294 – com CGC negativa nos três ambientes – e o testador L291, que apresentou 

desempenho favorável em Cambuci e Itaocara. Essa linhagem (L294) também 
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participa dos híbridos H30 (L322×L294) e H56 (L690×L294), ambos presentes entre 

os mais promissores no GGE biplot e associados a testadores com efeitos positivos 

em pelo menos um dos ambientes. Situação semelhante é observada com os 

híbridos H20 (L291×L689) e H21 (L291×L691), cujas testadores contribuíram de 

forma consistente para a redução da severidade da doença, além de terem sido 

identificados como estáveis e de alto desempenho na análise multivariada. 

O testador L322, em particular, destaca-se por exibir CGC negativa nos três 

ambientes, além de compor híbridos de elevada CEC, como H25 (L322×L216), H27 

(L322×L221), H29 (L322×L292), H30 (L322×L294) e H40 (L322×L386), todos entre 

os selecionados pela análise GGE. O testador L76, ainda que com CGC mais 

variável, participa de cruzamentos com alta CEC e bom desempenho multivariado, 

como H89 (L76×L383) e H95 (L76×L691). Já L291, embora tenha apresentado 

CGC positiva em Campos dos Goytacazes, demonstrou efeitos favoráveis em 

Cambuci e Itaocara, além de estar presente em vários híbridos selecionados, como 

H7 (L291×L292), H14 (L291×L383), H16 (L291×L386), H20 e H21. 

A recorrência desses híbridos selecionados em ambas as análises – H8, 

H14, H20, H21, H22, H25, H27, H29, H30, H40, H56, H89 e H95 – demonstra a 

convergência entre estabilidade fenotípica e desempenho genético, reforçando a 

confiabilidade na identificação de combinações superiores. A integração entre as 

duas abordagens amplia o entendimento sobre o comportamento dos genótipos 

nos diferentes ambientes, auxiliando na escolha de genitores promissores para 

cruzamentos futuros voltados à obtenção de híbridos resistentes e amplamente 

adaptáveis. 

 

5.3 Análise GGE biplot 

 

É solidificado na literatura que a interação GxA é um fator que dificulta a 

indicação de um mesmo genótipo superior para diferentes locais de uma região de 

interesse (Fehr, 1991; Bernardo et al., 2010; Rebollo et al., 2023; Lima et al., 2023). 

Essa complexidade surge devido à variação na resposta dos genótipos em 

diferentes condições ambientais, o que pode comprometer a eficiência da seleção 

e recomendação de cultivares (Crossa et al., 1990; Yan et al., 2000; Bocianowski 

et al., 2024; Gowda et al., 2025). Diante desse desafio, a análise GGE biplot tem 

se destacado como uma metodologia estatística robusta, permitindo a visualização 
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gráfica das interações GxA e a identificação de ambientes com maior potencial 

discriminatório, ou seja, aqueles capazes de expressar a máxima variabilidade 

genética entre os materiais avaliados; além de permitir a identificação de genótipos 

mais estáveis entre os ambientes estudados (Yan e Kang, 2003; Santos et al., 2021; 

Santos Júnior et al., 2022). Buscando superar as limitações das técnicas 

convencionais, sobretudo quando se trata de um elevado número de genótipos em 

estudo, julgou-se oportuno o emprego da análise GGE biplot no presente trabalho. 

Para obter confiabilidade dos resultados, os dois primeiros componentes 

principais em que se baseia a análise biplot devem reter uma variação acima de 

60%, permitindo fidedigna interpretação dos resultados (Yang et al., 2009). No 

presente estudo, observa-se que os dois primeiros componentes principais (PC1 e 

PC2) acumularam 82,53% (PC1 = 51,9%; PC2 = 30,63%) da variação observada 

entre os genótipos para a resistência à FER nos três ambientes.  

No gráfico “discriminante vs representativo" do biplot é possível obter a 

determinação do ambiente ideal, que não apenas maximiza a discriminação entre 

genótipos, mas também apresenta alta representatividade, aproximando-se do 

ambiente médio representado pela linha horizontal que cruza o gráfico no ponto 

zero (eixo médio) (Yan et al., 2007). Resumidamente, quanto maior o vetor do 

ambiente (linha verde), maior o poder daquele ambiente em discriminar os 

genótipos; e quanto menor o ângulo formado pela linha de um ambiente com o 

ambiente médio, mais representativo é aquele ambiente (Yan e Tinker, 2006). 

Ambientes com essas características são particularmente valiosos em 

programas de melhoramento, pois permitem seleções mais precisas e reduzem a 

necessidade de avaliações em múltiplos locais. Dessa forma, a aplicação dessa 

análise do biplot contribui para a otimização de recursos e o aumento da eficiência 

na identificação de genótipos superiores e estáveis em diferentes condições 

edafoclimáticas (Daemo et al., 2023). 

No presente estudo, pode-se inferir que, dentre as avaliações para 

severidade de Fusarium em Campos dos Goytacazes, Cambuci e Itaocara, aquela 

realizada em Itaocara permitiu explorar a máxima variação entre os 72 híbridos 

avaliados; e que Cambuci classifica-se pela análise biplot como sendo o ambiente 

mais representativo, com base no ângulo formado entre esse ambiente e a linha do 

ambiente médio (Figura 8). Considerando que Cambuci também apresenta um 
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elevado poder discriminatório, torna-se um ambiente ideal para seleção de 

genótipos superiores que apresentem bom desempenho nos demais ambientes. 

 
 
 

 

Figura 8. Gráfico “discriminante vs representativo" da análise biplot 
GenótipoxAmbiente (GGE) para severidade de Fusarium em 72 híbridos de milho-
pipoca avaliados em três ambientes do Norte e Noroeste Fluminense (Campos dos 
Goytacazes, Cambuci e Itaocara).  
 
 
 

Além de possibilitar a avaliação da capacidade de discriminação e da 

representatividade dos ambientes, o biplot “discriminante vs representativo” 

também permite inferir a correlação entre os ambientes avaliados, com base na 

orientação de seus vetores. O cosseno do ângulo formado entre dois vetores é 

proporcional ao grau de correlação entre os respectivos ambientes. Assim, ângulos 
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menores que 90° indicam correlação positiva, enquanto ângulos maiores que 90° 

refletem correlação negativa. Já um ângulo de 90° sugere ausência de correlação 

entre os ambientes (Al-Naggar et al., 2020). Com base nesse princípio, observou-

se que os menores ângulos — e, portanto, as correlações positivas mais evidentes 

— foram verificados entre os ambientes de Cambuci e Itaocara, bem como entre 

Cambuci e Campos dos Goytacazes. 

Esse resultado corrobora a hipótese de que Cambuci se configura como 

um ambiente ideal para a seleção de genótipos superiores e estáveis nos diferentes 

ambientes avaliados. A avaliação isolada em Campos dos Goytacazes ou em 

Itaocara não permitiria uma seleção eficaz para o ambiente oposto, em razão da 

correlação negativa observada entre ambos (Figura 8).  

A análise “média x estabilidade” do GGE biplot é uma ferramenta eficaz 

para avaliar genótipos quanto ao seu desempenho para a característica estudada 

e à sua estabilidade entre os diferentes ambientes. Este modelo utiliza as 

Coordenadas do Ambiente Médio (AEC), formadas por dois eixos principais: o eixo 

horizontal (abscissa AEC) que representa o ambiente médio e é definido com base 

nas coordenadas médias de todos os ambientes no biplot; e o eixo vertical 

(ordenada AEC), que avalia a estabilidade, sendo considerados mais estáveis os 

genótipos posicionados mais próximos da linha horizontal, por apresentarem menor 

projeção da linha tracejada e, consequentemente, menor variação entre ambientes 

(Yan e Rajcan, 2002). 

Nesse trabalho, busca-se identificar genótipos que apresentem valores 

elevados para a característica avaliada — posicionando-se à direita da ordenada 

AEC, indicando maior área sadia da espiga — e elevada estabilidade, evidenciada 

pela proximidade ao eixo horizontal. Essa combinação é fundamental para 

programas de melhoramento que visam recomendar híbridos de milho-pipoca 

resistentes à FER e adaptados a um conjunto de ambientes (Figura 9).  
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Figura 9. Gráfico “média vs. estabilidade" da análise biplot GenótipoxAmbiente (GGE) para severidade de Fusarium em 72 híbridos de 
milho-pipoca avaliados em três ambientes do Norte e Noroeste Fluminense (Campos dos Goytacazes, Cambuci e Itaocara). 
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Nessa perspectiva, dos 72 híbridos avaliados, 40 se destacaram dentre os 

ambientes estudados (Campos dos Goytacazes, Cambuci e Itaocara). Os 20 

híbridos mais estáveis e com as maiores médias foram H94 (L322×L292), H72 

(L690×L80), H22 (L291×L80), H30 (L322×L294), H95 (L76×L691), H20 

(L291×L689), H27 (L322×L221), H8 (L291×L294), H56 (L690×L294), H16 

(L291×L386), H21 (L291×L691), H89 (L76×L383), H14 (L291×L383), H40 

(L322×L386), H68 (L690×L394), H73 (L76×L204), H29 (L322×L292), H25 

(L322×L216), H7 (L291×L292) e H66 (L690×L386). Esse resultado pode ser 

corroborado pelo teste de agrupamento de médias de Scott-Knott (1974) (p < 0,05), 

no qual se verifica que, ao analisar os três ambientes separadamente, esses 

genótipos foram alocados nos grupos com maior ASE, bem como apresentaram 

valores acima da média geral em Itaocara (Figura 10), Cambuci (Figura 11) e 

Campos dos Goytacazes (Figura 12).  

O diagrama de Venn demonstra as linhagens, testadores e combinações 

linhagem × testador (L×T) que apresentaram redução da severidade de Fusarium 

nos três ambientes avaliados: Itaocara, Cambuci e Campos dos Goytacazes 

(Figura 13). Em cada região do diagrama, os números indicam quantos materiais 

foram superiores em cada ambiente individualmente, em pares de ambientes e no 

conjunto geral. Em Itaocara, observou-se o desempenho favorável de 9 linhagens, 

2 testadores e 35 combinações L×T, enquanto em Cambuci destacaram-se 10 

linhagens, 3 testadores e 44 combinações. Já em Campos dos Goytacazes, foram 

identificadas 11 linhagens, 3 testadores e 35 combinações com boa resposta. Nas 

interseções entre dois ambientes, verificou-se que Itaocara × Cambuci 

compartilhou 1 linhagem, 1 testador e 13 combinações; Itaocara × Campos 

apresentou 1 linhagem e 2 combinações; e Cambuci × Campos reuniu 1 linhagem, 

1 testador e 12 combinações. O ponto central do diagrama, onde os três ambientes 

se sobrepõem, representa o grupo mais estável e adaptado, composto por 6 

linhagens, 1 testador e 12 combinações L×T que reduziram consistentemente a 

severidade de Fusarium em todos os locais.  
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Figura 10. Desempenho de 72 híbridos de milho-pipoca avaliados em Itaocara, 
quanto à resistência à FER, medida com base na ASE. A linha tracejada representa 
a média geral do desempenho para a característica. Letras minúsculas sobre as 
barras indicam o agrupamento de médias de Scott-Knott (1974) (p < 0,05).  
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Figura 11. Desempenho de 72 híbridos de milho-pipoca avaliados em Cambuci, 
quanto à resistência à FER, medida com base na ASE. A linha tracejada representa 
a média geral do desempenho para a característica. Letras minúsculas sobre as 
barras indicam o agrupamento de médias de Scott-Knott (1974) (p < 0,05).  
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Figura 12. Desempenho de 72 híbridos de milho-pipoca avaliados em Campos dos 
Goytacazes, quanto à resistência à FER, medida com base na ASE. A linha 
tracejada representa a média geral do desempenho para a característica. Letras 
minúsculas sobre as barras indicam o agrupamento de médias de Scott-Knott 
(1974) (p < 0,05). 
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Figura 13: Diagrama de Venn evidenciando o número de linhagens, testadores e 
combinações L×T superiores para a redução da severidade de Fusarium em 
ambientes da região Norte e Noroeste Fluminense. 
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6 CONCLUSÕES 

 Os resultados indicam que tanto os efeitos aditivos quanto os não aditivos 

influenciam na expressão da resistência à FER, reforçando a complexibilidade 

genética para esta característica; 

 O CGC permitiu identificar os genitores com maior potencial de transmitir 

alelos favoráveis à resistência, independentemente da combinação híbrida, 

enquanto o CEC destacou as combinações parentais que apresentaram 

desempenho acima da média esperada com base no CGC; 

 A análise GGE biplot, juntamente com as estimativas de CGC/CEC e o teste 

de médias, complementaram os resultados ao permitir a visualização simultânea 

do desempenho e da estabilidade dos híbridos em relação à resistencia à FER; 

 As linhagens endogâmicas L292, L294, L383, L386, L689 e L691 juntamente 

com o testador L322 são fontes potenciais de alelos de resistência à FER; 

 Os híbridos L76×L325, L76×L207 e L291×L326 apresentaram melhor 

adaptação aos ambientes de Cambuci, Campos dos Goytacazes e Itaocara, 

respectivamente; e 

 O híbrido L291×L80 foi o mais estável e resistente para FER nos múltiplos 

ambientes.  
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