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RESUMO - O presente trabalho foi realizado com o objetivo de identificar o número mínimo
necessário de plantas por família a serem cruzadas na obtenção de híbridos experimentais S2
x S2. Para isso, foram avaliados 19 híbridos S0:2 x S0:2, cruzamentos entre famílias S2 obtidas
pelo método “bulk” dentro de famílias, derivados das populações S0 dos híbridos comerciais
AG 1043 e XL 345. Esses híbridos foram gerados pelo cruzamento planta a planta, envolven-
do 45 indivíduos por família. Na colheita, as sementes híbridas de cada espiga foram mistura-
das envolvendo 3, 6, 12 ou 24 indivíduos de cada família, para originar os tamanhos da amos-
tra. As avaliações das combinações híbridas S0:2 x S0:2 foram conduzidas em dois municípios
do Sul de Minas Gerais, Lavras, 21°14’S de latitude e 45°00’W de longitude, e Ijaci, 21°10’S
de latitude e 44°55’W de longitude. O delineamento utilizado foi o de blocos casualizados,
segundo o esquema de parcelas subdivididas, sendo os tratamentos das subparcelas os tama-
nhos da amostra e das parcelas, os híbridos S0:2 x S0:2. Os caracteres avaliados foram: altura
de plantas e espigas, diâmetro de plantas e espigas, peso de espiga, produtividade de espigas
despalhadas, produtividade de grãos, comprimento de espigas, peso de 200 grãos e
prolificidade. Procedeu-se às análises de variância e correspondente decomposição da interação
híbridos e amostras, estudando os efeitos das amostras dentro de cada híbrido e também dos
híbridos dentro de cada tamanho amostral. Estimaram-se, adicionalmente, parâmetros genéti-
cos e fenotípicos para cada tamanho amostral. Constatou-se que, para a maioria dos caracteres
e híbridos S0:2 x S0:2, não foi evidenciada diferença entre o número de indivíduos envolvidos
nos cruzamentos, o que permite concluir que esse número pode ser, no mínimo, de 3. Contu-
do, para garantir um maior número de sementes para avaliações, esse número deve ser maior.
Palavras-chave: Zea mays, híbrido, familia S2, melhoramento genético vegetal.

NUMBER OF PLANTS TO REPRESENT S2 MAIZE FAMILIES TO OBTAIN
S2 X S2 HIBRIDS

ABSTRACT - This investigation aimed at determining the minimum number of S2 plants per
family required in order to generate S2 x S2 experimental hybrids. Nineteen S0:2 x S0:2 hybrids
derived from S0 populations from the commercial hybrids AG-1043 and XL-345 were
evaluated for this purpose. These hybrids were generated by intercrossing 45 individuals per
family. Sample sizes of 3, 6, 12 and 24 individuals within each family (same ear) were evaluated.
Performance of the S0:2 x S0:2 hybrid combinations was assessed at two locations in Southern
Minas Gerais State: Lavras (21o14’S latitude - 45o00’W longitude) and Ijaci (21o10’S latitude
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- 44o55’W longitude). The trials were evaluated in a randomized complete block design with
three replications in a split-plot scheme in which plots were comprised of S0:2 x S0:2 hybrids
and sub-plots of sample sizes. The following traits were assessed: plant and ear height and
diameter, ear weight, husked ear and grain yield, ear length, weight of 200 grains and prolificacy.
Analysis of variance was undertaken and the corresponding interaction progeny x sample size
decomposed. This analysis allowed us to study not only the effect of the sample sizes within
each family but also of families within each sample size. In addition, genetic and phenotypic
parameters were estimated for each sample size. No significant difference among the number
of individuals in each cross was detected for the majority of the traits and S0:2 families. Thus, it
was concluded that the minimum number of individuals needed to represent the S2 maize families
to produce hybrids was three. However, for practical purposes such as the availability of
sufficient seed for further evaluations, it is recommended that this number should be greater
than three.
Key-words: Zea mays, hibrid, S2 family, plant breeding.

O advento das cultivares de milho híbrido
foi o principal fator responsável pelo significativo
aumento na produtividade de grãos experimentado
por essa cultura durante o século XX (Duvick, 1996).
A grande vantagem dessas cultivares é o aproveita-
mento da heterose, fenômeno que foi descoberto
no início do século XX. Existem dois modos de per-
petuar a heterose. Um é por meio de propagação
assexuada, o que é realizado em fruteiras, eucaliptos
e outras espécies em que há possibilidade desse tipo
de multiplicação. O outro é por meio de linhagens.
Nesse caso, a constituição genética é mantida e a
combinação híbrida, refeita anualmente. Essa última
situação predomina no caso do milho híbrido, o que
possibilitou o desenvolvimento da indústria de se-
mentes, haja vista que as linhagens são de proprie-
dade das empresas e os agricultores necessitam ad-
quirir sementes todos os anos.

Embora esse procedimento seja amplamente
utilizado, ele tem algumas dificuldades. Uma delas é
a manutenção das linhagens parentais, que, devido
à perda de vigor com a endogamia, são normalmen-
te muito sensíveis às condições ambientais e têm baixa
produtividade. Outra dificuldade é o tempo deman-
dado até atingir a homozigose completa. Para ate-
nuar essas dificuldades, tem sido proposto o em-
prego de híbridos de linhagens não endogâmicas

(Souza Júnior, 2001), como, por exemplo, progêni-
es S3 ou até mesmo S2. Nesse caso, embora o gan-
ho com a seleção de híbrido simples seja menor do
que quando se utilizam linhagens, há as vantagens
do menor tempo na obtenção do híbrido e o maior
vigor das progênies S2 ou S3.

No emprego desse tipo de híbrido, ainda
existem alguns questionamentos. Um deles é sobre
qual seria o número mínimo de plantas por progênie
a ser utilizado no processo de hibridação visando a
obtenção dos híbridos experimentais S2 x S2 ou S3 x
S3. Considerando que normalmente se dispõe de
grande número de famílias S2, esse número de indi-
víduos deve ser o menor possível, contudo, sem al-
terar as propriedades genéticas das progênies, para
tornar as informações obtidas fidedignas e passíveis
de serem repetidas no futuro. Nesse contexto, as
informações existentes na literatura são escassas. Os
únicos relatos envolvem a avaliação por meio de um
testador “top-cross” (Carlone & Russell, 1989;
Cabrera, 2001), em que o manuseio de um maior
número de indivíduos por progênie é mais fácil.

Do exposto, o presente trabalho foi realiza-
do com o objetivo de identificar o número de plan-
tas de famílias S2 a ser utilizado na obtenção de hí-
bridos S2 x S2 de milho.
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Material e Métodos

Os experimentos foram conduzidos na área
experimental do Departamento de Biologia da
UFLA, no município de Lavras, MG, cujo solo é
classificado como latossolo vermelho distrófico, fase
cerrado, situado na região sul do estado de Minas
Gerais, a 910 metros de altitude, 21°14’S de latitu-
de e 45°00’W de longitude, e na Fazenda Vitorinha,
de propriedade da Fundação de Apoio à Pesquisa
e Extensão (FAEPE), no município de Ijaci-MG, a
805 metros de altitude, 21°10’S de latitude e
44°55’W de longitude.

Foram utilizadas como populações de ori-
gem das famílias genitoras dos híbridos S2 a gera-
ção S0 do híbrido duplo AG 1043 e do híbrido tri-
plo XL 345. O híbrido duplo AG-1043 apresenta
ciclo normal (soma térmica de 925°C), porte alto
de plantas, grãos semidentados e amarelos. Apre-
senta “stay green” pronunciado e bom empalhamento
e é recomendado para plantios com o propósito de
obtenção de grãos. O híbrido triplo XL 345 apre-
senta ciclo precoce (soma térmica de 830°C), por-
te médio da planta, grãos semiduros e alaranjados,
com densidade de 840 gramas litro-1, excelente “stay
green” e boa sanidade de grãos, sendo recomenda-
do em semeaduras com o propósito de obtenção
de grãos e silagem.

As famílias S2 foram obtidas pelo método
de condução de populações segregantes, denomi-
nado “Bulk” dentro de famílias (Ramalho, Abreu e
Santos, 2001). Assim procedendo, foram
autofecundadas algumas plantas da geração S0 das
populações utilizadas (AG 1043 e XL 345), esco-
lhidas por meio de seleção visual, que tiveram suas
espigas colhidas separadamente, de modo que as
sementes de cada planta autofecundada deram ori-
gem a uma família S0:1. No ano seguinte, algumas
plantas foram novamente autofecundadas, dentro de
cada família S0:1, e tiveram suas sementes colhidas
em conjunto. Assim, o plantio em linhas separadas

de cada uma dessas misturas de sementes deu ori-
gem às famílias S0:2.

Para a obtenção das combinações híbridas,
as famílias S2 foram semeadas em lotes separados,
de acordo com sua população de origem (AG 1043
ou XL 345), cada qual em uma linha de 40 metros
de comprimento, na densidade de plantio de cinco
plantas por metro linear após o desbaste, com
espaçamento de 0,9 metro entre linhas, na safra agrí-
cola de 2000/2001.

Dessa forma, foram produzidas diversas
combinações híbridas, e para cada uma dessas com-
binações híbridas foram realizados 45 cruzamentos
planta a planta. Dessa forma, as sementes de cada
um desses cruzamentos foram colhidas separada-
mente e identificadas quanto ao híbrido às quais se
referiam. Aquelas combinações híbridas que possu-
íam número suficiente de sementes para que pudes-
sem ser avaliadas, ou seja, pelo menos 40 sementes
em cada uma das 45 espigas provenientes dos cru-
zamentos planta a planta, foram utilizadas na etapa
seguinte.

As combinações híbridas selecionadas, se-
gundo o critério acima descrito, tiveram as semen-
tes dos cruzamentos, que haviam sido colhidas e
mantidas separadas, misturadas em proporções
iguais, de modo a dar origem aos quatro tamanhos
de amostra. Ou seja, foram misturadas sementes
provenientes de três cruzamentos, para constituir o
tamanho de amostra referente ao cruzamento de três
plantas. Da mesma forma, foram misturadas semen-
tes de 6, 12 e 24 espigas, originando os tamanhos
de amostra referentes ao cruzamento de 6, 12 e 24
plantas. Ao final do processo, foram produzidos 19
híbridos de famílias S2, que forneceram número de
sementes suficiente.

Os experimentos de avaliação dos híbridos
S0:2 x S0:2 foram conduzidos em blocos casualizados,
segundo o esquema de parcelas subdivididas, com
três repetições, na safra agrícola de 2001/2002. As
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parcelas foram formadas pelas famílias e as
subparcelas, pelos quatro diferentes tamanhos de
amostra (3, 6, 12 e 24 plantas). Cada subparcela
foi constituída por duas linhas de dois metros, com
cinco plantas por metro linear após o desbaste, em
que o espaçamento entre linhas foi de 0,9 metro.
Nos experimentos, foram aplicados o equivalente a
400Kg ha-1 da fórmula 8:28:16 + Zn de N, P2O5 e
K2O na adubação de semeadura e, em cobertura,
foi aplicado o equivalente a 80 Kg ha-1 de nitrogê-
nio, parcelado em duas etapas. A fonte de nitrogê-
nio utilizada foi o sulfato de amônio. Os demais tra-
tos culturais foram os normalmente recomendados
para a cultura na região.

Foram avaliados os seguintes caracteres:
Altura média de planta e espiga: em metros,

avaliada em dez plantas competitivas, amostradas
ao acaso em cada subparcela. Em ambos os casos,
a medição foi feita a partir da interface entre o solo e
o caule da planta, após a ocorrência de 100% de
florescimento masculino na parcela. No primeiro
caso, a altura foi tomada até o nó de inserção da
folha bandeira e no segundo, até o nó de inserção
da espiga primária ou principal;

Diâmetro médio de planta: em centímetros,
avaliado em dez plantas competitivas amostradas ao
acaso de cada subparcela;

Diâmetro médio de espiga: em centímetros,
avaliado na região mediana de dez espigas em cada
subparcela;

Peso individual médio de espiga: em gra-
mas, obtido pela pesagem individual de dez espigas
primárias em cada subparcela;

Produtividade de espigas despalhadas: em
quilogramas/subparcela, obtida pela pesagem do
número total de espigas despalhadas colhidas em
cada subparcela;

Produtividade de grãos: em quilogramas/
subparcela, obtida pela pesagem da produção total
de grãos em cada subparcela;

Comprimento médio de espigas: em centí-
metros, obtido pela medição do comprimento de dez
espigas em cada subparcela;

Peso seco de 200 grãos: em gramas, obti-
do pela pesagem de uma amostra tomada ao acaso
de 200 grãos, secados em estufa, pelo período de
48 horas, em cada subparcela;

Índice de prolificidade: em número de espi-
gas por planta, obtido da relação entre o número de
espigas colhidas e o estande final da subparcela.

Os dados referentes aos caracteres peso
individual médio de espiga, produtividade de espi-
gas despalhadas e produtividade de grãos foram
corrigidos para a umidade padrão de 13%. Foram
realizadas as análises individuais e a análise conjunta
dos dados obtidos no dois locais de avaliação dos
híbridos S2 x S2, segundo metodologia preconizada
por Steel, Torrie e Dickey (1997).

O nível de significância estabelecido para
os contrastes, no estudo dos efeitos das amostras
dentro de cada híbrido S2 x S2, foi de P ≤ 0,05.
Define-se por nível de significância a probabilidade
de se cometer um erro do tipo I, ou seja, rejeitar
uma hipótese nula verdadeira (Province, 2001). A
hipótese de nulidade testada foi a não existência de
diferença entre as médias dos quatro tamanhos de
amostra, para cada um dos híbridos S2 x S2. Admi-
tir a existência de uma diferença inexistente implica-
ria cometer o erro tipo I. Devido ao grande número
de contrastes avaliados e considerando, ainda, o
grande número de caracteres, a probabilidade de
cometer um erro tipo I seria ainda maior. Para con-
tornar esse problema, foi utilizada a correção de
Bonferroni, como apresentado por Cabrera (2001),
que consiste em determinar o valor do nível de sig-
nificância individual (αT) em função do nível de sig-
nificância conjunto (αE) e do número de testes sim-
ples realizados (M), dado por:

� �E

T

ln 1
exp 1

M

� �� �
� � � �	 


� �
 , isto é
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Na avaliação dos híbridos, com αE = 0,05,
foram feitos 190 testes (19 famílias x dez testes, para
cada um dos dez caracteres avaliados) e o nível de
significância individual adotado nos resultados dos
efeitos das amostras dentro de cada híbrido S2 x S2
foi αT = 0,00026993.

Para verificar se ocorre diferença nas esti-
mativas dos parâmetros genéticos em função do ta-
manho da amostra, foram estimados: a variância
genética entre híbridos (σ2

p), a herdabilidade no sen-
tido amplo, para seleção na média dos híbridos den-
tro de cada tamanho de amostra (h2

a), pela
metodologia apresentada por Vencovsky & Barriga
(1992), o intervalo de confiança da herdabilidade,
obtido pela expressão de Knapp, Stroup e Ross
(1985) e o coeficiente de variação genética entre
progênies dentro de cada tamanho de amostra
(CVG).

Resultados e Discussão

Um dos problemas na comparação de re-
sultados em experimentos dessa natureza refere-se
à simbologia adotada. Quando se utilizam famílias
S1, não há maiores problemas, pois a descendência
refere-se a uma planta S0 autofecundada. Contudo,
com relação à geração S2, já há dúvida. Isso por-
que pode-se ter efetuado a autofecundação de al-
gumas das plantas da família S1 e a mistura posterior
de suas sementes, ou então tomado algumas poucas
plantas para serem autofecundadas por família, com
a descendência sendo mantida separada. No pri-
meiro caso, tem-se o método denominado de “bulk”
dentro de família, e a simbologia correta seria S0:2;
no segundo caso, tem-se o método genealógico, com
as famílias identificadas por S1:2 (Fehr, 1987;
Ramalho, Abreu e Santos, 2001). Como, na litera-
tura, em alguns casos não há essa especificação,
torna-se difícil a comparação.

Os resumos das análises conjuntas dos dois
locais são apresentados nas Tabelas 1 e 2. A preci-
são experimental pode ser considerada boa, tanto
na avaliação do tratamento das parcelas (cruzamen-
to) como das subparcelas (tamanho). A maior esti-
mativa do CVa foi para a produtividade de grãos
(18,6%). Constatou-se diferença significativa (P ≤ 0,01)
entre locais. Para todos os caracteres, o desempe-
nho médio em Lavras foi superior ao observado em
Ijaci.

Com relação ao comportamento das com-
binações híbridas, cruzamentos, também foi consta-
tada diferença significativa (P ≤ 0,01) para todos os
caracteres (Tabelas 1 e 2). Esse resultado é refor-
çado quando se observa a média dos cruzamentos
nos dois locais (Tabela 3). Nota-se, por exemplo,
que o caráter produtividade de grãos variou, em
média, entre 3,33 kg parcela-1, para o híbrido mais
produtivo, e 2,11 Kg parcela-1, para o menos pro-
dutivo, ou seja, as combinações híbridas 9 e 17, res-
pectivamente, o que corresponde a uma variação
de 43,1% em relação à média geral do caráter.

A interação cruzamentos e locais só foi sig-
nificativa quando se consideraram os caracteres al-
tura de plantas, altura de inserção da primeira espi-
ga e produtividade de grãos. Nesses casos, os com-
portamentos dos híbridos não foram coincidentes nos
dois locais. É oportuno enfatizar que, muito embo-
ra, em alguns casos, a interação tamanho de amos-
tras e locais fosse significativa, como foi o caso dos
caracteres produtividade de espigas despalhadas,
produtividade de grãos, peso seco de 200 grãos e
índice de prolificidade (Tabelas 1 e 2), os resultados
da decomposição do efeito do tamanho da amostra
por combinação híbrida, em cada local, foram bem
semelhantes ao relatado na análise conjunta.

Com relação ao efeito do tamanho da amos-
tra, verificou-se que, para todos os caracteres, essa
fonte de variação não foi significativa (Tabelas 1 e 2).
Esse resultado evidencia que, independentemente do
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TABELA 1. Resumo das análises de variância originárias da avaliação dos híbridos S2 x S2 obtidos por meio
de diferentes tamanhos amostrais, para os caracteres altura de plantas (AP) e altura de inserção da primeira
espiga (AE), em metros, diâmetro de plantas (DP), comprimento de espigas (CE) e diâmetro de espigas (DE)
em centímetros.Lavras e Ijaci, 2001/2002.

* - significativo pelo teste de F a 5% de probabilidade.
** - significativo pelo teste de F a 1% de probabilidade.
*** - significativo pelo teste de F a 0,027% de probabilidade.
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TABELA 2. Resumo das análises de variância originárias da avaliação dos híbridos S2 x S2 obtidos por meio
de diferentes tamanhos amostrais, para os caracteres produtividade de espigas despalhadas (PE) e produtivi-
dade de grãos (PG) em Kg/subparcela, peso individual de espigas (PI) em quilogramas, peso seco de duzentos
grãos (PS) em gramas e índice de prolificidade (PR) em número de espigas/planta. Lavras e Ijaci, 2001/2002.

* - significativo pelo teste de F a 5% de probabilidade.
** - significativo pelo teste de F a 1% de probabilidade.
*** - significativo pelo teste de F a 0,027% de probabilidade.
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cruzamento e do local, os diferentes tamanhos das
amostras utilizados na obtenção dos híbridos apre-
sentam o mesmo comportamento. Essa observação
pode ser comprovada também por meio dos resul-
tados médios apresentados nas Tabela 3. Observe-
se que, para produtividade de grãos, a média foi
praticamente a mesma quando se consideraram com-
binações híbridas obtidas a partir de 3, 6, 12 ou 24
plantas. Embora não estejam apresentados, os re-
sultados foram muito semelhantes para os demais
caracteres.

O importante é verificar se o efeito do ta-
manho da amostra independe do cruzamento, isto
é, se não há interação cruzamento e tamanho da
amostra. Essa interação só foi significativa para dois
dos dez caracteres avaliados, ou seja, peso seco de

200 grãos e altura de inserção da primeira espiga.
Mesmo naqueles casos em que a interação não foi
significativa, procurou-se decompor o efeito do ta-
manho da amostra para cada combinação híbrida.
Constatou-se, como já esperado, que o efeito do
tamanho da amostra não foi significativo (F ≤ 0,00027,
com a correção de Bonferroni) em nenhuma das si-
tuações consideradas, exceto para o diâmetro de
espigas, quando se considerou o híbrido 18, refor-
çando a observação anterior de que o número de
plantas utilizado na obtenção da combinação híbri-
da não teve reflexo no seu desempenho.

Considerando que, na avaliação de combi-
nações híbridas, os melhoristas possam estar inte-
ressados em estimar parâmetros genéticos e
fenotípicos, é importante verificar, também nesse

TABELA 3. Resultados médios dos híbridos S2 x S2 nos diferentes números de plantas/amostra para o
caráter produtividade de grãos em kg/subparcela. Lavras e Ijaci, 2001/2002.
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caso, se o tamanho da amostra afeta essas estimati-
vas. Tomando novamente como referência a produ-
tividade de grãos, é oportuno salientar que, mesmo
sendo avaliados em pequeno número de combina-
ções híbridas, os resultados apresentados na Tabela
4 mostram, novamente, que o número de plantas
utilizado na obtenção das combinações híbridas pra-
ticamente não afetou as estimativas obtidas. Nota-
se que as estimativas de herdabilidade (h2

a) foram
altas para a maioria dos caracteres avaliados, o que
denota ampla variação entre as combinações híbri-
das. Como já ocorrera no caso da manutenção das
famílias, o tamanho da amostra mostrou ter peque-
no efeito nas estimativas. Veja que, para o caráter
produtividade de grãos, as estimativas de h2

a varia-
ram de 87,5% a 88,9%, ou seja, as estimativas fo-
ram praticamente as mesmas, independentemente do
número de plantas envolvido na obtenção da com-
binação híbrida. Também não se constatou maior

intervalo de confiança, ou seja, maior erro nas esti-
mativas, quando se utilizou menor número de plantas.

Em ambos os locais de avaliação, não se
constataram, na maioria dos caracteres e para os
híbridos avaliados, diferenças no tamanho de amos-
tra, indicando que, na obtenção das combinações
híbridas, pode-se utilizar até três plantas por família,
sem comprometer a representatividade dos indiví-
duos que compõem as famílias. Esse resultado é
muito importante, pois permite ao melhorista obter
maior número de combinações híbridas para a ava-
liação, sem realizar um número excessivo de
hibridações.

Nas plantas de uma família S0:2, é espera-
do, em média, que 75% dos locos que estavam se-
gregando estejam em homozigose. Nessa situação,
espera-se que cada indivíduo da família possua, em
média, 75% dos locos em homozigose, devido ao
grande número de locos envolvidos. Desse modo, é

TABELA 4. Estimativas de parâmetros genéticos entre híbridos S2 x S2 quando se utilizam diferentes tama-
nhos amostrais, representados pelo quadrado médio de Híbrido (QMHíbrido), variância genética (σ2

p),
herdabilidade no sentido amplo (h2

a), limite inferior (LI) e superior (LS) da herdabilidade e coeficiente de
variação genética (CVG).
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esperado que um pequeno número de indivíduos,
como foi constatado neste trabalho, venha a repre-
sentar uma família S2.

Com relação ao número de indivíduos
amostrado durante a obtenção de híbridos S2, não
foi encontrado relato na literatura. Carlone & Russell
(1989) avaliaram “top-crosses” de famílias S2
mantidas a partir de 10 ou 20 indivíduos e concluí-
ram que o tamanho de amostra teve pequeno efeito
na capacidade de combinação das famílias S2.

Outro aspecto que deve ser mencionado é
que, durante a etapa de avaliação das famílias per
se ou em combinações híbridas, os experimentos
possuem 20 plantas/parcela, como o realizado por
Carlone & Russell (1988), Carlone & Russell (1989)
e Cabrera (2001), e, no máximo, com cinco repeti-
ções, ou seja, 100 plantas/família no total. Fica fácil
entender que, se forem obtidas espigas de um gran-
de número de plantas, por exemplo, 75 como suge-
re Cabrera (2001), cada uma com, no mínimo, 200
sementes/espiga, ocorrerá uma população de 15000
sementes, das quais serão retiradas no máximo 100
para representar a família. Se o problema de
amostragem não foi expressivo antes, devido ao
maior número de plantas, na hora da avaliação, que
é o interesse principal, a deficiência amostral pode-
rá ser até mais prejudicial do que quando se utiliza
menor número de indivíduos.

Conclusões
Na obtenção de híbridos S0:2 x S0:2, o nú-

mero de indivíduos envolvidos nos cruzamentos pode
ser de no mínimo três. Contudo, para garantir um
maior número de sementes para avaliações, esse
número deve ser um pouco maior.
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