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RESUMO 

O milho é bastante cultivado na região semiárida brasileira e contém alto valor energético na dieta animal. 

Sabendo disto, objetivou-se caracterizar diferentes classes genéticas de milho quanto ao seu potencial forra-

geiro nas condições semiáridas de Sergipe. Para isso, foram avaliados 36 genótipos em blocos incompletos 

em Látice quadrado reticulado 6x6, com duas repetições, na fazenda experimental da Embrapa – Semiárido, 

em Graccho Cardoso-SE. As variáveis analisadas foram: altura da planta, diâmetro do colmo, peso de planta, 

massa fresca, massa seca, porcentagem de massa seca e massa de forragem. Com os dados obtidos foi reali-

zada análise de variância com auxílio do software SAS 9,4 e, para a geração dos componentes principais 

(CP) e gráficos, foi utilizado o software R com o pacote “GGEBiplotGUI”. Todas as variáveis apresentaram 

diferenças significativas entre classes genéticas. Os dois primeiros componentes principais contemplaram 

83,9% da variação total. O autovalor do primeiro CP (CP1) foi de 4,11, considerado muito significativo, já 

que a soma de todos os autovalores foi de 6,99. A porcentagem de massa seca, diâmetro do colmo, peso de 

planta, massa fresca, seca e de forragem obtiveram maior capacidade de discriminar as classes genotípicas. 

Os híbridos intervarietais ficaram mais próximos do genótipo “ideal”. A maior correlação positiva foi entre 

massa de forragem e massa seca. Os híbridos simples e triplos destacaram-se individualmente na altura da 

planta e porcentagem de massa. A massa seca e de forragem obtiveram maiores médias em todas as classes, 

exceto nos híbridos simples. As variedades foram as menos estáveis nas avaliações. Os híbridos intervarietais 

apresentaram maior potencial forrageiro e os duplos, topcross e variedades maior variabilidade genética, as 

demais classes não são indicadas para agricultores de baixa e média tecnologia quando cultivados em região 

semiárida para forragem de milho. 

Palavras-chave: Zea mays L., Forragicultura, Melhoramento vegetal, Produção de silagem, Seca. 

ABSTRACT 

Corn is widely grown in the semi-arid region and contains high energy value in the animal diet. Thus, the aim 
of this study was to characterize different genetic classes of maize cultivated for forage potential in the semi-
arid conditions the Sergipe. For this, 36 genotypes were evaluated in incomplete blocks in lattice square re-
ticulate 6x6, with two replications, in the experimental farm of Embrapa - Semiárido, in Graccho Cardoso-SE. 
The variables analyzed were: plant height, stem diameter, plant weight, fresh weight, dry weight, percentage 
of dry weight and forage weight. With the data obtained was accomplished an analysis of variance with the 
help of software SAS 9,4 and, for generation the principal component analysis (PCA) and graphics, was used 
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the software R with the package “GGEBiplotGUI”. All the variables showed significant differences between 
genetic classes. The first two main components included 83.9% of the total variation. The eigenvalues of the 
first PC (PC1) were 4,11, considering more significant, since the sum of all was of 6,99. The percentage of 
dry mass, stem diameter, plant weight, fresh, dry and forage mass obtained greater hability to discriminate 
genotypic classes. The intervarietal hybrids were closer to the “ideal” genotype. The greatest positive correla-
tion was between forage weight and dry weight. The single and triple hybrids stood out individually in plant 
height and percentage of mass. The dry and forage mass obtained higher averages in all classes, except for 
simple hybrids. The varieties were the least stable in the evaluations. The intervarietal hybrids showed great-
er forage potential and the double, topcross and varieties had greater genetic variability, already to the genetic 
classes they are not indicated for farmers of low and mean tech in the semiarid region for forage of maize. 

Keywords: Zea mays L., Forage, Plant breeding, Silage production, Drought. 

1. INTRODUÇÃO 

O milho é um dos principais grãos cultivados do mundo, junto a soja, arroz e trigo [1, 2]. Sua maior demanda 

no Brasil vem da alimentação animal, onde os grãos de milho fazem parte da formulação de rações, pois 

apresentam um grande potencial energético sendo a principal fonte energética para a bovinocultura brasileira 

[2, 3]. Além dos seus grãos, suas partes vegetativas são utilizadas para a produção de silagem que é um com-

ponente volumoso na formulação de rações [4]. 

Atualmente, segundo CONTINI et al. [5], os Estados Unidos e a China, juntos, representam 58,9% da 

produção mundial, seguidos do Brasil e da União Europeia. Estes países e organização juntos são os maiores 

produtores de milho do mundo e representam 72,3% de toda produção da commoditie. Para o ano agrícola de 

2020 foi estimado no mês de julho pelo Departamento de Agricultura dos Estados Unidos (USDA) uma safra 

global 2020/2021 de 1.163,21 milhões de toneladas [6], e, para o Brasil, uma safra de aproximadamente 102 

milhões de toneladas [7]. 

Apesar da expansão da produção e cultivo do milho ser afetada pelos baixos níveis de precipitação [8, 

9], como é o caso das regiões semiáridas e áridas do mundo, muitos agricultores produzem o milho para a 

ensilagem no período de maior concentração de chuvas, com a finalidade de, em épocas de seca prolongada, 

utilizar na alimentação dos animais. No semiárido brasileiro, por exemplo, o milho, mesmo não estando nas 

condições mais favoráveis, possui uma boa produção e grande importância socioeconômica e cultural [10]. 

As regiões de clima semiárido são caracterizadas pela ocorrência de altas temperaturas, altas taxas de 

evapotranspiração, má distribuição de chuvas e períodos longos de estiagem [11-13]. Por conta destes fatores 

limitantes, a implantação do milho neste tipo de clima só foi possível graças a criação de estratégias para o 

sucesso e estabelecimento da lavoura e, consequentemente, o aumento da produtividade [14], como é o caso 

dos programas de melhoramento, os sistemas de irrigação e a criação de novos programas governamentais 

voltadas ao semiárido [15, 16]. 

Apesar dos avanços tecnológicos e da chegada da agricultura de precisão ao Brasil, as áreas semiáridas 

ainda são vistas como atrasadas, menos desenvolvidas socioeconomicamente, e associadas a um local com 

alta degradação ambiental e pobreza [17]. Por conta disto e pelo pouco conhecimento dos produtores das 

regiões vulneráveis a seca, a escolha do cultivar de milho disponível no mercado ainda é falha, pois, muitas 

vezes, as cultivares ofertadas possuem características agronômicas que, para a produção de volumoso e tole-

rância a seca, podem não ser tão favoráveis [18]. É muito observado, ainda, a utilização de cultivares híbridas 

pelos agricultores, pois, estes não utilizam outras classes genéticas disponíveis por falta de conhecimento 

sobre a potencialidade de cada uma destas em sua região. Cada classe genética possui uma demanda de nível 

tecnológico utilizada no cultivo, para obterem respostas produtivas positivas da cultura [19].  

No Nordeste, detentor da maior área do semiárido brasileiro, para o ano agrícola de 2020, foi estimado 

uma safra de 6.873,918 mil toneladas de milho, com uma possível alta de 5,4% quando comparado ao ano 

anterior [20]. Este aumento na produção de milho no Nordeste brasileiro ressalta ainda mais a importância 

dos programas de melhoramento, pois a região possui um vasto histórico de perdas de produção [21].  

Os trabalhos de melhoramento voltados as regiões vulneráveis a seca são complexos e levam tempo, 

pois as características agronômicas desejáveis para a produção de forragem são altamente influenciadas pelo 

ambiente, e é por isto que este fator afeta diretamente a produtividade da área rural do agricultor [22, 23]. A 

partir destes trabalhos, diversas culturas não tolerantes a seca, como feijão, soja e o milho puderam ser culti-

vadas no semiárido em todo o mundo que, durante muito tempo, era resumida a uma agricultura limitada a 

subsistência [24].  

Diante do exposto, o presente trabalho teve como objetivo caracterizar diferentes classes genéticas de 

milho quanto ao seu potencial forrageiro nas condições semiáridas sergipanas. 
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2. MATERIAIS E MÉTODOS 

O experimento foi desenvolvido no período da safra no Estado de Sergipe em 2018, na fazenda experimental 

da Embrapa – Semiárido, localizada no município de Graccho Cardoso, onde, segundo ALVAREZ et al. [25], 

de acordo com a classificação de Köppen, possui o tipo climático é o As, que é caracterizado por possuir o 

verão quente e seco e precipitação no mês mais chuvoso do verão. com precipitação média anual de 700 mm 

e temperatura média anual de 24 ºC.  

Durante o período de avaliação experimental, que compreendeu os meses de 24 de maio de 2018 a 09 

de agosto de 2018, o maior valor de temperatura máxima foi de 24,9 ºC e o menor valor de mínima foi de 

21,8 ºC. já a umidade relativa variou de 84,9% máxima e 72,5% mínima. Ainda, durante o período, houve 

uma maior precipitação no mês de julho com um total de 61,4 mm e menor em agosto com 21,8 mm, nos 

meses de maio e junho os valores foram próximos, sendo 46,8 mm e 41,8 mm, respectivamente [26]. 

O experimento foi realizado em Campo, utilizando delineamento experimental em blocos incompletos 

em Látice quadrado reticulado 6x6 com duas repetições e, consequentemente, 36 tratamentos, totalizando 72 

unidades experimentais. As parcelas foram constituídas de duas linhas de 4 metros de comprimento cada, 

com um espaçamento de 80 cm entre linhas e 20 cm entre plantas, onde na primeira e na última cova foram 

adicionadas duas sementes, totalizando 22 sementes por linha e, portanto, 44 sementes na parcela. 

O manejo da adubação foi realizado seguindo a recomendação de fertilizantes para a cultura do milho 

no Estado de Sergipe, tendo como base a análise de solo da área [27].  As adubações foram realizadas manu-

almente, colocando-se o adubo no sulco de plantio. A adubação de fundação foi realizada um dia antes do 

plantio, onde utilizou-se 300 kg/ha de NPK da formulação 10-30-10, e a adubação de cobertura foi realizada 

no estádio fenológico ente quatro e seis folhas totalmente expandidas, utilizando-se 143,75 kg/ha de sulfato 

de amônio. 

 Foram utilizadas como tratamentos as sementes de 36 cultivares (Tabela 1), onde alguns são comerciais 

e outros experimentais, provenientes da Empresa Brasileira de Pesquisa Agropecuária (Embrapa) - Milho e 

Sorgo, localizada na cidade de Sete Lagoas – MG. 

 

Tabela 1: Tipo, ciclo, fase e obtentor das cultivares avaliadas no experimento, conduzido na fazenda experimental da 

Embrapa Semiárido, localizada no município de Graccho Cardoso – SE, no ano agrícola de 2018. 

Tipo Genótipo Ciclo Fase Tipo Genótipo Ciclo Fase 

HS BRS 1055 P/N Comercial V UFVM200(HS)C1 P/N Experimental 

V Sint 10771-BRS 4107 P/N Comercial HTC HTC-SP1 SP Experimental 

V Sint 10717 P/N Experimental HTC HTCms- CAPO SP Experimental 

V Sint 10795-BRS 4105 P/N Comercial HTC HTC771 P/N Experimental 

V UFVM100(HS)C1 P/N Experimental HTC HTC717 P/N Experimental 

V Potiguar-G13 P/N Comercial HTC HTC795 P/N Experimental 

V BRS Gorutuba SP Comercial HTC HTC707 P/N Experimental 

V CAPO SP Comercial HTC HTC781 P/N Experimental 

V BR5037-Cruzeta-G19 SP Comercial HTC HSmsxHTMV1 P/N Experimental 

V PC0904 P/N Experimental HTC HTC697 P/N Experimental 

V IPR164 P/N Experimental HTC HTCms15672 P/N Experimental 

V PC0905 P/N Experimental HI HI (771xHTMV1) P/N Experimental 

V Sint.Super Prec 1 SP Experimental HI HI (707x HTMV1) P/N Experimental 

V MC 50 P/N Experimental HI 98CV02 P/N Experimental 

V MC 20 P/N Experimental HI HIV 473451 P/N Experimental 

V  MC 60 P/N Experimental HI HIV 2564260 P/N Experimental 

V AL 2015 P/N Experimental HD BR2121QPM P/N Comercial 

V AL AVARÉ P/N Comercial HT BRS 3046 P/N Comercial 
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HD = Híbrido Duplo; HS = Híbrido Simples; HI = Híbrido Intervarietal; HT = Híbrido Triplo; V = Variedade; HTC = Híbrido Top-

cross; HI = Híbrido Intervarietal; P/N = Precoce/Normal; SP = Super-precoce. 

 

As variáveis analisadas foram, altura da planta (AP), nesse caso obtido por meio da média de oito plan-

tas da parcela por meio de uma régua graduada; diâmetro do colmo (DC), obtido pela média  de oito plantas 

dentro da parcela com o auxílio de um paquímetro; peso de planta (PP), todas as plantas de cada parcela fo-

ram colhidas e pesadas em uma balança digital; peso médio de massa fresca (MFE), obtido pela média de 

duas amostras da parcela trituradas em forrageira e pesadas em balança digital; peso médio de massa seca 

(MS), foi obtida por meio de duas amostras da planta triturada, as quais foram depositadas em uma estufa a 

56 ºC por um período de três dias para a secagem do material, as amostras foram pesadas antes e depois de 

serem colocadas na estufa; porcentagem de massa seca (PorMS), obtida por meio da divisão entre MS e MFE 

e por último foi quantificado o peso médio de massa de forragem (MFO) por meio da expressão 1. 

 

                                                                                                                  (1) 

 

Os dados obtidos foram avaliados de maneira que para efeito de análise os genótipos foram agrupados 

em classes genotípicas. Os componentes principais representam os autovetores usados para identificar os 

melhores genótipos. Os dois primeiros componentes principais (CP1 e CP2) apresentaram maior variabilida-

de e foram usados para o agrupamento das classes genotípicas. O método GT Biplot foi embasado usando a 

expressão 2.   

      ̅                                                                                                                   (2) 

 

Em que: Yij representa o rendimento médio da i-ésima classe genotípica na j-ésima variável; yj é a mé-

dia geral das classes na variável j; y1 εi1 ρj1 é o primeiro componente principal (CP1); y2 εi2 ρj2 é o segun-

do componente principal (CP2); y1 , y2 são os autovalores associados ao CP1 e CP2, respectivamente; ε1 e 

ε2 são os escores do primeiro e segundo componente principal, respectivamente, da i-ésima classe; ρj1 e ρj2 

são os escores do primeiro e segundo componente principal, respectivamente, para a j-ésima variável; εij é o 

erro do modelo associado com a i-ésima classe e j-ésima variável [28]. 

Assim, o gráfico Biplot no modelo GT foi realizado por meio da dispersão simples de g1i e gi2 para ge-

nótipos e e1j e e2j para variáveis, por meio da Decomposição em Valores Singulares (DVS), conforme a 

equação: Yij -μ - βj = λ1ξi1η1j + λ2ξi2η2j + εij, em que λ1 e λ2 são os maiores autovalores do primeiro e 

segundo componentes principais ACP1 e ACP2, respectivamente; ξi1 e ξi2 são os autovetores do i-ésimo 

genótipo para ACP1 e ACP2, respectivamente; e η1j e η2j são os autovetores do j-ésimo variáveis para ACP1 

e ACP2, respectivamente.  As análises foram realizadas com o auxílio do software R (R Development Core 

Team, 2014), com o pacote “GGEBiplotGUI”. 

 

3. RESULTADOS E DISCUSSÕES 

Os coeficientes de variação ficaram entre 7,38 e 18,26% (Tabela 2), o que demonstra homogeneidade dos 

tratamentos e alta confiabilidade nas estimativas das médias, pois, em experimentos realizados em campo 

cujo cultura avaliada seja milho, é exigido um CV inferior ou igual a 20% [29].  

Observou-se que todas as variáveis avaliadas nos 36 genótipos de milho apresentaram diferenças signi-

ficativas (p≤ 0,05 e p≤ 0,01) (Tabela 2). Estes resultados demonstram que houve, no mínimo, uma cultivar 

diferindo das demais, sinalizando uma ampla variabilidade fenotípica observada entre híbridos e variedades 

que permitiram, com precisão, a caracterização de indivíduos superiores [30]. 

 

Tabela 2: Resumo da análise de variância com os tratamentos ajustados com recuperação da informação interblocos das 

variáveis, avaliadas na fazenda experimental da EMBRAPA - semiárido. 

 

FV 
GL 

QM 

AP DC PP Mfe MS PorMS Mfo 

Trat 

(Ajust.) 
35 108,62* 0,03* 0,34* 0,0057** 0,00039* 0,0017* 28408,9** 

Resíduo 25 23,99 0,016 0,29 0,0067 0,00037 0,0005 34350,18 
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Intrabl. 

Fator de 

ajuste 
 0,12 0,73 0,05 0,06 0,06 0,11 0,02 

CV (%)  9,42 7,38 16,08 18,26 13,86 7,55 17,07 

Média  51,96 1,72 3,34 0,44 0,13 31 1085,44 

* e **, significa, significativo a 1% e a 5% de probabilidade, respectivamente, pelo teste F. CV: Coeficiente de variação (%); AP: Altura 

da Planta (cm); DC: Diâmetro do colmo (cm); PP: Peso de planta (kg); Mfe: Massa Fresca (kg); MS: Massa Seca (kg); PorMS: Porcen-

tagem de Massa Seca e Mfo: Massa de Forragem (kg MS/ha). 

 

No que diz respeito a qualidade da ensilagem, é necessário que o milho apresente elevada produção de 

matéria seca [31], visto que esta é uma das principais características que favorecem a fermentação da silagem 

[32]. De acordo com ZEOULA et al. [33] e PEREIRA et al. [34], o milho para silagem deve apresentar de 

30% a 35% de matéria seca. Sendo assim, os genótipos avaliados foram considerados dentro da faixa aceitá-

vel, com média geral de 31% de massa seca (PorMS), garantindo assim boa qualidade da ensilagem. Além 

disto, esse resultado demonstra que os genótipos estavam na época correta de colheita para forragem.  

Segundo KLEIN et al. [35], plantas de milho que apresentam maior porte são mais propícias a produzir 

silagem com maior porção de material fibroso, além de aumentar a resistência das plantas ao acamamento, 

muitas vezes provocado pela velocidade do vento. Por conta disto, a altura da planta e diâmetro do colmo, 

que obtiveram médias de 51,96 cm e 1,72 cm (Tabela 2), respectivamente, são de grande importância no ren-

dimento de silagem do milho. Observou-se uma significativa influência do ambiente na altura das plantas. 

Isso ocorreu devido a correntes veranicos típicos da região, reforçando a potencialização de estudos genéticos 

para o desenvolvimento de materiais forrageiros tolerantes a seca nessas regiões. 

SAH et al. [36] observaram em seu estudo uma limitação na altura da planta em ambientes com déficit 

hídrico quando comparados a locais mais favoráveis ao seu desenvolvimento, com uma redução de 127,81 m 

para 104,5 m. Isto acontece, pois, a seca afeta desde o estágio de plântulas até a maturidade fisiológica, influ-

enciando a colheita, tanto de silagem quanto de grãos, em qualquer estádio de desenvolvimento [37]. 

Os dois primeiros componentes principais (CPs) contemplaram 83,9% da variação total (Tabela 3). Este 

valor demonstra que os gráficos biplots possibilitam uma seleção segura dos genótipos, pois segundo YANG 

et al. [38] os dois primeiros CPS devem explicar pelo menos 60% da variação e para Ferreira [39], quando se 

tem um número k < p de CP, ou seja, quando o número de k CP é menor que p variáveis, adota-se o critério 

de pelo menos 70% da variação total. 

 

Tabela 3: Autovalores, variação explicada, proporção acumulada e importância relativa (IR) dos cinco componentes 

principais (CP), para realização da análise GT biplot. 

CP 1 2 3 4 5 

Valor Singular 4,11 1,76 0,97 0,12 0,03 

%Explicada 58,71 25,19 13,89 1,74 0,48 

%Acumulada 58,71 83,89 97,78 99,52 100 

IR 4,5 2,9 2,2 0,7 0,4 

 

A Importância Relativa (IR) traz evidências de que se algum CP apresentar IR com valores abaixo de 

1.0, este apresenta pouca informação, enquanto componentes que apresentam valores acima de 1.0 trazem 

importantes padrões, como informações de diferentes classes genotípicas e variáveis [17]. 

Contudo, a adoção do IR como critério de seleção de CP pode levar a poucos CPs quando se tem pa-

drões que dominam e que são capazes de esconder fracas informações. Por outro lado, muitos CPs podem ser 

mantidos pela falta de fortes padrões. Assim, os primeiros dois componentes (4,5 e 2,9, respectivamente) 

apresentaram importantes padrões. Assume-se, então, que o GT biplot apresenta importantes informações 

sobre a interação entre as classes genéticas e as variáveis avaliadas para seleção do potencial forrageiro culti-

vado no Sertão de Sergipe. 

O autovalor do primeiro CP (CP1) foi de 4,11, considerado muito significativo, já que a soma de todos 

os autovalores foi de 6,99. LEITE et al. [40] obtiveram 2,53 em seu CP1 ao selecionar genótipos de soja, 

com um total de autovalores de 6, enquanto HONGYU et al. [41] apresentaram um auto valor no CP1 de 
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3,45 de um total de 6,97, ou seja, os dados obtidos na avaliação dos grupos de milho estão dentro do esperado 

e aceito.  

A variável massa fresca (Mfe) apresentou o maior coeficiente de correlação, com o CP de maior expli-

cação (0,96) (Tabela 4). Sendo assim, esta é a variável de maior importância para a construção deste compo-

nente principal [41]. Para o CP2 e CP4, a massa fresca apresentou uma correlação fraca e negativa. As de-

mais variáveis apresentaram correlações de média a forte no CP1, que é o de maior importância, pois expli-

cou 58,71% da variação total. De acordo com AL-NAGGAR et al. [42], a importância de um CP é dada de 

acordo com a variância total explicada por este. 

 

Tabela 4: Os cinco componentes principais e suas respectivas correlações com as variáveis analisadas nos 36 genótipos 

de milho. 

 MFo DC MS MFe AP PorMS PP 

CP 1 0,69 0,65 0,75 0,96 -0,65 -0,63 0,92 

CP 2 0,66 -0,62 0,60 -0,15 -0,07 0,72 0,05 

CP 3 0,23 -0,33 -0,21 0,20 0,72 -0,24 0,35 

CP 4 0,05 0,25 0,07 -0,05 0,18 0,10 -0,02 

CP 5 -0,08 -0,03 0,10 0,08 0,04 -0,005 -0,05 

CP: Componente principal; AP: Altura da Planta (cm); DC: Diâmetro do colmo (cm); PP: Peso de planta (kg); Mfe: Massa Fresca (kg); 

MS: Massa Seca (kg); PorMS: Porcentagem de Massa Seca e Mfo: Massa de Forragem (kg MS/ha). 

 

A capacidade de discriminação é importante, pois, a variável que não apresenta esta capacidade, não 

fornece informações ligadas aos genótipos, tornando-se então de pequena utilidade. Outra medida importante 

para uma variável avaliada é a representatividade, com relação a uma variável alvo. Se uma variável for não 

representativa, além de pouco útil, poderá fornecer informações tendenciosas sobre os genótipos avaliados 

[43]. Deste modo, a interpretação da capacidade de discriminação e representatividade das variáveis pode ser 

realizada no gráfico denominado “Discriminante vs Representativo” (Figura 1). 

Os círculos concêntricos no Biplot ajudam a visualizar o comprimento dos vetores da variável, que é 

proporcional ao desvio padrão dentro das respectivas variáveis e é uma medida da capacidade de discrimina-

ção das variáveis. Assim, AP foi a única variável que não apresentou maior capacidade de discriminação das 

classes genotípicas dentre as variáveis analisadas.  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 1: Discriminação e representatividade das variáveis que determinam o potencial forrageiro de diferentes classes 

genotípicas de milho. HS: Híbrido simples; HT: Híbrido triplo; HD: Híbrido duplo; HTC: Híbrido Top-cross; HI: Híbrido 

Intervarietal; V: variedade; AP: Altura da Planta (cm); DC: Diâmetro do colmo (cm); PP: Peso de planta (kg); Mfe: Massa 

Fresca (kg); MS: Massa Seca (kg); PorMS: Porcentagem de Massa Seca e Mfo: Massa de Forragem (kg MS/ha). 
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A variável média, representada pelo menor círculo dado na Figura 1, também representada por uma pe-

quena seta dentro deste círculo, tem as coordenadas médias de todos as variáveis de teste e o eixo da variável 

média (AVA) é a linha que passa pela variável média e a origem do biplot [28, 44]. Quanto menor o ângulo 

formado com a AVA, mais representativa será a variável. Assim, as variáveis MS, PP e AP foram as mais 

representativas, entretanto, a AP não foi discriminatória. 

 As variáveis discriminatórias e não representativas, como DC, Mfe, Mfo e PorMS, são úteis para sele-

cionar genótipos especificadamente adaptáveis ou para o descarte de genótipos instáveis [28, 44]. Pode-se 

então denominar super-variáveis para a seleção de genótipos com potencial forrageiro no sentido da instabili-

dade e estabilidade fenotípica para a região, sendo MEGAVAR1 (adaptados e instáveis) e MEGAVAR2 (não 

adaptados e estáveis). Sendo assim, as classes genotípicas pertencentes no MEGAVAR1 são HI, HTC, HD e 

V e para o MAGVAR2 foram os HS e HT. Recomenda-se nesse sentido, uma alternativa para a dinâmica de 

cultivo em ambientes caracterizados como semiárido, a utilização de genótipos da classe do MEGAVAR1 

por apresentarem maior variabilidade.    

O genótipo definido como “ideal” é representado no gráfico pelo vetor mais longo em CP1 (58,71%) e 

CP2 (25,19%) sem projeções [45], representado pela seta no centro dos círculos concêntricos (Figura 2). Em-

bora esse genótipo ideal não exista na realidade, ele é usado como referência para a avaliação dos demais 

genótipos, quanto mais próximo estes estiverem do ideal, mais desejável ele é pelos melhoristas, no caso do 

presente trabalho este genótipo ideal é representado pela classe genotípica ideal. Os demais círculos concên-

tricos auxiliam a visualização da distância entre cada classe genotípica com a classe ideal. Deste modo, a 

classe genotípica denominada Híbrido Intervarietal, alocado no primeiro círculo concêntrico, é a mais próxi-

ma da classe “ideal” em termos de produtividade e estabilidade fenotípica. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

A correlação entre as variáveis determina a influência positiva ou negativa que uma variável tem sobre 
outra [46]. Segundo OLIVEIRA et. al. [46], no biplot, quando os ângulos entre as variáveis forem agudos (< 
90 °) eles são positivamente correlacionados, enquanto ângulos obtusos (> 90 °) são negativamente correlaci-
onados. Os vetores formando um ângulo reto (= 90 °) não são correlacionados, enquanto aqueles formando 
ângulos de 180 ° são fortemente correlacionados negativamente.  

As variáveis Mfo e a MS apresentaram a maior correlação positiva (Figura 3), essa correlação já é espe-

rada, pois o processo para o cálculo da massa de forragem é necessário o uso da massa seca na fórmula. No 

entanto, pode-se realizar uma seleção indireta de genótipos que apresentem uma maior massa seca visando 

obtenção de genótipos com maior massa de forragem por hectare. 

O peso da planta (PP), medida importante para avaliação do potencial forrageiro de um genótipo, apre-

sentou correlação positiva com Mfo, portanto materiais com altas estimativas de peso de planta podem gerar 

Figura 2: GT biplot comparando diferentes classes genéticas de milho avaliados quanto a produtividade e estabilidade 

fenotípica com a estimativa de um genótipo ideal para variáveis que determinam o potencial forrageiro da cultura. HS: 

Híbrido simples; HT: Híbrido triplo; HD: Híbrido duplo; HTC: Híbrido Top-cross; HI: Híbrido Intervarietal; V: varieda-

de; AP: Altura da Planta (cm); DC: Diâmetro do colmo (cm); PP: Peso de planta (kg); Mfe: Massa Fresca (kg); MS: Mas-

sa Seca (kg); PorMS: Porcentagem de Massa Seca e Mfo: Massa de Forragem (kg MS/ha). 
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melhores resultados quanto a massa da forragem por hectare. Além disso, pode-se utilizar a variável PP como 

medida de seleção indireta, pois para a obtenção de Mfo há processamento destrutivo de amostras o que pode 

ser evitado com esse resultado.    

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

A produtividade e estabilidade dos genótipos representados pelas classes genotípicas foram avaliadas a 

partir da coordenação da variável média (AVC) (Figura 4). Neste método uma variável ideal é definida a par-

tir da média dos escores dos componentes principais de todas as variáveis, definido pelo pequeno círculo. A 

linha que passa pela origem do biplot e pela variável ideal é chamada de eixo da variável ideal e representa a 

AVC abscissa. A AVC ordenada é o eixo que passa pela origem do biplot e é perpendicular a AVC abscissa e 

indica um maior efeito da interação classes x variáveis e menor estabilidade, e ainda separa as classes que 

estão abaixo e acima da média [28, 44, 48]. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

Figura 4: Adaptabilidade e estabilidade de seis classes genotípicas quanto a variáveis que determinam o potencial forra-

geiro de milho avaliados em condições semiáridas. HS: Híbrido simples; HT: Híbrido triplo; HD: Híbrido duplo; HTC: 

Híbrido Top-cross; HI: Híbrido Intervarietal; V: variedade; AP: Altura da Planta (cm); DC: Diâmetro do colmo (cm); PP: 

Peso de planta (kg); Mfe: Massa Fresca (kg); MS: Massa Seca (kg); PorMS: Porcentagem de Massa Seca e Mfo: Massa 

de Forragem (kg MS/ha). 

Figura 3: GT biplot representando o gráfico com os vetores das variáveis que determinam o potencial forrageiro de dife-

rentes classes genotípicas de milho avaliados em condições semiáridas. HS: Híbrido simples; HT: Híbrido triplo; HD: 

Híbrido duplo; HTC: Híbrido Top-cross; HI: Híbrido Intervarietal; V: variedade; AP: Altura da Planta (cm); DC: Diâme-

tro do colmo (cm); PP: Peso de planta (kg); Mfe: Massa Fresca (kg); MS: Massa Seca (kg); PorMS: Porcentagem de 

Massa Seca e Mfo: Massa de Forragem (kg MS/ha). 
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As classes genotípicas mais produtivas são os Híbridos Intervarietais, Híbridos Topcross, Variedades e 

Híbridos Duplos, nesta ordem. Estas classes apresentaram genótipos acima da média para as variáveis DC, 

Mfe, PP, MS e Mfo. Deve-se ressaltar a aptidão dos híbridos intervarietais para a massa de forragem, variá-

vel alvo desse estudo. Híbridos simples e triplos mostram-se inviáveis para o cultivo em ambientes com a 

dinâmica do semiárido, principalmente para o pequeno e médio produtor onde se observa a falta de tecnolo-

gias para exploração do potencial genético desses genótipos.   

Figura 5: GT biplot representando desempenho individual dos híbridos simples (A), duplos (B) e triplos (C) com relação 

as variáveis que determinam o potencial forrageiro de diferentes classes genotípicas de milho avaliadas em clima semiá-

rido. AP: Altura da Planta (cm); DC: Diâmetro do colmo (cm); PP: Peso de planta (kg); Mfe: Massa Fresca (kg); MS: 

Massa Seca (kg); PorMS: Porcentagem de Massa Seca e Mfo: Massa de Forragem (kg MS/ha). 

 

As figuras 5 e 6 apresentam as aptidões intrínsecas a cada classe genotípica [48]. Segundo MATEI et al. 

[49] a linha do vetor das variáveis em relação a linha da classe genética representa a estabilidade da variável. 

Sabendo-se disto, foi observado que a classe genética HS apresentou uma tendência a ter a maior altura de 

planta e porcentagem de matéria seca (Figura 5A). Este híbrido corresponde ao comercial BRS 1055, e por 

obter uma alta produção de matéria seca, que é uma das principais características desejadas pelos produtores 

de milho para silagem [31], seu cultivo na região é de grande importância. 

No entanto por ser um híbrido simples, deve estar aliado ao uso de alta tecnologia para exploração do 

seu potencial genético. Além disso, a falta de variabilidade genética, prejudicou a produtividade deste, devido 

ao estresse por deficiência hídrica ocorrida durante a fase final das avaliações.  

Por outro lado, a variável PorMS não apresentou uma estabilidade alta, o que pode implicar nas mé-
dias quando a cultivar for replantada, pois, quando a estabilidade de uma variável é baixa, significa que a sua 
média pode variar quando avaliada em outro cultivo naquele mesmo ambiente, não propiciando uma segu-
rança na indicação dos genótipos [50, 51, 52]. 

Figura 6: GT biplot representando desempenho individual dos híbridos topcross (A), híbridos intervarietal (B) e varieda-

des (C) com relação as variáveis que determinam o potencial forrageiro de diferentes classes genotípicas de milho avalia-

das em clima semiárido. AP: Altura da Planta (cm); DC: Diâmetro do colmo (cm); PP: Peso de planta (kg); Mfe: Massa 

Fresca (kg); MS: Massa Seca (kg); PorMS: Porcentagem de Massa Seca e Mfo: Massa de Forragem (kg MS/ha). 
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O híbrido duplo (Figura 5B) apresentou a melhor média para massa seca e massa de forragem, ou seja, a 

cultivar comercial BR2121QPM foi superior para estas variáveis, lembrando que estas foram discriminatórias 

e representativas para o potencial forrageiro dos genótipos de milho. Por outro lado, a estabilidade dessas 

variáveis é baixa, enquanto o diâmetro do colmo e a porcentagem de massa seca são mais estáveis, mas não 

representam as maiores tendências médias para estes híbridos. 

O híbrido triplo (Figura 5C), que corresponde a cultivar comercial BRS 3046, apresentou estimativa 

acima da média para altura da planta, massa seca, massa de forragem e porcentagem de massa seca. Com 

relação aos híbridos topcross (Figura 6A), que são os genótipos experimentais HTC-SP1, HTCms- CAPO, 

HTC771, HTC717, HTC795, HTC707, HTC781, HSmsxHTMV1, HTC697, HTCms15672 apresentaram as 

melhores média em massa seca, peso de planta e massa de forragem, porém, suas estabilidades nestas variá-

veis foram baixas, quando comparada a porcentagem de massa seca e diâmetro do colmo. 

Os híbridos intervarietais (Figura 6B), que são os experimentais HI (771xHTMV1), HI (707x HTMV1), 

98CV02, HIV 473451, HIV 2564260 foram superiores para as variáveis peso de planta, massa fresca, massa 

seca e massa de forragem, obtendo uma alta estabilidade nestas duas últimas variáveis. Fator importante a ser 

observado é a fase desses materiais, que por serem ainda experimentais apresentam alta aptidão para utiliza-

ção em programas de melhoramento com objetivo para aumento na qualidade e quantidade no fornecimento 

de forragem para a região semiárida em foco.  

Para as variedades (Figura 6C), que foi a classe genética com maior número de genótipos, representados 

pelos comerciais Sint 10771-BRS 4107, Sint 10795-BRS 4105, Potiguar-G13, BRS Gorutuba, CAPO, 

BR5037-Cruzeta-G19, AL AVARÉ e os experimentais Sint 10717, UFVM100(HS)C1, PC0904, IPR164, 

PC0905, Sint.Super Prec 1, MC 50, MC 20, MC 60, AL 2015, UFVM200(HS)C1, as melhores médias obti-

das foram em massa seca e massa de forragem, porém suas estabilidades foram baixas, assim como em todas 

as demais variáveis. 

 

4. CONCLUSÕES 

Os híbridos intervarietais, representados por genótipos experimentais, apresentaram o maior potencial forra-

geiro nas condições de semiárido sergipano, sendo indicadas para serem inseridos em programas de melho-

ramento voltado a forragicultura na região.  

Híbridos simples e triplos não são indicados para agricultores de baixa e média tecnologia quando culti-

vados em região semiárida para fins forrageiros, pois exigem altos níveis tecnológicos na área. 

Híbridos duplos, topcross e variedades, por apresentarem alta variabilidade genética, são os mais indi-

cados para produtores que possuem baixa e média tecnologia de produção, visando a dinâmica de cultivo em 

regiões semiáridas.   
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