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RESUMO 
 

RIBEIRO, João Paulo Oliveira, D.Sc., Universidade Federal de Viçosa, julho de 2024. 
Estratégias para seleção de populações de trigo visando múltiplas características. 
Orientador: Maicon Nardino. 
 

Os programas de melhoramento de plantas, podem utilizar de metodologias assertivas para 

desenvolver e selecionar populações superiores de trigo. A presente pesquisa buscou estudar 

duas metodologias de seleção de populações de trigo tropical em geração precoce, constituindo 

assim os dois capítulos da tese. Assim, 15 genitores foram divididos em dois grupos e cruzados 

em esquema de dialelo parcial 7x8, obtendo o total de 56 combinações híbridas. Parte das 

sementes F1 foram avançadas para geração F2. Avaliaram-se 56 combinações em gerações F1 e 

F2 e 15 genitores sob metodologia de análise dialélica parcial e a aplicação de índice de seleção 

MGIDI. O experimento foi conduzido no campo experimental “Prof. Diogo Alves de Mello”, 

do Departamento de Agronomia, da Universidade Federal de Viçosa. No primeiro capítulo, 

identificou-se que os efeitos aditivos foram predominantes no controle das características dias 

para espigamento e maturação, altura da planta e massa de cem grãos. Possibilitou selecionar 

os genitores CD 1303, CD 151, BRS 254, ORS Guardião, ORSFEROZ e ORSSENNA como 

os de melhor frequência de alelos favoráveis e a seleção de 41 combinações. No segundo 

capítulo, o índice multicaracterística MGIDI, identificou 34 combinações superiores, sendo 

nove destas, comuns em ambas as gerações. As populações que se destacaram em ambas 

metodologias e gerações foram, CD151/ORSMadrepérola, CD1104/ORSGuardião e 

CD151/ORSSENNA, sendo potenciais para a extração de linhagens. 

 

Palavras-chave: Análise dialélica. Melhoramento de trigo. Genótipo-ideótipo 

multicaracterística. Triticum aestivum L. 

 

  



 

 

 

ABSTRACT 

 

RIBEIRO, João Paulo Oliveira, D.Sc., Universidade Federal de Viçosa, July, 2024. Strategies 
for wheat population selection targeting multiple traits. Adviser: Maicon Nardino.  
 
Plant breeding programs can utilize assertive methodologies to develop and select superior 

wheat populations. This research aimed to study two methodologies for selecting tropical wheat 

populations in early generations, forming the two chapters of the thesis. Fifteen parents were 

divided into two groups and crossed in a 7x8 partial diallel scheme, resulting in a total of 56 

hybrid combinations. Part of the F1 seeds were advanced to the F2 generation. Fifty-six 

combinations in the F1 and F2 generations and 15 parents were evaluated using partial diallel 

analysis methodology and the application of the MGIDI selection index. The experiment was 

conducted at the "Prof. Diogo Alves de Mello" experimental field of the Department of 

Agronomy, Federal University of Viçosa. In the first chapter, it was identified that additive 

effects predominated in the control of the traits days to heading and maturity, plant height, and 

hundred-grain weight. This allowed the selection of parents CD 1303, CD 151, BRS 254, ORS 

Guardião, ORSFEROZ, and ORSSENNA as those with the best frequency of favorable alleles 

and the selection of 41 combinations. In the second chapter, the MGIDI multi-trait index 

identified 34 superior combinations, nine of which were common in both generations. The 

populations that stood out in both methodologies and generations were 

CD151/ORSMadrepérola, CD1104/ORSGuardião, and CD151/ORSSENNA, showing 

potential for line extraction. 

 

Keywords: Diallel analysis. Wheat breeding. Multitrait genotype-ideotype. Triticum aestivum 

L.  
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1. INTRODUÇÃO GERAL 

 

O trigo (Triticum aestivum L.) é uma das espécies cultivadas mais importantes do 

mundo, sendo responsável por 18% de todas calorias consumidas pela população mundial 

(ERENSTEIN et al., 2022). A produção mundial deste cereal na safra 2023/2024 totaliza cerca 

de 786,7 milhões de toneladas (USDA, 2024). O Brasil é um dos principais produtores e 

importadores do cereal, produzindo em média 6,6 milhões de toneladas, nos últimos 10 anos. 

Entretanto, a produção não supre as necessidades interna do país, fazendo que sejam importados 

cerca de 4 milhões de toneladas, anualmente (NÓIA JUNIOR et al., 2024). 

 O Brasil possui grande potencial de produção de trigo, a partir da exploração da 

denominada região IV, que abrange principalmente a região do Cerrado brasileiro (PEREIRA 

et al., 2019; CHAGAS et al., 2021), possibilitando suprir as necessidades internas e tornar-se 

um potencial exportador do cereal. Contudo, dada as características edafoclimáticas da região, 

existe a necessidade de concentrar esforços das empresas e melhoristas para o desenvolvimento 

de cultivares para esta região. Isso, muito em virtude das temperaturas mais altas e baixa 

precipitação no outono-inverno, e a alta pressão da principal doença que acomete a cultura nessa 

região, que é a brusone do trigo (Pyricularia oryzae pat. Triticum) (PASINATO et al., 2018; 

PEREIRA et al., 2019; CHAGAS et al., 2021; NÓIA JUNIOR et al., 2024). 

 Os programas de melhoramento de plantas, têm papel importante, na busca pelo 

desenvolvimento cultivares de alto potencial produtivo, tolerantes a fatores bióticos e abióticos 

e que atendam às necessidades industriais (REYNOLDS; BRAUN, 2022). Para isso, os 

melhoristas necessitam desenvolver e selecionar as melhores populações segregantes, que 

apresentem alelos favoráveis para as características de interesse (BORÉM et al., 2021), para a 

região. Contudo, os mesmos devem utilizar-se de metodologias assertivas, a fim de diminuir 

viés e o desperdício de tempo e recursos (OLIBONI et al., 2013; BORÉM et al., 2021). 
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A análise dialélica é uma metodologia que possibilita o estudo das capacidades de 

combinação (geral e específica) entre genitores presentes no cruzamento, o entendimento da 

frequência de alelos favoráveis e possibilita a seleção de populações que apresentem os 

melhores genitores (CRUZ et al., 2012). Essa metodologia tem sido amplamente utilizada em 

melhoramento de trigo (PIMENTEL et al., 2013; PELEGRIN et al., 2020; MEZZOMO et al., 

2022; SILVA et al., 2023a), soja (TEODORO et al., 2019; VOLPATO et al., 2020; BEZERRA 

et al., 2022), milho (OLIBONI et al., 2013; NARDINO et al., 2020), sorgo (OLIVEIRA et al., 

2019), tabaco (CARVALHO et al., 2021) e feijão (MOURA et al., 2018). 

Todavia, durante o ciclo da cultura, os melhoristas realizam a avaliação de múltiplas 

características (VOLPATO et al., 2020; CARVALHO et al., 2021; GHAZVINI et al., 2024) e 

um desafio para o uso da análise dialélica na seleção de populações superiores é que, para cada 

característica analisada, a seleção ocorre de forma univariada (OLIVEIRA et al., 2019; 

MEZZOMO, 2023). Para contornar essa questão, a aplicação de índice de seleção 

multicaracterística pode ser uma estratégia vantajosa (CÉRON-ROJAS & CRUZ, 2018; 

OLIVEIRA et al., 2019; BOTELHO et al., 2021; CARVALHO et al., 2021; KLEIN et al., 

2023). 

Além disso, para maior precisão de seleção com a utilização de índices, os melhoristas 

podem utilizar a seleção com base nos valores genotípicos obtidos pela metodologia 

REML/BLUP, o que possibilita maior acurácia, mesmo em ensaios com desbalanceamento 

(RESENDE et al., 2014; RESENDE, 2016). Para tal, o índice de distância genótipo-ideótipo 

multicaracterística (MGIDI) desenvolvido por Olivoto & Nardino (2021), usa-se dos valores de 

BLUP para selecionar genótipos com desempenhos desejáveis em diferentes características 

(OUATTARA et al., 2024). 

Aplicação de estudo da capacidade de combinação e índice de seleção em linhagens de 

sorgo biomassa, possibilitaram o entendimento dos efeitos envolvidos no controle genético das 
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características estudadas e a seleção de cinco híbridos com maior potencial de queima 

(OLIVEIRA et al., 2019) e bioetanol (SILVA et al., 2018) por meio do índice 

multicaracterística FAI-BLUP. Entretanto, essa abordagem não foi explorada com o uso do 

índice MGIDI. 

Contudo, estudos referentes a capacidade de combinação em gerações F1 e F2 em uma 

mesma safra, em condições tropicais, e a abordagem de se aplicar índices de seleção em 

gerações precoces, não têm sido relatados na literatura. Diante disso, o presente estudo busca, 

no primeiro capítulo, identificar genitores com alta frequência de alelos favoráveis e populações 

segregantes com maior potencial para produzir progênies superiores, além de compreender os 

efeitos genéticos no controle das características. No segundo capítulo, buscou selecionar 

populações de trigo para identificar populações, com base em ideótipos desejáveis, ao longo de 

diferentes gerações, utilizando-se o índice multicaracterística MGIDI. 
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2. CAPÍTULO I: COMBINING ABILITY IN F1 AND F2 GENERATIONS OF WHEAT 

 

2.1 ABSTRACT 

The selection of combinations that include the best parents and the understanding of the genetic 

effects controlling the traits can be made through the use of diallel analysis. The objective of 

this study was to select parents with a high frequency of favorable alleles and segregating 

populations with the greatest potential to produce superior progenies, as well as to understand 

the genetic effects controlling the studied traits. For this end, 15 parents were divided into two 

groups and crossed in a 7×8 partial diallel scheme, resulting in a total of 56 hybrid 

combinations. Some of the F1 seeds were advanced to the F2 generation. The combinations in 

both generations (F1 and F2) were evaluated in an experimental field in a randomized complete 

block design, with two replicates, between June and October 2022, in Viçosa, Minas Gerais, 

Brazil. Days to heading, days to maturation, plant height, spike length, hundred-grain weight, 

and plot yield were assessed. A diallel analysis was performed using the Geraldi and Miranda-

Filho model for partial diallel, adapted from Griffing’s method. Our results suggest a 

predominance of additive effects. The parents CD 1303, CD 151, BRS 254, ORSFEROZ, ORS 

Guardião and ORSSENNA exhibited favorable alleles for different traits. In total, 41 

combinations were selected, 20 from F1 and 21 from F2 generations. Among these, seven 

populations were identified as having high genetic potential for producing superior progenies. 

Keywords: Triticum aestivum L., wheat breeding, genetic effects 

 

2.2 RESUMO 

A seleção de combinações que apresentem os melhores genitores e o conhecimento sobre os 

efeitos gênicos que controlam as características, são possibilitadas pelo uso da análise dialélica.  
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O objetivo deste estudo, foi selecionar os genitores com alta frequência de alelos favoráveis e 

populações segregantes com maior potencial para produzir progênies superiores, e entender os 

efeitos genéticos no controle das características estudadas. Assim, 15 genitores foram divididos 

em dois grupos e cruzados em esquema de dialelo parcial 7×8, obtendo o total de 56 

combinações híbridas. Parte das sementes F1 foram avançadas para geração F2. As combinações 

em duas gerações (F1 e F2) foram avaliadas em campo experimental, em delineamento em 

blocos ao acaso, com duas repetições, entre os meses de junho e outubro de 2022, em Viçosa, 

Minas Gerais, Brasil. As variáveis avaliadas foram espigamento, dias até a maturação (ciclo), 

altura da planta, comprimento da espiga, massa de cem grãos e produção de parcela. A análise 

dialélica foi realizada pelo modelo de Geraldi e Miranda-Filho, para dialelo parcial, adaptado 

do método de Griffing. O efeito aditivo predominou para o controle dos caracteres analisados. 

Os genitores CD 1303, CD 151, BRS 254, ORSFEROZ, ORS Guardião e ORSSENNA, 

apresentaram frequência de alelos favoráveis para diferentes características. No total, 41 

combinações foram selecionadas, sendo, 20 em F1 e 21 em F2. Destas, foram identificadas sete 

populações de alto potencial genético para originar progênies.  

Palavras-chave: Triticum aestivum L. melhoramento de trigo, efeitos gênicos 

 

2.3 INTRODUCTION 

 Wheat (Triticum aestivum L.) is one of the world's most important and widely cultivated 

grain crops (LI et al., 2022) and accounts for about 18% of the total calories consumed 

(ERENSTEIN et al., 2022). In 2023, wheat production in Brazil reached 8.1 million tons 

(CONAB, 2024). Still, Brazil is not self-sufficient in wheat, having to import it from other 

wheat-producing countries (CONAB, 2024). The Southern region is the main producer, 

responsible for 90% of all the grain grown nationally (NÓIA JUNIOR et al., 2024). However, 

the ongoing expansion of wheat farming in the Brazilian Cerrado could contribute to national 
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self-sufficiency in wheat production (PASINATO et al. 2018; CASAGRANDE et al., 2020). 

To achieve this, new wheat varieties adapted to Cerrado’s dry and hot climate must be 

developed (PASINATO et al., 2018; CASAGRANDE et al., 2020; MEZZOMO et al., 2022). 

 The success of a breeding program relies on selecting superior and contrasting parents 

carrying favorable alleles for desired traits (BORÉM et al., 2021). Several methodologies can 

be employed for developing superior lines, however, for a better chance of success, breeders 

explore combining ability of parents (CRUZ et al., 2012; PIMENTEL et al., 2013; MEZZOMO 

et al., 2021; SOARES et al., 2023), which could be obtained through diallel analysis. 

 A diallel analysis provides relevant information regarding combining abilities among 

parents involved in crosses, allowing a better understanding of which of them have high 

frequency of favorable alleles for a particular trait, as well as the identification of superior 

populations for selection purposes (CRUZ et al., 2012; TEODORO et al., 2019; MEZZOMO 

et al., 2022). The diallel analysis enables estimation of general combining ability (GCA) effects, 

related to additive genetic effects, and specific combining ability (SCA) effects, related to non-

additive genetic effects (CRUZ et al., 2012). Studies demonstrating the use of diallel analysis 

in wheat have already been reported (PIMENTEL et al., 2013; PELEGRIN et al., 2020; 

MEZZOMO et al., 2022; SILVA et al., 2023a). 

There are different diallel (CRUZ et al., 2012). Complete diallel are often limited when 

there is interest to evaluate a large group of parents. In turn, partial diallel based upon crossing 

between two groups of complementary parents for a trait of interest are more attractive when 

many parents are involved (CRUZ et al., 2012; PIMENTEL et al., 2013; LIMA et al., 2022). 

Diallel analyses involve the F1 generation (MASOOD & KRONSTAD, 2000); however, 

because it is difficult to obtain large numbers of F1 seeds in self-pollinated species (BHULLAR 

et al., 1979; PIMENTEL et al., 2013; MEZZOMO et al., 2022; SILVA et al., 2023a), advanced 

generations (F2 or F3) have been used to obtain a larger volume of seeds in order to overcome 
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this issue (PIMENTEL et al., 2013; EL-HOSARY, 2020; MEZZOMO et al., 2022; SILVA et 

al., 2023a). Assessing the F1 generation through diallel analysis is a viable approach in wheat 

breeding, particularly when it comes to grain yield improvement (JOSHI et al., 2004). 

Additionally, information about additive and non-additive effects in the F1 generation is often 

more reliable compared to that obtained in more advanced generations due to increased 

homozygosity in the latter. In turn, using F2 generations helps breeders to understand the 

potential of parents and segregating populations (PELEGRIN et al., 2020; SILVA et al., 2023a). 

Therefore, valuable insights can be generated by evaluating F1 and F2 generations in the same 

year (JOSHI et al., 2004; VERMA et al., 2016; EL-HOSARY, 2020). 

There is a lack of information about the use of F1 and F2 generations in combining ability 

studies that involve a large number of parents and hybrid combinations. Additionally, the 

selection of genotypes with desirable traits in these studies is needed to strengthen the genetic 

progress of wheat in Brazil. Therefore, this study aims to identify parents with a high frequency 

of favorable alleles and segregating populations with greater potential to produce superior 

progenies, and to understand the genetic effects in controlling the traits. 

 

2.4 MATERIAL AND METHODS 

2.4.1 F1 POPULATION 

 Fifteen elite wheat varieties (Table 1) were crossed in a 7×8 partial diallel design to 

create 56 F1 hybrids. We established two complementary groups. The first group (Group I) 

consisted of high-yielding genotypes, adapted to cultivation in Central Brazil, while the second 

group (Group II) consisted of high-yielding disease-resistant genotypes with enhanced grain 

quality (Table 1). 

Crosses were made from June to August 2021, in a greenhouse facility located at Prof. 

Diogo Alves de Mello Research Unit, Federal University of Viçosa (latitude 20°45'58.6"S and 
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longitude 42°52'08.7"W, 660 meters above sea level). After maturation, wheat spikes from both 

crosses and parents were harvested, threshed, and stored in a cold chamber. 

 

Table 1. Group of wheat parents crossed to create the 56 hybrids. 
Group Parents Cultivar Owner Classification Release Cycle* 

I 

1 CD 1104 Coodetec/Cortevaa Improver 2014  E 

2 CD 1440 Coodetec/Corteva Bread 2013  M 

3 CD 1303 Coodetec/Corteva Bread/Improver 2016  E 

4 CD 151 Coodetec/Corteva Improver 2012  M 

5 CD 150 Coodetec/Corteva Improver 2009  E 

6 CD 116 Coodetec/Corteva Improver 2006  E 

7 BRS 254 Embrapab Improver 2005  SE 

II 

1’ ORS Guardião OR Genéticac Bread 2021  ME 

2’ ORSFEROZ OR Genética Improver 2021  E 

3’ ORSSENNA OR Genética Improver 2021  SE 

4’ ORS Madrepérola OR Genética Bread 2017 ME 
5’ ORS 1403 OR Genética Bread 2016  M 

6’ TBIO Aton GDM/Biotrigod Improver 2018  E 

7’ TBIO Noble GDM/Biotrigo Bread 2013  ME 

8’ TBIO Duque GDM/Biotrigo Bread 2017  E 
aCoodetec desenvolvimento, produção e comercialização agrícola LTDA/Corteva Agriscience do Brasil LTDA.; 
bEmpresa Brasileira de Pesquisa Agropecuária; cOR Melhoramento de Sementes LTDA.; dGDM Genética do 
Brasil S.A./Biotrigo Genética LTDA. 
Note: E: early; M: medium; ME: mid-early; SE: super-early. 
*JORIS et al., (2022). 

 

2.4.2 GENERATION ADVANCEMENT 

A portion of F1 seeds was self-pollinated to produce the F2 hybrids. The 15 parents and 

the 56 F1 hybrids were grown in pots for seed increase and generation advancement, 

respectively, from February to June 2022 at the same greenhouse facility used to make the 

crosses. Pots of 10-liter capacity were filled with a mixture of soil, sand, and commercial potting 

medium in a 2:1:1 ratio. Cultivation practices followed crop information (JORIS et al., 2022).  

Pots were watered manually using a hose. Watering was withheld at the grain 

physiological maturity stage. Spikes were manually harvested and threshed, and seeds were 

stored for further use in the field trial. 
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2.4.4 FIELD ASSESSMENT 

In June 2022, the 56 F1 and F2 hybrids along with the 15 parents were sown in the field. 

The experimental field was located at Prof. Diogo Alves de Mello’s Research Unit, Federal 

University of Viçosa (latitude 20°46'08.4"S and longitude 42°52'11.6"W, 660 meters above sea 

level), subtropical Cwa climate with dry winter. The genotype plots were laid out in a 

randomized complete block design with two replicates. Plots consisted of two rows of 1m long 

each spaced 0.2 m apart. The sowing density used was fifteen seeds per linear meter. 

Cultivation practices followed standard procedures for the wheat crop (JORIS et al., 

2022). Fertilization was partitioned into two phenological stages (stage 20 and stage 29) 

(ZADOKS et al. 1974), and consisted of applying urea (46% N) as nitrogen source. A 

chlorpyrifos-based insecticide (480 g L-1 of active ingredient) was applied after post-anthesis 

to control aphids. Foliar diseases were controlled by trifloxystrobin (100 g L-1) and 

tebuconazole-based (200 g L-1) fungicides. Pesticide doses were adjusted as recommended for 

wheat. 

Crop was irrigated by conventional aspersion to meet the water requirements until grain 

maturity stage. Temperature and precipitation data recorded throughout the growing season are 

shown in table 2. 

 

Table 2. Weather conditions during the field trial.  

Months High temperature (°C) Low temperature (°C) Precipitation (mm) 

June 28.0 6.3 1.4 
July 28.2 7.5 2.4 

August 30.7 7.0 1.8 
September 32.5 6.3 42.8 

October 29.3 15.2 17.6 

 

2.4.5 WHEAT TRAITS  

The following phenotypic traits were evaluated: Days to heading (DHE), days to 

maturation (DM), plant height (PH), spike length (SL) hundred-grain weight (HGW) and plot 
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yield (YLD). Measuring details are described in table 3. PH and SL measurements are averages 

from ten randomly selected plants per plot. 

 

Table 3. Methodology of assessment of six wheat agronomic traits. 
Traits Evaluation method Unity Code 

Days of heading 
Number of days the inflorescence 
emergence in at least 50% of the plot 

Days DHE 

Days to maturation 
Number of days the plants maturation in 
at least 50% of the plot 

Days DM 

Plant height 
Measured from the soil surface to the 
spike insertion 

Centimeters (cm) PH 

Spike length 
Measured from the base to the top of the 
spike 

Centimeters (cm) SL 

Hundred-grain weight Average 100-grain mass Grams (g) HGW 

Plot yield 
Total grain mass from the plants of the 
plot 

Grams (g) YLP 

 

2.4.6 DIALLEL ANALYSIS  

The diallel analysis used to investigate general combining ability (GCA) and specific 

combining ability (SCA) effects of wheat genotypes was performed according to the model 

proposed by Geraldi & Miranda-Filho (1988) for partial diallel adapted from Griffing's method 

(GRIFFING, 1956) as follows: 

𝑌𝑖𝑗 =  µ +  12 (𝑑1 + 𝑑2) +  𝑔𝑖 +  𝑔′𝑗 +  𝑆𝑖𝑗 + ɛ𝑖𝑗′  

where 𝑌𝑖𝑗 is the cross average for the i-th parent from Group I and the j-th parent from Group 

II; µ is the overall mean; 𝑑1 and 𝑑2 are contrasts that include averages from Group I and Group 

II and the overall mean; 𝑔𝑖 is the effect of general combining ability for the i-th parent from 

Group I (fixed); 𝑔′𝑗  is the effect of general combining ability for the j-th parent from Group II 

(fixed);  𝑆𝑖𝑗 is the specific combining ability; and ɛ𝑖𝑗′  is the mean error (random) [ɛ𝑖𝑗′ ~ NID 

(0;σ2
ɛ)]. 

 

The quadratic variance components for the GCA and SCA effects were estimated using 

the method of moments, based on the expected mean squares, as follows: 
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𝜙̂𝐺𝐶𝐴𝐼 =  𝑀𝑆𝐺𝐶𝐴𝐼𝐾 − 𝑀𝑆𝑅𝐼𝐿  

𝜙̂𝐺𝐶𝐴𝐼𝐼 =  𝑀𝑆𝐺𝐶𝐴𝐼𝐼𝐿 − 𝑀𝑆𝑅𝐼𝐾  

𝜙̂𝑆𝐶𝐴𝐾 =  𝑀𝑆𝑆𝐶𝐴𝐾𝐿 − 𝑀𝑆𝑅𝐼  

 

K is the number of parents in group I; L is the number of parents in group II; I is the number of 

replications; 𝑀𝑆𝐺𝐶𝐴𝐼𝐾  and 𝑀𝑆𝐺𝐶𝐴𝐼𝐼𝐿  are the mean squares of GCA of groups I and II, 

respectively; 𝑀𝑆𝑆𝐶𝐴𝐾𝐿  is the mean square of the SCA effect; and MSR is the residual mean 

square. 

 

 The relative importance of additive and no-additive effects involved in the control of 

the traits (𝜃), in determining the performance of crosses, was provided by the following 

expression (BAKER, 1978): 

𝜃 =  𝜙̂𝐺𝐶𝐴𝐼 + 𝜙̂𝐺𝐶𝐴𝐼𝐼𝜙̂𝐺𝐶𝐴𝐼 + 𝜙̂𝐺𝐶𝐴𝐼𝐼 +  𝜙̂𝑆𝐶𝐴  
 

The model was fitted to F1 and F2 data separately. All statistical analyses were performed 

in the GENES software (CRUZ, 2016). Figures were created by the package “ggplot2” 

(WICKHAM, 2016) in R Version 4.3.2 (R CORE TEAM, 2023). 

 

2.5 RESULTS 

2.5.1 DIALLEL ANALYSIS 

Results from partial diallel analysis of variance are presented in Table 4. Crosses effect 

was significant (p<0.05) for all traits, except for spike length (SL) in both generations, and plot 



21 

 

 

yield (YLD) in F2 (Table 4). Group effect was not significant for all traits (Table 4). General 

combining ability (GCA I) effects in F1 were significant for all traits, except SL and YLD. 

Conversely, GCA I effect in F2 was only significant for DM (Table 4). GCA II effects were 

significant for all traits, except SL and YLD in both F1 and F2 generations (Table 4). Average 

specific combining ability (SCA I x II) effects were significant for all traits except for DM and 

SL in F1 and F2, and plant height (PH) and YLD in F2 (Table 4).  

 

Table 4. Summary of the partial diallel analysis for six wheat traits and two generations (F1 and F2) according to 
Geraldi & Miranda-Filho (1988) model adapted from Griffing (1956). Federal University of Viçosa, Viçosa, MG. 
2024. 

SV  Crosses Group GCA I GCA II SCA IxII Residual  

DF  70 1 6 7 56 213 

DHE 
F1 22.01* 0.60ns 91.38* 80.39* 7.66* 3.56 

F2 27.90* 0.07ns 111.79* 62.28* 15.11* 4.49 

DM 
F1 9.84* 0.16ns 32.04* 23.32* 5.95ns 4.26 

F2 7.48* 0.00ns 6.46ns 42.02* 3.40ns 2.90 

PH 
F1 140.89* 34.68ns 292.97* 328.38* 103.06* 58.41 

F2 115.57* 28.86ns 170.62* 387.25* 77.25ns 63.39 

SL 
F1 1.66ns 2.15ns 1.75ns 1.31ns 1.68* 1.01 

F2 1.23ns 1.58ns 3.70* 2.26ns 1.15ns 1.06 

HGW 
F1 0.22* 0.01ns 0.64* 0.52* 0.15* 0.08 

F2 0.21* 0.02ns 0.39* 0.58* 0.14* 0.07 

YLD 
F1 7357.23* 14793.08ns 2412.49ns 9221.49ns 7521.21* 4506.34 

F2 6180.41ns 14731.72ns 17618.58* 8685.52ns 4489.13ns 4605.46 

Note: SV: Source of variation. DHE: days to heading; DM: days to maturation; PH: Plant height; SL: Spike length; 
HGW: Hundred-grain weight; YLP: plot yield. GCA I: general combining ability of parents from group I; GCA 
II: general combining ability of parents from group II; SCA: specific combining ability. 
ns: not significant. *: significant at 5% probability by the F test.  

 

The relative importance of both additive and non-additive effects on the control of the 

traits were shown to be close and equal to one for DHE, DM, PH and HGW, in both F1 and F2 

generations, and for YLP and SL only in generation F2 (Table 5). In generation F1, YLP and SL 

presented estimates minor than one (Table 5).  
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Table 5. Quadratic component estimates for the general combining abilities (𝜙̂𝐺𝐶𝐴𝐼  and 𝜙̂𝐺𝐶𝐴𝐼𝐼) and specific 

combining ability (𝜙̂𝑆𝐶𝐴) of different traits in F1 and F2 generation. 
Quadratic 

components 
Generation DHE DM PH SL HGW YLD 𝜙̂𝐺𝐶𝐴𝐼  

F1 351.28 111.12 938.24 2.96 2.24 -8375.40 
F2 429.20 14.24 428.92 10.56 1.28 52052.48 𝜙̂𝐺𝐶𝐴𝐼𝐼  
F1 268.91 66.71 944.90 1.05 1.54 16503.03 
F2 202.27 136.92 1133.51 4.20 1.79 14280.21 𝜙̂𝑆𝐶𝐴 
F1 2.05 0.85 22.33 0.34 0.04 1507.44 
F2 5.31 0.25 6.93 0.04 0.04 -58.17 

θ F1 1.00 1.00 0.99 0.92 0.99 0.84 
F2 0.99 1.00 1.00 1.00 0.99 1.00 

Note: DHE: days to heading; DM: days to maturation; PH: Plant height; SL: Spike length; HGW: Hundred-grain 
weight; YLP: plot yield. θ: relative importance of the additive and non-additive effects. 

 

2.5.2 GCA I EFFECTS 

Estimates of average GCA I effects in F1 and F2 are presented in Figure 1. High, 

positive, or negative GCA values for a particular parent indicate that this parent differs from 

others in the frequency of favorable alleles. Low GCA values indicate that the effect in 

particular is not relevant.  

GCA estimates for days to heading (DHE), days to maturation (DM), and plant height 

(PH) are expected to be high and negative (Figure 1a, b, c). For DHE (Figure 1a), lowest 

estimates were observed for CD 1303, CD 151, CD 150, and BRS 254 in both generations. 

Similarly, lowest estimates for DM in F1 were observed for CD 1303 and BRS 254 (Figure 1b). 

For PH, the parents CD 1303, CD 116 in F1 and F2, and BRS 254 in F1 had the lowest estimates 

(Figure 1c). 

High positive GCA estimates are desired for traits such as SL, HGW, and YLD (Figure 

1d, e, f). The parent CD 151 had the highest SL estimate in F2 (Figure 1d). For HGW, highest 

estimates in F1 and F2 were observed for CD 151 and BRS254 (Figure 1e), and for YLD, highest 

estimates in F2 were observed for the parents CD 1440, CD 1303, and CD 151 (Figure 1f). 
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Figure 1. Average GCA I effects for six wheat traits. a: days to heading in F1 and F2; b: days to 
maturation in F1; c: plant height, in F1 and F2; d: spike length in F2; e: hundred-grain weight in 
F1 and F2; f: grain yield in F2 populations. 

 

2.5.5 GCA II EFFECTS 

Figure 2 displays average GCA II effect estimates. Overall, the parents ORS Guardião, 

ORSFEROZ, and ORSSENNA contributed to a decrease in DHE (Figure 2a), DM (Figure 2b), 

and PH (Figure 3c). The only exception was ORS Guardião that increased DM in F1 (Figure 

2b). The parents ORS Guardião and TBIO Aton increased HGW estimates (Figure 2d). 
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Figure 2. Average GCA II effects for four wheat traits. a: days to heading in F1 and F2; b: Days 
to maturation in F1 and F2. c: Plant height in F1 and F2. d: hundred-grain weight in F1 and F2 

populations. 
 

2.5.6 SCA EFFECTS 

Interpretations of SCA values among the 15 parents in both generations (F1 and F2) are 

presented in Table 6. We selected the best combinations based on SCA values following the 

same criteria adopted previously for the four significant traits (high negative values for DM, 

DHE, and PH, and high positive values for SL, HGW, and YLD) (Table 6). The only difference 

is that only hybrids in which at least one of the parents exhibits high (positive or negative) GCA 

estimates (Figures 1 and 2), were selected. 

Combinations with promising SCA estimates are shown in Table 7. In total, 41 crosses 

were selected, 20 in F1 and 21 in F2 (Table 7). Although many of these combinations did not 

exhibit high SCA values for all desired traits, they exhibited high SCA for at least two. 

CD1104/ORSGuardião was selected for DHE and HGW in both generations; 
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CD116/ORSGuardião and CD151/ORSMadrepérola were selected for DHE and HGW in F2; 

CD1440/ORSSENNA and CD150/ORSSENNA were selected for DHE and PH in F1; 

CD150/TBIOAton was selected for DHE and HGW in F1 (Table 7). CD1303/ORSMadrepérola, 

CD151/ORSMadrepérola, CD1303/ORS1403, CD1104/ORSGuardião, CD150/TBIOAton, 

and CD1440/ORSFEROZ hybrids had low estimates for DHE, whereas CD151/ORSSENNA 

and CD1104/ORSGuardião had high estimates for HGW in both F1 and F2 (Table 7). 

In addition, we observed that in the F1 generation, the parents CD 1303 and CD 151 

(Group I), as well as ORS Guardião, ORSFEROZ, and ORSSENNA (Group II), had hybrids 

selected for DHE. Furthermore, CD 1303 and BRS 254 (Group I), along with ORS Guardião 

and ORSFEROZ (Group II), had crosses selected for PH in both groups (Table 7). 
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Table 6: Average SCA effects for four wheat traits and two generations (F1 and F2).  

Group I Group II 
DHE PH HGW YLD 

F1 F2 F1 F2* F1 F2 F1 F2* 
CD1104 ORSGuardião -2.63 -3.51 0.17 - 0.21 0.05 62.83 - 
CD1104 ORSFEROZ -0.86 -5.60 3.07 - 0.30 0.33 6.57 - 
CD1104 ORSSENNA -0.22 -1.82 6.86 - 0.11 -0.29 82.34 - 
CD1104 ORSMadrepérola 0.51 1.49 -2.00 - -0.38 0.10 -7.20 - 
CD1104 ORS1403 -0.59 1.59 1.45 - 0.16 0.32 -6.22 - 
CD1104 TBIOAton 2.32 3.04 8.19 - -0.11 -0.34 31.33 - 
CD1104 TBIONoble -0.81 -1.01 -6.81 - 0.12 -0.03 -45.59 - 
CD1104 TBIODuque -1.86 1.09 -14.01 - 0.02 0.19 -113.18 - 
CD1440 ORSGuardião 1.24 -0.84 -0.14 - 0.17 -0.04 -18.29 - 
CD1440 ORSFEROZ -2.48 -1.93 -2.59 - 0.35 -0.16 -5.97 - 
CD1440 ORSSENNA -2.35 -0.16 -3.84 - -0.01 0.46 -4.49 - 
CD1440 ORSMadrepérola -0.62 0.66 4.19 - 0.25 -0.02 -62.25 - 
CD1440 ORS1403 -1.21 1.25 -13.66 - -0.16 -0.11 -94.92 - 
CD1440 TBIOAton 1.20 -0.79 -4.32 - -0.29 0.03 -72.64 - 
CD1440 TBIONoble 0.06 -1.34 11.19 - 0.04 -0.15 65.14 - 
CD1440 TBIODuque 0.52 -2.25 8.59 - 0.09 0.10 47.06 - 
CD1303 ORSGuardião -1.13 -0.71 -0.20 - -0.15 -0.22 26.97 - 
CD1303 ORSFEROZ -3.36 -0.81 -6.00 - 0.17 -0.03 -120.26 - 
CD1303 ORSSENNA 1.28 -0.53 5.19 - 0.21 0.28 -19.88 - 
CD1303 ORSMadrepérola -1.49 -3.71 3.03 - 0.42 0.07 32.81 - 
CD1303 ORS1403 -2.59 -4.62 -2.02 - 0.02 0.58 40.81 - 
CD1303 TBIOAton -0.68 1.33 -8.33 - 0.14 -0.07 -76.64 - 
CD1303 TBIONoble -2.31 -0.71 -3.58 - 0.19 -0.01 -22.57 - 
CD1303 TBIODuque 1.14 -1.12 10.32 - 0.09 0.15 132.83 - 
CD151 ORSGuardião 2.70 2.66 -0.49 - -0.25 -0.10 -38.46 - 
CD151 ORSFEROZ 1.97 2.57 8.51 - 0.05 -0.06 -32.06 - 
CD151 ORSSENNA 2.11 0.34 9.90 - 0.23 0.32 172.95 - 
CD151 ORSMadrepérola -2.66 -1.84 -0.36 - 0.10 0.39 -19.69 - 
CD151 ORS1403 0.25 -1.25 11.29 - 0.16 -0.28 46.87 - 
CD151 TBIOAton -0.34 -2.29 -7.78 - -0.08 -0.05 -110.43 - 
CD151 TBIONoble -0.98 -0.34 -7.77 - 0.25 -0.11 -25.09 - 
CD151 TBIODuque -0.53 -3.25 5.63 - 0.15 0.02 17.55 - 
CD150 ORSGuardião 0.95 -1.88 2.87 - -0.03 -0.13 -1.21 - 
CD150 ORSFEROZ -1.78 0.53 -11.75 - -0.09 -0.16 -23.94 - 
CD150 ORSSENNA -2.64 -0.20 -9.84 - -0.19 -0.03 -57.60 - 
CD150 ORSMadrepérola 0.59 -1.38 4.30 - 0.12 0.05 24.79 - 
CD150 ORS1403 0.00 -0.79 -1.25 - -0.03 -0.11 -22.96 - 
CD150 TBIOAton -2.09 -3.34 1.19 - 0.13 -0.42 29.53 - 
CD150 TBIONoble -0.73 -2.38 1.89 - 0.01 0.70 8.52 - 
CD150 TBIODuque 0.22 -0.79 2.79 - 0.12 0.22 -26.89 - 
CD116 ORSGuardião 0.08 -2.67 6.31 - -0.20 0.10 61.56 - 
CD116 ORSFEROZ -0.15 -0.26 6.51 - -0.21 0.08 20.21 - 
CD116 ORSSENNA -0.51 -1.49 -8.69 - 0.13 -0.13 -2.75 - 
CD116 ORSMadrepérola 0.21 -0.67 4.04 - 0.00 0.00 -13.17 - 
CD116 ORS1403 -1.88 -2.08 9.49 - 0.30 0.10 29.08 - 
CD116 TBIOAton -2.97 -1.63 -6.97 - -0.40 -0.36 -69.73 - 
CD116 TBIONoble 0.90 -2.67 2.73 - 0.15 -0.17 7.11 - 
CD116 TBIODuque -1.65 0.42 0.14 - 0.07 -0.11 -5.93 - 

BRS254 ORSGuardião -2.55 1.70 -10.20 - -0.23 -0.10 -98.73 - 
BRS254 ORSFEROZ 2.22 0.61 11.90 - 0.22 0.56 53.60 - 
BRS254 ORSSENNA -0.64 -0.12 -0.71 - 0.43 -0.39 -80.66 - 
BRS254 ORSMadrepérola 0.59 -2.80 5.33 - 0.20 -0.15 68.51 - 
BRS254 ORS1403 0.50 -3.71 2.77 - 0.41 0.00 17.88 - 
BRS254 TBIOAton -0.59 -1.75 7.21 - -0.12 0.06 74.63 - 
BRS254 TBIONoble -1.73 0.20 -7.48 - -0.01 0.12 -3.96 - 
BRS254 TBIODuque -0.28 2.29 -4.38 - 0.10 -0.05 -7.16 - 
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Note: SCA: specific combining ability; DHE: days of heading; PH: Plant height; HGW: Hundred-grain weight; 
YLP: plot yield. *- means that the effect was not significant for that particular generation. 

 

Table 7. Selected wheat hybrids based on their SCA effects in F1 and F2.  
Traits Generation Selected wheat 

DHE 

F1 

CD1303/ORSGuardião, CD1303/ORSFEROZ, CD1303/Madrepérola, 
CD1303/ORS1403, CD1303/TBIONoble, CD151/ORSMadrepérola, 

CD150/ORSFEROZ, CD150/ORSSENNA, CD150/TBIOAton, 
BRS254/ORSGuardião, CD1104/ORSGuardião, CD1440/ORSFEROZ and 

CD1440/ORSSENNA 

F2 

CD1303/Madrepérola, CD1303/ORS1403, CD151/ORSMadrepérola, 
CD151/ORS1403, CD151/TBIOAton, CD151/TBIONoble, 

CD150/ORSGuardião, CD150/ORSMadrepérola, CD150/TBIOAton, 
CD150/TBIONoble, BRS254/ORSMadréperola, BRS254/ORS1403, 
BRS254/TBIOAton, CD116/ORSGuardião, CD1104/ORSGuardião, 

CD1104/ORSFEROZ, CD1440/ORSFEROZ, CD1104/ORSSENNA and 
CD116/ORSSENNA 

PH F1 

CD1303/ORSFEROZ, CD1303/TBIOAton, CD116/ORSSENNA, 
CD116/TBIOAton, BRS254/ORSGuardião, BRS254/TBIONoble, 
CD151/ORSGuardão, CD1440/ORSFEROZ, CD150/ORSFEROZ, 

CD1440/ORSSENNA and CD150/ORSSENNA 

HGW 
F1 

CD151/ORSSENNA, CD151/TBIONoble, CD1104/ORSGuardião and 
CD150/TBIOAton 

F2 
CD151/ORSSENNA, CD151/ORSMadrepérola, CD1104/ORSGuardião, 

CD116/ORSGuardião, CD1440/TBIOAton and BRS254/TBIOAton 
Note: SCA: specific combining ability; DHE: days to heading; PH: plant height; HGW: hundred-grain weight.  
 

2.6 DISCUSSION 

 The present study was conceived and conducted to select wheat crosses suitable for 

cultivation under tropical conditions, in other words, short, high-yielding, early-cycle 

genotypes that are adapted to irrigated farming system (BECHE et al., 2018; WANG et al., 

2019; CASAGRANDE et al., 2020). Therefore, we focused on investigating general combining 

ability (GCA) and specific combining ability (SCA) of wheat genotypes in order to decrease 

DHE, DM, and PH, and to increase SL, HGW and YLD. 

Partial diallel analysis is an efficient strategy used to study combining ability among 

parents (CRUZ et al., 2012; PIMENTEL et al., 2013; SILVA et al., 2013; MOURA et al., 2018; 

LIMA et al., 2022). Significant crosses effects observed in the analysis of variance indicates 

genetic variability among genotypes for the traits of interest (TEODORO et al., 2019). Non-

significant effects for group suggest that average number of favorable alleles is similar in the 
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two groups of parents. This may be explained by the fact that all the parents used in this study 

are high-yielding elite cultivars (PIMENTEL et al., 2013). 

By analyzing GCA quadratic components of Group I and Group II, and the SCA 

quadratic component together, we noticed that GCA values were superior to those of SCA, for 

most traits, except for SL and YLD in F1, evidenced by the relative importance of additive and 

no-additive effects. The superiority of the quadratic components of GCA compared to SCA 

indicate the predominance of additive effects over non-additive effects (JOSHI et al., 2004; 

KAMALUDDIN et al., 2007; PIMENTEL et al., 2013; SILVA et al., 2023a). Additive effects 

are the main source of genetic variation exploited in breeding programs (ISIK et al., 2003; 

BHERING et al., 2017). Yield-related traits in wheat are listed as controlled by additive effects 

in F1 (KAMALUDDIN et al., 2007), F2 (SILVA et al., 2023a), F1 and F2 (JOSHI et al., 2004; 

KUMAR et al., 2017; EL-GAMMAAL & YAHYA, 2018), and F2 and F3 generations 

(PIMENTEL et al., 2013). However, non-additive effects for grain yield per plot (YLD) in F1, 

as observed in this study, are also reported for wheat (MASOOD & KRONSTAD, 2000; 

ZEESHAN et al., 2013), barley (SHARMA et al., 2003), common bean (SILVA et al. 2013; 

MOURA et al., 2018; SILVA et al., 2023b), and fava bean (EL-HOSARY, 2020).  

Significant GCA effects are observed in both groups of parents. A significant effect 

indicates the presence of favorable alleles among the parents within each group (CRUZ et al., 

2012; PIMENTEL et al., 2013; MOURA et al., 2018). The same results were observed for SCA, 

indicating variability for this effect (PIMENTEL et al., 2013). Furthermore, the significance of 

these effects allows selection of best parents based on GCA values and best hybrids based on 

SCA values (CRUZ et al., 2012). The significance of GCA and SCA also suggests that additive 

and non-additive effects are involved in the genetic control of traits (GUIMARÃES et al., 2023; 

SILVA et al., 2023a). 
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Based on our findings, we can select promising parents from each group by harnessing 

their combining abilities for each trait. The parent CD 1303 (Group I) reduces growing cycle 

length and plant height, while also increasing grain yield. The contribution of this parent (CD 

1303) to reducing plant height and increasing grain yield has been observed in other studies 

(MEZZOMO et al., 2021, 2022; SILVA et al., 2023a). CD 151 (Group I), reduces number of 

days to flowering, while increasing spike length, hundred-grain weight, and grain yield. BRS 

254 (Group I) reduces growing cycle length and increases hundred-grain weight. Supporting 

our findings, BRS 254 appeared among the top three parents for earliness (MEZZOMO et al., 

2022) in a study about combining ability and selection of tropical wheat populations. 

The parent ORS Guardião (Group II) exhibited a combination of traits involving short 

growing cycle, short plant stature, and increased hundred-grain weight. The parents 

ORSFEROZ and ORSSENNA (Group II) contributed to reductions in growing cycle length and 

plant stature. Crossing parents that contribute to reductions in these traits is important to 

minimize problems with early drought in rainfed farming systems (KAMALUDDIN et al., 

2007; PASINATO et al., 2018), and lodging in irrigated farming systems (CASAGRANDE et 

al., 2020; MEZZOMO et al., 2022; SILVA et al., 2023a). 

After analyzing GCA of parents, the next step is to select promising combinations. 

Selection is based on desirable SCA values of crosses in which at least one parent has desirable 

GCA values (CRUZ et al., 2012). A total of 41 wheat crosses were selected, 20 in F1 and 21 in 

F2. Seven combinations were selected in both F1 and F2 populations. Identifying hybrid 

combinations that exhibit consistent behavior across generations is considered promising in 

breeding programs (HEIBA et al., 2023). 

The selection of superior hybrid combinations from superior parents of both groups is 

evident in this study. Such crosses are potentially good combiners for traits such as days to 

flowering and plant height. Selecting the same hybrid combinations in different generations has 
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also been reported in studies with wheat (MASOOD & KRONSTAD, 2000; JOSHI et al., 2004; 

VERMA et al., 2016; ALI et al., 2020), barley (SHARMA et al., 2003), and safflower 

(GOLKAR et al., 2011). 

Although we could select populations from both generations, selecting from F2 is more 

advantageous over F1 due to the larger number of seeds, which could be used to test populations 

in multiple locations. Obtaining a large number of seeds in F1 generations without technologies 

such as male sterility makes it impractical to select populations in this generation. Additionally, 

different studies have found promising results when using F2 populations for crops such as 

wheat (BHULLAR et al., 1979; MASOOD & KRONSTAD, 2000; PIMENTEL et al., 2013; 

MEZZOMO et al., 2022; SILVA et al., 2023a), and common bean (MOURA et al., 2018). 

Finally, this study demonstrated the predominance of the additive effects, although it 

was also possible to identify non-additive effects for some quantitative traits in F1 generation.  

In addition, we performed the selection of potential combinations in multiple generations by 

exploring the genetic effects underlying several relevant traits in wheat breeding. 

 

2.7 CONCLUSIONS 

The parents CD1303, CD151, and BRS 254 from Group I, and ORSFEROZ, ORS 

Guardião, and ORSSENNA from Group II, demonstrated high frequency of favorable alleles 

for different traits. The hybrid populations CD1303/ORSMadrepérola, 

CD151/ORSMadrepérola, CD1303/ORS1403, CD1104/ORSGuardião, CD150/TBIOAton, 

CD1440/ORSFEROZ and CD151/ORSSENNA are potential breeding sources of superior 

progenies in terms of earliness, plant height, and hundred-grain weight. 

Additive effects predominantly regulated most traits in both F1 and F2 generations.  
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3. CAPÍTULO II: USO DE ÍNDICE DE SELEÇÃO MULTICARACTERÍSTICA NA 

SELEÇÃO DE POPULAÇÕES DE TRIGO 

 

3.1 RESUMO 

No melhoramento de culturas autógamas, a seleção de populações superiores é favorecida 

quando realizada em geração precoce. Ainda, para maior acurácia, a utilização de valores 

genotípicos e o uso de índice de seleção, favorece a seleção de populações, com base no ideótipo 

desejado. Assim, esta pesquisa tem como objetivo selecionar populações de trigo com base em 

suas características agronômicas ao longo de duas gerações (F1 e F2). Quinze genitores foram 

divididos em dois grupos e cruzados em esquema de dialelo parcial 7x8, sendo obtidas 56 

combinações. Parte das sementes F1 foram avançadas para geração F2. O total de 56 

combinações em geração F1 e F2 e os 15 genitores foram avaliados em campo experimental, em 

delineamento em blocos ao acaso, com duas repetições, entre os meses de junho e outubro de 

2022, em Viçosa, Minas Gerais, Brasil. As variáveis avaliadas foram dias para o espigamento, 

dias até a colheita (ciclo), altura da planta, comprimento da espiga, massa de cem grãos e 

rendimento da parcela. Os BLUPs foram obtidos e, a partir destes, foi aplicado o índice de 

seleção genótipo-ideótipo multicaracterística (MGIDI). O uso de índice multicaracterística e 

valores genotípicos mostrou-se eficiente para seleção de populações em geração precoce. O 

índice MGIDI identificou 34 combinações superiores, sendo nove destas, comuns em ambas as 

gerações. 

 

Palavras-chave: Gerações; ideótipo; MGIDI; Triticum aestivum L. 
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3.2 INTRODUÇÃO 

 O trigo é uma das culturas alimentícias mais antigas e utilizadas no mundo, e 

desempenha papel importante na garantia da segurança alimentar/nutricional, fornecendo um 

quinto das calorias e proteínas alimentares em todo o mundo (ERENSTEIN et al., 2022). Na 

safra 2023/24, estima-se que serão colhidas em todo o mundo, cerca de 789,2 milhões de 

toneladas de trigo (USDA, 2024). O Brasil é o 14° maior produtor de trigo, com estimativa de 

produzir cerca de 10,1 milhões de toneladas do grão (CONAB, 2023; USDA, 2024). 

 No melhoramento genético de plantas, os melhoristas buscam pela seleção de genótipos 

superiores que apresentem uma série de características morfofisiológicas de interesse, que 

somadas, geram ideótipos de plantas com maior produtividade (ROCHA et al., 2019; 

WOYANN et al., 2020; OLIVOTO & NARDINO, 2021; KULWAL et al., 2022; AL-ASHKAR 

et al., 2023). Estes genótipos, por sua vez, devem ser selecionados com base nos componentes 

genéticos (VILELA et al., 2011; SOUSA et al., 2017), os quais possibilitam prever os valores 

genotípicos das populações selecionadas (RESENDE & DUARTE, 2007). 

 Para nortear a seleção baseada em valores genotípicos pode valer-se da metodologia 

REML/BLUP, do qual se utiliza o Método de Máxima Verossimilhança Restrita (REML) para 

estimar os componentes de variância e o Melhor Método de Predição Linear Imparcial (BLUP) 

para prever valores genotípicos (RESENDE & DUARTE, 2007). Esta metodologia tem sido 

considerada como procedimento padrão em programas de melhoramento genético (RESENDE, 

2016).  

 Além disso, no melhoramento de autógamas, como o trigo, a seleção das populações 

ocorre, normalmente, em gerações mais avançadas (RAMALHO et al., 2012). Contudo, os 

melhoristas devem concentrar esforços em populações superiores, sendo a seleção destas 

favorecidas quando aplicada em gerações iniciais de melhoramento (RIBEIRO et al., 2009; 

RESENDE et al., 2015; BEZERRA et al., 2023). 
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 Todavia, para uma melhor assertividade, os melhoristas de plantas utilizam índices 

multivariados para selecionar genótipos de alto desempenho (CÉRON-ROJAS & CRUZ, 2018; 

OLIVEIRA et al., 2019; ROCHA et al., 2019; BENAKANAHALLI et al., 2021; GHAZVINI 

et al., 2024). Para tal, o índice de distância genótipo-ideótipo multicaracterística (MGIDI) 

desenvolvido por Olivoto & Nardino (2021), busca selecionar genótipos com desempenhos 

médios desejáveis em diferentes características (OUATTARA et al., 2024). Este índice tem 

sido utilizado em diferentes culturas, como aveia-preta (KLEIN et al., 2023), feijão-mungo 

(AZAM et al., 2023), Guar (Cymopsis tetragonoloba L.) (BENAKANAHALLI et al., 2021), 

inhame d’água (Dioscorea alata L.) (OUATTARA et al., 2024), lentilha (SELLAMI et al., 

2021), milho (SINGAMSETTI et al., 2023), trigo “pão” (Triticum aestivum L.) (FARHAD et 

al., 2022; LIMA et al., 2022; NARDINO et al., 2022; MACHADO e SILVA et al., 2023; 

SILVA et al., 2024) e trigo selvagem (dos gêneros Triticum L. e Aegilops L.) (POUR-

ABOUGHADAREH & POCZAI, 2021). 

 Entretanto, nenhum dos trabalhos supracitados utilizaram-se de índices de seleção para 

seleção de populações em gerações iniciais (F1 e F2). Mezzomo (2023) estudaram estratégias 

de seleção em populações de trigo, no qual, quando aplicado o índice MGIDI em populações 

em geração F2 e F3, conforme cada estratégia, identificou oito populações promissoras para a 

derivação de famílias. 

Nesse contexto, o estudo atual visa selecionar populações de trigo desejáveis com base 

em suas características agronômicas, em geração F1 e F2. 
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3.3 MATERIAL E MÉTODOS 

 

3.3.1 OBTENÇÃO DA GERAÇÃO F1 

 Quinze cultivares elite de trigo (Tabela 1) foram cruzadas em esquema de dialélico 

parcial (7x8), obtendo-se 56 combinações híbridas. Foram estabelecidos dois grupos 

complementares, sendo, o grupo 1 composto por genótipos que apresentam características de 

tolerância ao calor e adaptação a região de Brasil Central, e o grupo 2 composto por genótipos 

com alta produtividade e qualidade tecnológica, além de melhor pacote fitossanitário (Tabela 

1). 

Os cruzamentos foram realizados entre os meses de junho e agosto de 2021, em casa de 

vegetação localizada no campo experimental “Prof. Diogo Alves de Mello”, do Departamento 

de Agronomia, da Universidade Federal de Viçosa (latitude 20°45'58.6"S e longitude 

42°52'08.7"W, a 660 metros acima do nível do mar). 

Após a maturação, as espigas dos cruzamentos e dos genitores, foram colhidas, trilhadas 

e beneficiadas manualmente. Posteriormente, foram armazenadas em câmara fria. 

 

3.3.2 AVANÇO DE GERAÇÃO 

Parte das sementes obtidas a partir dos cruzamentos foram semeadas em vasos para o 

avanço de geração e obtenção de sementes F2. O avanço de geração ocorreu entre os meses de 

fevereiro e junho de 2022, em casa de vegetação localizada no campo experimental “Prof. 

Diogo Alves de Mello”, do Departamento de Agronomia, da Universidade Federal de Viçosa 

(latitude 20°45'58.6"S e longitude 42°52'08.7"W, a 660 metros acima do nível do mar). Na 

ocasião foram semeados as 56 combinações híbridas e os 15 genitores. Foram utilizados vasos 

de 10 litros cada, preenchidos com mistura de solo, areia média e substrato comercial na 



41 

 

 

proporção 2:1:1. Tratos culturais foram adotados conforme informações técnicas para a cultura 

(JORIS et al., 2021). 

 

Tabela 1. Grupos de genitores utilizados nos cruzamentos, para a geração de 56 combinações 
híbridas.  

Grupos Genitores Cultivar Obtentor Classificação 
Lança-
mento 

Ciclo* 

I 

1 CD 1104 Coodeteca Pão/Melhorador 2014  E 
2 CD 1440 Coodetec Pão 2013  M 
3 CD 1303 Coodetec Pão/Melhorador 2016  E 
4 CD 151 Coodetec Melhorador 2012  M 
5 CD 150 Coodetec Melhorador 2009  E 
6 CD 116 Coodetec Melhorador 2006  E 
7 BRS 254 Embrapab Melhorador 2005  SE 

II 

1’ ORS Guardião OR Genéticac Pão 2021  ME 
2’ ORSFEROZ OR Genética Melhorador 2021  E 
3’ ORSSENNA OR Genética Melhorador 2021  SE 
4’ ORS Madrepérola OR Genética Pão 2017 ME 
5’ ORS 1403 OR Genética Pão 2016  M 
6’ TBIO Aton GDM/Biotrigod Melhorador 2018  E 
7’ TBIO Noble GDM/Biotrigo Pão 2013  ME 

8’ TBIO Duque GDM/Biotrigo Pão 2017  E 
Nota: SP: superprecoce; P: precoce; MP: médio/precoce; M: médio.  
aCoodetec desenvolvimento, produção e comercialização agrícola LTDA/Corteva Agriscience do Brasil LTDA.; 
bEmpresa Brasileira de Pesquisa Agropecuária; cOR Melhoramento de Sementes LTDA.; dGDM Genética do 
Brasil S.A./Biotrigo Genética LTDA. 
*JORIS et al. (2022). 

 

Os vasos foram irrigados manualmente, com o auxílio de uma mangueira, durante todo 

o desenvolvimento, sendo interrompido na maturação fisiológica dos grãos. As espigas foram 

colhidas, trilhadas manualmente e as sementes foram separadas para semeadura em campo 

experimental. 

 

3.3.4 CONDUÇÃO DAS GERAÇÕES F1 E F2 EM CAMPO 

 Em junho de 2022, às 56 combinações em gerações F1 e F2 e os 15 genitores, foram 

semeadas no campo experimental “Prof. Diogo Alves de Mello”, do Departamento de 
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Agronomia, da Universidade Federal de Viçosa (latitude 20°46'08.4"S e latitude 42°52'11.6"W, 

a 660 metros acima do nível do mar). 

Os genótipos foram avaliados em delineamento em blocos ao acaso com duas 

repetições. As unidades experimentais (parcelas) foram compostas de duas linhas de 1 metro 

cada, com espaçamento entre linhas de 0.2 metros. 

A adubação de cobertura foi dividida em dois estádios fenológicos (fase 20 e fase 29) 

(ZADOKS et al., 1974), utilizando ureia (46 % de N) como fonte de nitrogênio. O controle 

químico de afídeos, ocorreu com o uso de inseticida de ingrediente ativo à base de Clorpirifós 

480 g L-1, utilizando a dose comercial recomendada para a cultura após a fase de pós-antese. 

Para o controle químico de doenças, utilizou-se do fungicida com ingredientes ativos a base de 

Trifloxistrobina (100 g L-1) e Tebuconazol (200 g L-1), utilizando-se da dose comercial 

recomendada para a cultura. 

O experimento foi conduzido sob irrigação por aspersão convencional para atendimento 

das necessidades hídricas da cultura, durante todo o desenvolvimento, sendo interrompido na 

maturação fisiológica dos grãos. As condições de temperatura e precipitação ocorrentes durante 

a condução do experimento são apresentadas na Tabela 2. 

 

Tabela 2. Temperatura máxima, mínima e precipitação registradas durante a condução do 
experimento. 

Meses Temp. máxima (°C) Temp. mínima (°C) Precipitação (mm) 

Junho, 2022 28,0 6,3 1,4 
Julho, 2022 28,2 7,5 2,4 

Agosto, 2022 30,7 7,0 1,8 
Setembro, 2022 32,5 6,3 42,8 
Outubro, 2022 29,3 15,2 17,6 
Fonte: INMET – Instituto Nacional de Meteorologia (Viçosa – MG, -20.762607 -42.864013). 

 

3.3.5 CARACTERÍSTICAS AVALIADAS 

 Durante o desenvolvimento dos genótipos, foram avaliados, as seguintes características 

fenotípicas: dias para o espigamento (DE), determinado pelo número de dias desde a 
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emergência das plântulas até 50% das plantas na parcela emitirem a espiga; dias para a colheita 

(DC), determinado pelo número de dias entre a emergência das plântulas até a maturação de 

colheita; altura média da planta (AP) e; comprimento médio da espiga (CE), ambas em 

centímetros, dados das últimas duas características descritas resultam da média aritmética de 10 

plantas aleatórias medidas em cada parcela; massa de cem grãos (M100), expresso em gramas 

e; rendimento de parcela (PROD), quantificado pela pesagem dos grãos das plantas presentes 

em cada parcela, expresso em gramas. 

 

3.3.6 ESTRATÉGIA DE SELEÇÃO 

 Seguiu-se o procedimento da metodologia máxima verossimilhança restrita/melhor 

preditor linear não viesado (REML/BLUP) em que adotando-se um modelo multivariado e 

unigeração: 𝒚 =  𝑿𝜷 +  𝒁𝒈 +  𝒆 

Onde y é o vetor de valores fenotípicos dos genótipos; β é o vetor de efeitos fixos dos blocos; 

g é o vetor de efeitos dos genótipos (assumido como aleatório), onde g~N(0, 𝜎𝑔2); e e é o vetor 

de erro aleatório, onde e~N(0, 𝜎𝑒2). X e Z são as matrizes de incidência para os efeitos. 

 

3.3.7 ÍNDICE DE SELEÇÃO 

 Para a seleção das combinações de cada geração, foi utilizado o multi-trait genotype-

ideotype distance index (MGIDI), proposto por Olivoto & Nardino (2021). Para tal, foi utilizado 

para classificar os genótipos com base em informações de múltiplas características, no caso, os 

BLUPs para as variáveis DE, DC, AP, CE, M100 e PROD em cada geração, separadamente.  

Na aplicação do MGIDI, foi previamente definido como de interesse a redução de ciclo 

(DE e DC) e altura da planta (AP) e o aumento dos componentes de rendimento (CE, M100 e 

PROD). O ganho de seleção em porcentagem, GS%, foi calculado para cada variável, 

considerando a proporção de seleção de 30%. 
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3.3.8 SOFTWARE 

As análises foram realizadas no software R (R CORE TEAM, 2023), utilizando os 

pacotes metan (OLIVOTO & LÚCIO, 2020) para o ajuste do índice de seleção MGIDI 

(OLIVOTO & NARDINO, 2021) e o ggplot2 (WICKHAM, 2016) para confecção das figuras. 

 

3.4 RESULTADOS 

3.4.1 PERFORMANCE DOS GENÓTIPOS 

 Na Figura 1 são apresentados os valores médios fenotípicos obtidos das combinações 

nas gerações F1 e F2 e dos genitores, para as seis características avaliadas. Para as características 

DC (Figura 1b), AP (Figura 1c) e PROD (Figura 1f), observa-se poucas diferenças entre os 

valores para as gerações e também os genitores, sendo observado médias de 98 dias, 88,54 cm 

e 224,70 gramas na geração F1; 99 dias, 86,67 cm e 225,58 gramas na geração F2 e; 99 dias, 

86,61 cm e 238,78 gramas para os genitores. Para DE (Figura 1a) é notado que a geração F2 

apresenta valor médio de DE (51 dias) menor que a geração F1 (53 dias) e que ambas as gerações 

apresentaram DE menor que os genitores (55 dias). Em CE (Figura 1d) os valores médios das 

combinações na geração F1 (9,72 cm) são superiores à dos genitores (8,59 cm). 



45 

 

 

 
Figura 1 – Valores médios fenotípicos das combinações nas gerações F1 e F2 e, dos genitores 
em seis características estudadas. Dias para o espigamento (DE), dias para a colheita (DC), 
altura da planta (AP, cm), comprimento da espiga (CE, cm), massa de 100 grãos (M100, g) e 
rendimento de parcela (PROD, g). 
 

3.4.2 TESTE DA RAZÃO DE VEROSSIMILHANÇA (LRT) E PARÂMETROS 

GENÉTICOS 

 

A partir do teste de razão de verossimilhança a 5 % de probabilidade de erro (Tabela 3), 

observa-se, para as combinações, que diferença significativa para todas as características, 

exceto para CE e PROD em ambas as gerações e M100 na geração F1. Para os genitores, efeito 

significativo é observado somente em DE e M100 (Tabela 3).  

Nas combinações (em ambas as gerações) e genitores, para a característica DE, houve 

predominância dos efeitos da variância genética na fenotípica (Tabela 3). Isto também é 

observado para a característica M100 nos genitores (Tabela 3). 

As estimativas de herdabilidade baseadas no BLUP dos genótipos (h2
mg) e a acurácia, 

para as combinações, variaram entre 0,51 e 0,71 (M100 na geração F2) e, 0,77 e 0,88 (DE na 

geração F1), respectivamente (Tabela 3). Para os genitores observa-se h2
mg e acurácia variando 
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de 0,88 e 0.94 a 0,91 (M100) e 0,95 (DE), respectivamente (Tabela 3). Para as combinações, a 

razão CVg/CVe maior que 1 é observada somente para a variável DE nas duas gerações, 

enquanto que, para os genitores, é observado para DE e M100 (Tabela 3). 

  

Tabela 3 - Testes de razão de verossimilhança (LRT), componentes de variância e parâmetros 
genéticos de 56 combinações de trigo, em geração F1 e F2 e 15 genitores, para seis 
características estudadas. 

Parâmetros 
DE DC AP CE M100 PROD 

F1 F2 F1 F2 F1 F2 F1 F2 F1 F2 F1 F2 
LRT 28,1* 23,5* 9,79* 13,90* 12,60* 5,74* 2,06ns 3,32ns 3,24ns 6,89* 3,63ns 1,62ns 𝜎𝑔2 6,28 6,94 2,82 2,32 46,44 28,35 0,21 0,23 0,03 0,04 1668,50 985,93 𝜎𝑒2 3,65 4,82 4,16 2,59 56,14 61,69 0,87 0,91 0,08 0,07 4930,46 4807,40 𝜎𝑓2 9,92 11,76 6,97 4,91 102,58 90,03 1,08 1,14 0,11 0,11 6598,96 5793,33 

h2
mg 0,77 0,74 0,58 0,64 0,62 0,48 0,32 0,34 0,39 0,51 0,40 0,29 

Ac 0,88 0,86 0,76 0,80 0,79 0,69 0,57 0,58 0,62 0,71 0,64 0,54 

CVg 4,72 5,13 1,71 1,53 7,70 6,14 4,68 5,30 4,25 5,39 18,18 13,92 

CVe 3,59 4,28 2,08 1,62 8,46 9,06 9,61 10,51 7,58 7,46 31,25 30,73 

CVg/CVe 1,31 1,20 0,82 0,95 0,91 0,68 0,49 0,50 0,56 0,72 0,58 0,45 

 Genitores 
LRT 16,20* 1,74ns 0,72ns 0,36ns 13,17* 0,20ns 𝜎𝑔2 16,66 2,25 20,61 0,19 0,19 423,37 𝜎𝑒2 3,46 4,34 71,50 0,98 0,05 3149,66 𝜎𝑓2 20,12 6,60 92,11 1,16 0,24 3573,02 

h2
mg 0,91 0,51 0,37 0,28 0,88 0,21 

Ac 0,95 0,71 0,60 0,52 0,94 0,46 

CVg 7,35 1,51 5,24 5,03 12,33 8,61 

CVe 3,35 2,10 9,76 11,53 6,54 23,50 

CVg/CVe 2,19 0,72 0,54 0,44 1,89 0,37 

Legenda: 𝜎𝑔2: variância genotípica; 𝜎𝑒2: variância residual; 𝜎𝑓2: variância fenotípica; ℎ𝑚𝑔2 : 
herdabilidade baseada na média genotípica; Ac: acurácia; CVe: coeficiente de variação 
residual; CVg: coeficiente de variação genotípico; CVg/CVe: razão entre o coeficiente de 
variação genotípico e residual; DE: dias para o espigamento; DC: dias para a colheita; AP: 
altura da planta; CE: comprimento da espiga; M100: massa de cem grãos; PROD: rendimento 
de parcela. 
*5% probabilidade pelo teste de qui-quadrado. 
 

3.4.3 ESTIMATIVAS DE BLUP 

 As estimativas BLUP são apresentadas na tabela 4. As marcações em verde indicaram 

para DE, DC e AP aqueles genótipos com estimativas menores ou igual a média geral da 

característica na geração e para CE, M100 e PROD estimativas maiores ou igual a média geral 
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(Tabela 4). Portanto, identifica-se a existência de genótipos com características desejáveis 

(Tabela 4). 

 A partir das estimativas, observou-se que as combinações CD1303/ORSGuardião, 

CD1303/ORSFEROZ, CD1303/ORSSENNA, CD150/ORSSENNA, CD116/ORSSENNA e 

BRS254/ORSSENNA combinam estimativas para menor DE, DC e AP. Logo, para maior CE, 

M100 e PROD identificaram-se as combinações CD151/ORSSENNA, 

CD151/ORSMadrepérola, CD150/ORSGuardião e BRS254/ORSFEROZ (Tabela 4).  
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Tabela 4 – Valores genotípicos (BLUP) para dias para o espigamento (DE) e colheita (DC), altura da planta (AP), comprimento da espiga (CE), 
massa de cem grãos (M100) e rendimento de parcela (PROD) estimado de 56 combinações em gerações F1 e F2 e 15 genitores de trigo. 

Combinações 
DE DC AP CE M100 PROD 

F1 F2 F1 F2 F1 F2 F1 F2 F1 F2 F1 F2 
G1 CD1104/ORSGuardião 51,86 49,97 98,65 99,81 90,07 83,27 9,66 8,88 3,98 3,84 264,19 228.78 
G2 CD1104/ORSFEROZ 53,80 49,60 98,65 98,85 89,76 82,79 9,98 8,88 3,89 3,77 227,05 215.98 
G3 CD1104/ORSSENNA 52,25 50,35 98,94 96,93 91,31 83,51 9,66 9,05 3,89 3,50 269,03 208.71 
G4 CD1104/ORSMadrepérola 57,29 56,28 99,51 100,78 92,56 94,76 9,66 9,72 3,65 3,69 235,33 242.74 
G5 CD1104/ORS1403 56,13 56,28 99,80 100,78 93,81 92,61 9,66 8,88 3,81 3,73 220,19 209,73 
G6 CD1104/TBIOAton 57,29 56,65 99,51 100,14 95,05 88,54 9,50 9,05 3,84 3,55 233,71 230,67 
G7 CD1104/TBIODuque 53,80 55,17 97,50 99,81 80,72 84,71 9,82 9,05 3,75 3,69 173,57 226,02 
G8 CD1104/TBIONoble 55,35 54,06 99,22 99,81 87,26 88,06 9,50 9,22 3,83 3,58 204,45 239,40 
G9 CD1440/ORSGuardião 55,35 52,20 99,51 100,14 88,82 86,62 9,98 9,05 3,89 3,65 226,45 231,98 
G10 CD1440/ORSFEROZ 53,03 52,57 98,36 99,17 85,08 85,66 9,66 9,05 3,82 3,39 216,76 237,65 
G11 CD1440/ORSSENNA 51,09 51,83 96,35 99,81 83,21 87,34 9,50 9,22 3,76 3,75 228,67 235,76 
G12 CD1440/ORSMadrepérola 56,90 55,91 100,09 99,49 95,37 91,89 9,98 8,88 3,82 3,49 207,88 232,13 
G13 CD1440/ORS1403 56,13 56,28 98,94 100,46 83,52 86,38 9,50 8,71 3,60 3,37 179,02 224,42 
G14 CD1440/TBIOAton 56,90 54,06 99,80 99,81 86,02 79,20 9,17 8,37 3,68 3,60 186,49 222,24 
G15 CD1440/TBIODuque 56,13 52,94 99,51 100,14 93,50 87,34 9,66 9,05 3,70 3,51 233,11 230,38 
G16 CD1440/TBIONoble 56,51 54,06 99,51 99,49 97,24 83,51 10,14 8,88 3,72 3,39 244,01 206,82 
G17 CD1303/ORSGuardião 50,70 49,60 97,50 98,53 84,15 84,71 9,82 9,05 3,82 3,64 251,88 260,92 
G18 CD1303/ORSFEROZ 49,54 50,72 95,48 98,21 78,23 85,18 9,50 9,05 3,82 3,53 177,81 227,76 
G19 CD1303/ORSSENNA 51,09 48,86 97,21 96,93 84,46 83,27 9,66 9,22 3,91 3,74 229,88 225,29 
G20 CD1303/ORSMadrepérola 53,41 49,97 98,36 100,14 90,07 88,78 9,82 9,22 3,94 3,62 253,69 233,73 
G21 CD1303/ORS1403 52,25 49,23 97,21 99,49 86,02 87,58 9,82 9,05 3,73 3,80 241,18 239,25 
G22 CD1303/TBIOAton 52,64 52,94 95,48 99,81 79,16 88,06 9,50 9,05 3,91 3,63 192,14 253,21 
G23 CD1303/TBIODuque 53,80 51,09 98,07 99,17 90,07 86,86 9,50 9,05 3,76 3,61 274,89 244,92 
G24 CD1303/TBIONoble 51,86 51,83 96,92 100,46 83,52 87,10 9,98 9,22 3,84 3,53 215,75 248,42 
G25 CD151/ORSGuardião 53,03 50,72 98,65 98,53 90,07 84,71 9,66 8,88 3,90 3,83 227,26 238,53 
G26 CD151/ORS1403 53,80 50,35 100,09 100,78 100,35 95,24 9,82 9,05 3,91 3,50 245,42 224,86 
G27 CD151/ORSFEROZ 53,03 51,83 98,94 99,17 93,50 89,26 10,30 9,72 3,88 3,65 215,35 223,40 
G28 CD151/ORSSENNA 51,09 48,12 98,94 96,28 93,50 86,62 9,66 9,22 4,03 3,88 309,60 243,91 
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G29 CD151/ORSMadrepérola 51,86 49,97 98,65 100,14 94,12 92,85 10,14 9,72 3,94 3,91 234,32 252,63 
G30 CD151/TBIOAton 52,25 48,86 98,07 100,14 85,39 86,86 9,66 9,22 3,94 3,77 180,44 211,04 
G31 CD151/TBIODuque 51,86 48,12 98,65 99,81 93,50 84,94 10,14 9,72 3,90 3,67 230,28 206,82 
G32 CD151/TBIONoble 52,25 50,72 97,78 100,78 86,95 91,65 9,82 9,22 3,98 3,62 216,56 241,00 
G33 CD150/ORSGuardião 52,64 48,49 98,65 98,53 90,38 87,58 9,82 9,38 3,85 3,71 234,32 235,47 
G34 CD150/ORSFEROZ 51,09 51,46 96,63 100,46 79,16 86,14 9,66 9,05 3,69 3,48 210,71 237,22 
G35 CD150/ORSSENNA 48,38 48,86 95,48 97,25 79,47 82,55 9,50 8,88 3,73 3,60 208,69 218,31 
G36 CD150/ORSMadrepérola 55,35 51,46 99,51 100,46 95,37 89,49 9,66 9,05 3,80 3,63 244,41 229,22 
G37 CD150/ORS1403 54,58 51,83 98,36 100,14 91,00 88,06 9,98 9,05 3,69 3,47 209,50 226,02 
G38 CD150/TBIOAton 51,86 49,23 98,07 99,17 89,13 82,79 9,50 9,22 3,88 3,47 229,07 213,66 
G39 CD150/TBIODuque 53,41 51,09 97,78 99,81 89,76 82,07 9,82 8,71 3,75 3,66 204,65 181,52 
G40 CD150/TBIONoble 53,41 50,35 97,78 100,46 91,31 86,62 8,85 9,05 3,74 3,92 222,41 225,58 
G41 CD116/ORSGuardião 53,03 48,86 98,07 97,25 91,31 80,63 9,98 8,88 3,80 3,80 258,34 202,17 
G42 CD116/ORSFEROZ 53,41 51,83 97,78 98,21 89,45 78,96 9,82 8,71 3,66 3,58 227,26 191,41 
G43 CD116/ORSSENNA 51,09 48,86 96,06 96,93 79,16 83,27 9,66 8,88 3,87 3,52 229,48 223,55 
G44 CD116/ORSMadrepérola 56,13 52,94 99,80 100,78 94,12 89,26 9,66 9,38 3,78 3,57 227,66 207,84 
G45 CD116/ORS1403 54,19 51,83 99,51 100,14 96,61 86,14 10,14 8,71 3,84 3,55 228,87 198,82 
G46 CD116/TBIOAton 52,25 51,46 95,77 99,81 83,21 82,07 9,50 9,05 3,70 3,47 187,70 199,99 
G47 CD116/TBIODuque 53,03 52,94 98,07 100,78 86,95 90,21 9,34 9,05 3,75 3,47 211,52 212,20 
G48 CD116/TBIONoble 55,74 51,09 99,22 99,81 90,69 82,79 9,66 9,05 3,82 3,45 220,40 219,04 
G49 BRS254/ORSGuardião 48,38 50,35 96,06 98,85 79,47 87,58 9,82 9,22 3,88 3,75 192,75 255,25 
G50 BRS254/ORSFEROZ 52,64 50,72 98,65 99,81 91,31 88,54 9,98 9,22 3,93 3,88 239,77 245,94 
G51 BRS254/ORSSENNA 48,38 48,12 97,50 96,28 82,59 82,07 9,50 8,54 4,08 3,43 196,98 211,04 
G52 BRS254/ORSMadrepérola 53,80 49,60 99,51 100,46 93,50 90,69 10,14 9,38 3,95 3,54 259,75 215,55 
G53 BRS254/ORS1403 53,41 48,86 98,07 100,78 91,00 91,17 9,82 9,38 3,98 3,54 223,62 231,69 
G54 BRS254/TBIOAton 51,48 49,60 98,36 99,81 90,38 86,14 9,98 8,54 3,90 3,74 245,02 199,11 
G55 BRS254/TBIODuque 51,48 52,57 96,63 100,78 82,90 90,93 9,82 8,88 3,86 3,55 210,10 214,53 
G56 BRS254/TBIONoble 51,09 51,46 96,35 100,46 82,90 91,41 9,66 9,22 3,85 3,65 215,15 240,27 

Média 53,12 51,34 98,17 99,48 88,53 86,73 9,73 9,07 3,83 3,62 224,72 225,62 
Genitores 

CD1104 59,58 100,39 90,40 8,55 3,55 232,64 
CD1440 60,48 100,39 88,76 8,41 3,17 243,98 
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Estimativas em verde, indicam aquelas menor ou igual à média para as características DE, DC e AP, e maiores ou igual à média para CE, M100 e PROD, para cada geração, 
separadamente. 
  

 

CD1303 56,41 98,10 83,45 8,69 3,16 236,78 
CD151 49,61 98,61 86,93 8,82 3,90 236,78 
CD150 55,50 99,62 90,04 8,69 3,51 237,20 
CD116 58,22 99,88 84,73 8,13 3,68 225,55 
BRS254 50,52 97,59 84,55 8,82 3,62 224,91 

ORSGuardião 51,42 99,62 86,75 8,82 4,38 253,30 
ORSFEROZ 54,14 98,61 81,99 8,55 3,23 248,11 
ORSSENNA 48,71 97,33 83,09 8,55 3,53 239,95 

ORSMadrepérola 59,12 99,88 87,66 8,55 3,40 249,59 
ORS1403 59,58 100,13 88,39 8,13 3,10 234,55 
TBIOAton 55,95 99,88 88,21 8,41 4,39 254,57 

TBIODuque 55,05 98,10 84,19 8,55 3,19 227,45 
TBIONoble 58,22 100,39 89,86 8,82 3,30 237,62 

Média 55,50 99,23 86,60 8,57 3,54 238,87 
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3.4.4 ÍNDICE DE SELEÇÃO E GANHO GENÉTICO 

 Dezessete combinações foram selecionadas para cada geração estudada (Figura 2), 

entretanto foi observado a seleção de nove combinações comuns em ambas as gerações, sendo 

estas: BRS254/ORSFEROZ, BRS254/ORSGuardião, CD1104/ORSGuardião, 

CD116/ORSSENNA, CD1303/ORSGuardião, CD1303/ORSSENNA, 

CD151/ORSMadrepérola, CD151/ORSSENNA e CD151/TBIODuque (Figura 2).  

 

 
Figura 2 – Diagrama de Sankey identificando genótipos de trigo selecionados em duas gerações 
(F1 e F2), utilizando o índice MGIDI. 
 

 Analisando a tabela 5, observa-se para a geração F1, que as características DE, DC e AP 

se apresentaram no fator 1 (FA1) enquanto que M100, CE e PROD, no fator 2 (FA2). 

Diferentemente do observado na geração F1, em F2 observa-se as características relacionadas a 

ciclo (DE e DC) no FA2, enquanto que as demais características foram apresentadas no FA1 

(Tabela 5). 
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 Ainda na tabela 5, é observado os ganhos de seleção para as duas gerações. Em ambas 

as gerações (F1 e F2), os ganhos foram desejados, sendo estes negativos para as características 

DE, DC e AP e ganhos positivos para CE, M100 e PROD (Tabela 5). 

 

Tabela 5 - Ganho genético previsto de genótipos em geração F1 e F2, e genitores, selecionados 
por meio do índice multivariado de distância genótipo-ideótipo (MGIDI). 
Característica Fator Xo Xs GS% Sentido 

F1 
DE FA1 53,12 51,61 -2,19 reduzir 
DC FA1 98,17 97,99 -0,11 reduzir 
AP FA1 88,53 88,18 -0,24 reduzir 

M100 FA2 3,83 3,93 0,99 aumentar 
CE FA2 9,73 9,84 0,35 aumentar 

PROD FA2 224,72 238,97 2,56 aumentar 
F2 

M100 FA1 3,62 3,77 2,03 aumentar 
AP FA1 86,73 85,55 -0,65 reduzir 
CE FA1 9,07 9,14 0,24 aumentar 

PROD FA1 225,62 231,14 0,71 aumentar 
DE FA2 51,34 49,39 -2,82 reduzir 
DC FA2 99,48 98,68 -0,52 reduzir 

Legenda: Dias para o espigamento (DE) e colheita (DC), altura da planta (AP), comprimento 
da espiga (CE), massa de cem (M100) e rendimento de parcela (PROD). X0: média original do 
BLUP; Xs: médias dos BLUP selecionados. GS%: ganhos de seleção previstos. 
 

 Com base na contribuição, o MGIDI permitiu identificar os pontos fortes e fracos de 

cada genótipo selecionado, em cada geração (Figura 3). Em F1, G27 (CD151/ORSSENNA), 

G32 (CD151/TBIODuque) e G52 (BRS254/ORSMadrepérola), apresentaram maior 

contribuição em FA1 (características relacionadas à planta), indicando que estes genótipos 

apresentaram menor ciclo e altura de planta (Figura 3a). Já para as combinações G27 

(CD151/ORSSENNA), G28 (CD151/ORSMadrepérola), G32 (CD151/TBIODuque), G50 

(BRS254/ORSFEROZ), G20 (CD1303/ORSMadrepérola), G3 (CD1104/ORSSENNA) e G52 

(BRS254/ORSMadrepérola), apresentaram menor contribuição em FA2, indicando que estas 

combinações apresentaram maiores potencial quanto a produção de grãos (maior PROD, M100 

e CE) (Figura 3a). 
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 Em F2, as combinações G41 (CD116/ORSGuardião), G35 (CD150/ORSSENNA), G43 

(CD116/ORSSENNA) e G19 (CD1303/ORSSENNA), possuem maior contribuição em FA2 e 

as menores contribuições em FA1, sugerindo que estas combinações apresentaram menores 

valores para ciclo e altos valores de produção de grãos (Figura 3b). 

 
Figura 3 - Pontos fortes e fracos dos genótipos selecionados em cada geração com base no 
índice MGIDI. a: geração F1; b: geração F2. 
 

3.5 DISCUSSÃO 

O presente estudo buscou avaliar 56 combinações de trigo em duas gerações (F1 e F2), 

bem como 15 genitores e selecionar genótipos/ideótipos desejáveis com base em seis 

características fenotípicas, visando o desenvolvimento de populações em condições tropicais. 

Buscou-se selecionar populações que apresentassem precocidade e produtividade de grãos. Este 

tipo de ideótipo de planta para a cultura do trigo corrobora com outros autores (BECHE et al., 

2018; CASAGRANDE et al., 2020; LIMA et al., 2022; MEZZOMO, 2023; MEZZOMO et al., 

2021a; SILVA et al., 2023a, 2023b; WANG et al., 2019). Lima et al. (2022) mostraram no 

estudo de diversidade genética que, o melhoramento de trigo nacional presou, nos últimos anos, 

pelo aumento da produtividade de grãos com a redução do ciclo das culturas. O uso de cultivares 
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mais precoces possibilita o melhor uso da terra, com a sequência de cultivos e o menor período 

de exposição destas às doenças (MEZZOMO, 2023). 

Dado o estudo dos parâmetros de genéticos, observou-se efeitos significativos de LRT 

para algumas características. Isto indica a existência de variabilidade entre os genótipos 

(CASAGRANDE et al., 2020; MEIER et al., 2021). Para os dados de herdabilidades com base 

na média genotípica (h2
mg), obteve-se valores classificados como moderados (0,6 > h2

mg < 0,7) 

e de alta magnitude (h2
mg > 0,7) (RESENDE & ALVES, 2022). E quanto aos valores de 

acurácia, observa-se características classificadas como alta (0,7 > Ac < 0,9) e muito alta (>0,9) 

(RESENDE & ALVES, 2020). Estas observações corroboram com outros estudos em trigo em 

condições similares (CASAGRANDE et al., 2022; SIGNORINI et al., 2023; SILVA et al., 

2023b), para características comuns aos do presente estudo. E a relação CVg/CVe > 1.00, 

observadas em DE e M100 podem indicar situações favoráveis à seleção (VENCOVSKY & 

BARRIGA, 1992), além de inferir sobre alta acurácia e precisão, que, portanto, inferem sobre 

qualidade experimental e confiabilidade nos resultados obtidos (RESENDE & ALVES, 2022). 

 O uso de índice de seleção possibilita aos melhoristas a seleção e classificação de 

genótipos que apresentem desempenho desejado em múltiplas características (ROCHA et al., 

2019; WOYANN et al., 2020; OLIVOTO & NARDINO, 2021; POUR-ABOUGHADAREH & 

POCZAI, 2021; OLIVOTO et al., 2022; COSTA et al., 2023; GHAZVINI et al., 2024). Assim, 

o índice MGIDI (OLIVOTO & NARDINO, 2021), adotado no estudo apresenta como 

vantagem a seleção de genótipos envolvendo múltiplas características correlacionadas, pois 

elimina os problemas de multicolinearidade (OLIVOTO & NARDINO, 2021; AL-ASHKAR 

et al., 2023; SIGNORINI et al., 2023; OUATTARA et al., 2024) e utiliza a distância entre os 

genótipos e um ideótipo definido pelo melhorista (OLIVOTO & NARDINO, 2021). Ainda, tem 

como vantagem, a utilização dos valores genotípicos preditos do BLUP a partir dos dados 

fenotípicos, eliminando, os efeitos do erro experimental (RESENDE et al., 2014), propiciando 
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melhor precisão na seleção (OLIVOTO & NARDINO, 2021). Neste estudo o uso do MGIDI, 

possibilitou por meio do desenho de ideótipos, classificar populações de trigo em diferentes 

gerações (F1 e F2), a partir de diferentes características, contribuindo para a identificação de 

genótipos de alto desempenho e precocidade. 

 A seleção das combinações em cada geração, resultaram na seleção de 34 genótipos, 

dos quais nove foram comuns entre as gerações. Além disso, ganhos satisfatórios foram 

alcançados utilizando o índice MGIDI, para a seleção de genótipos precoces, de baixa altura e 

altos valores para os componentes de produção, em ambas gerações. Ganhos de seleção 

desejados, conforme observado nas populações, indicam o potencial de derivação de linhagens 

superiores, principalmente na geração F2 a qual se encontra em estado de segregação 

(MEZZOMO et al., 2022).   

 O índice MGIDI fornece os pontos fortes e fracos dos genótipos selecionados, os quais 

foram calculados pela contribuição de cada fator do índice, a partir dos genótipos selecionados. 

Fatores que apresentam maior contribuição são plotados para o centro do gráfico e os de menor 

contribuição para as bordas. Menor contribuição indica o aumento das características e maior 

contribuição, a redução das características que compõe os fatores (OLIVOTO & NARDINO, 

2021). Essa análise possibilita determinar a identidade dos genótipos selecionados em termo 

dos seus pontos fortes e fracos (AL-ASHKAR et al., 2023; OUATTARA et al., 2024). 

 Desta forma, identificamos as combinações CD151/ORSSENNA, CD151/TBIODuque, 

CD1303/ORSSENNA e CD116/ORSSENNA como genótipos que aproximam duas 

características ao ideótipo desejado nesse estudo e que foram selecionados em ambas as 

gerações. A seleção baseada no ideótipo acelera o desenvolvimento de cultivares mais 

adaptadas (RÖTTER et al., 2015). Assim, consideradas para seleção de indivíduos superiores 

dentro das populações em geração seguinte, F3
 e/ou F4, para derivação de linhas. 
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3.7 CONCLUSÃO 

 O índice MGIDI identificou 34 combinações superiores, sendo nove destas, comuns em 

ambas as gerações. Destas, as combinações CD151/ORSSENNA, CD151/TBIODuque, 

CD1303/ORSSENNA e CD116/ORSSENNA apresentam-se como superiores para avanço em 

gerações e seleção de linhagens para prospectar cultivares de trigo superiores com base nas 

características desejadas/adotadas neste estudo. 
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4 CONSIDERAÇÕES FINAIS 

No primeiro capítulo, o uso da análise dialélica identificou-se que os efeitos aditivos 

foram os mais expressivos no controle das características estudadas. Possibilitou identificar seis 

genitores (CD 1303, CD 151 e BRS 254, ORSFEROZ, ORS Guardião e ORSSENNA) com 

alelos favoráveis para as características estudadas. E com base na redução de ciclo e altura, e 

aumento da massa de cem grãos, possibilitou selecionar sete populações potenciais, sendo estas: 

CD1303/ORSMadrepérola, CD151/ORSMadrepérola, CD1303/ORS1403, 

CD1104/ORSGuardião, CD150/TBIOAton, CD1440/ORSFEROZ e CD151/ORSSENNA. 
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 No segundo capítulo, a utilização de índice multicaracterística e valores genotípicos 

mostrou-se eficiente para seleção de populações em geração precoce. O índice MGIDI 

identificou 34 combinações superiores, sendo nove destas, comuns em ambas as gerações. 

Destas, as combinações CD151/ORSSENNA, CD151/TBIODuque, CD1303/ORSSENNA e 

CD116/ORSSENNA apresentam-se como superiores para avanço em gerações e seleção de 

linhagens para prospectar cultivares de trigo superiores com base nas características 

desejadas/adotadas neste estudo. 

De modo geral, os métodos aplicados mostraram-se adequados para a seleção de 

populações segregantes em geração precoce. Dentre as populações, destacam-se 

CD151/ORSMadrepérola, CD1104/ORSGuardião e CD151/ORSSENNA, selecionadas em 

ambas as gerações, tanto pela análise dialélica, quanto pelo índice de seleção MGIDI. 
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