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INTRODUÇÃO
O milho (Zea mays L.) é uma cultura estratégica para a segurança alimentar e para a economia, especialmente no semiárido sergipano, onde o cultivo predominante ocorre em sistema de sequeiro. Essa região apresenta condições edafoclimáticas adversas, como baixa e irregular precipitação, altas temperaturas e solos degradados, que dificultam a produtividade agrícola (Risi et al., 2024).
A produção de milho em Sergipe tem crescido, especialmente no Sertão e Agreste, regiões com condições agrícolas desafiadoras. O uso intensivo de fertilizantes nitrogenados é uma alternativa para contornar limitações ambientais. Contudo, o manejo inadequado desses insumos pode causar contaminação hídrica e emitir óxido nitroso (N₂O), um potente gás de efeito estufa (Braos et al., 2022).
O avanço da cultura do milho depende diretamente do melhoramento genético, fundamental para aprimorar características agronômicas e adaptar a planta a diferentes condições ambientais (da Silva et al., 2021). No semiárido, essa estratégia é essencial para aumentar a produtividade, garantir a segurança alimentar e possibilitar que os agricultores se adaptem às limitações climáticas e edáficas.
A seleção de genótipos mais eficientes no uso do nitrogênio, com base em parâmetros genéticos, constitui uma alternativa promissora para a identificação de materiais superiores (Golla, 2021). Tais genótipos são capazes de manter alto desempenho mesmo em ambientes com baixa disponibilidade do nutriente, favorecendo a produção sustentável e reduzindo a dependência de insumos externos.
Diante desse contexto, este estudo teve como objetivo selecionar progênies de meios-irmãos de milho (PMI) eficientes no uso de nitrogênio, com vistas à identificação de materiais promissores para o cultivo em condições de sequeiro e baixa disponibilidade desse nutriente.
METODOLOGIA
Descrição do local do experimento E MATERIAL GENÉTICO
O experimento foi conduzido em 2024, na Área Experimental localizada no município de Graccho Cardoso, SE (10°13'42'' S, 37°12'9'' O e 225 m de altitude). O local apresenta clima do tipo Tropical Quente e Úmido, conforme classificação de Alvares et al. (2013), caracterizado por elevadas temperaturas médias anuais e índices pluviométricos elevados, distribuídos ao longo do ano.
Foram avaliadas 22 progênies de meios-irmãos da população POPTOL2 (IAC), além de dois híbridos comerciais e uma variedade de polinização aberta como testemunhas. O experimento seguiu delineamento em blocos casualizados, com três repetições e parcelas de duas linhas de 4 m. Testaram-se duas condições de adubação: com nitrogênio (CN), 200 kg ha⁻¹ (40 kg na semeadura + 140 kg em cobertura), e sem nitrogênio (SN), com 40 kg ha⁻¹ na semeadura.
características avaliadas E ANÁLISE ESTATÍSTICA
Foram avaliados parâmetros do milho relacionados ao desenvolvimento e produtividade: número de espigas por parcela (NEP), número de grãos por fileira (NGF), peso de espiga (PE) e produtividade de grãos por hectare (PG) ajustada para 13% de umidade. Os dados passaram por análise de parâmetros genético e multivariada, utilizando o software R (R Core Team, 2024).
RESULTADOS E DISCUSSÃO
Parâmetros genéticos
A análise dos parâmetros genéticos revelou diferenças expressivas no potencial de resposta à seleção entre as características avaliadas (Tabela 1).
Tabela 1T. Tabela de parâmetros genéticos referentes as variáveis analisadas.
	VAR
	NEP
	NGF
	PE
	PG

	VG
	22,93
	7,525
	59807
	109732

	VG (%)
	70,662
	33,333
	60,624
	55,94

	VR
	9,52
	15,05
	38844
	86428

	Res (%)
	29,338
	66,667
	39,376
	44,06

	VF
	32,45
	22,575
	98651
	196160

	h2
	0,7066
	0,3333
	0,6062
	0,5594

	h2mg
	0,8281
	0,5
	0,7549
	0,7175

	Acurácia
	0,91
	0,7071
	0,8688
	0,847

	CVg
	33,161
	10,506
	32,119
	22,223

	CVr
	21,367
	14,858
	25,885
	19,722

	CVg/CVe
	1,552
	0,7071
	1,2408
	1,1268


VG: Variância genética; VG (%): Variância genética em porcentagem; VR: Variância residual; Res (%): Variância residual em porcentagem; VF: Variância fenotípica; h2: herdabilidade; h2mg: herdabilidade no sentido amplo; CVg: Coeficiente de variação genotípico; CVr: Coeficiente de variação fenotípico; coeficientes de variação genotípica e residual (CVg / CVe ).
O número de espigas por planta (NEP), peso de espiga (PE) e peso de grãos (PG) têm alto potencial para melhoramento do milho, com herdabilidade no sentido amplo superior a 0,71 e acurácia acima de 0,84, indicando forte influência genética. Contudo, a seleção intensa dessas características pode reduzir a variabilidade genética, prejudicando a adaptabilidade da cultura a longo prazo em ambientes adversos (Teixeira e Trindade, 2021).
O NEP, em particular, apresenta a maior relação entre o coeficiente de variação genético e o residual (CVg/CVr = 1,55), sugerindo maior resposta à seleção. Esse resultado está em conformidade com a literatura, como demonstrado por Bernini et al. (2021), que identificam a prolificidade e o peso de espiga como fatores-chave para obtenção de ganhos genéticos em milho.
As variáveis NEP, PE e PG apresentam maior potencial de ganhos genéticos, enquanto NGF mostra baixa viabilidade de seleção direta pela reduzida influência genética. Assim, programas de melhoramento devem priorizar características de alta herdabilidade, precisão experimental e variabilidade genética (Cruz et al., 2012). Ensaios multirregionais e inclusão de características secundárias, como resistência a doenças e tolerância ao estresse, são essenciais para um melhoramento eficaz da cultura.
análise multivariada
Observa-se na tabela 2 os fatores com a maior variabilidade explicada dos fatores extraídos. Valores próximos de +1 ou -1 indicam forte associação e próximos de 0, associação fraca.
Tabela 2. Estimativas de cargas fatoriais e comunalidades obtidas pela rotação varimax das variáveis.
	VAR
	FA1
	FA2

	NEP
	0,96
	0,13

	NGF
	0,31
	-0,82

	PE
	0,88
	-0,36

	PG
	-0,12
	-0,91

	Autovalores
	2,09
	1,38

	Variância 
	52,3
	34,4

	Variância acumulada
	52,3
	86,8


VAR: Variáveis; FA: Análise Fatorial.
A análise fatorial explicou 86,8% da variância total em dois fatores principais. O FA1, associado à prolificidade, respondeu por 53,3%, destacando NEP (0,96) e PE (0,88). O FA2, que explicou 34,4%, agrupou variáveis relacionadas com a produtividade e número de grãos por fileira, com PG (-0,91) e NGF (-0,82). NEP e PE tiveram altas comunalidades, representadas pelo modelo (Field et al., 2012). Contudo, esses fatores podem ser instáveis com alta correlação entre dados, frequente em características agronômicas (Dias, 2018).
Seleção de genótipos
Com intensidade de seleção de 20%, os genótipos G27SN, G2SN, G27CN, G19CN, G17SN, G14CN, G48SN, G25SN, G41SN e G42SN foram classificados como superiores pelo índice Multi-trait Genotype-Ideotype Distance Index - MGIDI (Olivoto e Nardino, 2021). Esses apresentaram menor distância ao ideótipo, destacando-se como promissores para variáveis avaliadas em ambientes com (CN) e sem (SN) [image: ]nitrogênio (Figura 1).









Figura 1. Classificação dos genótipos pelo índice MGIDI, com destaque em vermelho para os selecionados. O círculo indica o ponto de corte definido pela pressão de seleção.

Esses genótipos apresentam atributos agronômicos equilibrados em condições de alta e baixa disponibilidade de nitrogênio, fator limitante para o milho. Destacam-se G27SN, G17SN e G2SN, que tiveram bom rendimento sob estresse nutricional. Eles têm potencial para sistemas agrícolas sustentáveis e de baixo custo, promovendo eficiência no uso do nutriente.
A variação genética do milho frente à disponibilidade de nitrogênio é fundamental para a seleção de genótipos adaptados a diferentes níveis de adubação, sendo esse processo crucial para o melhoramento genético (Carvalho, 2023). O emprego de índices multivariados, como o MGIDI, possibilita capturar a complexidade do desempenho agronômico, promovendo ganhos genéticos mais consistentes e robustos (Fidelis et al., 2014).
Os genótipos indicados pelo índice MGIDI mostram alta adaptabilidade e estabilidade em ambientes com diferentes níveis de nutrientes. A análise multivariada apoia o melhoramento de cultivares resilientes e produtivas. Contudo, é essencial validar esses resultados em condições variadas, especialmente em sistemas de baixo uso de insumos, onde o desempenho pode variar significativamente (Grübler, 2022).

CONCLUSÃO
As progênies de meios-irmãos G27SN, G2SN, G27CN, G19CN, G17SN, G14CN, G48SN, G25SN, G41SN e G42SN foram superiores e adaptáveis a diferentes condições de nitrogênio nos sistemas agrícolas. 
O índice MGID, otimiza a seleção genotípica, equilibrando responsividade e eficiência no uso de N, na seleção de PMI utilizados no presente estudo.
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