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Resumo 
O presente estudo tem como objetivo comparar o desempenho germinativo de híbridos de milho, 
avaliados em dois ambientes contrastantes quanto à presença ou ausência de alumínio trocável, 
aplicando modelos mistos para predição de valores genéticos, buscando quantificar perdas causadas 
pelo efeito do alumínio e identificar genótipos superiores quanto à resiliência ao estresse por alumínio. 
O experimento foi conduzido com sete híbridos simples de milho sujeitos a germinação sob duas 
condições contrastantes de alumínio trocável (ausência e presença de Al3+). Foram avaliados 
parâmetros germinativos de sementes e aplicados modelos mistos para estimativas de componentes 
de variância, parâmetros genéticos e predição de efeitos genéticos. Os resultados demonstraram que 
a presença de alumínio no ambiente de germinação modulou significativamente os parâmetros de 
germinação dos híbridos de milho, alterando a contribuição da variabilidade genética e ambiental na 
determinação fenotípica. Dessa forma, o desempenho germinativo dos híbridos não mantém o mesmo 
padrão nas duas condições avaliadas. A quantificação de perdas empregando os valores genéticos 
preditos permitiu identificar diferentes padrões de desempenho entre os híbridos. A presença de Al3+ 
durante a germinação causou perdas expressivas para a maioria dos híbridos, com destaque para 
P4285VYHR, o qual apresentou uma maior tolerância relativa ao alumínio entre o grupo avaliado. Esses 
resultados evidenciam a importância da interação genótipo × ambiente e fornecem informações 
importantes para estudos buscando a avaliação precoce da sensibilidade ou tolerância ao Al3+. 
 
Palavras-chave: Estresse abiótico. Toxicidade. Zea mays. 
 
Área do Conhecimento: Ciências Agrárias.  
 
Introdução 
 

A cultura do milho (Zea mays L.) assume papel de destaque na produção agropecuária global. O 
cereal pode ser aproveitado no consumo humano in natura e processado, como ingrediente 
fundamental na base de rações animais ou matéria-prima na indústria de biocombustíveis (Miranda, 
2018). No Brasil, o milho ocupa posição em destaque, devido ao seu potencial produtivo e versatilidade 
em seu cultivo e aproveitamento, além de possuir distribuição em diversos ambientes, com diferentes 
sistemas de tecnologia, atendendo de grandes produtores e indústrias a pequenos, como os de 
agricultura familiar (CONAB, 2024). Apesar disso, a expansão e intensificação da produção devem 
considerar os limites ambientais. Mesmo com sua relevância econômica e distribuição geográfica, o 
seu cultivo enfrenta desafios impostos pela ocorrência de condições adversas, como a ocorrência de 
solos ácidos e a toxidez por alumínio, que comprometem a produtividade. 

A toxicidade por alumínio trocável (Al3+) é considerada um desafio agronômico substancial em solos 
ácidos, notadamente em regiões tropicais e subtropicais, onde os solos são mais intemperizados e a 
disponibilidade desse metal é elevada, impactando o desenvolvimento radicular das plantas 
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(Guimarães et al., 2014; Liu et al., 2022; Richard et al., 2015). A germinação de sementes é uma etapa 
crítica para o estabelecimento da cultura, sendo um estádio particularmente sensível à presença de 
Al3+, que pode interferir na divisão celular do meristema e inibir a elongação da radícula, resultando em 
raízes curtas, espessas e deformadas e, consequentemente, comprometendo a absorção de nutrientes 
e água (Guimarães et al., 2014; Liu et al., 2022). Essa condição tem levado os programas de 
melhoramento a tentativas de desenvolvimento de híbridos de milho com tolerância ao alumínio tóxico, 
explorando mecanismos fisiológicos e genéticos envolvidos na detoxificação ou exclusão de Al3+ das 
células da raiz (Coelho et al., 2019; Guimarães et al., 2014; Matonyei et al., 2020).  

O presente estudo tem como objetivo comparar o desempenho germinativo de híbridos de milho, 
avaliados em dois ambientes contrastantes quanto à presença ou ausência de alumínio trocável, 
aplicando modelos mistos para predição de valores genéticos, buscando quantificar perdas causadas 
pelo efeito do alumínio e identificar genótipos superiores quanto à resiliência ao estresse por alumínio, 
considerando atributos relacionados ao processo de germinação de sementes. 

 
Metodologia 
 

O experimento foi conduzido com sete híbridos simples de milho (Zea mays L.), lançados por 
programas de melhoramento de diferentes institutos: AG8701PRO4, AS1868PRO4, BM855PRO2, 
ExtendaxRR2, P40537PWU, P4285VYHR e SS204EVIP3. Os híbridos foram avaliados em duas 
condições contrastantes: (i) ambiente controle com ausência de alumínio; (ii) ambiente com estresse 
pela presença de alumínio trocável. 

Amostras de sementes de cada híbrido foram incubadas para germinação em folhas de papel 
germitest, umedecidas com água destilada ou com uma solução aquosa de cloreto de alumínio 
(AlCl3.6H2O), de concentração correspondente a 1,0 cmolc/dm3, de acordo com o tratamento.  

O delineamento experimental adotado foi inteiramente casualizado, com seis repetições e cada 
repetição composta por amostras de 25 sementes. As amostras foram incubadas em câmara de 
germinação (tipo B.O.D.), a temperatura controlada de 25±2 °C e fotoperíodo de oito horas, ao longo 
de um período de sete dias. 

Foram mensuradas variáveis relacionadas à germinação e ao crescimento inicial das plântulas. 
Determinou-se a porcentagem de germinação (PG%), pela proporção de sementes que germinaram 
até o final do período experimental. O índice de velocidade de germinação (IVG) foi calculado segundo 
a metodologia de Maguire (1962), sendo um indicador da rapidez com que as sementes germinaram e 
de seu vigor (Ranal; Santana, 2006). O comprimento da plântula (CMP) foi medido do ápice da raiz ao 
coleóptilo. Por fim, a razão entre crescimento da radícula e do coleóptilo (R/C) foi calculada como um 
indicador da alocação de recursos pela plântula, sendo um parâmetro frequentemente utilizado para 
avaliar a tolerância ao alumínio, já que a toxicidade impacta diretamente o desenvolvimento radicular 
(Du et al., 2020; Richard et al., 2015). 

As análises foram conduzidas no software R-Studio (R Core Team, 2021), utilizando o pacote 
sommer (Covarrubias-Pazaran, 2016) para estimar os valores genotípicos preditos pelo modelo linear 
misto descrito por y=Xm+Zg+Wa+T(ga)+ε, onde y é o vetor de dados; m é o vetor correspondente à 
média geral (assumida como fixa); g é o vetor de efeitos genotípicos (assumidos como aleatórios); a é 
o vetor de efeitos de ambiente (assumidos como fixos); (ga) é o vetor de efeitos da interação genótipo 
× ambiente (assumidos como aleatórios); e ε é o vetor de resíduos (assumidos como aleatórios); X, Z, 
W e T representam as matrizes de incidência para esses efeitos. 

A significância dos efeitos aleatórios foi determinada por meio do teste de razão de verossimilhanças 
(LRT), comparando o ajuste de pares de modelos estatísticos aninhados, sendo um modelo completo 
(incluindo o efeito aleatório a ser testado) e um modelo reduzido (sem o efeito aleatório testado) (Luke, 
2017; Mathias et al., 2003). 

Foi realizada a análise de deviance para medir a qualidade do ajuste do modelo estatístico aos 
dados observados, sendo uma estratégia comumente utilizada em modelos lineares generalizados e 
modelos mistos (Williams, 1987). A significância dos efeitos foi testada pelo teste de qui-quadrado, com 
graus de liberdade iguais a um (diferença de parâmetros entre modelos). Subsequentemente, os 
componentes de variância foram empregados para estimar parâmetros genéticos. 

O desempenho genotípico foi estimado usando os melhores preditores lineares não enviesados 
(BLUP), ajustados dos efeitos fixos e aleatórios incluídos no modelo, levando a uma predição mais 
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precisa do desempenho genotípico. As médias preditas foram usadas para análise de ganhos e perdas 
em função do contraste entre a condições de Al3+. 

 
Resultados 
 

Através da análise de deviance, observou-se a significância dos efeitos genotípicos para todas as 
variáveis, assim como para o efeito da interação do genótipo com o ambiente. Houve comportamento 
diferenciado para os parâmetros genéticos em função da modulação do ambiente pela presença ou 
ausência de Al3+. Na condição de ausência desse elemento, notou-se maior predominância da variação 
genotípica (CVg) sobre a variação ambiental (CVe) para PG%, CMP e R/C, o que resultou em coeficiente 
de variação relativo (CVr) maior do que um para as referidas variáveis. Tal comportamento indica a 
superioridade da variância genética (Vg) na definição da expressão do fenótipo, sobretudo para o CMP 
e R/C, com valores de CVr de 1,88 e 1,36, respectivamente. A herdabilidade em sentido amplo (H2) 
seguiu o mesmo comportamento, indicando a maior proporção da expressão do fenótipo pelo efeito 
genotípico para o CMP (0,78), enquanto o menor H2 foi observado para o IVG (0,46).  

Quando o ambiente foi modulado pela presença de Al3+, o maior CVr também foi observado para o 
CMP (1,82), porém, houve modificação do comportamento para o IVG, com maior predominância da 
CVg sobre a CVe, com CVr de 1,55. Esse resultado indica que a Vg dos híbridos de milho estudados foi 
fundamental para a expressão do fenótipo em ambientes com restrições causadas pela presença desse 
elemento tóxico, sobretudo para o IVG. Já para a R/C, foi observado menor CVr com a presença (0,93) 
do que na ausência (1,36) de alumínio, o que indica maior efeito do ambiente restritivo causado pelo 
Al3+ sobre a R/C. Além disso, a PG% exibiu uma H2 18,7% menor no ambiente com alumínio (0,41) em 
relação à ausência (0,50). Esse mesmo comportamento pôde ser observado para o R/C, com 
diminuição ainda mais expressiva, com uma H2 28,5% menor. A acurácia seletiva, por sua vez, 
manteve-se consistentemente elevada, variando de 0,91 a 0,98 na ausência e de 0,90 a 0,98 com a 
presença de alumínio.  

Os valores preditos de PG% dos genótipos ExtendaxRR2, AG8701PRO4, SS204EVIP3, 
P40537PWU e AS1868PRO4 apresentaram perdas relativas de 34%, 28%, 26%, 12% e 9%, 
respectivamente em função da presença de Al3+ no meio de germinação. Em contrapartida, os 
genótipos BM855PRO2 e P4285VYHR apresentaram ganhos na PG% de 10% e 6%, respectivamente, 
com a presença de alumínio (Figura 1).  

 
Figura 1 - Estimativas de perdas e ganhos para valores preditos de porcentagem de germinação (PG%), índice 
de velocidade de germinação (IVG), comprimento da plântula (CMP) e razão entre crescimento da radícula e do 

coleóptilo (R/C) de sete híbridos de milho, pelo efeito da presença de Al3+.   
 

 
Fonte: os autores. 

 
Para o IVG, os valores preditos dos genótipos AS1868PRO4, SS204EVIP3, ExtendaxRR2, 

AG8701PRO4, BM855PRO2 e P40537PWU, quando havia alumínio no ambiente, apresentaram 
perdas de 47%, 43%, 39%, 34%, 23% e 15%, respectivamente. Apenas para o genótipo P4285VYHR 
houve ganho no IVG com a presença de alumínio (16%). Todos os genótipos apresentaram perdas no 
CMP em função da presença de alumínio, com destaque para o AG8701PRO4 e AS1868PRO4 com 



 

 
XXIX Encontro Latino Americano de Iniciação Científica, XXV Encontro Latino Americano de Pós-Graduação e  
XV Encontro de Iniciação à Docência - Universidade do Vale do Paraíba – 2025 

4 

as perdas mais expressivas (83% e 81%) e para o P4285VYHR com a menor perda (27%). A presença 
de alumínio também ocasionou perdas na R/C de quase a totalidade dos genótipos, com as maiores 
perdas chegando a 70% e 68% (P40537PWU e AS1868PRO4). No entanto, o genótipo BM855PRO2 
foi indiferente para a R/C em função da modulação do ambiente pelo alumínio (Figura 1).  

 
Discussão 
 

Os resultados de significância dos efeitos genotípicos para todas as variáveis, assim como para o 
efeito da interação do genótipo com o ambiente, demonstram a existência de variabilidade genética 
entre os híbridos de milho em relação à resposta ao alumínio já durante a germinação, um pré-requisito 
fundamental para a identificação e seleção de genótipos com maior nível de tolerância (Supraja et al., 
2019; Badu‐Apraku et al., 2021). A significância da interação indica que o desempenho dos genótipos 
variou consideravelmente entre os dois ambientes, o que demonstra que a presença do Al3+ criou um 
padrão de resposta diferente daquele observado na condição sem esse estresse. Dessa forma, 
ressalta-se a possibilidade de seleção precoce de genótipos com possível tolerância, o que pode 
beneficiar a recomendação de cultivares para regiões com solos ácidos (Conceição; Doerr; Neto, 
2010).  

Os resultados de H2 da PG% sendo 18,7% menor no ambiente com alumínio em relação à ausência 
evidenciam que a germinação sob estresse pode se tornar mais suscetível a fatores ambientais não 
controlados ou que a expressão genética para essa característica pode ser mais complexa sob estresse 
(Gumze et al., 2007; Wang et al., 2015). O conhecimento sobre a expressão dos parâmetros genéticos 
de genótipos em função das condições do ambiente (e.g., presença e ausência de alumínio) é 
fundamental para os programas de melhoramento genético do milho, principalmente ao visar a 
tolerância a estresses abióticos (Conceição; Doerr; Neto, 2010). A existência de variabilidade genética 
entre genótipos de milho em resposta à toxicidade por alumínio é amplamente reconhecida (Mariano; 
Keltjens, 2004; Richard et al., 2015). 

A comparação direta entre os dois cenários sugere que a presença do alumínio impacta 
negativamente a herdabilidade da PG% e R/C, mas eleva ou mantém estáveis os valores de IVG e 
CMP. Esse padrão pode estar associado a alterações no controle genético e na magnitude das 
interações genótipo-ambiente (G×A), influenciando a expressão fenotípica dos caracteres (Coelho et 
al., 2019). 

A estimativa dos valores genotípicos preditos, utilizando o método BLUP, é uma ferramenta eficaz 
em programas de melhoramento para a predição acurada de valores genéticos em diversas 
características, especialmente em análises multiambientais e na presença de variabilidade entre 
genótipos, inclusive em trabalhos com milho (Oliveira et al., 2016; Zhang et al., 2021). 

A avaliação da performance de híbridos de milho através de BLUPs permite identificar genótipos 
superiores, auxiliando na seleção de materiais em condições diversas (Oliveira et al., 2016; Zhang et 
al., 2021). A modificação do ambiente foi capaz de alterar a expressão fenotípica das características 
avaliadas e a posição dos genótipos, o que é esperado em condições de estresse devido aos efeitos 
da interação genótipo x ambiente (Ertiro et al., 2020; Yuan et al., 2019).  

De modo geral e com base nos valores preditos para as variáveis analisadas, destaca-se a 
superioridade do genótipo ExtendaxRR2 no ambiente com ausência de alumínio e o genótipo 
P4285VYHR na presença de alumínio. 

 
Conclusão 
 

A presença de alumínio no ambiente de germinação modulou significativamente os parâmetros de 
germinação dos híbridos de milho, alterando a contribuição da variabilidade genética e ambiental na 
determinação fenotípica. Dessa forma, o desempenho germinativo dos híbridos não mantém o mesmo 
padrão nas duas condições avaliadas.   

A quantificação de perdas empregando os valores genéticos preditos permitiu identificar diferentes 
padrões de desempenho entre os híbridos. A presença de Al3+ durante a germinação causou perdas 
expressivas para a maioria dos híbridos, com destaque para P4285VYHR, o qual apresentou uma maior 
tolerância relativa ao alumínio entre o grupo avaliado.  
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Esses resultados evidenciam a importância da interação genótipo × ambiente e fornecem 
informações importantes para estudos buscando a avaliação precoce da sensibilidade ou tolerância ao 
Al3+. 
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