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RESUMO

SOUSA, LARISSA BARBOSA. Diversidade fenotipica e molecular, correlagdes entre
caracteres, adaptabilidade e estabilidade de genotipos de soja, 2013, 142f. Tese
(Doutorado em Agronomia/Fitotecnia) — Universidade Federal de Uberlandia, Uberlandia,
Minas Gerais, Brasil.

Este trabalho teve como objetivos: a) avaliar a diversidade genética entre geno6tipos de soja,
utilizando-se caracteres agrondmicos e marcadores moleculares microssatélites; b) avaliar as
correlacdes fenotipicas e genotipicas entre caracteres agrondmicos de linhagens de soja
oriundas de diferentes cruzamentos, ¢) estudar a interacdo gendtipos por ambientes para o
carater produtividade de grdos e d) avaliar a adaptabilidade e estabilidade de genotipos de soja
de ciclo precoce e tardio pelos métodos AMMI, GGE Biplot e anélise de fatores. Para o estudo
de divergéncia genética, conduziu-se um experimento de campo na Fazenda Capim Branco
(andlise fenotipica) e as analises moleculares foram realizadas no Laborat6rio de Genética do
Instituto de Genética e Bioguimica, ambos pertencentes a Universidade Federal de Uberlandia.
Avaliaram-se 35 gen6tipos de soja por meio de sete caracteres agrondmicos e nove marcadores
microssatélites. Realizou-se o agrupamento dos gendtipos pelos métodos UPGMA e Tocher,
para ambas as andlises e concluiu-se que o uso de caracteres agrondmicos e os marcadores
moleculares microssatélites concomitante permitiram detectar genitores potenciais para o
programa de melhoramento de soja e que hibridagdes entre os gendétipos G11, G12, G16, G22,
G26 e G33 sdo promissoras para obtencdo de populacdes segregantes com variabilidade
genética superior. Para o estudo de correlagdes, foram avaliadas 71 linhagens de soja, utilizando
sete caracteres agrondmicos, e concluiu-se que a selecdo de plantas mais tardias no
florescimento resulta em plantas mais altas na maturidade, bem como a selecéo de plantas com
maior numero de vagens favorece a selecdo e melhoramento para o carater produtividade de
gréos. Para o estudo de estratificacdo ambiental, adaptabilidade e estabilidade, realizaram-se
quatro experimentos em cinco municipios do Estado do Mato Grosso: Alto Taquari, Lucas do
Rio Verde, Sinop, Queréncia e Rondondpolis, nas safras 2011/2012 e 2012/2013. Foram
avaliados 27 genotipos de soja de ciclo precoce e 30 de ciclo tardio, para o carater produtividade
de grdos. Verificou-se interacdo genotipos por ambientes significativa e de natureza complexa
para a produtividade de grdos em gendtipos de ciclo precoce e tardio. O modelo AMMI2
apresentou maior eficiéncia por reter maior parte da variacdo nos dois primeiros componentes
principais para 0s genotipos de ciclo precoce e tardio, respectivamente. O ambiente mais estavel
e com maior rendimento dos gendtipos foi Lucas do Rio Verde na safra 2012/2013, e 0 gendtipo
G5 e G10 considerando a analise AMMIZ2, andlise de fatores e GGE Biplot foi 0 mais estavel,
para o estudo dos genotipos de ciclo precoce e tardio, respectivamente.

Palavras-chave: Glycine max., melhoramento, selecdo de genitores, analises multivariadas,
associagéo entre caracteres, produtividade de gréos, interagcdo G x A.

! Orientador: Prof. Dr. Osvaldo Toshiyuki Hamawaki — UFU.



ABSTRACT

SOUSA, LARISSA BARBOSA. Molecular and phenotypic diversity, correlations among
traits, adaptability and stability of soybean genotypes. (Doctor's degree in Agronomy / Crop
Science) - University of Uberlandia, Uberlandia,

This study aimed to: a) assess the genetic diversity of soybean genotypes using agronomic traits
and microsatellite markers b) assess the phenotypic and genotypic correlations between
agronomic traits of soybean lines derived from different crosses, c) study interaction between
genotype and environment and evaluate its effect on grain yield and d) evaluate the adaptability
and stability of early and late soybean genotypes by AMMI, GGE Biplot and factor analysis.
To study genetic divergence, we conducted a field experiment at Fazenda Capim Branco
(phenotypic analysis) and performed molecular analysis at the Laboratory of Genetics, Institute
of Genetics and Biochemistry, UFU. We evaluated 35 soybean genotypes using seven
agronomic traits and nine microsatellite markers. These genotypes were then grouped by
UPGMA and Tocher cluster analyses, which showed that agronomic traits and microsatellite
markers can be used concomitantly to detect potential parents for soybean breeding programs
and that the G11, G12, G16, G22, G26 and G33 genotypes could be used to obtain segregating
populations with superior genetic variability. Correlations among 71 soybean lines and 7
agronomic traits were evaluated. It was found that selecting late-flowering plants produced
taller plants at maturity and that selecting plants with the highest pod numbers favored breeding
for grain vyield. To study environmental stratification, adaptability and stability, four
experiments were conducted in five municipalities of the state of Mato Grosso (Alto Taquari,
Lucas do Rio Verde, Sinop, Querencia and Rondonopolis) using the 2011/2012 and 2012/2013
crops. Twenty-seven early-cycle and thirty late-cycle genotypes were evaluated to determine
grain yield. These evaluations showed significant and complex interactions between genotype
and environment regarding grain yield. The AMMI2 model was more efficient at retaining most
of the variation in the first two principal components for early and late-cycle genotypes,
respectively. The Lucas do Rio Verde site (2012/2013 crop) was the most stable and highest
yielding environment. The G5 and G10 genotypes were the most stable of the early and late-
cycle genotypes, respectively, based on AMMIZ2, factor analysis and GGE Biplot.

Keywords: Glycine max, breeding, parent selection, multivariate analysis, association among
traits, grain productivity, G x E interaction.

2 Adviser: Osvaldo Toshiyuki Hamawaki — UFU.



1 INTRODUCAO GERAL

A soja [Glycine max (L.) Merrill] é uma das leguminosas mais cultivadas no mundo.
Atualmente, o Brasil é o segundo maior produtor, sendo a cultura cultivada em todas as regifes
do Pais. A area plantada na safra 2011/2012 foi de 25,04 milhdes de hectares com produgéo de
66,38 milhdes de toneladas. Na safra 2012/2013, houve um incremento de 10,7% na area
plantada, passando para 27,72 milhGes de hectares e uma producdo de 81,45 milhdes de
toneladas (CONAB, 2013).

O crescimento da cultura em area e rendimento so tem sido possivel devido a abertura
de novas fronteiras e ao desenvolvimento de novas tecnologias em conjunto com o processo de
melhoramento genético, que a cada ano desenvolve e disponibiliza ao produtor novas cultivares,
com alta tecnologia embutida.

Para o desenvolvimento de uma nova cultivar, é fundamental que o melhorista disponha
de suficiente variabilidade genética para que tenha maior possibilidade de obter combinacdes
superiores durante o processo de melhoramento genético da cultura.

Estudos sobre variabilidade genética em soja tém demonstrado que o germoplasma
brasileiro provém de poucas linhagens ancestrais, dando origem a base genética estreita da
cultura (PRIOLLI et al., 2004), o que tem refletido em consideravel uniformidade genética
entre as cultivares presentes no mercado.

Estudando a base genética da soja, Hiromoto e Vello (1986) avaliaram 74 cultivares de
soja recomendadas para cultivo no Brasil em 1983/1984 e calcularam a contribuicdo genética
relativa de cada ancestral para as cultivares analisadas, concluindo que entre os 26 ancestrais
dessas cultivares, apenas onze representavam 89% do germoplasma brasileiro. Bonato et al.
(2006), ao avaliarem 317 cultivares de soja langadas no Brasil entre 1962-1998, observaram
que o germoplasma brasileiro manteve nivel constante de diversidade genética no periodo
avaliado.

Os programas de melhoramento genético tém buscado ampliar a cada dia a variabilidade
genética da populacdo base de trabalho, com o objetivo de obter melhores combinacfes. O
programa de melhoramento de soja da Universidade Federal de Uberlandia implementado no

ano de 1995, localizado na Fazenda Capim Branco no municipio de Uberlandia, MG, sempre



se preocupou em trabalhar com genitores com alta divergéncia genética ampliando a base
genética das cultivares desenvolvidas (HAMAWAKI et al., 2010).

Diante do exposto, estudos sobre divergéncia genética tornam-se fundamentais para o
melhoramento de plantas, pois permitem a identificacdo de genitores adequados para obtencéo
de hibridos com maior efeito heter6tico e que proporcionem maior segregacdo em
recombinagfes, possibilitando o aparecimento de segregantes transgressivos (CRUZ,
REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

A selecdo de genitores divergentes pode ser realizada por meio de estudos de
divergéncia genética, utilizando informacgdes de marcadores genéticos, tais como morfoldgicos
e moleculares (COLOMBARI-FILHO, 2009). A utilizacdo de informacGes de marcadores
moleculares sobre diversidade genética de soja tem contribuido para o entendimento das
limitacGes inerentes a base genética de materiais de programas de melhoramento
(YAMANAKA et al., 2007).

Entre os diversos marcadores disponiveis, os marcadores microssatélites tém-se
demonstrado eficientes para detectar polimorfismos entre gendtipos e apresentam vantagens
como reprodutividade, sdo multialélicos, co-dominantes e amplificados via reacdo em cadeia
da polimerase (PCR) (CAIXETA; FERRAO; MACIEL-ZAMBOLIM, 2013).

Para o desenvolvimento de uma nova cultivar, ndo basta apenas que os genitores sejam
divergentes, é preciso que eles apresentem caracteristicas favoraveis e que superem as
cultivares existentes no mercado.

No entanto, agregar vantagens adicionais em uma nova cultivar s6 é possivel se ela
reunir, simultaneamente, uma série de fenOtipos favoraveis para caracteres de interesse
(RAMALHO et al., 2012). Diante disso, na maioria das vezes, o melhorista trabalha com
inimeros caracteres a0 mesmo tempo, o que se torna um desafio para o sucesso da selecdo de
gendtipos com varias caracteristicas superiores. 1sso se deve a possibilidade de existéncia de
correlagdo entre caracteres, que muitas vezes, sao em direcdo opostas e além disso, nem sempre
todos os caracteres tém a mesma importancia. Desse modo, estudos de correlagdo entre
caracteres também sdo fundamentais para o sucesso na selecdo e desenvolvimento de novas
cultivares.

Apds selecdo de gendtipos superiores, divergentes e com caracteristicas favoraveis, para
formar a populacéo base de trabalho no processo de melhoramento, e obtencdo de linhagens
superiores, é preciso que se comprove a superioridade das melhores linhagens obtidas em

determinadas condi¢fes ambientais e que elas superem de fato as cultivares ja existentes no



mercado. Para atingir este objetivo, é necessario ter uma compreensao dos fatores que levam a
um fenétipo favoravel (MALOSETTI; RIBAUT; EEUWIIK, 2013).

Durante o desenvolvimento de novas cultivares, na fase final do processo de
melhoramento de plantas, elas sdo cultivadas em varios locais, em diferentes condicdes de
clima, fertilidade de solo e também em diferentes safras. Esses ensaios séo realizados para que
se possa aumentar a possibilidade de selecionar gendtipos superiores para caracteristicas
quantitativas, que sdo muito influenciadas pelo ambiente e para se estudar a interacdo gendtipos
por ambientes (G x A) (LAVORANTI et al., 2004).

Apesar da sua importancia para o melhoramento, a simples anélise da interagdo G x A
ndo fornece informacdes completas e exatas sobre o0 comportamento de cada gendtipo frente as
variacdes ambientais. Desse modo, estudos sobre estratificacdo ambiental para indicar regites
mais homogéneas, em que certos cultivares apresentam maior adaptabilidade, e o estudo
pormenorizado do comportamento de cada gendtipo visando a identificar aqueles com
comportamento previsivel e que sejam responsivos as variagdes ambientais, em condicGes
especificas ou amplas, sdo fundamentais para o desenvolvimento e lancamento de uma nova
cultivar (CRUZ, 2006).

Diante do exposto, este trabalho apresentou os seguintes objetivos: estudar a diversidade
genética entre genotipos de soja, com potencial de serem utilizados como genitores em
programas de melhoramento genético, utilizando-se caracteres agrondmicos e marcadores
moleculares microssatélites; avaliar as correlacdes fenotipicas e genotipicas entre caracteres
agrondmicos de linhagens de soja oriundas de diferentes cruzamentos, visando a fornecer
subsidios para selecdo a ser adotado no Programa de Melhoramento Genético de Soja da
Universidade Federal de Uberlandia; e estudar a interacdo genotipos por ambientes para o
carater produtividade de graos e avaliar a adaptabilidade e estabilidade de gendtipos de soja de

ciclo precoce e tardio pelos métodos AMMI, GGE Biplot e andlise de fatores.
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2 REFERENCIAL TEORICO

2.1 Culturadasoja

A soja [Glycine max (L.) Merrill] pertence a familia Fabaceae, subfamilia Faboideae e
género Glycine e seu centro de origem esta situado na China (SEDIYAMA, 2009). Sua planta
é herbécea, anual, ereta e autdgama, apresentando variabilidade para as caracteristicas
morfologicas, que sdo influenciadas pelo ambiente. A altura da planta situa-se em torno de 30
a 200 cm, variando o nimero de ramificacGes. Seu desenvolvimento completo varia de 75 a
200 dias, de acordo com a cultivar e condi¢cdes ambientais (NOGUEIRA et al., 2013).

Quanto a morfologia, o sistema radicular ¢ formado por uma raiz principal pivotante,
com ramificacdes ricas em nodulos de bactérias fixadoras de nitrogénio atmosférico. As folhas
sdo alternadas com peciolos longos e sdo compostas de trés foliolos grandes, geralmente ovais.
As flores sdo axilares ou terminais, brancas ou roxas, variando com a cultivar. Os frutos sdo do
tipo vagem, achatados, curtos, de cor cinza, amarelo-palha ou preto, contendo de uma a cinco
sementes, que sdo, geralmente, elipticas e achatadas, de cor amarela, verde ou preta, de acordo
com a cultivar (SEDIYAMA et al., 1996; SEDIYAMA, 2009).

Com base no tipo de crescimento da haste principal, as cultivares de soja podem ser
classificadas em trés categorias, comumente conhecidas como tipo determinado,
semideterminado e indeterminado. O tipo determinado é caracterizado por plantas que possuem
inflorescéncia racemosa terminal e axilar, tendo o crescimento vegetativo paralisado apos o
inicio do florescimento, ou podem crescer cerca de 10% da sua altura e massa seca final.
Normalmente, possuem maior numero de ramificagdo, menor altura e, consequentemente,
menor nimero de nos. As folhas da parte superior do caule sdo semelhantes as demais
(SEDIYAMA et al., 2005; NOGUEIRA et al., 2013).

As plantas do tipo crescimento semideterminado também apresentam a inflorescéncia
racemosa terminal e axilar; contudo, na ocasido do florescimento, elas apresentam, em média,
70% da sua altura e massa seca final, podendo ainda crescer apés o florescimento (NOGUEIRA
et al., 2013). Nessas plantas de tipo de crescimento determinado e semideterminado, as
primeiras flores surgem no terco superior e as ultimas, no terco inferior e a maturacéo inicia-se

na parte superior para a inferior (NOGUEIRA et al., 2013).
20



As plantas de tipo de crescimento indeterminado apresentam apenas a inflorescéncia
axilar, a gema terminal mantém atividade vegetativa apos o florescimento, desenvolvendo nos
e alongando o caule. Desse modo, a planta apresenta maior altura e nimero de nds na haste
principal e, apos o florescimento, pode até dobrar de altura. A maturacdo das vagens inicia-se
na parte inferior (SEDIYAMA et al., 2005; NOGUEIRA et al., 2013).

A cultura da soja apresenta duas fases de desenvolvimento: vegetativa e reprodutiva. A
caracterizacdo do estadio de desenvolvimento é fundamental para o estabelecimento de sistema
de producdo eficiente, por meio do manejo adequado da lavoura. Ferh e Caviness (1977)
propuseram uma metodologia para descricdo dos estadios de desenvolvimento da soja que é a
mais utilizada mundialmente. A fase vegetativa é compreendida pelo periodo de emergéncia da
plantula até o inicio do florescimento e a reprodutiva corresponde ao periodo a partir do
florescimento até a maturidade (NOGUEIRA et al., 2013).

Pela escala de Ferh e Caviness (1977) a fase vegetativa é descrita pela letra V seguida
de uma numeragdo, exceto para o estadio de emergéncia (Ve) e cotiledorar (Vc); e a fase

reprodutiva pela letra R, também seguida de uma numeracéo.

2.2 Importancia econdmica da soja

A soja é uma das mais importantes culturas agricolas em todo o mundo e,
principalmente, no Brasil, que € o segundo maior produtor mundial. A area plantada com a
oleaginosa cresce a cada ano e, apesar do periodo de estiagem em muitas regides produtoras, a
producéo nacional apresentou crescimento de 22%, passando de 66,38 milhdes de toneladas
(safra 2011/2012) para 81,81 milhdes de toneladas (safra 2012/2013) em uma area de 27,72
milhdes de hectares (CONAB, 2013).

O aumento na producdo se deve a expansdo do cultivo em novas é&reas, ao
desenvolvimento de novas tecnologias e ao processo de melhoramento genético que, a cada
ano, desenvolve e disponibiliza ao produtor novas cultivares, com elevada produtividade de
gréos e adaptadas a condigdes de estresses.

A introducéo da soja no Brasil ocorreu em 1882, no estado da Bahia; seu cultivo em
escala comercial teve inicio a partir da década de 1940, no Rio Grande do Sul, com uma

expansdo da area plantada na década de 1960, quando a soja passou a ser cultivada em rotacéo
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com o trigo. Posteriormente, com 0s incentivos para ocupagdo dos cerrados, a soja tornou-se
um dos principais produtos agricolas do Pais (ALVES; BODDEY; URQUIAGA, 2003).

O desenvolvimento de novos genotipos apropriados para as diversas areas produtoras
no Pais tem sido um dos fatores responsaveis pelo progresso da soja. O melhoramento genético
da cultura permitiu que se expressassem, em termos de producdo econdémica do gréo, as
potencialidades das diferentes regides brasileiras com o cultivo de genotipos melhorados.
Diante disso, no Brasil, a soja € cultivada em diversos ambientes, englobando altas e baixas
latitudes (NOGUEIRA, 2011).

Os principais produtores mundiais séo Estados Unidos, Brasil, Argentina e China. No
Brasil, os Estados do Mato Grosso, Parana, Rio Grande do Sul e de Goias séo os principais
produtores de soja (CONAB, 2013). O complexo soja (grao, farelo e 6leo) é o maior setor
exportador do Pais, representando mais de 10% do total das exportacdes. Além disso, tem a
maior participacdo no produto interno bruto agricola e apresenta perspectivas de crescimento
continuo (SEDIYAMA, 2009).

Acredita-se que, na safra 2013/2014, o Brasil supere a producdo dos Estados Unidos,
em virtude da area plantada e do aumento do rendimento das cultivares lancadas para o
mercado, com alta tecnologia embutida atendendo a um maior nimero de fatores que causam

instabilidade no rendimento da cultura.

2.3 Diversidade genética

A conservacao de recursos genéticos de especies € de grande relevancia para o avanco
do processo de melhoramento dessas, razdo pela qual grande nimero de estudos tem sido
realizado na quantificacdo da diversidade genética e no entendimento de sua magnitude,
natureza e distribuigdo entre e dentro de populac¢des. O sucesso de qualquer programa de pré-
melhoramento, melhoramento ou de conservagédo de espécies € dependente do conhecimento
da quantidade de variacdo presente na espécie (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2011).

A diversidade genética pode ser definida como a soma de informagdes genéticas
contidas nos genes de plantas, animais e microorganismos. Todo individuo apresenta uma
quantidade particular de informacdes. O valor da diversidade se refere a variedade de diferentes
genes que podem ser expressos pelos organismos com caracteristicas potencialmente Uteis
(KARP et al.,1996).
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Estudos sobre a diversidade genética e o nivel de diferenciacdo genética entre
populacbes das espécies sdo essenciais para determinar os estoques genéticos e subsidiar
politicas de manejo desses recursos, e para definir estratégias de conservacdo em escalas
regional e geografica (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2011).

Acredita-se que a forte pressdo de selecdo exercida pelo homem ao longo do processo
de domesticacdo das espécies tenha culminado em alteragdo significativa na diversidade
genética das espécies silvestres (TANKSLEY; MCCOUCH, 1997).

A diversidade genética € uma importante forma de manter a capacidade natural das
plantas de responderem a todos o0s tipos de estresses bidticos e abioticos, devido as condi¢des
que se tem enfrentado nos Gltimos anos, tais como: longos periodos de estiagem, altas
temperaturas etc. Existe uma grande preocupacdo em avaliar a divergéncia genética das
espeécies, em razdo da perda acentuada desta, sobretudo devido a agdo do homem, substituindo
cultivares locais por cultivares modernas que, muitas vezes, sdo de base genética estreita
(CRUZ; FERREIRA,; PESSONI, 2011).

Para o melhoramento genético de plantas, a analise da diversidade genética é essencial,
pois permite a identificacdo de genitores adequados para obtencdo uma populacdo segregante
com maior variabilidade genética e com maior possibilidade de surgimento de segregantes
transgressivos (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Estimativas de variabilidade genética demonstraram que o germoplasma brasileiro de
soja provém de base genética estreita, tendo sido originado de poucas linhagens ancestrais
(PRIOLLI et al., 2004). Hyten et al. (2006), ao avaliarem a divergéncia genética entre quatro
populacbes de soja, concluiram que, durante a domesticacdo da cultura, cerca de 50% da
diversidade genética presente nos materiais e 81% dos alelos raros foram perdidos, 0 que causou
cerca de 60% de mudangas nas frequéncias alélicas.

A diversidade genética pode ser estimada por meio de marcadores genéticos, tais como
os morfologicos e os moleculares (COLOMBARI-FILHO, 2009). Determinadas caracteristicas
que promovem diferencas entre 0s genotipos podem ser reproduzidas de maneira precisa nas
progénies e utilizadas para correlacionar com outras caracteristicas de interesse (SOUSA,
2011).
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2.4 Meétodos para estudos de diversidade genética

Desde 1998, para avaliar a diversidade entre individuos, as caracteristicas fenotipicas
tém sido utilizadas em andlises multivariadas (MIRANDA, 1998), que s&o técnicas que avaliam
em conjunto as informacBes coletadas ou mensuradas em muitas variaveis. Os métodos
estatisticos permitem que inimeras inferéncias sejam feitas (FONSECA,; SILVA, 1999) e a
necessidade de compreensdo das relacdes entre as diversas variaveis faz com que as analises
multivariadas sejam complexas (FERREIRA, 2008).

Na predicdo da diversidade genética, entre os métodos multivariados utilizados, podem-
se destacar a andlise por componentes principais, varidveis canbnicas e os métodos de
agrupamentos (hierarquicos e de otimizagdo). A escolha do método mais adequado depende
dos objetivos tracados pelo pesquisador, facilidade de analise e forma que os dados foram
obtidos (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Os métodos de agrupamento dependem da utilizacdo de uma medida de dissimilaridade
previamente estimada (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012), entre as quais Se encontram a
distdncia euclidiana e a distancia generalizada de Mahalanobis. Esta Gltima é uma medida
obtida a partir de dados quantitativos, com repeticdo, empregada em estudos de divergéncia em
diferentes culturas (MULATO et al., 2010). Esses métodos tém por finalidade separar um grupo
original de observacdes em varios subgrupos, de forma a obter homogeneidade dentro dos
subgrupos e heterogeneidade entre eles. Entre esses métodos, os hierarquicos e os de otimizacao
sdo empregados em grande escala pelos melhoristas de plantas (RAMALHO et al., 2012).

Nos métodos hierarquicos, 0s gendtipos sdo agrupados por um processo gue se repete
em varios niveis até que seja estabelecido um dendrograma, ndo havendo preocupacdo quanto
ao namero 6timo de grupos, uma vez que o interesse maior esta nas ramificagdes que séo obtidas
no dendrograma. As delimitagdes sdo estabelecidas por um exame visual do dendrograma, em
que se avaliam pontos de alta mudanca de nivel, tomando-se, em geral, como delimitadores do
numero de genitores para determinado grupo (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Em estudos de diversidade genética de soja, a metodologia de ligacdo meédia entre grupo
(Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean - UPGMA) tem sido intensivamente
utilizada para identificacdo de grupos de genétipos mais similares (NOGUEIRA, 2011).

Os métodos de otimizacdo baseiam-se na particdo do conjunto de genotipos em
subgrupos néo vazios e mutuamente exclusivos, por meio da maximizagdo ou minimizacao de
alguma medida de dissimilaridade preestabelecida (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).
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Entre os métodos de otimizacdo mais utilizados, 0 método de Tocher usa o critério do
estabelecimento de grupos, de forma que a distancia média intragrupos seja sempre inferior a
qualquer distancia intergrupos (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

O método de Tocher permite a formacgdo de grupos mutuamente exclusivos, ao passo
que os métodos hierdrquicos apresentam uma grande possibilidade de numeros de grupos,
cabendo ao pesquisador adotar aquele que melhor represente a estrutura de agrupamento, com
base no seu conjunto de dados (BERTAN et al., 2006).

O agrupamento de Tocher é normalmente utilizado juntamente com o método UPGMA,
revelando correspondéncia na alocagdo dos elementos nos grupos (ARRIEL et al., 2006). A
concordancia com o agrupamento de Tocher permanece, muitas vezes, mesmo quando se utiliza
outro agrupamento hierarquico ou técnica multivariada.

Estudando a diversidade genética de soja no estado do Tocantins, com base em
caracteres agrondmicos, Almeida (2008) observou que o método de otimizacdo de Tocher, o do
vizinho mais proximo e o da disperséo gréafica das variaveis candnicas foram concordantes entre
si na identificacdo de gendtipos divergentes.

Pode-se também, em estudos de diversidade genética, aplicar dados referentes a
marcadores moleculares, a analise de variancia molecular, sendo as fontes de variagao os grupos

estabelecidos pelo pesquisador de acordo com objetivo de cada estudo (CRUZ, 2006).

2.5 Marcadores moleculares no estudo de diversidade

Nos ultimos anos, com 0s avangos na area da genética e da Biologia molecular,
principalmente com o surgimento da tecnologia do DNA recombinante e da reacdo em cadeia
da polimerase (PCR), foram desenvolvidas fortes técnicas para o desenvolvimento de diferentes
tipos de marcadores moleculares. Diversos trabalhos tém utilizado informag6es sobre acido
desoxirribonucléico (DNA) para diferenciar genotipos (CAIXETA et al., 2006).

Marcadores moleculares podem ser definidos como marcadores genéticos baseados na
deteccdo de isoenzimas ou sequéncias de DNA. Entre as vantagens de se utilizarem informacdes
de marcadores moleculares, pode-se citar a obtencdo de um grande nimero de polimorfismos
genéticos; a possibilidade de deteccdo de tais polimorfismos em qualquer estaddio de
desenvolvimento da planta e a possibilidade de gerar maior quantidade de informacao genética
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por loco, no caso de marcadores co-dominantes, como 0s marcadores microssatélites
(FALEIRO, 2011).

Embora exista um grande nimero de marcadores moleculares, o principio da analise
desses marcadores € 0 mesmo: marcadores comuns aos genotipos significam semelhancas e
marcadores ndo comuns significam diferencas genéticas. Os dados sobre semelhangas e
diferencas entre genotipos permitem gerar uma grande quantidade de informagdes sobre a
diversidade genética entre eles (FALEIRO, 2011). Entretanto, um dos maiores desafios dos
pesquisadores é associar 0 objetivo do projeto especifico com a escolha de um ou de mais
marcadores moleculares que melhor se aplicam ao projeto. Para o sucesso na escolha do tipo
de marcador o primeiro passo seria conhecer cada tipo de marcador disponivel para a cultura
com que se deseja trabalhar (CAIXETA; FERRAO; MACIEL-ZAMBOLIM, 2013).

Os diferentes tipos de marcadores moleculares tém sido muito utilizados em estudos de
diversidade genética nas mais diversas culturas e, entre eles, os marcadores microssatélites tém-
se mostrado eficientes em detectar polimorfismos entre gen6tipos de soja (ZHANG et al., 2013;
TANTASAWAT et al., 2011; VIEIRA et al., 2009; SING et al., 2010; NOGUEIRA, 2011).

Os marcadores microssatélites, também chamados de SSR (simple sequence repeats) e
STR (short tandem repeats), sdo sequéncias repetidas em tandem que variam quanto ao nUmero
de pares de bases e sdo classificadas de diferentes maneiras, dependendo de seu tamanho, tipo
de unidade de repeticdo e localizacio no genoma (CAIXETA; FERRAO; MACIEL-
ZAMBOLIM, 2013).

Para realizar a deteccdo de polimorfismos baseados em marcadores microssatélites, é
necessario o uso de metodologias que separem os fragmentos amplificados de acordo como seu
tamanho molecular. Geralmente, sdo utilizadas rea¢des de PCR (Polymerase Chain Reation)
por amplificagdo do DNA genémico total, utilizando primers unicos, constituidos de sequéncias
curtas de nucleotideos e, portanto, definem o loco microssatélite (NOGUEIRA, 2011).

A reacdo de PCR baseia-se no anelamento e na extenséo de um par de oligonucleotideos
(pequenas moléculas de DNA de fita simples) usados como iniciadores que delimitam a
sequéncia de DNA-alvo (fita dupla) de amplificacdo. As reacfes de PCR envolvem trés etapas:
desnaturacdo, anelamento e extensdo. Na primeira etapa, a temperatura ¢é elevada entre 92 e 95
°C para desnaturacao da fita dupla de DNA. Com as fitas de DNA separadas, a temperatura é
reduzida a 35-60 °C, e os primers (forward e reverse) anelam-se, em cada uma das fitas de
DNA em suas respectivas sequéncias complementares que flanqueiam regiGes conservadas

(regides comuns a todos 0s gendtipos). Posteriormente, a temperatura é elevada a 72° C (6tima
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para atividade da Taq polimerase) para extensdo do primer, utilizando o DNA como molde
(CAIXETA et al., 2006).

Os marcadores microssatélites tém sido considerados adequados para a caracterizacéo e
a avaliacdo da diversidade genética, por serem multialélicos, co-dominantes, reprodutiveis e
amplificados via PCR. No entanto, a aplicacdo rotineira desse tipo de marcador requer que a
relagdo beneficio/custo seja considerada, entretanto, varios primers ja foram desenvolvidos e
estdo disponiveis para anélise genética da cultura (ALCANTARA NETO, 2001).

2.6 Correlagdo entre caracteres

Os programas de melhoramento visam, a cada dia, desenvolver cultivares superiores as
existentes no mercado, entretanto agregar vantagens adicionais é um desafio para qualquer
melhorista. Além da produtividade de grdos, estdo outros caracteres, tais como aqueles que
contribuem para a reducdo de custos na producdo, entre eles a resisténcia ou tolerancia a pragas
e doencas, uso mais eficiente da dgua e nutrientes, e até mesmo arquitetura apropriada das
plantas para facilitar o manejo (RAMALHO et al., 2012).

O grande numero de caracteres melhorados ao mesmo tempo nos programas, tém-se
tornado um grande desafio para o sucesso da selecdo de gendtipos com varias caracteristicas
superiores, devido a existéncia de correlacdo entre eles, que muitas vezes se correlacionam em
direcdo oposta. Além disso, nem sempre todos 0s caracteres tém a mesma importancia
(RAMALHO et al., 2012).

A correlacdo é um pardmetro estatistico que mede o grau de associagéo linear entre duas
variaveis ou uma medida do grau de variagdo conjunta, que pode ser negativa ou positiva.
Informacdes sobre as correlagdes entre caracteres tém grande relevancia, pois permitem ao
melhorista 0o conhecimento das alteragfes que ocorrem em um carater quando se realiza a
selecdo em outro a ele correlacionado (RAMALHO et al., 2012).

Os coeficientes de correlacdo sdo adimensionais e seu valor absoluto ndo ultrapassa a
unidade. Quanto mais préxima de -1 ou +1 for a magnitude da estimativa da correlacdo, implica
a existéncia de associagdo forte entre duas variaveis e, quando o coeficiente de correlacdo ¢
igual a zero, evidencia a falta de relacdo linear entre duas variaveis e ndo a auséncia de relagdo

ou de dependéncia (NOGUEIRA, 2011). A correlacdo negativa indica que os caracteres sao
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inversamente correlacionados, ou seja, eles variam em direg0es opostas e positivas indica que
variam na mesma direcao.

Existem duas causas principais em que acarretam a correlacdo entre caracteres: 0s
fatores genéticos e os fatores ambientais. Uma vez que a expressdo do fendtipo é funcdo do
genotipo, do ambiente e da interacdo gendtipo x ambiente, é possivel calcular a correlacdo
fenotipica, genotipica e de ambiente. O fendtipo é a expressdo visivel ou mensuravel de um
carater. A correlacao fenotipica diz respeito a correlacdo entre duas caracteristicas causada por
fatores genéticos e de ambiente. A correlacdo genética € determinada inteiramente pelo
genotipo, sem a intervengdo do ambiente (CARVALHO et al., 2002).

Os valores de correlaces sao determinados também pela base genética da populagéo
para a qual os caracteres sdo avaliados, apresentando oscilacdo entre estimativas positivas e
negativas, propiciando indicativo de como a selecdo de um carater pode influenciar outro
(HEIKO, 2001).

A principal causa da correlacdo genética é o pleiotropismo, isto €, propriedade pelo qual
um gene influencia dois ou mais caracteres e o desequilibrio de ligacdo, que é a associacao entre
alelos de locos diferentes, todavia, ela é transitoria, ocorrendo principalmente em populacdes
originarias de cruzamentos divergentes (FALCONER; MACKAY, 1996).

A magnitude da estimativa da correlacdo causada pela ligacdo génica depende da
distancia entre 0s genes nos cromossomos, ou seja, da frequéncia de recombinagdo. Quanto
mais proximos estiverem, maior sera a estimativa da correlacdo (RAMALHO et al., 2012).

Segundo Lopes et al. (2002), embora seja possivel testar a significancia estatistica para
a correlacdo fenotipica, existe uma tendéncia entre os melhoristas de plantas a valorizar mais o
sinal (positivo e negativo) e a magnitude dos valores na interpretacdo aplicada das correlagoes.
Desse modo, é comum valorizar as estimativas abaixo de -0,5 e acima de 0,5 (NOGUEIRA,
2011).

A estimativa da correlagdo € normalmente simbolizada pela letra r e pode ser fenotipica,

genética e/ou ambiental.

2.7 Interacdo gendtipos x ambientes

O sucesso de um programa de melhoramento de plantas depende da sua capacidade de

proporcionar aos agricultores cultivares com garantia de desempenho superior (fenétipo), em
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termos de rendimento e/ou qualidade em determinada condi¢Ges ambientais. Para atingir esse
objetivo, é necessario ter uma compreensdo dos fatores que levam a um fendtipo favoravel
(MALOSETTI; RIBAUT; EEUWIK, 2013).

Sob o ponto de vista estatistico, a falta de uma analise criteriosa ou, as vezes, superficial
da estrutura da interacdo de fatores, em modelos estatisticos de efeitos fixos, levama a perdas
de informac0es preciosas que ndo sdo detectadas, prejudicando as pesquisas, principalmente
em situacdes em que uma andalise mais detalhada dos efeitos da interacdo evitaria a repeticdo
desnecessaria de experimentos (LAVORANTI et al., 2004).

Na fase final do processo de melhoramento de plantas, 0s gendétipos selecionados sdo
cultivados em vérios locais, em diferentes condicdes de clima, fertilidade de solo e também em
diferentes safras. Esses ensaios sao realizados para que se possa selecionar gendtipos superiores
para caracteristicas quantitativas (LAVORANTI et al., 2004).

Apesar da sua importancia para o melhoramento, a simples analise da interacdo
genétipos x ambientes (G x A) ndo fornece informacgBes completas e exatas sobre o
comportamento de cada gendtipo frente as variagdes ambientais.

A divisdo de uma area heterogénea em sub-regiées mais uniformes é o procedimento
mais utilizado pelos melhoristas para enfrentar a interacdo gendtipos Xx ambientes,
possibilitando identificar gendtipos especificos para cada uma das sub-regides (CRUZ;
REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Quando determinados genotipos sdo avaliados em diferentes ambientes, geralmente
ocorre de o0 ambiente alterar a resposta do mesmo carater em genotipos distintos, ou seja, pode
ocorrer uma interagdo entre fatores. A combinacgdo das diferentes condicdes, definidas pelos
locais e safras, pode ser considerada como um Unico fator para as condi¢cdes ambientais
(FERREIRA et al., 2006).

A interacdo G x A pode ser classificada em dois tipos: simples e complexa. A interagéo
simples € proporcionada pela diferenca de variabilidade entre os gendtipos nos ambientes, de
forma que a posicéo relativa desses genoétipos nao € alterada. Esse tipo de interagdo ndo impde
dificuldade & selecdo dos gendtipos superiores nem a indicacao de cultivares, uma vez que 0S
melhores gendtipos em um ambiente também o sdo em outros. A interacdo complexa ocorre
pela falta de correlacdo entre os desempenhos dos gendtipos, de modo que esses apresentam
diferentes respostas em funcdo das variagbes ambientais, causando alteracdo na sua
classificagdo nos diferentes ambientes (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Tomando-se

um exemplo hipotético, em que se avaliaram dois genotipos em dois ambientes para o carater

29



produtividade de grdos (kg hat), podem-se visualizar os tipos de interagio G x A. Nas Figuras
2.1ae 2.1b, as retas paralelas ou equidistantes, representam a auséncia de interagéo, ou seja, 0s
gendtipos responderam igualmente a melhoria ambiental (1a) ou, entdo, mantiveram-se
indiferentes com variacao do ambiente (1b).

Na Figura 2.1c, essa representa a interacdo do tipo simples, em que € caracterizada pela
ndo alteracdo das posicdes relativas dos genotipos, dentro dos ambientes, tomados dois a dois,
havendo, porém, diferenca apenas na magnitude das respostas.

A interacdo do tipo complexa esta representada na Figura 2.1d. Ela ocorre quando a
correlacdo entre o desempenho dos gendtipos ao longo dos ambientes em estudo € baixa,
fazendo com que a sua posicdo relativa seja alterada em virtude das diferentes respostas as
variacGes ambientais, 0 que causa uma inversao significativa na classificacdo das cultivares ao
longo dos ambientes (CRUZ; CARNEIRO, 2006). Esse tipo de interacdo é a que dificulta o

trabalho do melhorista.
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FIGURA 2.1 Padrdes de comportamento dos genotipos (A e B) em dois ambientes, destacando
a auséncia de interacdo (figuras 1a e 1b), bem como os tipos de interagdo simples
(1c) e complexa (1d).

A alteracdo no comportamento dos gendétipos para um determinado carater ocorre
devido aos efeitos genéticos e ambientais ndo serem independentes, uma vez que as respostas
dos genotipos podem ser diferenciadas com as variacdes ambientais. Em termos genéticos, a
interacdo ocorre quando a contribuicao dos alelos dos diferentes genes que controlam o caréater
ou o nivel de expressdo dos mesmos ndo coincide entre os ambientes (KANG, 1998).

Como a interacdo G x A resulta da resposta diferenciada dos gendétipos a variagdo
ambiental, ela ndo deve ser vista como um simples efeito estatistico e, sim, como um fenémeno
bioldgico e com suas aplicagcdes no melhoramento de plantas (CHAVES, 2001). Desse modo,
pode-se dizer que € por meio de procedimentos estatisticos, juntamente com conhecimento
bioldgico, que se podem obter melhores informacg6es para entender a interacdo G x A e propor
alternativas para minimiza-la ou aproveita-la em beneficio do melhoramento e lancamentos de
cultivares com maior especificidade (GARBUGLIO, 2010).

Se ndo houvesse a interacdo G x A, uma dada cultivar poderia se adaptar a maioria dos
ambientes de cultivo (locais, safras, condi¢des de clima e solo), de maneira que um Unico ensaio
conduzido em um s0 local seria suficiente para obter informag6es universais (DUARTE;
VENCOVSKY, 1999). Por outro lado, se a interagcdo G x A for significativa, a selecdo de um

genotipo superior em um ambiente pode ndo o ser em outro e, com isso, faz-se necessaria a
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identificacdo de gendtipos quanto a adaptabilidade e a estabilidade para uma recomendagéo
segura de cultivares.

Uma determinada cultivar pode apresentar adaptabilidade do tipo amplo e restrito a
ambientes favoraveis e desfavoraveis. As cultivares de ampla adaptacdo normalmente
apresentam rendimentos subétimos e as de adaptabilidade restrita a determinados ambientes
(favoraveis ou desfavoraveis), associadas com caracteristicas previsiveis do ambiente,
geralmente oferecem oportunidade de rendimentos mais elevados. Logo, como citado
anteriormente, a interacdo G x A nao é apenas um problema, mas também uma oportunidade
que pode auxiliar no melhoramento de plantas (DUARTE; VENCOVSKY, 1999).

Adaptacdes especificas de gendtipos a determinados ambientes podem fazer a diferenca
entre uma boa e uma excelente cultivar. Mas, para que seja possivel explorar esses efeitos
positivos da interacdo G X A, € preciso dispor de métodos estatisticos capazes de detectar esse
tipo de informacdo (GAUCH; ZOBEL, 1996; DUARTE; VENCOVSKY, 1999).

As respostas dos genotipos também sdo influenciadas pela variacdo ambiental, que pode
ser de dois tipos: variacdes previsivel e imprevisivel. As previsiveis incluem todos os fatores
permanentes do ambiente, como as caracteristicas gerais do clima e do tipo de solo. Incluem
também os aspectos do ambiente que sdo influenciados pelo homem, como data e densidade de
semeadura, método de preparo do solo e colheita, entre outros. A segunda categoria inclui as
flutuacBes variaveis do ambiente, como quantidade e distribuicdo de chuvas, variagdes na
temperatura, umidade relativa do ar etc. (ALLARD; BRADSHAW, 1964).

Ambientes diferem na quantidade e na qualidade dos insumos e estimulos que eles
transmitem as plantas, incluindo, por exemplo, a quantidade de &gua, nutrientes etc. Um dos
principais objetivos do melhoramento de plantas é reunir alelos favoraveis em um determinado
gendtipo, de tal maneira que sejam obtidas cultivares melhoradas. Por exemplo, o melhorista
pode estar interessado em selecionar gendétipos que se desenvolvem bem sob deficit hidrico
(MALOSETTI; RIBAUT; EEUWIJK, 2013).

2.7.1 Estratificacdo ambiental e adaptabilidade e estabilidade

Existem varios métodos que visam a esclarecer os efeitos da interacdo G x A. Entre 0s
métodos tradicionais, alguns permitem estratificar o grupo de ambientes em subgrupos, dentro
dos quais a interacdo ndo se mostre significativa, permitindo, assim, recomendacdes
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regionalizadas (DUARTE; ZIMMERMANN, 1991) e reduzindo o nimero de ambientes a
serem avaliados na geragdo seguinte, pois, em grupos de ambientes cuja interacdo é ndo
significativa, ndo ha diferenca entre os ambientes desse grupo, desse modo pode-se selecionar
um ambiente dentro do grupo para que seja feita a avaliacao das cultivares.

Quando a interagdo G x A é de elevada magnitude, o desempenho observado de um
conjunto de gendtipos, em um ambiente ndo € muito informativo para seu desempenho em outro
ambiente. Ambientes com caracteristicas semelhantes induzem respostas correspondentes em
plantas e a fortes correlacdes genéticas (MALOSETTI; RIBAUT; EEUWIJK, 2013).

Para ilustrar as implicacGes da interacdo G x A, sera admitido um exemplo, em que se
tem um conjunto de g genotipos avaliados em a ambientes (locais ou safras), que podem ser
representados por meio de uma tabela de dupla entrada. Assim, as médias de cada combinacéo
de gendtipos e ambientes, obtidas a partir de r repeti¢fes por experimento, em um conjunto de
dados balanceados, podem ser representados na Tabela 1.

Desse modo, sendo a interagdo G x A significativa, ndo se pode fazer inferéncias sobre
qual o melhor geno6tipo, pois depende do ambiente, bem como sobre o melhor ambiente, pois

depende do gendtipo.

TABELA 2.1 Estimativas das médias de g gendtipos em cada um dos a ambientes.

Ambientes Total Meédias
Genotipos marginais
1 2 a (Yi) (Yi)
1 Y11 Y12 Y1a Y1 Y1
2 Y21 Y22 Y 2a Yo Y>
g Ygl Ygz Yga Yg, Yg
Médias Y1 Y2 Ya Y Y

(Yi)

Nos experimentos em que se deseja quantificar os efeitos da interacdo G x A, 0
delineamento inteiramente casualizado, delineamentos em blocos completos e incompletos
casualizados sdo amplamente utilizados. O modelo mais simples e comum para a analise
estatistica de um conjunto de dados em diferentes ambientes pode ser representado por meio de
um modelo linear, em que se consideram genotipos e ambientes de natureza fixa, com isso 0

modelo é fixo:
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Yig = n+ g + aj + (ga)ij + &;

Em que:

Y;ji - observacdo do carater do genotipo i no ambiente j na repeticdo k;
wu: média geral;

gi - efeito fixo do gendtipo i (i = 1,2,...,0);

a; . efeito fixo do ambiente j (j = 1,2,...,a);

ga;;- efeito fixo da interacdo do genotipo i com o ambiente j;

&ji- erro experimental medio. Pressupde-se gijk~N(0,6°);

O quadro de anélise de variancia (ANAVA) correspondente tem, portanto, a estrutura
mostrada na Tabela 2, tomando como base um experimento instalado em delineamento

inteiramente casualizado (DIC) (Tabela 2):

TABELA 2.2 Resumo da andlise de variancia conjunta para g genotipos e a ambientes em
delineamento inteiramente casualizado.

Fontes de variago (FV) Graus de liberdade (gl) E(QM)
Gendtipos (G) g-1 o410%gatrac’y
Ambientes (A) a-1 02+ erga+ 02r+ ngza

GxA (9-1)(a-1) 64102,
Erro a(g-1)(r-1) o’
Total gar-1

A anélise conjunta de dados permite identificar se ha interacdo G x A e, caso exista, é
possivel detectar o tipo de interacdo, pela sua decomposicéo, se é simples ou complexa. Para
realizacdo da analise conjunta, é preciso atender ao requisito de homogeneidade das variancias
residuais.

Diante disso, primeiramente realizam-se as analises de variancia individuais de cada
experimento, e consideram-se 0s quadrados medios residuais. Posteriormente, avalia-se a
homogeneidade das variancias residuais, por meio da razéo entre o maior e 0 menor quadrado
médio do residuo (QMR), considerando-se sete como valor limitante, para realizacdo da analise
de variancia conjunta, conforme descrito Ramalho et al. (2012).

Logo, diante de uma interacdo G x A significativa, podem-se realizar as seguintes
analises: (a) Decomposicdo da interacdo G x A; (b) Estratificacdo ambiental; e (c) Andlise de

adaptabilidade e estabilidade
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Uma particdo do quadrado médio da interacdo G x A em parte simples e complexa,
permite verificar qual o tipo de interagdo é predominante. A metodologia proposta por Cruz e
Castoldi (1991) tem sido muito utilizada. Essa metodologia procura quantificar o percentual da
parte simples atuante da interacdo G x A, em que as posicdes relativas dos gendtipos de um
ambiente para outro ndo sofram alteracdes relevantes ou que comprometam as recomendacdes
dos gendtipos, ou seja, consiste em separar a interacdo G x A entre pares de ambientes em duas
partes. A primeira, denominada simples (PS%), é proporcionada pela diferenca de variabilidade
entre genotipos nos ambientes, e a segunda, denominada complexa (PC%), é gerada pela baixa
correlacdo entre os locais em raz&o do desempenho irregular dos genétipos (CRUZ; REGAZZI;
CARNEIRO, 2012).

A ocorréncia de maior parte da interacdo atribuida a parte simples significa que os
ambientes sdo similares, de modo que sdo considerados similares os ambientes com
percentagem simples da interagdo acima de 50%. No entanto, a maior ocorréncia no processo
de melhoramento de plantas é de interacdo do tipo complexa (RIBEIRO, 2011).

A estratificacdo ambiental visa a verificar se, entre os ambientes da rede experimental,
ha padrbes de similaridade de resposta das cultivares avaliadas. A analise de adaptabilidade e
de estabilidade possibilita a identificacdo de genétipos de comportamento previsivel e
responsivos as variagdes ambientais sob condicdes especificas ou amplas (CRUZ; REGAZZI;
CARNEIRO, 2012).

Quanto a estratificacdo ambiental, Yan et al. (2000) concluiram que o propoésito desse
estudo é identificar ambientes testes para uma selecédo efetiva de gendtipos superiores para um
mega-ambiente. Um ambiente ideal para teste deve ser tanto discriminatorio para os genotipos,
quanto representante do mega-ambiente. O ambiente escolhido deve apresentar algumas
caracteristicas, tais como: capacidade de descriminar os genotipos, fornecer informacbes
suficientes sobre a diferenca entre os genotipos e ser representativo para 0 mega-ambiente.

Métodos estatisticos, que estudam a adaptabilidade e estabilidade, procuram identificar
0S genoOtipos que menos contribuem para a interacdo, ou seja, genotipos mais estaveis e que
poderiam ser recomendados para todos 0s ambientes, desde que mostrem também
caracteristicas desejaveis (DUARTE; VENCOVSKY, 1999), por exemplo, alta produtividade
de gréos.

Existem inUmeros métodos utilizados para se avaliar a adaptabilidade e a estabilidade
fenotipica de gendtipos em fase final do processo de melhoramento genético. A diferenca entre
eles estd nos parametros adotados para a sua avaliagdo, nos procedimentos estatisticos
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empregados para avalia-los, na informacdo ou facilidade de interpretagdo de sua analise
(CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Entre os métodos para estudo da adaptabilidade e estabilidade de genotipos se destacam
0s nao-parametricos, os baseados na analise de variancia, regressdo linear Unica, regressao
linear bissegmentada, regressdo ndo-linear, métodos multivariados e aqueles que integram
métodos univariados e multivariados. De acordo com Cruz, Regazzi e Carneiro (2012), a
escolha do método adequado a ser utilizado depende do tipo de dados experimentais, do nimero
de ambientes envolvidos na selecdo, da precisdo requerida e do tipo de informacao desejada
(CRUZ; CARNEIRO, 2006).

Os métodos baseados em regressdo sao os mais utilizados no estudo de estabilidade. A
regressdo foi inicialmente proposta por Yates e Cochran (1938), porém, recebeu mais
notoriedade por meio dos trabalhos de Finlay e Wilkinson (1963) e de Eberhart e Russel (1966).

Apesar da vasta utilizacdo dos métodos baseados em regressdo, existem algumas
limitacGes. Acredita-se que a analise de regressdo linear ndo seja informativa se a linearidade
falha e que seja altamente dependente do grupo de genotipos e ambientes envolvidos; desse
modo tende a simplificar modelos de resposta, que muitas vezes explica a interacdo em uma
Unica dimensdo, quando, na realidade, ela possa ser complexa (DUARTE; VENCOVSKY,
1999). Além disso, esses procedimentos, em geral, ndo informam sobre interacdes especificas
de gendtipos com ambientes (se positivas ou negativas), dificultando explorar vantajosamente
os efeitos da interacdo (DUARTE; VENCOVSKY, 1999).

A analise multivariada € uma ferramenta estatistica que apresenta uma visao global do
fendbmeno, pois permite o estudo das relagGes entre as varidveis e como seus efeitos determinam
a totalidade do fenébmeno (FERREIRA, 2008). Crossa, Gauch, Zobel (1990) sugere que a
utilizacdo de métodos multivariados pode ser Gtil para melhor explorar as informag6es contidas
nos dados.

Entre as metodologias de analise multivariada mais utilizada na avaliagcdo da interagédo
G x A, destacam-se as que se baseiam em analise multiplicativa, que explora a resposta dos
genotipos em ambientes especificos, descrevendo a interagdo G x A de uma forma parcimoniosa
e fazem uso de decomposicao por valor singular da matriz de interacdo, ajustando as analises
dos genotipos e ambientes e suas interacdes em graficos denominados biplot (YAN et al.,
2000). O grafico biplot captura uma proporcao maior do valor real da expressao dos gendtipos
e sua interagdo com os ambientes e facilita a interpretacdo dos resultados (DUARTE;
VENCOVSKY, 1999).
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Existem inumeras técnicas de andlises multivariadas, cada uma com sua finalidade
especifica. Com isso, a técnica a ser aplicada vai depender do objetivo do pesquisador em
relacdo aos seus dados. Algumas técnicas sdo utilizadas para predizer, outras para otimizar,
outras para sumariar, cada uma com seus respectivos métodos e aplicabilidades (YAN et al.,
2000).

Diante disso, muitos autores tém sugerido a aplicagdo de métodos multivariados para
melhor explorar as informacdes contidas nos dados e recomendam técnicas como a analise de
componentes principais (ACP), a analise de agrupamentos, a analise AMMI (Additive Main
Effects and Multiplicative Interaction), analise de fatores e a metodologia GGE biplot
(Genotype main effects and Genotype x Environment interaction)

2.8 Métodos multivariados para estudos de estratificacgdo ambiental, adaptabilidade e
estabilidade

2.8.1 Anélise AMMI

A andlise AMMI, proposta inicialmente por Mandel (1971), é um tipo de anélise que
permite um detalhamento maior da soma de quadrados da interacdo e, consequentemente, traz
vantagens no entendimento desse efeito, quando comparada a outros métodos tradicionais de
analise.

A analise AMMI considera modelos aditivos para os efeitos principais, isto é, gendtipos
(9)i e ambientes (a); e, multiplicativos para os efeitos da interacdo, (ga)j (MALOSETTI;
RIBAUT; EEUWIIK, 2013). Assim, a resposta média de um genotipo i em um ambiente j é
dada por:

_ q -
Yi=pu+g;+§ +Z’\/7\‘caic’yjc 8y +ei
1

Em que:
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Y_ij; média observada para a variavel resposta, do genotipo i no ambiente j;
p : média geral;

gi: efeito do gendtipo i, i =1,2,...,0;

a;: efeito do ambiente j, j = 1,2,...,a;

A : autovalor do c-ésimo componente principal relacionado a interagéo G x A;
o, - autovalor do c-ésimo componente principal relacionado ao genotipo i;
Y, -autovetor do c-ésimo componente principal relacionado ao ambiente j;

9, - residuo ou ruido ndo explicado pelos componentes principais;

eij . erro experimental médio, sendo e;; ~ N(0;Ve/r), r é o nimero de repeticdes.

O numero de componentes principais varia de 1 a g, sendo g = minimo (g-1; a-1).

A anélise AMMI visa a selecionar modelos que expliquem o padrdo relacionado a
interacdo, eliminando os ruidos presentes nos dados e sem interesse agronémico
(LAVORANTI et al., 2004). Na aplicacdo do método AMMI, inicialmente € realizada a analise

de variancia de modo convencional. Depois, € estimado o efeito da interacdo para cada genétipo

em cada ambiente ( ga ij). A interagdo G x A é desdobrada por meio da técnica dos componentes

principais. O objetivo dessa decomposicdo é captar por meio de alguns poucos componentes
(até trés) grande parte do padrdo de variacdo, causada pela interacdo G x A facilitando a
visualizacdo e interpretacdo dos resultados (RAMALHO et al., 2012).

A anélise de componentes principais € uma técnica da estatistica multivariada que
consiste em transformar um conjunto de variaveis originais em outro conjunto de variaveis de
mesma dimensdo denominadas de componentes principais, com o0 objetivo de reduzir a
quantidade de dados, com menor perda possivel da informacéo (VARELA, 2008).

Os componentes principais apresentam propriedades importantes, tais como: cada
componente principal € uma combinacdo linear de todas as variaveis originais, sdo
independentes entre si e estimados com o propdsito de reter, em ordem de estimacao, 0 maximo
de informacéo, em termos da variagéo total contida nos dados (VARELA, 2008).

Quando se avaliam varios caracteres no campo, por exemplo, altura da planta,
produtividade de grdos, percentagem de 0leo, ciclo etc., utiliza-se a técnica de componentes
principais, com vistas a encontrar combinacdes lineares dessas variaveis que melhor descrevam
a variabilidade dos genétipos (DUARTE; VENCOVSKY, 1999).
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Para estudos de estratificacdo ambiental e adaptabilidade e estabilidade, a técnica
multivariada de componentes principais ¢ empregada na analise AMMI, em que o carater
multivariado difere do inerente a maioria das aplicacfes de técnicas multivariadas. Nessa
analise, os dados experimentais referem-se a um unico carater, por exemplo, produtividade de
grdos, mas a abordagem é considerada multivariada, pois estdo envolvidas duas varidveis de
interesse: gendtipos e ambientes (RAMALHO et al., 2012).

O numero de componentes principais, retidos para a maioria das aplicagdes, com 0s
quais se pretende reduzir a dimensao dos dados e fornecer uma descricdo mais parcimoniosa da
interacdo G x A, é o0 menor possivel (dois ou trés no maximo) (LAVORANTI et al., 2004).

Um dos procedimentos usuais adotados para a definicdo do numero de eixos a serem
retidos, para explicar o padrdo relacionado a interacdo, consiste em determinar graus de
liberdade associados a parcela da soma de quadrados devido a interacdo G x A relacionada a
cada membro da familia AMMI. Obtém-se, entdo, o quadrado médio correspondente a cada
parcela (ou modelo), posteriormente é obtido um teste F, avaliando-se a significancia de cada
componente em relacdo ao quadrado médio do erro (LAVORANTI et al., 2004). Isso resulta
em um quadro de analise de variancia semelhante ao tradicional, com desdobramento para a
fonte de variagdo G x A (DUARTE; VENCOVSKY, 1999).

O desdobramento é considerado ortogonal da soma de quadrados da interacdo,
considera-se, por esse procedimento, que 0 quociente entre o quadrado médio de um dos
componentes da interacdo e o quadrado médio do erro segue uma distribuicdo F, com o0s
correspondentes graus de liberdade (desde que garantida uma aproximacdo normal para a
variavel resposta original). Desse modo, o ponto de parada que determina a selecdo do modelo
(AMMIO, AMMIL,..., ou AMMIF) baseia-se na significAncia do teste F para 0s sucessivos
termos da interagdo e o quanto que cada modelo retém da variagdo (DUARTE; VENCOVSKY,
1999).

O tipo de modelo AMMI relaciona-se ao numero de componentes principais que, de
acordo com Cruz, Regazzi e Carneiro (2012) séo aqueles que acumulam 70% ou mais de
proporcao da variacgdo total. O residuo AMMI, reunindo os demais (Ultimos) termos da SQcxa
(descartados), também pode ser testado (DUARTE; VENCOVSKY, 1999).

O objetivo final, como o desdobramento, sempre € identificar algum padrdo importante
que, uma vez incorporado no modelo, melhore sua capacidade preditiva (GAUCH; ZOBEL,
1997). A andlise AMMI procura capturar padrdes presentes nos dados, que possam contribuir
para melhor explicar a resposta diferencial dos gendtipos quando cultivados em diferentes
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ambientes (DUARTE; VENCOVSKY, 1999). Sobre o modelo AMMI selecionado pelo eixo
da interacdo da analise de componentes principais, determinam-se os escores dos niveis de cada
fator pela decomposicéo de valores singulares (DVS) (RAMALHO et al., 2012).

Com a obtencdo desses escores é possivel explorar o efeito positivo da interacdo, em
que deve ser observado o produto entre os escores, 0s quais fornecem as estimativas dos efeitos
da interacdo. Os efeitos positivos desses produtos indicam situacdes favoraveis, ou seja, as
maiores estimativas as respostas dos caracteres estudados. Essas relacbes também podem ser
vistas pelos biplot’s AMMI selecionados, por meio dos sinais dos escores para cada par de
niveis dos fatores cruzados. Desse modo, os escores de sinais opostos indicam certo
antagonismo com uma combinacédo desfavoravel (LAVORANTI et al., 2004).

A aproximacdo DVS de uma matriz, por outra de posto inferior possibilita a formacao
de um grafico, denominado biplot (GABRIEL, 1971), que apresenta a possibilidade de
representar, os efeitos de interacdo para cada gendétipo e cada ambiente. Para permitir a
construcdo do gréfico o posto da matriz aproximada deveré ser igual a um, dois ou trés,
resultando em um gréfico biplot em uma, duas ou trés dimensoes, respectivamente (DUARTE;
VENCOVSKY, 1999).

O gréfico biplot da analise AMMI facilita a interpretacdo da interacdo G x A,
observando a magnitude e o sinal dos escores para 0s eixos de componentes principais. Logo,
escores baixos (préximos da origem) indicam que os niveis do fator contribuem pouco ou quase
nada para a interacdo (LAVORANTI et al., 2004). Esse tipo de informacdo permite aos
pesquisadores selecionar ambientes e/ou gendtipos mais estaveis, conforme seus interesses
(DUARTE; VENCOVSKY, 1999).

O termo biplot néo se refere a qualquer modelo estatistico particular, mas apenas a um
tipo de gréfico contendo duas categorias de pontos e marcadores. No estudo de adaptabilidade
e de estabilidade, uma delas refere-se aos genotipos e a outra aos ambientes, além disso, 0 nome
biplot ndo esta relacionado as duas dimensdes, em que a maioria dos graficos sdo construidos,
mas os dois tipos de marcadores (DUARTE; VENCOVSKY, 1999).

Os graficos biplot resultantes da analise AMMI podem ser gerados utilizando apenas o
primeiro eixo da interagdo (primeiro componente principal) ou utilizando os dois eixos da
interacdo (primeiro e segundo componente principal). No primeiro caso, embora seja utilizado
apenas um componente principal, o grafico é construido com duas dimensdes, em que 0 €ixo
das abscissas representa os efeitos principais (média de gendtipos ou ambientes) e o eixo das
ordenadas expressa 0s escores do primeiro componente principal (DUARTE; VENCOVSKY,
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1999). Vale lembrar que, para o uso adequado do modelo AMMI1, além da significancia desse
modelo, é necessario que o primeiro componente principal absorva pelo menos 70% da variacéo

A estabilidade dos genotipos é um indicativo de suas respectivas amplitudes adaptativas,
0u seja, 0s genotipos estaveis mostram-se amplamente adaptados aos ambientes de testes. Para
fins de recomendacdo de cultivares, gendtipos estaveis devem apresentar um desempenho
desejavel (ex. produtividade de grdos), o que ¢é avaliado pelas médias dos efeitos principais no
modelo AMM1 (DUARTE; VENCOVSKY, 1999).

Para obter o numero de graus de liberdade associado a cada um dos componentes

principais utiliza-se a seguinte expressdao (RAMALHO et al., 2012):

GL (c-ésimo CP)=g+a-[1+ (2¢)]

Em que c corresponde ao indice do componente principal que estd sendo estimado. A
soma dos graus de liberdade dos componentes principais corresponde ao grau de liberdade da
interacdo G x A.

Sabe-se que os primeiros componentes principais captam maior parte da variagdo, com
diminuicdo nos componentes subsequentes. Desse modo, a medida que se eleva o nimero de
componentes selecionados, aumenta-se a porcentagem de “ruido”, reduzindo o poder de
predicdo da andlise (OLIVEIRA, DUARTE, PINHEIRO, 2003).

A utilizacdo do gréafico biplot da analise AMMI facilita a interpretacdo da interacdo G x
A. Genotipos que sdo mais semelhantes entre si ficam mais proximos na dispersdo grafica. O
mesmo acontece para 0s ambientes. Genotipos e/ou ambientes que sdo similares tendem a se
agrupar (MALOSETTI; RIBAUT; EEUWIIK, 2013).

A interpretacdo da estabilidade pelo modelo AMMI é realizada a partir da distancia dos
pontos representativos dos genotipos e ambientes ao escore zero, aqueles que se distanciam
mais da origem (escore zero) sd@o 0s mais instaveis (baixa estabilidade), sendo, portanto, 0s
gendtipos/ambientes que mais contribuem para interacdo G x A (RAMALHO et al., 2012):

Quanto & estratificacdo ambiental, os ambientes pertencentes a0 mesmo grupo
(ambientes mais proximos no grafico) sdo semelhantes (RAMALHO et al., 2012), com isso
pode-se selecionar para testes posteriores um dos ambientes pertencentes ao mesmo grupo, de
acordo com as necessidades estabelecidas pelo pesquisador.

A adaptabilidade dos geno6tipos em cada ambiente de cultivo é interpretada observando-
se 0s sinais dos escores para gendtipos e ambientes, visto que gendtipos e ambientes com
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escores de mesmo sinal interagem positivamente (DUARTE; VENCOVSKY, 1999), indicando
em qual local o gendtipo deve ser preferencialmente cultivado.

2.8.2 Analise de fatores

Muitos estudos de adaptabilidade e estabilidade e de estratificacdo ambiental, apesar de
terem sua importancia reconhecida, geralmente tém sido realizados e interpretados de forma
separada, sendo, portanto, de pouco proveito para o melhoramento genético (CRUZ;
CARNEIRO, 2006).

Algumas metodologias de adaptabilidade e de estabilidade chegam a particularizar a
resposta de genotipos em grupos de ambientes, mas, nesses casos, a estratificacdo ambiental
feita é questionavel, pois admite-se existirem dois grupos de ambientes, um favoravel (com
indices ambientais positivos) e outro desfavoravel (com indices ambientais negativos). Além
do problema de considerar apenas dois grupos de ambientes, ha criticas quanto ao fato de
admitir que ambientes identificados como favoraveis (ou desfavoraveis) indiquem padrdo
similar de comportamento dos genotipos. Desse modo, é mais razodvel admitir que, na analise
de estratificacdo ambiental, deve-se reunir ambientes que promovam classificacdo genotipica
similar, independente da qualidade ambiental (CRUZ; CARNEIRO, 2006).

Diante do exposto, Murakami e Cruz (2004) propuseram uma metodologia que
contempla, simultaneamente, as analises de adaptabilidade e de estratificacdo de ambientes por
meio do principio da similaridade do desempenho genotipico, baseada na técnica multivariada
de andlise de fatores.

A andlise de fatores € uma técnica multivariada utilizada, entre outras formas, nos
estudos de estratificacdo ambiental e permite reduzir um nimero elevado de variaveis originais
a um pequeno numero de variaveis abstratas, chamadas de fatores (CRUZ; CARNEIRO, 2006).
Esses fatores podem ser independentes ou correlacionados e cada fator pode reunir variaveis
originais fortemente correlacionadas entre si, mas fracamente correlacionadas com as variaveis
dos outros fatores (JOHNSON; WICHERN, 1992). Assim, postula-se que a analise de fatores
seja capaz de formar subgrupos de ambientes de modo a haver altas correlagdes na caracteristica
de interesse dentro de subgrupos e baixa, ou nenhuma, entre subgrupos (CRUZ; CARNEIRO,
2006).
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O modelo fatorial pressupbe que cada varidvel resposta pode ser expressa por uma
combinacao linear de fatores comuns, além do erro (CRUZ; CARNEIRO, 2006).

Estudos da adaptabilidade e estabilidade baseados na analise de fatores sdo realizados
graficamente por meio de escores obtidos em relacdo aos fatores. Desse modo sao tracados
eixos paralelos, tomando-se as médias dos escores, de modo a estabelecer quatro quadrantes.
Nos quadrantes Il e IV, estardo os genétipos com adaptabilidade especifica a regido
determinada pelo fator. No quadrante I, estardo os gendtipos de adaptabilidade ampla, ou seja,
apresentardo escores altos para os ambientes agrupados nos dois fatores, simultaneamente e no
quadrante 111 estardo os gendtipos de baixa performance, passiveis de ndo indicacdo de cultivo
para os ambientes em estudo (CRUZ; CARNEIRO, 2006).

Quando se deseja realizar a estratificacdo ambiental por meio da anélise de fatores, deve-
se interpretar o significado de cada fator e avaliar o interesse por ele. Sdo analisados 0s
elementos ou cargas fatoriais, identificando, para cada variavel (que, nesse caso, representa um
determinado ambiente), os fatores com coeficientes de ponderagdo proximos da unidade. O
agrupamento de ambientes é realizado, portanto, a partir das informacGes sobre a magnitude
das cargas fatoriais finais (obtidas ap0s rota¢des). Cargas fatoriais maiores ou iguais a 0,70, em
valor absoluto, indicam ambientes com altas correlacGes e sdo agrupadas dentro de cada fator;
cargas fatoriais com valores baixos (< 0,5) indicam que o respectivo ambiente ndo deve
pertencer ao grupo; e cargas fatoriais com valores intermediarios ndo garantem nenhuma
definicdo de agrupamento (CRUZ; CARNEIRO, 2006).

Antecipadamente a obtencdo das cargas fatoriais que permitirdo identificar o melhor
agrupamento de ambientes, deve-se estabelecer o nimero de fatores a serem analisados. O
numero de fatores finais pode ser admitido como igual ao nimero de autovalores maiores ou
iguais a 1,0. No entanto, os casos em que a propor¢do da variabilidade explicada pelos
autovalores maiores que 1,0 for baixa, podem ser considerados mais fatores, até que se atinja
uma propor¢do adequada da variabilidade, geralmente proximo de 80% da variacdo total
(CRUZ; CARNEIRO, 2006).

Outro aspecto que deve ser considerado é o fato de que as cargas fatoriais nao
possibilitam clara definicdo dos ambientes mais similares, recomendando-se obter novos
valores, denominados cargas fatoriais finais, que sdo obtidas por rotacdo via recursos
computacionais. Na rotacao, os eixos sdo girados com o propdésito de mostrar um padrdo mais
visivel das cargas dos fatores. A extracdo das cargas fatoriais é feita pelo método dos
componentes principais (CRUZ; CARNEIRO, 2006).
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2.8.3 Anélise GGE BIPLOT

A andlise GGE Biplot se origina da analise SREG (Sites Regression), que analisam
ensaios multiambientes para testar adaptacdo geral e especificas de cultivares. A analise de
dados, segundo o0 modelo SREG (Sites Regression), utiliza o grafico conhecido em inglés como
GGE (Genotype main effects and Genotype x Environment interaction), que permite explorar
respostas dos gendtipos a ambientes especificos. O modelo multiplicativo SREG é semelhante
ao modelo multiplicativo AMMI (SOUZA, 2010).

Durante o processo de melhoramento, o melhorista busca trabalhar com toda variancia
genética, ndo sO na variancia proveniente da interacdo G x A. Para isso, Yan et al. (2000)
apresentaram uma modificacdo nas analises AMMI, para estudos da interacdo G x A. Esses
autores propuseram utilizar os efeitos combinados dos gendtipos (G) e da interacdo G x A,
obtendo-se os graficos denominados “GGE biplot” que facilitam a identificagdo visual dos
genotipos e ambientes em avaliacdo e a estratificacdo ambiental.

A anédlise GGE biplot, assim como a analise AMMI, leva em consideragao a analise de
variancia com componentes principais e demonstra eficiéncia superior na explicacdo de uma
maior propor¢do da soma de quadrados da interacdo, quando comparada com a andlise de
variancia convencional e regressdo conjunta (YAN et al., 2000).

O grafico GGE Biplot pode ajudar tanto na identificacdo de gendtipos superiores
amplamente adaptados, como na construgdo de mega-ambientes ou estratos, com fins de
recomendacéo regionalizada e de sele¢do de locais de teste. A analise permite identificar o
gendtipo de maior potencial em cada ambiente, desse modo podem ser agrupados 0s gendtipos
e ambientes com padrdes similares de resposta (LEITE, 2011).

Na analise GGE Biplot também séo obtidos 0s escores dos componentes principais pela
decomposicédo de valores singulares (DVS) e, assim como na analise AMMI a partir desses
escores é possivel explorar o efeito positivo da interagdo observando o produto desses.

As anélises GGE biplot séo realizadas considerando o modelo simplificado para dois
componentes principais, centrado no ambiente (YAN, 2001):

Viji— 1 = hyva + Ly, + §;
Em que:
Yij: € a média do gendtipo i no local j;
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Hj: é a média de todos os gendtipos no local j;

Ayitaji: € 0 primeiro componente principal (CP1) do efeito de gen6tipo + interacdo genotipos
x ambientes, resultante da analise de componentes principais aplicada a matriz de interacdes;
A2yizaj2: € 0 segundo componente principal (CP2) do efeito de genotipo + interacdo genotipos
x ambientes, resultante da analise de componentes principais aplicada a matriz de interagdes;
A1 e A2: s80 os autovalores associados ao CP1 e CP2;

yi1 € yi2: S0 0s escores do CP1 e CP2, respectivamente, para 0s gendtipos;

aj1 € aj2: SA0 0s escores do CP1 e CP2, respectivamente, para ambientes;

& ¢ o residuo do modelo com NID (0,6%/r) (onde o® é a variancia do erro entre parcelas e r é

0 numero de repeticdes).

Na analise GGE Biplot, ndo é possivel utilizar apenas um componente principal e a
média da variavel resposta para construir o grafico biplot, como acontece no modelo AMMIZ,;
nessa analise, o grafico formado leva em consideracdo os dois primeiros componentes
principais (autovalores) derivados da decomposicdo dos valores singulares (DVS) dos efeitos
de gendtipo (G) + interagdo (G x A), que sdo os eixos dos graficos e representam a maior parte
da variancia dos dados, tomando como fixo o ambiente, e a variacdo da varidvel resposta (por
ex. produtividade) é devida exclusivamente aos efeitos de genotipos e da interacdo (G x A)
(YAN, 2001).

Com os graficos GGE biplot, é possivel avaliar trés aspectos importantes (YAN, 2001),
tais como:

1) A relagdo entre genotipo e ambiente, possibilitando o agrupamento de genotipos e
ambientes com comportamentos semelhantes, mostrando o genotipo com maior potencial (por
ex. mais produtivo) e sua identificacdo em cada subgrupo de ambientes (mega-ambientes);

2) Inter-relacdo entre ambientes, facilitando a identificagdo do melhor ambiente na
avaliacdo das cultivares e indicando qual ambiente pode ser menos favoravel;

3) Inter-relacdo entre genoOtipos, permitindo a comparacdo dos gendtipos e do
ordenamento (ranking) para os parametros de rendimento e estabilidade.

Para interpretacdo da anélise GGE Biplot, diante do gréafico formado, primeiramente
deve-se definir o nimero de estratos ambientais ou mega-ambientes;para isso, sdo tracadas
linhas ligando os pontos dos gendtipos mais afastados da origem em cada quadrante (os mais
dispersos), formando um poligono de forma que contenha os pontos de todos 0s gendtipos

restantes. Posteriormente esse poligono é dividido em diferentes setores, tracando linhas
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perpendiculares aos seus lados em relagéo ao ponto de origem do grafico (escores zero), e assim
0s ambientes e genotipos sdo separados em setores (RAMOS et al., 2009).

Dessa forma, o genotipo situado no vértice (ponto comum) de cada estrato ou mega-
ambiente representa o genotipo vencedor para 0 grupo de ambientes inseridos nesse estrato.
Esse procedimento possibilita a identificagdo de grupos de ambientes capazes de discriminar
os gendtipos superiores e utiliza a abordagem de “qual genotipo ganha onde”, ou seja, qual
ambiente é mais indicada para cada genotipo (CHAVANNE et al., 2007).

O grafico GGE biplot permite indicar também o ambiente e o genotipo ideal. O ambiente
ideal para testes é aquele que apresenta alto valor para CP1 (maior poder de discriminagéo de
genotipos) e préximo de zero para o componente principal dois (CP2) (mais representativo da
média ambiental geral). O gendtipo ideal é aquele que apresenta alto valor de CP1 (alta média
de produtividade) e valor proximo de zero para o CP2 (mais estavel). Desse modo, pode-se
afirmar que o primeiro componente principal representa a produtividade e, o segundo
componente principal, a estabilidade (SOUZA, 2010).

2.8.4 Comparacao entre as analises

Os métodos de analises apresentados, embora tenham sido focalizados para o estudo da
interacdo de genotipos por ambientes (G x A), podem, certamente, ser utilizados para
experimentos com dois fatores de classificacdo cruzada, que gerem dados conjuntos, ou seja,
para qualquer conjunto de dados que possa ser disposto em uma tabela de dupla entrada. Basta,
para isso, que a pressuposicdo minima para a aplicacdo de uma andlise de varidncia conjunta
seja atendida.

A escolha do método adequado a ser utilizado depende dos objetivos almejados,
devendo levar em consideracdo os dados experimentais, 0 nimero de ambientes envolvidos na
selecdo e da precisdo requerida. As analises AMMI, GGE Biplot e a analise de fatores
apresentam, cada uma, seus pontos positivos e negativos. Desse modo, cabe ao pesquisador
analisar cada situacdo e fazer a escolha segura da melhor anélise para seus dados.

A analise AMMI, GGE Biplot e Analise de fatores possibilitam uma verificagdo mais
detalhada da interacdo G x A, garantindo a selecdo de gendtipos mais produtivos (capazes de
capitalizar interagcbes positivas com ambientes), propicia estimativas mais precisas das
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respostas genotipicas e possibilita uma facil interpretacdo grafica dos resultados da andlise
estatistica (MALOSETTI; RIBAUT; EEUWIJK, 2013).

Mais especificamente, por meio da analise AMMI, é possivel obter informacdes
importantes para a realizacdo de recomendacfes regionalizadas e selecdo de locais de teste
(GAUCH; ZOBEL, 1996). Também possibilita a representacdo grafica simultanea dos escores
dos efeitos da interacdo para cada fator principal, obtidos por anélise multivariada, podendo,
dessa forma, a interpretacéo ser feita por meio da analise da magnitude e do sinal dos escores
dos componentes principais (LAVORANTI et al.,, 2004). Quanto ao agrupamento dos
ambientes no gréfico biplot, a andlise AMMI apresenta desvantagem em relacdo a GGE biplot,
ja que esta agrupa de maneira mais clara os ambientes favoraveis e desfavoraveis (SILVA et
al., 2011).

O método GGE Biplot quando comparado com o AMMI, apresenta a vantagem de
permitir inferir sobre quais genotipos estiveram entre os melhores para cada mega-ambiente
formado, facilitando a selecdo dos gendtipos superiores. Outra vantagem € representacdo do
gendtipo e do ambiente ideal, que servem de referéncia para a avaliacdo dos genotipos e para
escolha de ambientes com maior interacdo G x A. No entanto, quanto a porcentagem de
explicacdo da soma dos quadrados, a analise AMMI se mostra superior em relacdo a GGE
Biplot (MATTOS et al., 2013), quando utilizado 0 modelo AMMIL.

Segundo Resende e Thompson (2004) o método do AMMI apresenta algumas
limitacdes, tais como: (1) Considera os efeitos de gendtipo e de G x A como fixos; (2) E
adequado apenas para dados balanceados; (3) N&o considera a variacdo espacial dentro de
ensaios; (4) N&o considera a heterogeneidade de variancia entre ensaios e; (5) Nao considera a
utilizacdo de diferentes nimeros de repeticBes entre 0s ensaios.

A analise GGE Biplot apresenta algumas vantagens, tais como: com os graficos GGE
biplot, os genétipos podem ser avaliados em ambientes individuais e por meio de varios
ambientes, com respeito a seu comportamento médio, a estabilidade e a capacidade de
adaptacdo geral e especifica (YAN et al., 2000); o grafico GGE biplot possibilita tanto a
identificacdo de gendtipos superiores amplamente adaptados como a construgdo de mega-
ambientes ou estratos, com fins de recomendacdo regionalizada e de selecdo de locais de teste
(LEITE, 2010); permite identificar o genétipo de maior potencial em cada ambiente e logo
podem ser agrupados 0s gendtipos e ambientes com padrdes similares de resposta (YAN et al.,
2001; MATTOS et al., 2013). O agrupamento dos ambientes pelo método GGE Biplot € mais
garantido que o AMMI, uma vez que a formacao de estratos ambientais é baseada em critérios

48



estatisticos de facil entendimento e apresentacdo gréfica clara, permitindo a delimitacdo de
estratos.

Segundo Yan et al. (2000), o método GGE Biplot é superior ao AMMI, pois considera
os efeitos principais dos genotipos com o efeito da interacdo gendtipo x ambiente, que, no
AMMI, s&o estimados como efeitos aditivos.

Balestre et al. (2009) comparando os métodos GGE Biplot e AMMI, afirmam que o
modelo GGE Biplot € superior ao AMMI apenas quando ha a sele¢cdo do AMMI1, caso em que
ha superioridade da GGE Biplot devido a maior captacdo da soma de quadrados e acuracia
preditiva, enquanto, ao ser comparado ao AMMI2, o método AMMI foi superior.

Quanto a andlise de fatores, podem-se citar algumas vantagens, tais como: a
estratificacdo ndo é feita por meio de dispersdo grafica e, por esse método, pode-se avaliar
quantos fatores forem possiveis (CRUZ; CARNEIRO, 2006); permite a formacao de numero
maior de subgrupos (MEDONCA et al., 2007); possibilita o agrupamento de diferentes
ambientes (favoraveis e desfavoraveis); a estratificacdo é realizada de forma separada, por meio
dos escores dos fatores e mostra-se mais seletiva em reunir ambientes pela similaridade de
desempenho dos cultivares (FRITSCHE-NETO et al., 2010).

A anélise de fatores, quando comparada a analise GGE Biplot, apresenta a desvantagem
de ndo permitir inferéncias sobre interagdes G x A especificas (FRITSCHE-NETO et al., 2010).
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3 DIVERGENCIA GENETICA EM SOJA COM BASE EM CARACTERES
FENOTIPICOS E MARCADORES MICROSSATELITES

3.1 Resumo

O conhecimento da diversidade genética e a relacdo entre gendtipos sao de grande importancia
para 0 melhoramento de plantas, pois auxiliam os melhoristas na escolha de genitores para
formagdo de populagdo segregante. Objetivou-se, neste trabalho, avaliar a diversidade genética
de 35 gendtipos de soja, com potencial de serem utilizados como genitores em programas de
melhoramento genético, utilizando-se caracteres agrondmicos e marcadores moleculares
microssatélites. O experimento de campo (analise fenotipica) foi conduzido em uma area
experimental localizada na Fazenda Capim Branco e as analises moleculares foram realizadas
no Laboratorio de Genética do Instituto de Genética e Biogquimica, ambos pertencentes a
Universidade Federal de Uberlandia. Avaliaram-se 35 gendtipos de soja por meio de sete
caracteres agrondmicos e nove marcadores microssatélites. Realizou-se 0 agrupamento dos
genotipos pelos métodos UPGMA e Tocher, para ambas as analises. Obteve-se a importancia
relativa dos caracteres agrondmicos. Pela analise molecular, calculou-se o contetdo de
informac&o polimorfica de cada loco microssatélite. Houve variabilidade genética para todos
0s caracteres agrondmicos, com excec¢do da altura da insercdo da primeira vagem. Formaram-
se dez e onze grupos pelo método UPGMA para as analises fenotipica e molecular,
respectivamente e, pelo método de Tocher, formaram-se doze grupos para ambas as analises.
Os nove marcadores microssatélites amplificaram 26 alelos, oscilando entre dois e quatro alelos
por loco, com média de 2,88. O valor de contetdo de informacao polimorfica variou entre 0,29
e 0,66, com média de 0,44. Ao avaliar 0s agrupamentos obtidos pelo método UPGMA e Tocher,
gerados pela matriz obtida com dados fenotipicos e moleculares, identificaram-se sete
potenciais genitores (G11, G12, G16, G21, G22, G26 e G33), que apresentaram médias de
produtividade de gréos superiores a 5000 kg ha™. Caracteres agrondmicos e os marcadores
microssatélites sdo ferramentas eficientes no estudo de diversidade genética de soja. Desse
modo, concluiu-se que o uso de caracteres agrondmicos e 0s marcadores moleculares
microssatélites concomitante permitiram detectar genitores potenciais para o programa de
melhoramento de soja da UFU. Hibridagdes entre os genotipos G11, G12, G16, G22, G26 e
G33 sdo promissoras para obtencdo de populagdes segregantes com variabilidade genética
superior.

Palavras-chave: Glycine max., diversidade, SSR, selecdo de genitores, potencial produtivo.

3.2 Abstract

Plant breeders need to understand the genetic diversity and relationships between genotypes to

choose parents of segregating populations. Thus, we used agronomic traits and microsatellite

markers to evaluate the genetic diversity of 35 soybean genotypes to determine their potential

as parents for breeding programs. Phenotypic analysis was carried out in the field at Fazenda

Capim Branco and molecular analysis was conducted at the Laboratério de Genética do

Instituto de Genética e Bioquimica (Genetics Laboratory at the Institute of Genetics and
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Biochemistry) at the Universidade Federal de Uberlandia (UFU-Federal University of
Uberlandia). We evaluated 35 soybean genotypes using seven agronomic traits and nine
microsatellites markers. These genotypes were then grouped by UPGMA and Tocher cluster
analyses and the relative importance of the agronomic traits was obtained. Molecular analysis
was used to calculate polymorphic data for each microsatellite marker. Genetic variability was
found for all agronomic traits except for first pod height. UPGMA was used to form ten groups
phenotypic analysis and eleven groups for molecular analysis. Additionally, the Tocher method
was used to form twelve groups for both of these analyses. The nine microsatellite markers
amplified 26 alleles, ranging from 2 to 4 and averaging 2.88 per marker. Polymorphic data
varied between 0.29 and 0.66 and averaged 0.44. Seven potential parents G11, G12, G16, G21,
G22, G26 and G33) were identified from the UPGMA and Tocher clusters. These genotypes
had average grain yields greater than 5000 kg ha™t. Agronomic traits and microsatellite markers
are effective tools for the study of genetic diversity in soybeans. Thus, we concluded that using
agronomic traits and molecular microsatellite markers together makes it possible to detect
potential parents for the soybean breeding program at UFU. Hybrids of the G11, G12, G186,
G22, G26 and G33 genotypes promise segregating populations with superior genetic variability.

Keywords: Glycine max, diversity, SSR, parent selection, yield potential.

3.3 Introducéo

Entre as plantas cultivadas a soja [Glycine max (L.) Merrill] € considerada a leguminosa
mais importante do mundo, em virtude dos produtos fornecidos (grdo, 6leo e farelo proteico)
para as diversas cadeias produtivas (RIGON et al., 2012). E a espécie vegetal que sofreu a maior
expansdo de cultivo nos dltimos anos, colocando o Brasil como o segundo maior produtor e
exportador dessa leguminosa no mundo.

No Brasil, a soja é cultivada em diversas condi¢cbes ambientais, desde altas latitudes até
as mais baixas. O melhoramento genético da espécie foi uma das principais contribuicdes que
permitiram a expansdo da cultura no Pais, com desenvolvimento de cultivares adaptadas a
diferentes condigdes edafoclimaticas. Além disso, para atender a crescente demanda por
maiores rendimentos, o desenvolvimento de novas cultivares é essencial (NOGUEIRA, 2011).

A fim de adaptar a soja de acordo com as necessidades do produtor, da industria e do
mercado consumidor, os programas de melhoramento genético no Pais tém concentrado seus
esforgos em caracteres como qualidade fisiologica das sementes, composigdo nutricional do
gréo, alimentacdo humana, resisténcia a doencas, ciclo, adaptabilidade e, principalmente,
produtividade de grdos (ZHANG et al., 2013; SANTOS et al., 2011; ALMEIDA; PELUZIO;
AFFERRI, 2011; SANTOS et al., 2012). No entanto, para cada objetivo, as estratégias a serem
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adotadas devem abranger genotipos superiores ndo apenas em um caractere, mas um conjunto
de caracteres (BENIN et al., 2003).

O sucesso de um programa de melhoramento depende da existéncia de variabilidade
genética. Diante disso, melhoristas tém recomendado, para a formacgéo da populacédo-base de
trabalho, o intercruzamento entre cultivares superiores e divergentes, que resulta em
combinacBes hibridas de maior efeito heterdtico, de modo que nas geracdes segregantes se
tenha maior chance de obtencdo de genodtipos transgressivos (ALMEIDA; PELUZIO;
AFFERRI, 2011).

A divergéncia genética entre genitores pode ser baseada em caracteres agronémicos,
morfolégicos, ou ainda moleculares (SANTOS et al., 2012), permitindo identificar genitores
para a formacdo de uma populacdo segregante. Varios autores ressaltam que 0s avancos na
genética molecular tém contribuido para acessar, de maneira rapida e pratica, as informacdes
genéticas correspondentes aos gendtipos de interesse (LIU et al., 2011; WANG et al., 2006;
NICHOLS et al., 2007).

Os marcadores moleculares fornecem ferramentas Unicas, capazes de revelar
polimorfismos no nivel da sequéncia do DNA, suficientes para discriminar a variacao genética
entre individuos e dentro de populagdes. Eles se diferenciam nos principios utilizados para
detectar a variacdo, nas vantagens e limitacbes em termos de custo, tempo de reacdo, acuracia
e eficiéncia (CAIXETA; FERRAO; MACIEL-ZAMBOLIM, 2013).

Os marcadores Microssatélites ou Sequéncia Simples Repetida (SSR) tém sido
amplamente usados para estimar a diversidade genética em soja gracas a seu alto grau de
polimorfismo, heranga co-dominante, deteccdo baseada em PCR, diversidade alélica e pelo
conhecimento do local do marcador no genoma da especie (PRIOLLI et al., 2010; NARVEL et
al., 2000).

Além disso, os marcadores microssatélites permitem a genotipagem de um maior
numero de acessos com menor custo e maior facilidade operacional e tém sido utilizados
também para avaliar a diversidade genética e domesticacao de espécies cultivadas (LIU et al.,
2011; GUO et al., 2010) e na selecdo assistida no melhoramento genético.

Apesar da importancia no melhoramento, estudos utilizando marcadores moleculares
ndo substituem as avaliagdes de campo necessarias para a fenotipagem. Desse modo, as
avaliacdes da diversidade genética por caracteres fenotipicos e genotipicos complementam-se

tanto na selecdo de gendtipos superiores com maior acuracia quanto na adogdo de estratégias
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em um programa de melhoramento para a introgressédo de genes de interesse em cultivares
comerciais (MULATO et al., 2010).

Objetivou-se, neste trabalho, avaliar a diversidade genética de 35 gendtipos de soja, com
potencial de serem utilizados como genitores em programas de melhoramento genético,

utilizando-se caracteres agrondmicos e marcadores moleculares microssatélites.

3.4 Material e métodos

O experimento de campo (analise fenotipica) foi conduzido em uma area experimental
localizada na Fazenda Capim Branco (18°52°S; 48°20°W e 805m de altitude), pertencente a
Universidade Federal de Uberlandia, no municipio de Uberlandia, Minas Gerais, na safra
2011/2012.

A éarea em que foi realizado o experimento situa-se sobre um Latossolo Vermelho
Escuro distrofico, sob cultivo de soja ha mais de dez anos. Antes da implantacdo do
experimento, coletou-se uma amostra composta de solo, para realizacdo das analises quimica e
fisica para fins de recomendacéo de calagem e adubagcéo.

O preparo do solo foi realizado de forma convencional, com uma aracdo e duas
gradagens. Antes da semeadura, a area foi sulcada e adubada, conforme analise do solo.

Foram avaliadas 35 linhagens de soja provenientes de quatorze cruzamentos biparentais
(Anexo 1). O delineamento experimental utilizado foi o de blocos completos casualizados
(DBC) com trés repetigdes. A parcela experimental constituiu-se de duas linhas de plantas de
soja, com quatro metros de comprimento e espagadas em 0,5 m.

Foram semeadas vinte sementes por metro linear a trés centimetros de profundidade. O
desbaste foi realizado no estadio V1 (FEHR; CAVINESS, 1977), deixando-se quinze plantas
por metro linear, para uma populagdo adotada de 300.000 plantas ha™.

Antes da semeadura, as sementes foram tratadas com fungicida Fludioxonil — nome
comercial Maxim® XL e inseticida Tiametoxam — nome comercial Cruiser® 350 FS, ambos
na dose de 200 mL do produto comercial para cada 100 kg de sementes e, posteriormente,
realizou-se a inoculagdo com Bradyrhizobium japonicum.

Quanto aos tratos culturais empregados, no controle de plantas daninhas, foram

utilizados herbicidas em pré e p6s-emergéncia, complementados com capinas manuais, quando
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necessario. As doencas e insetos pragas foram controlados conforme recomendagdes técnicas
apropriadas a cultura (EMBRAPA, 2011).

Os caracteres agronémicos avaliados foram os mais relevantes em cultivares de soja,
sendo esse procedimento realizado mediante observacgdes visuais e medi¢des de acordo com 0s
estadios de desenvolvimento da cultura proposto por Fehr; Caviness (1977). Sao eles:

a) Altura da planta na floracdo (APF): foi mensurada a distancia em centimetros, a partir
da superficie do solo até a extremidade da haste principal de cinco plantas aleatoriamente.

b) Altura da planta na maturidade (APM): foi mensurada a distancia em centimetros, a
partir da superficie do solo até a extremidade da haste principal de cinco plantas aleatoriamente
quando essas se encontravam no estadio reprodutivo R8, onde 95% das vagens atingiram a cor
de vagem madura.

c) NUmero de dias para a floracdo (NDF): definido como nimero de dias desde a
emergéncia até a floracdo, quando aproximadamente 50% das plantas da parcela util
apresentavam pelo menos uma flor aberta (R1).

d) NUmero de dias para a maturidade (NDM): foi considerado o nimero de dias da
emergéncia até a maturacdo, quando 95% das vagens da area Util da parcela estavam maduras
(R8).

e) Altura de insercdo da primeira vagem (AIPV): foi mensurada a distancia em
centimetros, a partir da superficie do solo até a insercdo da primeira vagem na haste principal,
medida em cinco plantas quando as mesmas estavam no estadio R8.

f) NUmero total de vagens: foram amostradas aleatoriamente cinco plantas da parcela
util, nas quais foi contado o nimero total de vagens por planta e feito uma média;

g) Produtividade de grios (kg ha): obtida por meio da colheita da area (til de cada
parcela e pesagem dos gréos obtidos apds trilha dos feixes de plantas e limpeza dos grédos. Os
dados obtidos (gramas por parcela) foram transformados para kg ha, sendo esta produtividade
corrigida para umidade de 13%, conforme a equacao abaixo:

100-UlI

PF=Pl——
100—-UF

Em que:

PF: peso final corrigido da amostra;
PI: peso inicial da amostra;

Ul: umidade inicial da amostra;

UF: umidade final da amostra (13%),
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As andlises moleculares foram realizadas no Laboratério de Genética (LabGen),
pertencente ao Instituto de Genética e Bioquimica (INGEB) da Universidade Federal de
Uberlandia (UFU).

Foram coletadas dez folhas de cada genoétipo escolhidas ao acaso, colocadas em sacos
de papel e transportadas para o Laboratério de Genética onde foram armazenadas em silica gel.

A extracdo de DNA das folhas de soja foi realizada utilizando o protocolo descrito por
Doyle e Doyle (1990), com algumas modificacdes. Foram maceradas 200 mg de folhas na
presenca de N2 liquido, adicionou-se 1 mL de tampdo de extragdo CTAB a 65°C (Tris-HCI 50
mM pH 8,0, EDTA 50 mM pH 8.0, NaCl 0,7 M, B-mercaptoetanol 1% (v/v), CTBA 1% (p/v)
e PVP) e 20 mg de proteinase K. As amostras foram transferidas para microtubos de 2 mL, as
quais foram homogeneizadas e incubadas em banho-maria a 65°C por 45 minutos, sendo
invertidas a cada 15 minutos.

Apo0s esse tempo, adicionou-se as amostras 1 mL de solucdo de cloroférmio: élcool
isoamilico (24:1); a suspensédo foi homogeneizada e as amostras foram centrifugadas por dez
minutos a 5.000 rpm. O sobrenadante foi coletado e transferido para microtubos e foi adicionada
uma solucdo de alcool etilico a 95%: acetato de amonio 7,5 M (6:1), em um volume que
correspondeu a trés vezes o volume de sobrenadante, e mantido em freezer (-20°C) overnight.

Realizou-se nova centrifugacdo por dez minutos a 5.000 rpm e o sobrenadante foi
descartado. Ao pellet foi adicionado 200 pL de tampao TE (Tris-EDTA). O DNA foi novamente
precipitado com a adicdo de uma solucédo de alcool etilico a 95°: acetato de sédio 3M (20:1),
na quantidade do triplo de seu volume, e mantido no freezer por 1 hora. Apos esse periodo foi
realizada uma centrifugacdo por 5 minutos a 5.000 rpm, o sobrenadante foi descartado e 0s
microtubos foram invertidos até a secagem do pellet. Ao DNA foi adicionado 200 mL de TE.
As amostras foram armazenadas em freezer. O DNA foi quantificado por analise
espectrofotométrica (Nanodrop) e diluido para uma concentragdo final de 10 ng pl? A
integridade desse DNA foi verificada em gel de agarose (0,8 % p/v), corado com brometo de
etidio.

Os marcadores microssatélites utilizados no estudo foram selecionados tomando-se por
base artigos de diversidade genética, priorizando-se os mais polimorficos e, também, a
distribuicdo em diferentes grupos de ligacdo e cromossomos da soja, sendo as sequéncias
obtidas pelo site http://soybase.com. Os marcadores microssatélites utilizados foram: Satt 317,
Satt 436, Satt 233, Satt 191, Satt 197, Satt 487, Satt 180, Satt 309 e Satt 178.
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As reacOes de PCR (Polymerase Chain Reaction) foram realizadas em volume final de
15 uL, contendo: 1X tampé&o contendo MgClz, 0,15 mM de dNTP’s, 0,4 uM de cada iniciador,
20 ng de DNA gendmico, 1 U Taq polimerase (Codigo NB-NT-500D, Marca Neotaq) e Agua
Milli-Q. A termociclagem consistiu de um periodo inicial de desnaturacdo do DNA por quatro
minutos a 94°C, seguido de trinta ciclos, cada um deles incluindo as etapas: desnaturacédo do
DNA, por 30 segundos a 94°C, anelamento dos iniciadores, por 30 segundos a 50°C, e extenséo
pela enzima Taq DNA polimerase, por 45 segundos a 72°C. Apds os ciclos, um periodo final
de extens&o de dez minutos a 72°C foi realizado.

Os fragmentos amplificados foram separados em gel de agarose (2% p/v) utilizando
tampdo TBE 0,5x (Tris- borato-EDTA), a 120V por 2 horas. Os géis foram corados com
brometo de etidio, visualizados sob luz ultravioleta e a captacdo de imagem foi realizada

utilizando sistema de fotodocumentacéo.

Analise estatistica para os dados agronémicos

Foi estimada a dissimilaridade genética entre todos os pares de genétipos pela Distancia

generalizada de Mahalanobis (D?i-) conforme estimador abaixo:
D= 8W¥1s

Em que:

Dzji: distancia generalizada de Mahalanobis entre os genotiposiei’;

¥': matriz de variancias e covariancias residuais;

8:[d1 d2 .. dy]sendod;=Yi- Yij

Yij: média do i-ésimo gendtipo em relagdo a j-ésima variavel.

Ap0s a obtencdo da matriz de dissimilaridade entre gendtipos, realizou-se agrupamento
do gendtipo pelo método hierdrquico da Ligacdo Média entre grupo (UPGMA) e pelo método
de otimizacdo de Tocher (RAO, 1962).

Com base no agrupamento hierarquico de Ligacdo Média entre Grupo (Unweighted Pair
Group Method with Arithmetic Mean — UPGMA) obteve-se dendrograma que foi estabelecido
pelos genotipos de maior similaridade em que a distancia entre o genotipo e o grupo formado
pelos individuos i e j dado por:

d, +d,
A = Tj

Utilizando a matriz de dissimilaridade, procedeu-se a0 método de agrupamento de
otimizacdo de Tocher (RAO, 1962). O primeiro grupo foi constituido por genotipos cuja medida

de dissimilaridade era menor; posteriormente outros gendtipos foram incluidos nesse grupo por
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meio da comparacao entre o acréscimo no valor médio da distancia dentro do grupo e um nivel
maximo permitido pré-estabelecido (&) da medida da dissimilaridade encontrado no conjunto
de menores distancias que envolvem cada geno6tipo. A inclusdo ou ndo de cada gendtipo foi
determinada por:

d . . -
—@wpok < § jnclui-se o gendtipo k no grupo;
n

d L. ~ o .
—upok . § o gendtipo k néo é incluido;
n

Em que:
n = nimero de genotipos do grupo original.
A distancia entre o gen6tipo k e o grupo formado pelos gendtipos i e j foi dado por:

d(ij)k =d;, +djk

Foi determinada a contribuicdo relativa das caracteristicas na dissimilaridade dos

genotipos pela Metodologia de Sing (1981) conforme a estatistica Sij:
D=8 5= Z Z oy did;
11 J] J
j=1 j':]

Em que:

;' elemento da j-ésima coluna da inversa da matriz de variancia e covariancias residuais.

Analise estatistica para os dados moleculares

O ndmero de alelos por loco foi determinado a partir da analise do perfil do gel. A
frequéncia de alelos foi estimada a partir do nimero de ocorréncias das diferentes classes
genotipicas.

Para os dados obtidos pela analise molecular, obteve-se o contetdo de informagéo

polimorfica (PIC) de cada loco microssatélite e este foi avaliado por meio da frequéncia de

a a a
PIC = I-Zpiz—ZZpizpj2
i=1

=1 %]

alelos, com a expressao:

Em que:
a: numero de alelos do loco estudado;
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pi € a frequéncia do i-ésimo alelo do loco estudado;
p; € a frequéncia do j-ésimo alelo do loco estudado.

Um loco foi considerado polimorfico quando o PIC > 0,1 (que corresponde
aproximadamente a situacdo em que o alelo mais frequente tem frequéncia menor que 0,95) e
altamente polimorfico quando PIC > 0,7 (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2011).

A disténcia genética entre os pares de genotipos foi estimada utilizando o complemento
do indice ponderado pelo numero de alelos (D = 1-S) como medida de dissimilaridade, dada

por:

L
1
8= 2_2 PiS
=1

Em que:

a; - -
p= XJ : Peso associados ao loco j dado por:

Cj: nimero total de alelos do loco j;

L: nimero total de alelos estudados.

Sendo:

L
Sam

j=1
pj: nimero de alelos comum entre os pares de genotiposi e i’

L: namero total de locos estudados

Ap0s a obtencdo da matriz de dissimilaridade entre gendtipos realizou-se agrupamento
do gendtipo pelo método hierdrquico da Ligacdo Média entre grupo (UPGMA) e pelo método
de otimizacéao de Tocher (RAO, 1962), conforme realizada para os dados fenotipicos.

Para verificacdo do ajuste entre a matriz de dissimilaridade e o respectivo dendrograma
para ambas as analises (fenotipica e molecular), foi estimado o coeficiente de correlacdo
cofenética.

Todas as analises foram realizadas utilizando o Programa Computacional em Genética
e Estatistica (GENES) (CRUZ, 2006).
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3.5 Resultados e Discussao

Foram detectadas diferengas significativas (P < 0,05) pelo teste F para todos 0S
caracteres, com excecao do carater altura de inser¢do de primeira vagem (AIPV), indicando
existéncia de variabilidade genética entre os genotipos. Os diferentes grupos formados pelo
teste Scott-Knott também evidenciam a existéncia variabilidade genética para os caracteres
estudados (Tabela 1).

O numero de grupos gerados oscilou entre um para o caractere altura de insercao de
primeira vagem, a quatro para numero de dias para maturidade (NDM), corroborando com o
resultado obtido por Almeida et al. (2013) ao avaliarem o desempenho agronémico de 30
gendtipos de soja por meio de oito caracteres obtiveram de um a cinco grupos.

Para o caractere numero total de vagens, houve a formacédo de dois grupos, com maior
média (84,77) para 0 G9, seguido do G28 (79,22). O gendtipo com menor fase vegetativa foi o
G31 com 41 dias para o florescimento e o que atrasou para iniciar a fase reprodutiva foi 0 G3
com 53 dias. Esse resultado ficou préximo do obtido por Unéda - Trevisoli et al. (2010) ao
avaliarem a performance agrondémica de dezenove cultivares de soja obtiveram valores entre
39,66 e 61,66 dias.

As maiores alturas de plantas na floracdo e maturidade foram para os genotipos G18
(52,40 cm) e G33 (78,20 cm), respectivamente. A altura de planta na floracdo e maturidade é
um caractere de grande importancia, pois influencia o acamamento da planta. Segundo
Nogueira et al. (2009), plantas altas e/ou com caule muito fino tendem ao acamamento com
maior facilidade.

Hamawaki et al. (2010), ao avaliarem o desempenho agrondmico de 24 gen6tipos de
soja nas condicOes de Minas Gerais, obtiveram média de altura da planta na floracdo de 86,8
cm, acima da obtida neste trabalho.

A altura de insercdo de primeira vagem variou entre 7,20 (G11) a 16,53 cm (G18),
abaixo do resultado obtido por Amorim et al. (2011) que ao avaliarem sete cultivares de soja
em quatro épocas de semeadura obtiveram valores entre 18,05 e 15,73 cm. Para maioria dos
gendtipos avaliados, o resultado obtido ficou proximo da faixa ideal (10 — 15 cm) para colheita
mecanizada com o minimo de perdas pela barra de corte, levando em consideragdo também a
topografia do terreno (MARQUES, 2010).

TABELA 3.1 Médias de sete caracteres agronémicos avaliados em 35 gendtipos de soja
cultivados em Uberlandia-MG*.

GENOTIPOS NTV NDF APF NDM APM AIPV PROD
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G1 54,80 b 4833 a 4527 a 12600 c 6213 b 1227 a 440000 b
G2 5853 b 4867 a 3940 b 131,33 b 6947 a 1240 a 417333 b
G3 4165 b 5233 a 44,67 a 139,00 a 72,92 a 1258 a 436444 b
G4 51,00 b 47,00 a 4147 b 12733 ¢ 5473 ¢ 1133 a 368889 b
G5 7723 a 4667 a 3920 b 12500 ¢ 5447 ¢ 1000 a 373333 b
G6 5547 b 4933 a 4833 a 13700 a 5980 b 913 a 419556 b
G7 4167 b 4767 a 4540 a 126,67 ¢ 6220 b 10,67 a 482667 a
G8 5680 b 4433 b 3527 b 117,33 d 4373 ¢ 887 a 332444 b
G9 84,77 a 50,33 a 51,73 a 12667 c 6107 b 1113 a 413333 b
G10 4827 b 4800 a 4853 a 123,67 ¢ 6867 a 11,13 a 422222 b
G11 5803 b 4267 b 3953 b 11000 d 5300 ¢ 720 a 560889 a
G12 63,95 a 4900 a 4553 a 12800 c 5953 b 807 a 528889 a
G13 6903 a 4633 a 4307 b 13000 b 6827 a 987 a 218667 b
G14 52,67 b 47,00 a 41,93 b 12367 c 6033 b 1060 a 410667 b
G15 61,63 a 4933 a 4247 b 12367 c 6140 b 1227 a 377778 b
G16 68,30 a 47,00 a 51,37 a 12200 c 6200 b 920 a 549333 a
G17 67,00 a 4833 a 5233 a 12667 c 5987 b 1160 a 448889 b
G18 69,00 a 5167 a 5240 a 12600 c 6493 a 1653 a 457778 b
G19 7360 a 4400 b 3253 p 121,33 ¢ 5707 b 927 a 373333 b
G20 58,17 b 4833 a 4380 a 12600 c 5057 ¢ 1120 a 419556 b
Go1 3453 b 4700 a 3933 b 12600 c 5893 b 1153 a 540445 a
G22 4507 b 4633 a 4480 a 12600 ¢ 57,80 b 1307 a 588444 a
G23 61,33 a 4833 a 4707 a 12733 c 6300 b 1060 a 425778 b
G24 68,62 a 4533 b 3513 b 13200 b 5500 ¢ 9,87 a 403555 b
G25 30,67 b 4800 a 4387 a 12800 c 5847 b 1187 a 409778 b
G26 61,27 a 4933 a 4847 a 13200 b 5933 b 1213 a 565333 a
G27 7507 a 4800 a 4707 a 12600 c 6167 b 953 a 457778 b
G28 7922 a 4767 a 4153 b 12200 ¢ 5453 ¢ 1053 a 3911,11 b
G29 55,87 b 4800 a 4853 a 12333 c 6607 a 1227 a 441778 b
G30 67,30 a 46,67 a 3567 b 12600 c 4613 ¢ 993 a 334222 b
G31 5623 b 4100 b 3680 b 11200 d 5560 ¢ 10,60 a 448889 b
G32 64,17 a 4300 b 4060 b 11200 d 5667 b 11,00 a 261333 b
G33 67,63 a 4767 a 5000 a 12733 c 7820 a 1407 a 508445 a
G34 50,82 b 46,67 a 4313 b 12667 c 5800 b 993 a 347555 b
G35 67,33 a 4567 b 3920 b 11467 d 5300 ¢ 920 a 303L,11 b
Média 60,16 47,29 43,58 125,10 56,67 10,90 4251,30

*Médias seguidas por letras iguais pertencem ao mesmo grupo pelo teste Scott-Knott ao nivel de 10% de
probabilidade. NTV: nimero total de vagens (NTV), NDF: nimero de dias para a floracdo, APF: altura da planta
na floragdo, NDM: nimero de dias para a maturidade, APM: altura da planta na maturidade, AIPV: altura de
insercdo da primeira vagem (AIPV) e PROD: produtividade de graos.

Quanto ao numero de dias para maturidade, o gendtipo mais precoce foi 0 G11 com 110
dias e o mais tardio foi 0 G3 com 139 dias, sendo que 0 G11 se mostrou superior ao G3, uma
vez que apresentou precocidade, que € um dos objetivos dos programas de melhoramento e
maior produtividade de grios (5608,89 kg hal) 23,93% superior a esse. O gendtipo G22
apresentou o maior rendimento, 5884,44 kg ha, 38,41% superior a média obtida de 4251,30
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kg hal, resultado acima do obtido por Amorim et al. (2011) que obtiveram maior média de
2953,71 kg ha™.

Avaliando a divergéncia genética em soja por meio dos caracteres agronémicos, por
meio de andlise multivariada, destaca-se primeiramente a contribuicdo relativa de cada
caractere. Essa analise baseou-se nos dados referentes aos sete caracteres quantitativos, que
contribuiram de maneira variavel na avaliacao do grau de divergéncia entre os 35 genotipos.

A contribuicdo relativa de cada caractere pode ser visualizada na Figura 3.1, com
destaque para o numero de dias para maturidade, que se mostrou 0 mais importante para a
andlise, contribuindo com mais de 29,44% da divergéncia seguido de altura da planta na
maturidade, nimero total de vagens e numero de dias para floracdo, com 18,45; 15,10 e 15,08
% respectivamente. Os demais caracteres apresentaram estimativas de contribuicéo relativa de
pequena magnitude, indicando que sua utilizagdo foi de pequena participacdo na discriminacao
da divergéncia.

Resultados semelhantes para alguns caracteres e divergentes para outros foram obtidos
por Rigon et al. (2012) ao avaliarem a divergéncia genética entre dezoito cultivares de soja, por
meio de seis caracteres morfoagrondmicos concluiram que o caractere que mais contribuiu para
divergéncia genética foi altura de insercdo de primeira vagem, com 23,02% de importancia,
seguido do numero de dias e altura da planta na maturidade, com 23,28 e 18,80%,
respectivamente.

2944
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FIGURA 3.1 Contribuicdo relativa dos sete caracteres avaliados: numero total de vagem
(NTV), nimero de dias para o florescimento (NDF), nimero de dias para
maturidade (NDM), altura da planta na maturidade (APM - cm), altura de insercéo
de primeira vagem (AIPV - cm) e produtividade de grdos (PROD - kg hal), para
quantificar a divergéncia genética entre 35 gendtipos de soja.

Bharadwaj et al. (2009) em trabalho realizado na india, avaliando a divergéncia genética
entre 85 gendtipos de soja e duas testemunhas (cultivares comerciais), concluiram que o

caractere que mais contribuiu para divergéncia entre 0s geno6tipos foi NTV com 29,7% de
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importancia, seguido de APM com 17,5%, semelhante ao obtido nesse trabalho (47,89%) para
os dois caracteres mais importantes.

O caractere produtividade de gréos apresentou importancia de 9,70%; diante disso,
guanto maior a variacdo de produtividade entre os gendtipos, mais divergentes geneticamente
eles serdo; esse resultado ficou acima do obtido por Peldzio et al. (2009) que, ao avaliarem a
divergéncia genética entre quatorze cultivares de soja, obtiveram contribuigdo relativa para
produtividade de gréos de 3,74%, assim como Bharadwaj et al. (2009) (3,4%).

Na Figura 3.2 estd apresentado o dendrograma resultante da dissimilaridade dos
genotipos com base em caracteres agronémicos. O coeficiente de correlagdo cofenética foi de
0,72, indicando que a representacdo gréfica esta de acordo com as dissimilaridades entre 0s
pares de genotipos.

De acordo com Barroso e Artes (2003) o coeficiente de correlagcdo cofenética igual ou
superior a 0,70 evidencia um bom ajuste entre a representacdo grafica das distancias genéticas
entre 0s gendtipos e a sua matriz original. Desse modo, o resultado obtido (0,72) ficou acima
do limite estabelecido e corroborou com outros trabalhos que avaliaram a divergéncia na cultura
da soja (ALMEIDA; PELUZIO; AFERRI, 2011; NOGUEIRA, 2011, MATSUO et al., 2011;
MANNAN et al., 2010, BHARADWA\ et al., 2009; REZENDE, 2009; PELUZIO et al., 2009;
BARROSO; ARTES, 2003).

a 1 m 30 40 a0 Bl ro L] # aot

FIGURA 3.2 Dendrograma da dissimilaridade genética entre 35 geno6tipos de soja, resultante
da analise de agrupamento pelo método UPGMA, utilizando a distancia
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generalizada de Mahalanobis (D?). Coeficiente de correlagdo cofenética (r):
0,72**,
**Significativo ao nivel de 1 % de probabilidade pelo teste t.

O critério adotado pelo método de agrupamento hierarquico UPGMA, representado na
Figura 3.2, estabelece que, primeiramente, hd formacdo de um grupo inicial de genotipos
similares e as distancias dos demais sdo calculadas em relagdo ao grupo formado (CRUZ;
CARNEIRO, 2006). A delimitacdo dos grupos é realizada, em geral, de maneira subjetiva,
observando-se pontos de alta mudanca de nivel no dendrograma (CRUZ; FERREIRA,
PESSONI, 2011).

Pelo dendrograma (Figura 3.2), ao realizar um corte a 27% de dissimilaridade,
porcentagem significativa pelo teste de Mojema, os geno6tipos foram separados em dez grupos,
sendo que trés deles, G18, G13 e G3, permaneceram em grupos individuais, apresentando,
portanto, alta divergéncia em relacdo os demais. Resultados semelhantes foram obtidos por
Nogueira (2011), que também obteve a separacdo de trés genotipos isolados. Rezende (2009)
ao avaliar a divergéncia genética entre 37 gendtipos de soja em duas safras obteve a formacéo
de cinco grupos a um corte no dendrograma a 68,30% de dissimilaridade.

Os genotipos pertencentes a cada grupo foram no grupo 1: G5, G28, G19, G24 e G30,
grupo 2: G10, G29, G1, G14, G15, G7, G25, G4, G20, G34, G23, G27, G17, G12, G16 e G9,
grupo 3: G6 e G26, grupo 4: G21 e G22, grupo 5: G2 e G33, grupo 6: G18, grupo 7: G13, grupo
8: G11 e G31, grupo 9: G32, G35 e G8 e grupo 10: G3. Logo, o grupo 2 foi constituido de um
maior nimero de genétipos, 42,86% dos genotipos estudados.

No grupo 1 ficaram os genétipos com produtividade acima de 3300,00 kg ha, com
ciclo de médio a tardio, acima de 120 dias e com menores altura de insercdo de primeira vagem.
O grupo 2 foi formado por gendtipos bem variados para os caracteres avaliados, desde
gendtipos muito produtivos como o G16 (5493,33 kg hal) até genétipos com produtividade
abaixo da média, de 3475,55 kg ha™ (G34), no entanto a maioria dos genétipos apresentaram
parentais em comum (Anexo 1).

No grupo 3, foram alocados os genoétipos mais tardios que no grupo 1, com média de
NDM de 134,5 dias e com APM de 59 cm. O grupo 4 apresentou a maior média de
produtividade de grdos, 5644,45 kg ha® e os mesmos parentais. O grupo 5 foi formado por
gendtipos bem diferentes, que pode ter ocorrido devido terem parentais totalmente diferentes
(Anexo 1). No grupo 6 e 7 formado cada um por um genatipo ficou o genotipo com maior AIPV

(16,53 cm) e menor PROD (2186,67 kg ha't), respectivamente. No grupo 8 ficaram os genétipos
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com um parental em comum (Anexo 1), no grupo 9 ficaram os gen6tipos com a segunda menor
média entre os grupos, 2989,62 kg ha™ e no grupo 10 ficou o gendtipo com rendimento de
4364,44 kg ha™.

Mulato et al. (2010) utilizando o método UPGMA, obtiveram a formacao de cinco
grupos e 0 grupo que reuniu maior numero de genotipos abrangeu cerca de apenas 29,1% dos
genotipos avaliados, ficando abaixo do encontrado neste estudo.

A formacao desses grupos pelo método UPGMA ¢ (til para a escolha de genitores para
cruzamentos futuros, pois as novas combinacdes hibridas a serem estabelecidas devem ser
baseadas na magnitude de suas dissimilaridades e no seu potencial per se (ALMEIDA;
PELUZIO; AFFERRI, 2011). Desse modo, genGtipos reunidos em grupos distintos d&o
indicativo de serem mais dissimilares, podendo ser considerados como promissores em
hibridac6es artificiais. Entretanto, além de divergentes, é necessario que 0s genitores associem
média elevada e variabilidade para os caracteres que estejam sendo melhorados (SOUSA,
2011).

Com relacdo ao agrupamento pelo método de Tocher (RAO, 1962), fundamentado na
matriz de dissimilaridade expressa pelas distancias de Mahalanobis (D?), ocorreu a distribuicio
dos gendtipos em doze grupos, dois a mais que o agrupamento pelo método UPGMA, conforme
se verificou na Tabela 3.2.

TABELA 3.2 Agrupamento de 35 gen6tipos de soja pelo método de agrupamento de Tocher,
utilizando a distancia generalizada de Mahalanobis, como medida de distancia
genética, obtida com sete caracteres agronémicos.

Grupo NUmero de Gendtipos
genotipos
1 17 G5, G28, G27, G23, G17, G1, G29, G14, G15, G12, G34,
G4, G20, G7, G10, G25, G16
G32, G35, G8
G21, G22
G11, G31
G24, G30
G2, G33
G6, G26
G9
G3
G18
G13
G19
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O primeiro grupo foi atribuido como o principal por abranger 48,57% dos gendtipos, o
grupo 2 abrangeu 8,0%, 0s grupos 3, 4, 5, 6 e 7 representaram cada um 5,7%; e os grupos 8, 9,
10, 11 e 12, cada um com apenas um componente, representaram 2,8% cada (Tabela 3.2).

Verificou-se semelhanga na constituicdo dos grupos entre a metodologia da ligacéo
média intragrupo e o método de otimizagdo de Tocher. Predominantemente, a classificagéo dos
genotipos nos grupos entre as duas metodologias foram coincidentes, mas com algumas
excecdes tais como, G28 que pelo agrupamento UPGMA ficaram no mesmo grupo do G24 e
G30 e pelo Tocher em grupos separados, 0 G19 ficou isolado pela metodologia de agrupamento
de Tocher e no UPGMA ficou no mesmo grupo dos genétipos G5 e G28, corroborando com
obtido por Nogueir a (2011), Sousa (2011), Mulato et al. 2010 e Marques, 2010.

Avaliando a divergéncia genética entre os gendtipos por meio da analise molecular
utilizando marcadores microssatélites, pode-se verificar, na Tabela 3.3, que os locos
microssatélites estudados estdo distribuidos entre oito grupos de ligagdo no genoma da soja (H,
Dila, A2, G, B1, O, Cl e K).

Nove marcadores amplificaram 26 alelos, oscilando entre dois e quatro alelos por loco,
com meédia de 2,88. O microssatélite (Satt 233), (Satt 317, Satt 436, Satt 191, Satt 487, Satt 180,
Satt 309 e Satt 178) e (Satt 197) (Tabela 3.2) apresentaram dois, trés e quatro alelos
respectivamente, corroborando com os resultados obtidos por Vieira et al. (2009) ao analisar
53 cultivares de soja com 111 iniciadores polimérficos, obtiveram uma faixa de 2 a 4 alelos por

loco SSR com média 2,20.

TABELA 3.3 Iniciadores polimorficos utilizados na avaliacdo de 35 genotipos de soja,
localizacdo no genoma (GL), cromossomo (Cr), frequéncia alélica e valores de
contetido de informac&o polimorfica (PIC).

Frequéncia do alelo

.. 1
Iniciadores GL Cr. 1 > 3 2 N alelos  PIC
Satt 317 H 12 0,14 0,77 0,08 3 0,34
Satt436 Dila 1 0,20 0,28 0,51 3 0,54
Satt 233 A2 8 0,26 0,74 2 0,30
Satt 191 G 18 0,20 0,57 0,23 3 0,51
Satt 197 B1 11 0,11 0,23 0,34 0,31 4 0,66
Satt 487 0] 10 0,08 0,80 0,11 3 0,31
Satt180 C1 4 0,14 0,25 0,60 3 0,48
Satt 309 G 18 0,23 0,54 0,23 3 0,53
Satt 178 K 9 0,23 0,77 0,08 2 0,29
Total 26
Média 2,88 0,44
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WA sequéncia dos iniciadores foi obtida em http://soybase.org/resource/ssr.php

Zhang et al. (2013), ao avaliarem a divergéncia genética entre 48 genotipos de soja
utilizando 22 marcadores SSR, encontraram 71 alelos, com uma média de 3,23 alelos por loco.
Ribeiro et al. (2013) ao realizarem a genotipagem de 30 cultivares de soja obtiveram de dois a
sete alelos por loco com média de 3,85, sendo 33,68% superior a obtida neste estudo.

Avaliando 138 cultivares de soja quanto a divergéncia genética por meio de marcadores
microssatélites, Priolli et al. (2010) encontraram valores oscilando de dois a oito alelos por loco
SSR.

As informac0es acerca das frequéncias alélicas sdo Uteis, pois possibilitam o calculo da
probabilidade de identidade ao acaso e as probabilidades de exclusdo ao acaso, indicando,
assim, se duas amostras possuem ou nao o mesmo geno6tipo (SCHUSTER, VIEIRA, PADILHA
, 2006). A frequéncia alélica variou de 0,08 a 0,80 quando foram utilizados os primers Satt 178
e Satt 487.

O valor de conteudo de informacdo polimorfica (PIC) que reflete a frequéncia e
diversidade alélica entre os genotipos estudados (NOGUEIRA, 2011) variou entre 0,29 (Satt
178) a 0,66 (Satt 197) com média de 0,44. Esse valor ficou acima do obtido por Zhang et al.
(2013), que obtiveram valores de PIC entre 0,14 e 0,63, com média de 0,38, e ao obtido por Liu
et al. (2011) que ao avaliarem 91 cultivares de soja obtiveram valores entre 0,11 e 0,60, com
média e 0,26. Diferencas no contetdo de informacgdo por marcador microssatélite podem ser
explicadas pelo niumero de genétipos envolvidos na avaliagdo em cada caso, tendo-se maior
chance de encontrar mais alelos quando o nimero de genétipos também é maior.

O maior valor obtido de PIC foi de 0,66 para o primer Satt 197, sendo este considerado
o mais polimorfico entre os demais, uma vez que, para ser considerado polimorfico, o loco deve
apresentar valor > 0,7 (CRUZ; FERREIRA; PESSONI, 2011).

Quanto a dissimilaridade genética entre os gendtipos estimada utilizando o
complemento do indice ponderado pelo nimero de alelos, avaliada por meio do dendrograma
gerado com base na matriz de dissimilaridade (Figura 5.3) verificou-se que o coeficiente de
correlagdo cofenética foi 0,74, significativo ao nivel de 1 % de probabilidade pelo teste t,
indicando um bom ajuste entre a representacdo grafica das distancias geneticas entre 0s
genotipos e a sua matriz original. Resultados semelhantes foram obtidos em estudos que
avaliaram a divergéncia genética por meio de marcadores microssatélites (RIBEIRO et al.,
2013; ZANG et al., 2013; LIU et al., 2011; JUN, MICHEL, MIAN, 2011; TANTASAWAT et

al., 2011; SINGH et al., 2010).
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FIGURA 3.3 Dendrograma gerado pela metodologia da ligacdo meédia entre grupo (UPGMA)

com base na matriz da dissimilaridade genética em 35 gendtipos de soja avaliados

com nove marcadores microssatélites. Coeficiente correlacdo cofenética: 0,74**.
**Significativo ao nivel de 1 % de probabilidade pelo teste t.

Ao realizar um corte no dendrograma a 48 % de dissimilaridade, verificou-se a formagao

de onze grupos com numero distintos de genotipos por grupo. O grupo 1, constituido de doze
gendtipos (G7, G25, G21, G13, G16, G11, G3, G2, G34, G30, G8 e G32), o grupo 2 foi
constituido por trés genétipos (G6, G31 e G15), grupo 3 por um gendtipo (G35), o grupo 4 por
dois gendtipos (G18 e G26), o grupo 5 por trés gendtipos (G5, G22 e G1), o grupo 6 por um
gendtipo (G29), o grupo 7 por dois (G14 e G20), o grupo 8 por trés (G27, G28 e G9), o0 grupo
9 por trés (G12, G23 e G4), o grupo 10 por dois (G10 e G24) e o grupo 11 por trés (G19, G33
e G17). Zhang et al. (2013) obtiveram sete grupos pelo método UPGMA.

O agrupamento dos gendtipos pela metodologia de Tocher (Tabela 3.4) pela analise
molecular foi concordante ao obtido pelo dendrograma. Entretanto, se observou um grupo a
mais de gendtipo isolado, como por exemplo, 0 genétipo G9. O G7 ndo ficou no mesmo grupo
do G8 no UPGMA.

TABELA 3.4 Agrupamento de 35 genotipos de soja pelo método de Tocher utilizando a matriz
de dissimilaridade ponderada pelo numero de alelos em nove marcadores
microssateélites.

Grupo NUmero de Genotipos
gendtipos
1 11 G7, G25, G13, G16, G21, G11, G32, G34, G3, G2, G30
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G10, G24
G14, G20, G27, G28
G12, G23, G4
G6, G31, G15
G1, G5, G22
G8, G17
G19, G33
G18, G26
G35
G29
G9
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Um dos objetivos principais de estudo de divergéncia genética € identificar genitores
que apresentem caracteristicas ideais e que sejam divergentes, neste contexto, considerando,
gue um caractere fundamental no melhoramento de soja ¢é a produtividade de graos, notaram-
se, na Tabela 3.1, sete potenciais genitores (G11, G12, G16, G21, G22, G26 e G33), que
apresentaram médias de produtividade de grdos superiores a 5000,00 kg ha. Pelos
agrupamentos obtidos pelo método UPGMA e Tocher, gerados pela matriz obtida com dados
fenotipicos e moleculares, verificou-se que entre o0s sete gendtipos alguns se encontraram no
mesmo grupo (Tabela 3.5).

TABELA 3.5 Agrupamento dos genotipos potenciais considerando o dendrograma gerado pelo
método UPGMA e 0 método Tocher.

Agrupamento dos gen6tipos

Grupo

Dados fenotipicos Dados moleculares
A G12e G16 G11,Gl6e G21
B G26 G26
C G21le G22 G22
D G33 G12
E G11 G33

Considerando cruzamentos biparentais, seriam possiveis 21 combinacdes, entretanto,
partindo do principio de que é recomendada a utilizacdo de genitores divergentes e com alto
rendimento, do total de combinacgdes possiveis, apenas onze cruzamentos podem ser indicados
(Tabela 3.6), pois alguns cruzamentos que poderiam ser indicados pelos agrupamentos com

dados fenotipicos ndo podem ser pelos dados moleculares e vice versa.

TABELA 3.6 Possiveis cruzamentos biparentais considerando sete genitores potenciais.

Cruzamentos
G12 G16 G26
G12 x G26 G16 x G22 G26 x G33
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G12 x G21 G16 x G33 G26 x G11
G12 x G33 G16 x G33 G26 x G22
G12 x G11
G12 x G22

3.6 Conclusdes

Caracteres agronémicos e marcadores microssatélites sdo ferramentas eficientes no
estudo de diversidade genética de soja. Seu uso permitiu detectar significativa variabilidade
genética entre os gendtipos de soja.

HibridacGes entre os genotipos G11, G12, G16, G22, G26 e G33 sdo promissoras para

obtencdo de populacGes segregantes com variabilidade genética superior.
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4 CORRELACAO ENTRE CARACTERES EM PROGENIES F6 DE SOJA
PROVENIENTES DE SETE CRUZAMENTOS BIPARENTAIS

4.1 Resumo

O objetivo dos programas de melhoramento genéticos de qualquer cultura é a obtencdo de
cultivares que superem com vantagens as pré-existentes. Desse modo, 0 conhecimento das
relacBes entre caracteres, tais como estimadas pelas correlacfes, tem apresentado grande
importancia para 0 sucesso dos processos de selecdo no melhoramento. Os objetivos deste
estudo foram avaliar as correlagdes fenotipicas e genotipicas entre caracteres agronémicos de
linhagens de soja oriundas de diferentes cruzamentos, visando fornecer subsidios para fins de
selecdo a ser adotado no programa de melhoramento genético de soja da Universidade Federal
de Uberlandia. O experimento foi conduzido em uma area experimental localizada na Fazenda
Capim Branco, pertencente a Universidade Federal de Uberlandia, no municipio de Uberlandia,
Minas Gerais, na safra 2011/2012. Foram avaliados 71 linhagens de soja em delineamento de
blocos completos casualisados com trés repeticdes. Avaliaram-se 0s caracteres: numero total
de vagens, producdo de grdos por planta, nimero de dias para o florescimento, altura da planta
no florescimento, nimero de dias para maturidade, altura da planta na maturidade, altura de
insercdo de primeira vagem, nimero de graos por vagem e producéo de graos por planta. Houve
variabilidade entre as linhagens para todos os caracteres. As estimativas dos coeficientes de
determinacdo genotipico oscilaram de 42,43% para o numero de dias para o florescimento a
89,92% para 0 numero de grdos por vagem. Para todos os caracteres, com excecao da correlacdo
entre altura da planta no florescimento e maturidade em que a apesar de apresentarem mesma
direcdo, a magnitude da correlacdo fenotipica superou a correlagdo genotipica, as correlaces
genotipicas foram superiores as fenotipicas e de igual sinal, indicando menor influéncia do
ambiente na expressao dos caracteres. A selecdo de plantas mais tardias no florescimento e
maturidade, resulta em plantas mais altas nesses estadios de desenvolvimento, bem como a
selecdo de plantas com maior numero de vagens favorece a selecdo e melhoramento para o
caractere producgéo de gréos por planta.

Palavras-chave: selecdo indireta, melhoramento, coeficiente de determinacao.

4.2 Abstract

Breeding programs strive to obtain cultivars with superior traits. Thus, relationships between
traits, such as those estimated by correlations, are important to the breeding selection process.
We evaluated phenotypic and genotypic correlations between agronomic traits and soybeans
derived from various crosses to provide selection data for the soybean breading program at the
Universidade Federal de Uberlandia (Federal University of Uberlandia - UFU). The experiment
was carried out on the 2011/2012 crop at UFU’s Capim Branco farm in Uberlandia, Minas
Gerais, Brazil. Seventy-one soybean lines were evaluated using a completely randomized block
design and three repetitions. We assessed the total number of pods, grain yield per plant, number
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of days to flower, plant height at flowering, number of days to maturity, plant height at maturity,
height of first pod insertion, grains per pod and grain yield per plant. Variability among lines
existed for all of the traits. Estimated genotypic correlation coefficients ranged from 42.43%
for the number of days to flower to 89.92% for the number of grains per pod. Genotype
correlations were of equal sign and greater than phenotype correlations for all traits, indicating
less environmental influence on trait expression. The only exception to this was the correlation
between plant height at flowering and plant height at maturity. Here, the sign of the correlation
was the same; however, the magnitude of the phenotypic correlation was higher than the
genotypic. Late-flowering and late-maturing plants were taller at these same stages.
Additionally, plants with higher numbers of pods favored the selection and development of
grain yield per plant.

Keywords: indirect selection, breeding, coefficient of determination.

4.3 Introducao

Um aspecto importante no melhoramento de plantas € a decisdo sobre quais caracteres
devem ser utilizados para selecdo indireta. Geralmente procuram-se caracteres de facil
determinacdo e que representem adequadamente a variacdo nos fatores estudados
(NASCIMENTO-FILHO; ATROCH; REGAZZI, 2011).

Para 0 melhoramento de plantas 0 conhecimento da associacdo entre caracteres é de
grande importancia, principalmente, se a selecdo em um deles apresenta dificuldades, em razédo
da baixa herdabilidade, e/ou tenha problemas de medicédo e identificacdo (CRUZ; REGAZZI,
CARNEIRO, 2012).

O objetivo final de qualquer programa de melhoramento é a obtencéao de cultivares que
superem com vantagens as pré-existentes no mercado. Incluir novas caracteristicas de interesse
SO é possivel se a nova cultivar reunir, simultaneamente, uma série de fenétipos favoraveis para
esses caracteres. Além da alta produtividade de grdos, outros caracteres sao objetivados, tais
como aqueles que contribuem para reducdo de custos na producéo, entre eles a resisténcia a
pragas e patdgenos, uso mais eficiente da agua e nutrientes etc. (RAMALHO et al., 2012).

A importéncia da correlagdo entre caracteres no melhoramento genético esté ligada a
possibilidade de se avaliar quantitativamente o quanto a alteracdo em um caractere pode
influenciar outros. No geral, ao longo do processo de selecdo, objetiva-se melhorar um caractere
principal e manter ou melhorar a expressao de outros simultaneamente (LOPES et al., 2002).
Desse modo, o conhecimento das relagcbes existentes entre caracteres tem sido de grande
relevancia no melhoramento vegetal, pois fornece informag6es Uteis ao melhorista no processo
de selecdo (NOGUEIRA et al., 2012).
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Quando se trabalha com caracteres de baixa herdabilidade no processo de
melhoramento, pode-se utilizar a selegdo indireta, por meio de outro caractere que apresente
alta herdabilidade e facil avaliacdo, desde que ele esteja altamente correlacionado com aquele
caractere de dificil selecdo direta (ALMEIDA; PELUZI0; AFERRI, 2010).

No melhoramento de soja, um dos principais objetivos tem sido o aumento do
rendimento de grdos por &rea e da estabilidade dos gendtipos, isto €, o desenvolvimento de
cultivares que sdo bem adaptadas a uma ampla faixa de ambientes e com alta produtividade de
grdos (POPOVIC et al., 2012).

A correlacdo é um pardmetro estatistico que mede o grau de associagdo linear entre duas
variaveis ou uma medida do grau de variacdo conjunta, que pode ser negativa ou positiva
(RAMALHO etal., 2012). Com base em estimativas de correlacao, é possivel praticar a sele¢éo
indireta, obtendo-se ganhos genéticos mais rapidos em relacdo ao uso da selecéo direta (CRUZ;
REGAZZI; CARNEIRO, 2012).

Os coeficientes de correlacdo sdo adimensionais e seu valor absoluto ndo ultrapassa a
unidade. Quanto mais préxima de -1 ou +1 for a magnitude da estimativa da correlacdo, implica
a existéncia de associacdo forte entre duas variaveis e, quando o coeficiente de correlacdo é
igual a zero evidencia a falta de relacdo linear entre duas variaveis e ndo a auséncia de relacdo
ou de dependéncia (NOGUEIRA, 20,11). A correlagdo negativa indica que os caracteres sao
inversamente correlacionados, ou seja, eles variam em diregdes opostas e positivas, 0 que
significa que variam na mesma direcao.

A correlacdo entre dois caracteres pode ser de natureza fenotipica, genotipica ou
ambiental e somente as correlagdes fenotipicas e as genotipicas que envolvem uma relagao de
natureza herdavel sdo de maior interesse para o0 melhoramento genético (NOGUEIRA et al.,
2012).

Os valores de correlacGes sdo determinados pela base genética da populagdo para a qual
0s caracteres sdo avaliados, apresentando oscilacdo entre estimativas positivas e negativas,
propiciando indicativo de como a selecdo de um caractere pode influenciar outro (HEIKO,
2001).

Na cultura da soja, estudos sobre correlagdes genotipicas, fenotipicas e de ambiente tém
envolvido caracteres avaliados desde o florescimento até a maturidade, destacando-se a
produtividade de gréos e seus componentes, altura da planta na floracdo e maturidade, nUmero
de dias para florescimento e maturidade etc. (ROMANATO, 2013; ALMEIDA; PELUZIO;
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AFERRI, 2010, NOGUEIRA et al., 2012; POPOVIC et al., 2012; PERINI et al., 2012;
BARBARO et al., 2007; PELUZIO et al., 1997).

Os objetivos deste estudo foram avaliar as correlagbes fenotipicas e genotipicas entre
caracteres agronémicos de linhagens de soja oriundas de diferentes cruzamentos, visando
fornecer subsidios para fins de selecdo a ser adotada no programa de melhoramento genético
de soja da Universidade Federal de Uberlandia.

4.4 Material e métodos

O experimento foi conduzido em uma area experimental localizada na Fazenda Capim
Branco (18°52°S; 48°20°W e 805m de altitude), pertencente a Universidade Federal de
Uberlandia, no municipio de Uberlandia, Minas Gerais, na safra 2011/2012.

A érea em que foi realizado o experimento situa-se sobre um Latossolo Vermelho
Escuro distrofico. Antes da implantagdo do experimento, coletou-se uma amostra composta de
solo, para realizacdo das analises quimica e fisica para fins de recomendacdo de calagem e
adubacéo.

O preparo do solo foi realizado de forma convencional, com uma aragdo e duas
gradagens. Antes da semeadura, a area foi sulcada e adubada, conforme anélise do solo para
cada local.

Foram avaliadas 71 linhagens de soja provenientes de sete cruzamentos biparentais.
Para a conducao das populac@es segregantes, utilizou-se o0 método genealdgico, em que, a partir
da geracéo F2 foi feita a selecdo de plantas individuais. Na geracdo F3, cada planta selecionada
em F2 foi plantada em linha e realizou-se a sele¢do entre linhas e dentro de cada linha. Como
na geracdo anterior, as plantas individuais selecionadas foram novamente plantadas em linhas
e uma nova selecgéo entre e dentro da linha foi realizada. Esses procedimentos foram repetidos
até a geracdo do presente trabalho (F6).

O delineamento experimental utilizado foi o de blocos completos casualizados (DBC)
com trés repeticOes. A parcela experimental constituiu-se de duas linhas de plantas de soja, com
quatro metros de comprimento e espagadas em 0,5 m.

Foram semeadas vinte sementes por metro linear a trés centimetros de profundidade. O
desbaste foi realizado no estadio V1 (FEHR; CAVINESS, 1977), deixando-se quinze plantas

por metro linear, para uma populagdo adotada de 300 mil plantas ha™.

84



Antes da semeadura, as sementes foram tratadas com fungicida Fludioxonil — nome
comercial Maxim® XL e inseticida Tiametoxam — nome comercial Cruiser® 350 FS, ambos
na dose de 200 mL do produto comercial para cada 100 kg de sementes e, posteriormente,
realizou-se a inoculagdo com Bradyrhizobium japonicum.

Quanto aos tratos culturais empregados, no controle de plantas daninhas, foram
utilizados herbicidas em pré e pds-emergéncia, complementados com capinas manuais, quando
necessario. As doencas e insetos pragas foram controlados conforme recomendacdes técnicas
apropriadas a cultura (EMBRAPA, 2011).

Os caracteres agrondémicos avaliados foram 0s mais relevantes em cultivares de soja,
sendo esse procedimento realizado mediante observacdes visuais e medi¢des de acordo com 0s
estadios de desenvolvimento da cultura proposto por Fehr; Caviness (1977). Sendo eles:

a) Altura da planta na floracdo (APF): foi mensurada a distancia em centimetros, a partir
da superficie do solo até a extremidade da haste principal de cinco plantas aleatoriamente.

b) Altura da planta na maturidade (APM): foi mensurada a distancia em centimetros, a
partir da superficie do solo até a extremidade da haste principal de cinco plantas aleatoriamente
guando essas se encontravam no estadio reprodutivo R8, onde 95% das vagens atingiram a cor
de vagem madura.

c) Numero de dias para a floracdo (NDF): definido como nimero de dias desde a
emergéncia até a floracdo, quando aproximadamente 50% das plantas da parcela util
apresentavam pelo menos uma flor aberta (R1).

d) NUmero de dias para a maturidade (NDM): foi considerado o nimero de dias da
emergéncia até a maturacdo, quando 95% das vagens da area Util da parcela estavam maduras
(R8).

e) Altura de inser¢do da primeira vagem (AIPV): foi mensurada a distancia em
centimetros, a partir da superficie do solo até a insercao da primeira vagem na haste principal,
medida em cinco plantas quando as mesmas estavam no estadio R8.

f) Numero total de vagens: foram amostradas aleatoriamente cinco plantas da parcela
atil, nas quais foi contado o numero total de vagens por planta e feito uma média;

g) Numero de grdos por vagem: foram amostradas aleatoriamente cinco plantas da
parcela atil, nas quais foi contado o nimero de gréos por vagem e feito uma média;

h) Producéo de gréos por planta (PG): apés a debulha das vagens, por meio da pesagem

das sementes das cinco plantas amostradas aleatoriamente.
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Foram estimadas as correlacfes fenotipicas e genotipicas entre caracteres, conforme

estimadores abaixo:

a) Correlacao fenotipica:
_ PMGxy
JQMGx QMGy

f

Em que:

rf: estimador da correlacdo fenotipica;

PMGxyy: produto médio entre 0s gendtipos para os caracteres X e Y;
QMGy: quadrado médio entre os gendtipos para o caractere X;

QMGy: quadrado médio entre os gendtipos para o caractere Y;

b) Correlagdo genotipica:

d)g(xy)

Is = 77—
\M)g(X)(I)g(y)

» _ (PMGxy—-PMRxy)
¢g(xy) - r

(Z)g - QMGX;QMRX

(V)= QMGX;QMRX
Em que:

@g(xy): estimador da covariancia genotipica;

@g(x) e @g(y): estimadores dos componentes quadraticos associados a variabilidade genotipica

para os caracteres X e Y, respectivamente.

Foi estimado o coeficiente de determinagio genotipico (h?) com base no método da

analise de variancia dado por:

h2= ¢?g
QMT/r
. G-
b, QMG-QMR

r
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Em que:
h?- coeficiente de determinacdo genotipico;
(/39 : componente quadratico genético;
QMG : quadrado médio de genotipos;
QMR : quadrado médio do residuo; e
r - nimero de repeticdes.
A significancia da correlacdo fenotipica foi estimada pelo test t com n-2 graus de
liberdade, em que n corresponde ao numero de gendtipos avaliados. A significancia das
correlagfes genotipicas foi avaliada pelo bootstrap com cinco mil simulagdes.

As analises estatisticas foram realizadas com o Programa Genes (Aplicativo

computacional em genética e estatistica) (CRUZ, 2006).

45 Resultados e discussao

Na Tabela 4.1 sdo apresentados o resumo das analises de variancia para os caracteres
agrondmicos avaliados. Verificaram-se efeitos significativos para a fonte de variacdo linhagens,

indicando existéncia de variabilidade genética.

TABELA 4.1 Resumo da analise de variancia para oito caracteres agronémicos avaliados em
71 linhagens de soja, cultivadas em Uberlandia-MG.

QUADRADO MEDIO
NVT PROD NDF APF NDM APM AIPV NGV

FONTE DE VARIACAO

Bloco 211,37 69,89 12,97 319,22 168,88 237,83 30,18 0,02
Linhagens 463,94** 37,25** 9,83* 73,00** 81,15** 206,26** 10,61** 0,18**
Residuo 140,56 10,71 5,66 37,72 21,97 43,26 466 0,02
CV (%) 19,33 1297 504 14771 3,74 11,02 20,96 5,51

h? 69,70 7124 4243 4832 7293 79,03 56,03 89,92

**: significativo 0,01 de significancia pelo teste F. CV (%): coeficiente de variagdo, h? coeficiente de
determinagéo genotipico. NVT: nimero total de vagens, PROD: produgéo de gréos por planta (kg planta), NDF:
ntmero de dias para o floragdo, APF: altura da planta na floragdo, NDM: nimero de dias para maturidade, APM:
altura da planta na maturidade, AIPV: altura de insercéo de primeira vagem e NGV: nimero de graos por vagem.

Os coeficientes de variacdo (CV) para os oito caracteres oscilaram entre 3,74% a
20,96%, respectivamente, para 0 nimero de dias para maturidade (NDM) e altura de insercéo

de primeira vagem (AIPV). Os CVs obtidos sdo considerados de baixos a medios (PIMENTEL,
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1985), evidenciando controle das causas de variacdo ambiental de ordem sistematica. Os
maiores valores obtidos podem ser atribuidos a natureza quantitativa e poligénica desses
caracteres, estando esses valores de acordo com os limites observados em outros trabalhos com
a cultura da soja (ESPINDOLA et al., 2011, PERINI JUNIOR et al., 2012; NOGUEIRA et al.,
2012; BARBARO et al., 2007; HEIKO, 2001).

0 ao avaliar correlagfes e analise de trilha em linhagens de soja semeadas em diferentes
épocas, tambem obtiveram o menor valor de CV para o caractere nimero de dias para
maturidade (2,70%) e o maior valor para produtividade de gréos (37,71%), mais que o dobro
superior ao obtido nesse estudo para 0 mesmo caractere.

Conforme Carvalho et al. (2003), o limite maximo aceitavel de coeficientes de variagdo
para soja € de 12% para altura de planta e de 16% para produtividade de grdos. Para tais
caracteres, no presente estudo, verificaram-se CVs proximos dos limites sugeridos, com
excecdo, do CV de 5,04% para numero de dias para o florescimento (NDF) (5,04%) e nimero
de dias para maturacdo (NDM) (3,74%) que ficaram bem abaixo.

As estimativas dos coeficientes de determinacdo genotipica (h?) oscilaram de 42,43%
(NDF) a 89,92% (NGV). O coeficiente de determinacdo genotipico fornece a proporcdo da
variabilidade genética presente na varidncia fenotipica total. Desse modo, mede a
confiabilidade do valor fenotipico como indicador do valor genotipico (RAMALHO et al.,
2012) (Tabela 4.1), diante disso, o caractere NDF foi muito influenciado pelo ambiente e a
selecdo de gendtipos superiores para esse caractere nao € segura.

As estimativas dos coeficientes de correlacdo fenotipica e genotipica, entre pares de
caracteres, encontram-se na Tabela 4.2. Na interpretacdo de correlagdes, trés aspectos devem
ser considerados: a magnitude, a direcdo e a significancia. Estimativas de coeficientes de
correlagfes positivas indicam a tendéncia de uma varidvel aumentar quando a outra aumenta,
correlagbes negativas indicam tendéncia de uma variavel aumentar enquanto a outra diminui
(NOGUEIRA et al., 2012).

A correlacéo fenotipica é o tipo de correlacdo mensurada no processo de melhoramento,
sendo proveniente de causas genéticas e ambientais (FALCONER, MACKAY, 1996). Para
todos os caracteres, com excecdo da correlacdo entre APF e APM que embora apresentaram
mesma direcdo, a magnitude da correlagdo fenotipica superou a correlagdo genotipica, as
correlagcdes genotipicas foram superiores as fenotipicas e de igual sinal, indicando menor
influéncia do ambiente na expressédo dos caracteres (ALMEIDA, PELUZIO, AFERRI, 2010).

Resultados semelhantes foram obtidos em outros estudos de correlagéo entre caracteres em soja
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(CARVALHO et al., 2002; LOPES et al., 2002; PELUZIO et al., 2005; GONCALVES et al.,
2005, ARSHAD, ALI, GHAFOOR, 2006; ALMEIDA, PELUZIO, AFERRI, 2010;
SHOWKAT; TYAGI, 2010, ROMANATO, 2013).

TABELA 4.2 CorrelagGes fenotipicas (rf) e genotipicas (rg) entre oito caracteres agrondmicos
avaliados em 71 linhagens de soja, cultivadas em Uberlandia-MG

CORRELACOES
CARATERES re Iq
NTV X  PROD 0,5951** 0,6699*
NTV X NDF 0,1599™ 0,2718
NTV X APF -0,1087 ™ -0,2544
NTV X NDM -0,0809 " -0,1818
NTV X APM -0,0290 ™ -0,0721
NTV X APV -0,2295 " -0,2998
NTV X NGV -0,4491** -0,5648"
PROD X NDF 0,1379" 0,2155
PROD X APF -0,0806 " -0,1808
PROD X NDM -0,081™ -0,1319
PROD X APM 0,0585 " 0,0878
PROD X APV -0,1786" -0,2792
PROD X NGV -0,1145"™ -0,1577*
NDF X APF 0,5905** 0,7520*
NDF X NDM 0,407** 0,5627*
NDF X APM 0,4678** 0,8067**
NDF X AIPV 0,4061** 0,8383""
NDF X NGV 0,0409 s 0,0340
APF X NDM 0,0033 " -0,0898
APF X APM 0,3056** 0,2634
APF X AIPV 0,5348** 0,8383""
APF X NGV 0,1063 " 0,1260
NDM X APM 0,2689* 0,3227*
NDM X APV -0,0335" -0,1283
NDM X NGV -0,0401™ -0,0497*
APM X APV 0,373** 0,3747
APM X NGV 0,0225" 0,0301
AIPV X NGV 0,2132" 0,3294

** *: significativo ao nivel de 0,01 e 0,05 de significancia pelo test t, respectivamente; ": ndo significativo. **,*:
significativo ao nivel de 0,01 e 0,05 de significancia pelo método de bootstrap com 5 mil simulagdes. NVT:
ndmero total de vagens, PROD: producdo de grdos por planta (g planta!), NDF: nimero de dias para o
florescimento, APF: altura da planta no florescimento, NDM: nimero de dias para maturidade, APM: altura da
planta na maturidade, AIPV: altura de insercdo de primeira vagem e NGV: nimero de grdos por vagem.

Correlagbes genotipicas superiores as correlagdes fenotipicas constituem uma
caracteristica bastante favoravel para os programas de melhoramento cujo objetivo é praticar
sele¢do indireta. Contudo, € valido enfatizar, que uma alta correlacdo entre dois caracteres ndo

implica que a selecdo em um resultara em alteracdo no outro, pois deve-se levar em
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consideracdo a herdabilidade ou coeficiente de determinacdo genotipico do caractere sob
selecdo (ROMANATO, 2013).

As maiores correlacdes fenotipicas e genotipicas de mesmo sinal e significativas foram
observadas entre os caracteres NTV e PROD (0,5951), NDF e APF (0,5905), e entre APF e
AIPV (0,5348), apesar da magnitude néo ter sido elevada, a significancia e a diregédo foram
concordantes. Desse modo, a selecdo direta de plantas com maior nimero de vagens pode
favorecer plantas com maior produtividade de grdos, uma vez que o nimero de vagens é um
dos componentes de producdo de grdos (PERINI JUNIOR et al., 2012), esses reultados
corroboram com os obtidos por Nogueira et al. (2012) que ao avaliarem a correlacao fenotipica
e genotipica entre caracteres agrondmicos em 90 genotipos de soja, obtiveram correlacao
fenotipica de 0,767 para 0s mesmos caracteres.

De acordo com os resultados, quanto maior o nimero de dias para o florescimento,
maior a altura da planta nesse estadio de desenvolvimento. Plantas que atrasam sua fase
reprodutiva, continuam a vegetar e acumular mais matéria seca, logo a selecao de plantas mais
tardias para iniciar a reprodutiva resulta em plantas mais altas nessa fase. Resultado semelhante
foi obtido por Almeida, Peltzio, Aferri (2010) ao estudarem a correlacdo entre caracteres
agronémicos em 12 gendtipos de soja.

O NDF também apresentou correlacdo fenotipica e genotipica significativa com NDM,
logo a selecéo de plantas tardias para iniciar sua fase reprodutiva resulta na selecdo de plantas
ciclo mais longo. Resultado semelhante foi obtido por Romanato (2013), ao avaliar a correlagédo
fenotipica e gendtipica entre nove caracteres agrondmicos em 27 gendétipos de soja, em que
obteve correlagdes fenotipicas e genotipicas significativas, de 0,61 e 0,64, respectivamente, e
semelhantes ao obtido por Salimi; Moradi (2012), que obtiveram correlagfes para 0s mesmos
caracteres ao estudarem o efeito da correlagdo, regressdo e analise de trilha em genoétipos de
soja sob condigdes normais e de excesso de umidade.

A altura da planta na floracdo apresentou correlacdo fenotipica significativa e positiva
com altura da planta na maturidade, assim, a selecdo de plantas mais altas no estadio reprodutivo
resulta em maior altura em plantas na maturidade corroborando com o resultado obtido por
Pellzio et al. (2005) e Nogueira et al. (2012).

As correlagbes positivas ocorrem, possivelmente, em razdo da ocorréncia de
pleiotropismo ou desequilibrio de ligacdo génica entre os pares de caracteres e favorecem a

selecdo simultanea de dois ou mais caracteres, pela selecdo em apenas um destes (FALCONER,
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MACKAY, 1996). Por outro lado, por causa dessa relacdo, a selecdo de um caractere pode
acarretar uma selecéo indesejavel de outro (ALMEIDA; PELUZI0; AFERRI 2010).

O numero total de vagens apresentou correlacdo negativa com nimero de graos por
vagem. De acordo com Carvalho; Lorencetti; Benin (2004), se o coeficiente apresentar sinal
negativo, os caracteres avaliados tendem a variar em sentidos contrarios, logo, a selegdo de
plantas com maior nimero de vagens resultard em plantas com menor nimero de gréos por
vagem, uma vez que os fotossimilados serdo translocados para produzir maior nimero de
vagens e em consequéncia menor serd a quantidade translocada para a formacdo de gréos, e
estes se apresentaram em menor nimero.

Pandini, Vello e Lopes (2002) ao avaliarem correlagdes entre caracteres em soja
relataram que o caractere numero de vagens por planta demonstrou ter potencial para a selecéo
indireta de genétipos mais produtivos. Segundo esses autores, 0s caracteres de importancia
agrondmica podem estar correlacionados entre si em diferentes magnitudes, podendo assim, a
selecdo para um caractere trazer reflexos em outros, com interesse ou ndo para o melhoramento.

O conhecimento das correlacGes entre os caracteres ligados a produtividade de gréos é
primordial nos programas de melhoramento genético, pois facilita a selecdo dos genoétipos
favoraveis e permite um direcionamento a metodologia de selecdo (PELUZIO et al., 1998).

A maioria dos caracteres ndo apresentou correlacdes significativas com o caractere
produtividade de gréos e foi de baixa magnitude, no entanto, ndo significa que esse caractere
ndo tenha correlacdo com os demais, mas apenas que a correlacdo entre eles ndo é linear,

podendo ser de outra natureza.

4.6 Conclusoes

As correlagBes genotipicas entre os caracteres agrondmicos de soja apresentaram igual
sinal e, na maioria dos casos, valores superiores as suas respectivas correlagfes fenotipicas,
demonstrando que a expressdo fenotipica € reduzida ante as influéncias ambiental.

A selecéo de plantas mais tardias no florescimento e maturidade resulta em plantas mais
altas nesses estadios de desenvolvimento, bem como a selecdo de plantas com maior nimero

de vagens possibilitaria a selecdo e melhoramento para o caractere produtividade de graos.
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CAPITULO 4

ADAPTABILIDADE E ESTABILIDADE DE GENOTIPOS DE CICLO PRECOCE DE
SOJA NO ESTADO DO MATO GROSSO PELOS METODOS AMMI, GGE BIPLOT E
ANALISE DE FATORES
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5 ADAPTABILIDADE E ESTABILIDADE DE GENOTIPOS DE CICLO PRECOCE
DE SOJA NO ESTADO DO MATO GROSSO PELOS METODOS AMMI, GGE
BIPLOT E ANALISE DE FATORES

5.1 Resumo

Em fases finais do processo de desenvolvimento de novas cultivares de soja, as linhagens séo
cultivadas em varios locais e anos com intuito de identificar e selecionar gendtipos superiores
para caracteristicas quantitativas. Nesse contexto, objetivou-se com este trabalho estudar a
interacdo gendtipos por ambientes para o caractere produtividade de grdos, avaliar a
adaptabilidade e estabilidade de gendtipos de soja de ciclo precoce pelos métodos AMMI, GGE
Biplot e anélise de fatores, bem como comparar a eficiéncia dos métodos. Os experimentos
foram realizados em cinco municipios do Estado do Mato Grosso, Alto Taquari, Lucas do Rio
Verde, Sinop, Queréncia e Rondondpolis, nas safras 2011/2012 e 2012/2013. Foram avaliados
27 gendtipos de soja de ciclo precoce, sendo 22 linhagens desenvolvidas pelo Programa
melhoramento de soja da Universidade Federal de Uberlandia-UFU e cinco testemunhas: UFUS
Carajas, MSOY 6101, MSOY 7211, UFUS Guarani e UFUS Riqueza. O caractere avaliado foi
produtividade de gréos (kg ha). Verificou-se interagdo genotipos por ambientes significativa
e de natureza complexa. O modelo AMMI apresentou maior eficiéncia por reter maior parte da
varia¢ao nos dois primeiros componentes principais (61,46%), sequido do modelo GGE Biplot
(57,90%) e analise de fatores (54,12%). Os agrupamentos ambientais entre as metodologias
foram semelhantes, constituindo um mesmo grupo ambientes de um mesmo local, porém de
safras distintas. O gendtipo G5 apresentou nas metodologias AMMI, analise de fatores e GGE
biplot elevada produtividade de gréos e alta adaptabilidade e estabilidade.

Palavras-chave: Glycine max., selecdo de genoétipos, produtividade de grdos, técnicas

multivariadas.

5.2 Abstract

In the final stages of developing new soybean cultivars, strains are grown in multiple location
and years in order to identify and select superior genotypes using quantitative traits. Thus, we
studied the interaction between genotype and environment and its impact on grain yield. We
also evaluated the adaptability and stability of early-cycle soybean genotypes by AMMI, GGE
Biplot and factor analysis and assessed the efficiency of these methods. The experiments were
conducted on 2011/2012 and 2012/2013 crops in the municipalities of Alto Taquari, Lucas do
Rio Verde, Sinop, Queréncia and Rondonopolis in the state of Mato Grosso, Brazil. Twenty-
seven early-cycle soybean genotypes were assessed. These consisted of 22 strains developed
by the soybean-breeding program at the Universidade Federal de Uberlandia-UFU and five
controls (UFUS Carajas, MSOY 6101, MSOY 7211, UFUS Guarani and UFUS Riqueza). We
evaluated grain yield (kg ha?') and found significant and complex interactions between
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genotype and environment. The AMMI model was the most efficient at retaining the variation
in the first two principal components (61.46%), followed by GGE Byplot (57.90%) and factor
analysis (54.12%). Environmental clustering was similar among models with the same
environmental group in the same location but from separate crops. AMMI, factor analysis and
GGE Biplot showed that the G5 genotype had high grain yield, adaptability and stability and
that the 2012/2013 crop at Lucas do Rio Verde had greater stability and yield.

Keywords: Glycine max, genotype selection, grain yield, multivariate techniques.

5.3 Introducéo

A soja [Glycine max (L.) Merrill] esta entre as principais plantas exploradas no Estado
do Mato Grosso, onde ocupa aproximadamente 7,81 milhdes hectares, o que corresponde a
maior area cultivada com a cultura no Brasil (CONAB, 2013). Nas ultimas safras, as regides
produtoras do Estado tém enfrentado periodos de instabilidade climatica, principalmente no que
se refere a quantidade de agua precipitada, temperaturas mais elevadas, o que torna ainda mais
essencial o cultivo de gen6tipos com alta adaptabilidade e estabilidade para cada regido.

As respostas fenotipicas das plantas refletem a influéncia de seus gendétipos e dos
ambientes em que sdo cultivados. Entretanto, quando sdo submetidas a diferentes condicdes
ambientais, surge um componente adicional, a interacdo gendétipos por ambientes (G x A) que
também influencia a manifestacdo fenotipica (MOHAMMADI et al., 2007; RAMALHO et al.,
2012).

A interacdo G x A pode ser classificada em dois tipos, interacdo simples e interacdo
complexa. A tipo simples é proporcionada pela diferenca de variabilidade entre os gendtipos
nos ambientes, de forma que a posicao relativa desses genétipos nédo é alterada com a oscilacéo
ambiental, nesse caso, esse tipo de interacdo ndo traz dificuldade para selecdo e indicagéo de
genotipos superiores. A interacdo do tipo complexa indica a inconsisténcia da superioridade de
genotipos com a variagdo ambiental, ou seja, haverd gendtipo superior em um ambiente, mas
ndo em outro, tornando mais dificil a selecdo e, ou sua recomendagdo (CRUZ; REGAZZI;
CARNEIRO, 2012).

Em virtude das diferengas edafoclimaticas e do lancamento de novas cultivares, séo
necessarios mais estudos regionalizados para que se possam atenuar os efeitos dos fatores
ambientais no desenvolvimento de novas cultivares de soja, em diferentes locais e/ou épocas

de semeadura (MEOTTI et al., 2012). Cruz, Regazzi e Carneiro (2012) recomendam a
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estratificacdo de regides de adaptagéo das culturas em sub-regides mais homogéneas, com o
objetivo de atenuar os problemas gerados pela interagcdo G x A.

Para a selecdo de cultivares mais adaptadas e estaveis a determinados locais, regides ou
épocas de semeadura, é importante utilizar ferramentas estatisticas biométricas que nao
subestimem ou superestimem o efeito do ambiente sobre a produtividade de grdos (SILVA et
al., 2011).

Véarios métodos estatisticos tém sido utilizados para avaliar a adaptabilidade e
estabilidade produtiva de gendtipos quando a interacdo GxA é significativa, tais como, as
metodologias de Wricke, Eberhart e Russell, de Lin e Binns etc. (CRUZ; CARNEIRO, 2006).
Entretanto, a maioria desses métodos ndo € capaz de explicar adequadamente a resposta dos
gendtipos quando submetidos a cultivo em diferentes localidades (OSMANZAI; SHARMA,
2008; NAMORATO et al., 2003).

Nesse contexto, hd metodologias recentes e que explicam adequadamente os efeitos
principais (genotipo e ambiente) e a sua interacdo, podendo-se destacar o modelo de efeitos
principais aditivos e interacdo multiplicativa (Additive Main Effects and Multiplicative
Interaction Analysis - AMMI), anéalise dos efeitos principais do gendétipo e da interacdo
genotipos x ambientes (Genotype main effects and Genotype x Environment interaction GGE
biplot) e andlise de fatores que é baseada no principio da similaridade do desempenho
genotipico.

Utilizando as metodologias multivariadas, baseadas em gréafico biplot, é possivel captar
grande parte da variacdo do conjunto de dados referentes a importancia relativa do gendtipo e
da interacdo G x A (ROOZEBOOM et al., 2008).

O objetivo deste trabalho foi estudar a interacdo genétipos por ambientes para o
caractere produtividade de grdos e avaliar a adaptabilidade e estabilidade de gendtipos de soja
de ciclo precoce pelos métodos AMMI, GGE biplot e analise de fatores, bem como comparar a

eficiéncia dos métodos.

5.4 Material e métodos

Os experimentos foram realizados em cinco municipios do Estado do Mato Grosso
(Tabela 5.1), nas safras 2011/2012 e 2012/2013. Utilizaram-se 27 gendtipos de soja de ciclo

precoce, sendo 22 linhagens desenvolvidas pelo Programa de melhoramento de soja da
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Universidade Federal de Uberlandia - UFU e cinco testemunhas: UFUS Carajas, MSOY 6101,
MSOY 7211, UFUS Guarani e UFUS Riqueza.

TABELA 5.1 Altitude, latitude, longitude e safra de ensaios de competicdo de gendétipos de
soja de ciclo precoce, no Estado do Mato Grosso.

Ambiente Altitude Latitude Longitude Safra
Alto Taquari 851 17°49'34" 53°16'56" 2011/2012
Lucas do Rio Verde 390 13°03'01" 55°54'40" 2011/2012
Sinop 384 11°50°53” 55°38°57” 2011/2012
Alto Taquari 851 17°49'34" 53°16'56" 2012/2013
Lucas do Rio Verde 390 13°03'01" 55954'40" 2012/2013
Queréncia 350 12°35'49" 52011'59" 2012/2013
Rondondpolis 227 16°28'15" 54°38'08" 2012/2013

Antes da implantacdo de cada experimento, coletou-se uma amostra composta de solo,
para realizacdo das analises quimica e fisica para fins de recomendacéo de calagem e adubacéo.
O preparo do solo foi realizado de forma convencional, com uma aragéo e duas gradagens.
Antes da semeadura, a area foi sulcada e adubada, conforme analise do solo para cada local.

Para todos os experimentos, o delineamento experimental utilizado foi o de blocos
completos casualizados (DBC) com trés repeticdes. A parcela experimental constituiu-se de
cinco linhas de plantas de soja com cinco metros de comprimento espacadas em 0,5 m. A
parcela util foi constituida pelas trés linhas centrais, desprezando-se 0,5 m de cada extremidade.

Antes da semeadura, as sementes foram tratadas com fungicida Fludioxonil — nome
comercial Maxim® XL e inseticida Tiametoxam — nome comercial Cruiser® 350 FS, ambos
na dose de 200 mL do produto comercial para cada 100 kg de sementes e, posteriormente,
realizou-se a inoculagdo com Bradyrhizobium japonicum.

Quanto aos tratos culturais empregados, no controle de plantas daninhas, foram
utilizados herbicidas em pré e pos-emergéncia. O manejo de doencas e insetos pragas foi
realizado conforme recomendac0es tecnicas apropriadas a cultura (EMBRAPA, 2011).

Avaliou-se o caractere produtividade de gréos (kg ha*), obtido por meio da colheita da
area util de cada parcela e pesagem dos gréos obtidos apds trilha dos feixes de plantas e limpeza
dos grédos. Os dados obtidos (gramas por parcela) foram transformados para kg ha™*, sendo esta
produtividade corrigida para umidade de 13%, conforme a equacao abaixo:

100-UlI

PF=Pl——
100—-UF

Em que:
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PF: peso final corrigido da amostra;
PI: peso inicial da amostra;

Ul: umidade inicial da amostra;

UF: umidade final da amostra (13%),

Para as analises estatisticas, inicialmente, realizaram-se as anlises de variancia para
cada experimento. Posteriormente, avaliou-se a homogeneidade das variancias residuais, por
meio da razdo entre o maior e 0 menor quadrado médio do residuo (QMR), considerando-se
sete como valor limitante, para realizacdo da analise de variancia conjunta, conforme descrito
Ramalho et al. (2012). Os efeitos de gendtipos e ambientes foram considerados fixos.

Realizou-se o estudo da interacdo G x A, a partir da decomposi¢do em parte complexa
entre pares de ambientes, conforme descrito por Cruz e Castoldi (1991). Assim, a parte

complexa foi obtida pela expressao:
c=J1-0°\QQ,

Sendo Q1 e Q2 corresponderam aos quadrados médios dos genotipos nos ambientes 1

e 2, respectivamente, e r a correlacdo entre as médias dos gen6tipos nos dois ambientes.

Estimaram-se as correlaces fenotipicas e genotipicas entre os pares de ambientes. O
coeficiente de correlacdo fenotipico foi estimado pela seguinte expressao:
__ COV(Y,.Y,)

) /V(Yj)\‘/(vj.)

COV(Y;,Y;,): covariancia fenotipica da caracteristica X avaliada no ambiente j ¢ j’;

ij?r nij?
\7(Yj) : variancia fenotipica da caracteristica X no ambiente j; e

\7(Yj,) : variancia fenotipica da caracteristica X no ambiente j’.

O coeficiente de correlacdo genotipico foi estimado utilizando a seguinte expressao:
r= iy
oy * Paiiy

o) - variabilidade genética da caracteristica X entre o ambiente j e j’; e
4 - Variabilidade da interagdo.
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A significancia estatistica do coeficiente de correlacdo fenotipico foi testada pelo teste
t, ao nivel 5% de probabilidade e a significancia das correlacdes genotipicas foi avaliada pelo
bootstrap com cinco mil simulagdes.

Uma vez detectada interacdo G x A significativa, procedeu-se a analise de estratificacdo
e de adaptabilidade e estabilidade fenotipica pela metodologia AMMI (ZOBEL et al., 1988),
GGE Biplot (YAN et al., 2000) e anélise de fatores (MURAKAMI; CRUZ, 2004).

A analise AMMI, proposta inicialmente por Mandel (1971), € um tipo de metodologia
que permite um detalhamento maior da soma de quadrados da interacdo. A analise AMMI
considera modelos aditivos para os efeitos principais: genotipos (g)i e ambientes (a); e,
multiplicativos para os efeitos da interacéo, (ga)ij (MALOSETTI; RIBAUT; EEUWIJK, 2013).

Assim, a resposta média de um genotipo i em um ambiente j é dada por:

_ q -
Yij=p+g;+a +Z\jza‘icyjc O tey
c=1
Em que:

Y_ij; média observada para a variavel resposta, do gendtipo i no ambiente j;
p : média geral;

gi: efeito do gendtipo i, i =1,2...g;

ai: efeito do ambiente j, j = 1...3;

A : autovalor do c-ésimo componente principal relacionado & interagdo G x A,
o, : autovalor do c-ésimo componente principal relacionado ao genotipo i;
Y. -autovetor do c-ésimo componente principal relacionado ao ambiente j;

6; : residuo ou ruido ndo explicado pelos componentes principais;

éij . erro experimental medio, sendo éij ~ N(O;Velr), r € 0 nimero de repeticoes,

O indice c varia de 1 a g, sendo g = minimo (g-1; a-1), O valor de q corresponde ao
posto da matriz de interagéo G x A.

A analise GGE Biplot permite explorar respostas dos genétipos a ambientes especificos.
O modelo multiplicativo GGE biplot € semelhante ao modelo multiplicativo AMMI (SOUZA,
2010).

As andlises GGE biplot foramrealizadas considerando o modelo simplificado para dois

componentes principais, centrado no ambiente (YAN, 2001):

101



Yij— 1w = Lvaaj + Lypa, + &;
Em que:
Yij: € a média do gendtipo i no local j;
Mj: é a média de todos os genotipos no local j;
A1yiaji: € o primeiro componente principal (CP1) do efeito de genotipo + interagdo genotipos x
ambientes, resultante da anélise de componentes principais aplicada a matriz de interagdes;
A2yizaj2: € 0 segundo componente principal (CP2) do efeito de gendtipo + interacdo gendtipos x
ambientes, resultante da analise de componentes principais aplicada a matriz de interacdes;
A1 e A2: s80 os autovalores associados ao CP1 e CP2;
yi1 € yi2: S80 0s escores do CP1 e CP2, respectivamente, para 0s gendtipos;
aj1 € ojo: S80 0S escores do CP1 e CP2, respectivamente, para ambientes;
&1 € o residuo do modelo com NID (0,6%/r) (em que c” é a variancia do erro entre parcelas e r
€ 0 numero de repeticoes).

A andlise de fatores é uma técnica multivariada utilizada, entre outras formas, nos
estudos de estratificacdo ambiental e permite reduzir um nimero elevado de variaveis originais
aum pequeno namero de variaveis abstratas, chamadas de fatores (CRUZ; CARNEIRO, 2006).
Esses fatores podem ser independentes ou correlacionados, sendo que cada fator pode reunir
variaveis originais fortemente correlacionadas entre si, mas fracamente correlacionadas com as
variaveis dos outros fatores (JOHNSON; WICHERN, 1992). Assim, postula-se que a analise
de fatores seja capaz de formar subgrupos de ambientes de modo a haver altas correlagdes na
caracteristica de interesse dentro de subgrupos e baixa, ou nenhuma, entre subgrupos (CRUZ;
CARNEIRO, 2006).

As analises foram realizadas com o auxilio dos aplicativos computacionais: GENES
(CRUZ, 2006), Estabilidade (FERREIRA, 2002) e GGE Biplot (YAN; TINKER, 2006).

5.5 Resultados e discussao

Pela analise de variancia conjunta, observaram-se efeitos significativos para ambientes,
gendtipos e para a interacdo G x A, indicando comportamento diferencial dos genotipos em
relacdo aos ambientes de cultivo (Tabela 5.2).

TABELA 5.2 Resumo da anélise de variancia conjunta para o caractere produtividade de graos
(kg ha!) avaliada em 27 gendtipos de soja de ciclo precoce cultivados em sete
ambientes.

Fontes de variacéo (FV) GL Quadrado medio
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Blocos/Ambientes 14 610072,40564

Gendtipos (G) 26 1763945,33591**
Ambientes (A) 6 75874149,99765**
GxA 156 1457188,75345**
Erro 364 331673,77927
Média 3616,52
CV (%) 15,92
h? 81,20

** significativo a 0,01 de significancia pelo teste F. GL: graus de liberdade, CV (%): coeficiente de variagéo, h?:
coeficiente de determinacéo genotipica.

A média de produtividade de grdos obtida foi de 3616,52 kg ha, 20,15% superior a
média nacional do Estado do Mato Grosso (3010,00 kg ha) (CONAB, 2013), demonstrando
que entre as linhagens avaliadas existem gendtipos com potencial de serem lancados como
novas cultivares indicadas para a regiéo.

O coeficiente de variacdo experimental foi de 15,92% (Tabela 2), evidenciando precisao
no controle das causas de variacdo de ordem sisteméatica dos ambientes experimentais, valor
considerado aceitavel, por se tratar do caractere produtividade de grdos, que é quantitativo e
consequentemente muito influenciado pelo ambiente. Além disso, o coeficiente de variacdo
deste estudo foi inferior ao limite de 16%, sugerido por Carvalho et al. (2003).

A herdabilidade (h?) € um dos parametros genéticos Uteis ao melhoramento, pois permite
predizer o ganho genético e, também, orientar o melhorista na escolha do método de
melhoramento. Em geracOes avancadas do processo de melhoramento, o pardmetro h? é
denominado como coeficiente de determinacao genotipico, por se tratar de gendtipos ja fixados
e que foram pré-selecionados.

O coeficiente de determinacdo genotipico fornece a propor¢do da variancia genética
presente na variancia fenotipica total. Desse modo, mede a confiabilidade do valor fenotipico
como indicador do valor genotipico (RAMALHO; SANTOS; ZIMMERMANN, 1993). O valor
de h? encontrado neste estudo foi de 81,20%, superior ao relatado por Yokomizo; Vello (2000)
(57,57%) para 0 mesmo caractere, indicando que a variagdo genética foi superior a ambiental.

As estimativas das correlagdes fenotipicas entre os pares de ambientes ndo foram
significativas e com excecao dos pares formados pelos ambientes Alto Taquari (2011/2012) e
Alto Taquari (2012/2013) com Rondondpolis (2012/2013), que apresentaram valores mais
proximos de 0,7. Todas as demais as correlacdes foram de baixa magnitude. Esses resultados
corroboram os encontrados por Mendonca et al. (2007) que, ao avaliarem a eficiéncia de
diferentes métodos de estratificacdo ambiental, a representatividade dos locais de avaliacdo e a

adaptabilidade e estabilidade de gendtipos de soja, por meio de ensaios de produtividade de
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grdos, nos estados do Parand e Santa Catarina, ndo encontraram correlagdes significativas entre
0s ambientes.

As estimativas de correlacBes genotipicas entre todas as combinagdes de ambientes
superaram as correlacdes fenotipicas, o que é explicado pela alta variabilidade genética para
produtividade de gréos dentro de cada ambiente (Tabela 5.3); resultado semelhante foi
verificado por Barros et al. (2012) em estudos realizados com 29 gendtipos de soja em seis
ambientes no Estado do Mato Grosso.

TABELA 5.3 Coeficiente de correlagdo fenotipica (rf) e genotipica (rg) entre ambientes e

decomposicdo da interacdo em parte complexa.

Ambientes i rg  GxA (%)

Alto Taquari (2011/2012) Lucas do Rio Verde (2011/2012) 0,32 0,49 81,59
Alto Taquari (2011/2012) Sinop (2011/2012) 0,36™ 049 70,14
Alto Taquari (2011/2012) Alto Taquari (2012/2013) 0,25™ 0,34 83,86
Alto Taquari (2011/2012) Lucas do Rio Verde (2012/2013) 0,18™ 0,30 90,41
Alto Taquari (2011/2012) Queréncia (2012/2013) -0,10™ -0,14 98,25
Alto Taquari (2011/2012) Rondondpolis (2012/2013) -0,41™ -0,55 111,81
Lucas do Rio Verde (2011/2012) Sinop (2011/2012) 0,25™ 0,34 71,92
Lucas do Rio Verde (2011/2012) Alto Taquari (2012/2013) -0,16™ -0,23 102,59
Lucas do Rio Verde (2011/2012)  Lucas do Rio Verde (2012/2013) 0,29™ 0,49 83,29
Lucas do Rio Verde (2011/2012) Queréncia (2012/2013) -0,10™ -0,24 93,19
Lucas do Rio Verde (2011/2012) Rondonépolis (2012/2013) 0,07™ 0,09 8245
Sinop (2011/2012) Alto Taquari (2012/2013) 0,11™ 0,13 92,37

Sinop (2011/2012) Lucas do Rio Verde (2012/2013)  0,27™ 0,39 75,39

Sinop (2011/2012) Queréncia (2012/2013) 0,15™ 0,18 91,95

Sinop (2011/2012) Rondondpolis (2012/2013) -0,35™ -0,41 116,32

Alto Taquari (2012/2013) Lucas do Rio Verde (2012/2013) 0,26 0,38 83,02
Alto Taquari (2012/2013) Queréncia (2012/2013) 0,33 0,40 79,95
Alto Taquari (2012/2013) Rondonépolis (2012/2013) -0,62™ -0,75 125,78
Lucas do Rio Verde (2012/2013) Queréncia (2012/2013) 0,16™ 0,24 82,92
Lucas do Rio Verde (2012/2013) Rondondpolis (2012/2013) 0,03™ 0,056 89,08
Rondonopolis (2012/2013) Rondon6polis (2012/2013) -0,04™ -0,06 102,18

"s: ndo significativo pelo teste t a 0,05 de significancia.

Estimativas da decomposicao da interacdo G x A em parte complexa superiores a 50%
evidencia predominancia de interagdo do tipo complexa, ao passo que, estimativas inferiores a
50% denotam predominancia de interagdo do tipo simples. As intera¢des de natureza complexa
dificultam a identificacdo de gendtipos superiores e, por essa razdo, justifica-se a realizacdo de
andlises de adaptabilidade e estabilidade fenotipica (CRUZ; CARNEIRO, 2006) (Tabela 5.3).

Todos os pares de ambientes apresentaram interacao do tipo complexa (Tabela 5.3), ou
seja, houve inconsisténcia na superioridade do genotipo com a variacdo ambiental, o que
dificulta a indicacdo das cultivares e linhagens (CRUZ; CASTOLDI, 1991; VENCOVSKY;
BARRIGA, 1992; PELUZIO et al., 2008). Barros et al. (2008) também observaram
predominancia de interacdo do tipo complexa para a produtividade de grdos ao avaliar 30
genotipos de soja em seis ambientes no Mato Grosso.
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Observou-se que cinco estimativas da decomposi¢do da interagdo G x A entre pares de
ambientes (Tabela 5.3), superaram 100%, o que pode ocorrer em situacOes em que a correlagdes
entre os ambientes sdo negativas (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012). Esse resultado
corrobora os obtidos por Peluzio et al. (2008) em estudos com vinte cultivares de soja, avaliadas
em quatro épocas de semeadura no estado do Tocantins.

Diante de uma interagdo G x A significativa e na busca de atenuar seus efeitos sobre a
recomendacdo de cultivares, uma das alternativas € realizar o estudo da adaptabilidade e
estabilidade fenotipica e de estratificagdo ambiental. Desse modo, quanto a decomposicdo da
interacdo G x A pela metodologia AMMI, pode-se observar na Tabela 5.4 que todos os
componentes principais foram significativos. Meotti et al. (2012) observaram resultado
semelhante ao realizar estudos para indicacdo de cultivares estaveis e adaptadas a diferentes

épocas de semeadura.

TABELA 5.4 Proporcdo da SQgxa da interacao para cada eixo principal da analise AMMI, para
sete ambientes e 27 genotipos.

Componente principal Explicagdo (%) Explicagdo acumulada (%)
CP1** 40,07 40,08
Cp2** 21,38 61,46
CP3** 17,46 78,93
CP4** 10,62 89,55
CP5** 5,73 95,28
CP6** 4,72 100,00

** Significativo pelo teste F a 0,01 de significancia. Componente principal = eixo principal.

Quanto a explicacdo dos componentes principais, pode-se observar que para captar
maior porcentagem de explicacdo da variacdo das somas de quadrado da interagdo, isto &,
78,93%, foram necessarios trés componentes principais para superar o limite de 70%, conforme
sugerido por Ramalho et al. (2012) para analise AMMI. Resultado semelhante foi observado
por Oliveira, Duarte e Pinheiro (2003) que ao avaliarem 18 genotipos precoces de soja em onze
ambientes encontraram 44% para CP1, 23% para CP2 e 22% para CP3.

Sabe-se que os dois primeiros componentes principais captam maior parte da variacao,
com diminuicdo nos componentes subsequentes. Gauch e Zobel (1996) mostraram que a
incluséo excessiva de termos multiplicativos (componente principais) pode reduzir seriamente
a acuracia da analise. Por isso, para construir o gréfico biplot, adotaram-se os dois primeiros
componentes principais, sendo esse procedimento similar ao realizados em outros estudos de
adaptabilidade e estabilidade fenotipica em soja (ASFAW et al., 2009; CORREA, 2007;
OLIVEIRA; DUARTE; PINHEIRO, 2003).
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Embora ndo exista um consenso sobre qual seria a propor¢do minima da soma de
quadrados da interacdo G x A que deve ser acumulada pelo primeiro componente principal para
a construcao do biplot, a disperséo grafica é desejavel (CARBONELL et al., 2004), pois permite
inferir sobre a adaptabilidade, estabilidade e produtividade dos genotipos.

A interpretacdo da estabilidade pelo modelo AMMI é realizada a partir da distancia dos
pontos representativos dos genétipos e ambientes ao escore zero dos dois componentes
principais, desse modo pela Figura 5.1 constatou-se que o genétipo G23 é o mais estavel,
seguido dos gendtipos G2, G3, G5, G8, G15 e MSOY 7211. Por outro lado, os genotipos G1,
G4 e G13 foram os mais instaveis (baixa estabilidade), sendo, portanto os genétipos que mais
contribuiram para interacdo G x A.

No geral, genodtipos mais estaveis ndo sdo 0s mais produtivos, bem como os mais
instaveis, ou seja, 0s que mais contribuem para interacdo. O que se busca € selecionar genétipos
estaveis e que apresentem alto rendimento, nesse caso o gendtipo mais estavel, G23, apresentou
produtividade de grdos de 3326,14 kg ha (Tabela 5.3), 8,03% inferior & média geral dos
gendtipos em todos os ambientes, mas considerada satisfatdria, ja que estd acima da média
nacional do Estado do Mato Grosso (3010,00 kg ha?) (CONAB, 2013). Por outro lado, o
genotipo G5, classificado como de alta estabilidade, apresentou elevada produtividade média
de grdos, superando a média geral.
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FIGURA 5.1 Plotagem dos escores dos dois primeiros componentes principais, quanto a
estratificacdo ambiental, segundo o modelo AMMI para o caractere produtividade

106



de grdos, para 27 genotipos de soja de ciclo precoce: G1, G2, G3, G4, G5, G6
(UFUS Carajas), G7, G8, G9, G10, G11, G12, G13, G14, G15, G16, G17, G18,
G19, G20, G21, G22, G23, G24 (MSQY 6101), G25 (MSOY 7211), G26 (UFUS
Guarani) e G27 (UFUS Riqueza), em sete ambientes: Al (Alto Taquari —
2011/2012), A2 (Lucas do Rio Verde —2011/2012), A3 (Sinop — 2011/2012), A4
(Alto Taquari — 2012/2013), A5 (Lucas do Rio Verde — 2012/2013), A6
(Queréncia — 2012/2013), A7 (Rondondpolis — 2012/2013). CP1: componente

principal 1 e CP2: componente principal 2.

Os gendtipos mais instaveis G1 e G4, apresentaram média acima do G23, de 3490,05 e

3683,62 kg hal, respectivamente. O gendtipo que apresentou maior rendimento foi o0 G7, com

maiores médias para maioria dos ambientes estudados e maior média geral, 5916,67 kg ha

obtida em Sinop na safra 2011/2012 (Tabela 5.3), corroborando com os resultados encontrados

por Amira et al. (2013) que também observaram que entre 0s genoétipos instaveis foram

observadas maiores produtividade de grdos. Gendtipos instaveis respondem mais as oscilacdes

do ambiente, desse modo, se 0 ambiente é favoravel seu comportamento sera favoravel e se este

é desfavoravel seu comportamento também seré desfavoravel, por exemplo, podera apresentar

menor rendimento.

TABELA 5.5 Média de produtividade de grdos (kg ha) de 27 gendtipos de soja de ciclo
precoce cultivados em sete ambientes do Estado do Mato Grosso.

Genotipos Ambientes Média
1 2 3 4 5 6 7

Gl 2793,00 3490,00 5547,33 2048,33 4379,00 2522,67 3650,00 3490,05
G2 3394,00 1879,00 4666,00 3006,67 4114,00 4038,67 2781,67 3411,43
G3 1994,00 2178,00 5466,67 3698,00 5395,67 4912,00 3797,00 3920,19
G4 2778,00 2626,00 3841,33 1849,33 4552,00 4486,67 5652,00 3683,62
G5 3746,33 2970,00 5611,67 4124,33 5126,00 4262,67 2718,00 4079,86
UFUS Carajas  4002,00 3266,00 5549,67 3002,67 5798,00 3042,67 2790,33 3921,62
G7 3042,00 3330,33 5916,67 3037,67 5256,00 4693,33 3406,67 4097,52
G8 3358,00 2795,00 5674,00 3015,33 5082,00 4544,00 2511,33 3854,24
G9 3258,67 2785,67 5032,33 3432,67 4397,33 4837,33 2592,33 3762,33
G10 3766,00 2321,00 5766,67 4392,67 5338,00 4022,67 2233,33 3977,19
G11 2701,00 2082,00 5517,00 2787,67 4924,00 1736,00 2971,00 3245,52
G12 3150,33 2116,00 5650,00 2342,67 3266,00 3361,33 3062,00 3278,33
G13 2916,67 2071,00 2600,00 3555,00 4672,00 3594,67 3765,33 3310,67
G14 2095,33 1467,00 4596,00 3902,00 4956,00 4890,67 2001,33 3415,48
G15 3105,67 2271,00 4926,67 3026,67 4346,00 4446,67 2500,00 3517,52
G16 3614,33 2517,00 4299,67 3705,00 3888,67 2242,67 1950,00 3173,90
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G17 4188,67 2395,00 5826,67 3747,00 4850,00 4496,00 1800,00 3900,48

G18 3701,00 2753,00 5164,67 4432,67 4470,00 3946,67 1676,00 3734,86
G19 3198,00 2346,00 5800,00 3270,33 4618,00 4074,67 2003,33 3615,76
G20 2826,00 2625,00 3968,00 4107,67 4574,00 3760,00 2048,33 3415,57
G21 3438,33 2582,00 5053,33 4252,67 4626,00 4168,00 2029,33 3735,67
G22 3407,00 2267,00 5906,00 3301,67 4400,00 4560,00 1866,67 3672,62
G23 2275,33 2323,00 5116,67 3241,00 3698,00 4253,33 2375,67 3326,14

MSOY 6101  3615,67 2089,67 5533,33 2994,33 5012,00 3120,00 2775,00 3591,43
MSOY 7211  3080,00 3300,00 5491,00 3472,67 5094,67 4200,00 2275,33 3844,81
UFUS Guarani  2679,00 1777,00 5104,33 4042,67 4382,00 4450,67 3341,67 3682,48
UFUS Riqueza 2374,67 2410,67 3121,00 2250,33 4290,00 3040,00 3420,00 2986,67
Média 3129,59 2482,72 5064,69 3334,80 4648,35 3914,96 2740,51 3616,52
Ambientes: Al (Alto Taquari — 2011/2012), A2 (Lucas do Rio Verde — 2011/2012), A3 (Sinop — 2011/2012), A4

(Alto Taquari — 2012/2013), A5 (Lucas do Rio Verde — 2012/2013), A6 (Queréncia — 2012/2013), A7
(Rondondpolis — 2012/2013).

O ambiente que menos contribuiu para interacdo G x A e, portanto, mais estavel foi
Lucas do Rio Verde, na safra 2012/2013, seguido de Lucas do Rio Verde na safra 2011/2012 e
0s mais instaveis foram Sinop na safra 2011/2012 e Rondondpolis na safra 2012/2013 (Figura
1).

Por meio da andlise AMMI2, é possivel identificar os gendtipos com adaptacdes
especificas, ao considerar a maior proximidade dos pontos referentes aos genotipos e ambientes
e observando-se 0s sinais dos escores para genotipos e ambientes, visto que quando sao de
mesmo sinal interagem positivamente e quando apresentam sinais contrarios interagem
negativamente (DUARTE; VENCOVSKY, 1999). Os genttipos G7, G11 e G12 foram mais
adaptados e estaveis a Lucas do Rio Verde independente da safra, sendo que o genétipo G7
apresentou adaptacdo especifica a este ambiente (Figura 1).

Os gendtipos G5, UFUS Carajas, G8, G19, G22, MSOY 7211 e UFUS Riqueza foram
mais adaptados a Sinop (safra 2011/2012) e quando cultivados nesse ambiente, espera-se maior
rendimento (Figura 5.2).

Quanto a estratificacdo ambiental, houve a formacdo de cinco grupos, sendo dois
formados por dois ambientes, um com Alto Taquari safra 2011/2012 e Alto Taquari safra
2012/2013 e o outro com Lucas do Rio Verde safra 2011/2012 e Lucas do Rio Verde safra
2012/2013 (Figura 5.2), embora as correlagdes entre os ambientes ndo tenham sido
significativas (Tabela 5.4). A formacgéo de poucos grupos e de ambientes isolados pode ser
explicada pela natureza complexa da interacdo e por ndo existir correlagéo entre os ambientes
(Tabela 5.4).

A estratificacdo ambiental e a adaptabilidade fenotipica podem ser estudadas pela

andlise de fatores. Na Tabela 5.31, verificou-se que foi necessario o nimero de quatro fatores
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finais para atingir um valor superior a 80% da variacéo total dos dados, conforme indicado por
Murakami e Cruz (2004).

TABELA 5.6 Autovalor, valor percentual e porcentagem acumulada na analise de fatores
realizada com 27 gendtipos de soja de ciclo precoce, cultivados em sete

ambientes.
Autovalor Valor percentual Porcentagem acumulada

2,25 32,17 32,17
1,54 21,95 54,12
1,20 17,18 71,30
0,77 11,08 82,39
0,58 8,37 90,77
0,45 6,51 97,29
0,18 2,70 100,00

Para fazer uso das informac6es obtidas pela analise de fatores, é fundamental que cada
variavel considerada possa, de fato, ser adequadamente representada pelos fatores comuns, 0s
quais proporcionardo valores que irdo permitir a inferéncia sobre os estratos de ambiente e sobre
a adaptabilidade dos gendtipos estudados. Assim, observou-se a comunalidade, que representa
a proporcdo da variancia da variavel, padronizada, em cada ambiente devido aos fatores
comuns, ou pode ser considerada como a medida da eficiéncia da representacdo das variaveis
por uma parte comum (CRUZ; CARNEIRO, 2006). O menor valor de comunalidade foi de 0,71
(Tabela 5.4), indicando que a descricdo do desempenho dos gendétipos, considerando a
produtividade de grdos nos ambientes foi adequada.

De acordo com as cargas fatoriais do fator 1 e 2, os ambientes ndo foram agrupados.
Para o fator 1, apenas dois ambientes apresentaram cargas fatoriais acima da ideal, Alto Taquari
—2012/2013 (0,88) e Rondonopolis — 2012/2013 (-0,85), no entanto, ndo foram agrupados por
apresentarem sinais opostos. Para o fator 2 apenas um ambiente apresentou carga fatorial acima
de 0,7, Lucas do Rio Verde — 2012/2013 (0,90). Resultados semelhantes foram observados por
Mendonca et al. (2007) ao verificar a impossibilidade de agrupar ambientes pela auséncia de
cargas fatoriais superiores a 0,8 em um mesmo fator, no estudo de estratificacdo ambiental,
adaptabilidade e estabilidade de 21 geno6tipos de soja no estado do Parana e Santa Catarina.

No entanto, em virtude das comunalidades terem sido superiores a 0,7, optou-se por
agrupar os ambientes com cargas fatoriais mais proximas e de mesmo sinal. Dessa maneira,
para o fator 1, Alto Taquari —2011/2012 e Alto Taquari — 2012/2013 foram alocados no grupo
1 (Regido 1), e para o fator 2, Lucas do Rio Verde — 2011/2012 e Lucas do Rio Verde —
2012/2013, formaram o grupo 2 (Regiéo 2).
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TABELA 5.7 Descricdo do indice ambiental para sete ambientes, comunalidade e cargas
fatoriais iniciais e finais resultantes da decomposicdo da produtividade em cada
ambiente e fatores comuns e especificos.

Ambiente indice Comunalidade Cargas iniciais Cargas finais
Fator 1 Fator 2 Fator 1 Fator 2
1 -486,92 0,71 0,67 0,32 0,47 0,24
2 -1133,80 0,71 0,25 0,80 -0,24 0,56
3 1448,17 0,85 0,64 0,29 0,13 0,07
4 -281,71 0,90 0,69 -0,55 0,88 0,20
5 1031,82 0,86 0,45 0,33 0,11 0,90
6 298,44 0,84 0,27 -0,40 0,11 0,10
7 -876,01 0,86 -0,73 0,36 -0,85 0,18

Ambiente: Al (Alto Taquari —2011/2012), A2 (Lucas do Rio Verde —2011/2012), A3 (Sinop —2011/2012), A4
(Alto Taquari — 2012/2013), A5 (Lucas do Rio Verde — 2012/2013), A6 (Queréncia — 2012/2013), A7
(Rondondpolis — 2012/2013).

Os ambientes considerados favoraveis foram Sinop — 2011/2012, Lucas do Rio Verde —
2012/2013 e Queréncia—2012/2013, pois apresentaram indices positivos e desfavoraveis foram
Alto Taquari — 2011/2012, Lucas do Rio Verde — 2011/2012, Alto Taquari — 2012/2013 e
Rondondpolis — 2012/2013, que apresentaram indices negativos (Tabela 5.7). Desse modo,
aproximadamente 58% dos ambientes mostraram-se desfavoraveis para expressao do potencial
produtivo dos gendtipos. Os ambientes favoraveis apresentaram as maiores médias de
produtividade de grdos (kg ha?), 5.064,69; 4.648,35 e 3.914,96 kg ha?, respectivamente
(Tabela 5.5).

A andlise da adaptabilidade fenotipica foi realizada por meio da dispersao dos escores
em graficos em que os eixos foram apresentados pelos fatores comuns, os quais passam a ter
interpretacdo, ou seja, cada fator representa uma regido, ou um estrato, em que ha similaridade
no comportamento genotipico (CRUZ; CARNEIRO, 2006).

Nos quadrantes Il e IV estdo situados os genotipos com adaptabilidade especifica a
regido determinada pelo fator, nesse caso tem-se duas regides (R1 e R2) (Figura 2). Assim, 0
gendtipo G1, G3, G4, G6, G7, G8 e MSOY 6101 apresentaram adaptabilidade especifica a
Lucas do Rio Verde, ao passo que 0s genotipos G2, G14, G16, G19, G22 e MSOY 7211
apresentam melhores desempenhos produtivos em Alto Taquari, ambos independentes da safra.
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FIGURA 5.2 Dispersédo de 27 genétipos, G1, G2, G3, G4, G5, G6 (UFUS Carajas), G7, G8,
G9, G10, G11, G12, G13, G14, G15, G16, G17, G18, G19, G20, G21, G22, G23,
G24 (MSOY 6101), G25 (MSOY 7211), G26 (UFUS Guarani) e G27 (UFUS
Riqueza) em relacdo a eixos representativos de estratos ambientais. O fator 1
representa a regido R1, formada pelos locais: Alto Taquari — 2011/2012 e Alto
Taquari — 2012/2013, e o fator 2 representa a regido R2, formada pelos locais:
Lucas do Rio Verde — 2011/2012 e Lucas do Rio Verde — 2012/2013.

O quadrante | representa a adaptabilidade do tipo ampla, nesse caso, 0s genotipos G5,
G10, G13, G17, G18, G20, G21 e MSOY 6101 apresentam esse tipo de adaptabilidade. No
quadrante 111 encontram-se 0s genotipos que apresentaram baixo desempenho, sendo eles: G9,
G11, G12, G15, G23 e UFUS Riqueza, diante disso, esses gendtipos ndo devem ser indicados
para essa regido. Além disso, para a regido 1, foram os que realmente apresentaram as menores
médias de produtividade (Tabela 5.5).

Pela analise GGE Biplot, os dois primeiros componentes principais captaram 57,9% da
variacao, e embora estejam abaixo do limite ideal (70%), pode ser considerado satisfatorio, uma
vez que toda interacdo entre os ambientes foram complexa e pela variabilidade de condic¢oes
climéticas nos ambientes. Esse resultado ficou abaixo do observado por Amira et al. (2013)
(86,6%) e proximo do encontrado por Asfaw et al. (2009) (61,50%).
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Ao utilizar os dois primeiros componentes principais, houve a formacdo de quatro
grupos de ambientes (mega-ambientes) pela metodologia GGE Biplot (Figura 3), corroborando

com os resultados obtidos por Amira et al. (2013).

PC1=389% PC2 =21%, Shm=57.5% '
_|Transform = 0, Scaling = 0, Chptering =2, SWVP=2 |

MO

PC1

FIGURA 5.3 Plotagem dos escores dos componentes principais, quanto a estratificacdo
ambiental, segundo o modelo GGE biplot para o caractere produtividade de gréos,
para 27 genotipos: G1, G2, G3, G4, G5, G6 (UFUS Carajas), G7, G8, G9, G10,
G11, G12, G13, G14, G15, G16, G17, G18, G19, G20, G21, G22, G23, G24
(MSOY 6101), G25 (MSOY 7211), G26 (UFUS Guarani) e G27 (UFUS
Riqueza), em sete ambientes: Al (Alto Taquari — 2011/2012), A2 (Lucas do Rio
Verde — 2011/2012), A3 (Sinop — 2011/2012), A4 (Alto Taquari — 2012/2013),
A5 (Lucas do Rio Verde — 2012/2013), A6 (Queréncia — 2012/2013) e A7
(Rondondpolis — 2012/2013). PC1: componente principal 1, PC2: componente
principal 2.

Os melhores ambientes foram Sinop — 2011/2012 e Alto Taquari — 2012/2013, que
apresentaram maior valor para CP1 e mais proximos do escore zero para CP2, apresentando
maior poder de discriminacdo dos genotipos (Figura 5.3), e maior rendimento em relacdo aos
demais ambientes (Tabela 5.5). Acredita-se que esse comportamento tenha ocorrido devido as

boas condi¢bes de cultivo em relagdo a disponibilidade hidrica durante a condugdo dos
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experimentos nesses locais, proporcionando maior capacidade fotossintética das plantas e
consequentemente maior rendimento.

Os gendtipos G5, G10, G17, G18 e G22, apresentaram-se mais produtivos e mais
estaveis, sendo indicados para 0 mega-ambiente 1 formado pelos ambientes Alto Taquari —
2011/2012, Alto Taquari —2012/2013, Lucas do Rio Verde — 2012/2013 e Sinop — 2011/2012.

Para 0 mega-ambiente 1l os genotipos mais adaptados foram G3, G7, G9, G14, MSOY
7211 e UFUS Guarani, para o0 mega-ambiente 111 foram os genotipos G2, G4, G13 e UFUS
Riqueza, e para 0 mega-ambiente IV os gendtipos mais adaptados foram G1, G11, G12, G16,
UFUS Carajas e MSOY 6101.

Comparando-se o0s resultados obtidos por todos os métodos, o0 modelo AMMI
apresentou maior eficiéncia em reter maior parte da variagdo nos dois primeiros componentes
principais (61,46%), seguido do modelo GGE Biplot (57,90%) e anélise de fatores (54,12%).

De maneira geral, a composi¢do dos grupos realizada pelos métodos foram semelhantes
para alguns ambientes, os modelos formaram o conjunto de ambientes correspondentes a uma
mesma localidade, porém em safras distintas. O ambiente mais estavel e com maior rendimento
dos gendtipos foi Lucas do Rio Verde na safra 2012/2013 e o genotipo G5 considerando a

analise AMMIZ2, anélise de fatores e GGE biplot foi mais estavel.

5.6 Conclusdes

A interacdo gendtipos por ambientes para a produtividade de grdo em soja foi de
natureza complexa.

As analises AMMI, Anélise de Fatores e GGE Biplot permitiram o agrupamento
de ambientes de forma similar;

O método AMMI foi superior aos modelos GGE Biplot e analise de fatores, por
explicar maior proporcdo da soma de quadrados da interacdo gendtipos por ambientes;

O genotipo G5 apresentou nas metodologias AMMI, analise de fatores e GGE
biplot elevada produtividade de gréos e alta adaptabilidade e estabilidade.

Lucas do Rio Verde na safra 2012/2013 apresentou maior estabilidade e maior

rendimento de gréos.
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CAPITULO 5

ADAPTABILIDADE E ESTABILIDADE DE GENOTIPOS DE SOJA DE CICLO
TARDIO: AMMI, GGE BIPLOT E ANALISE DE FATORES
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6 ADAPTABILIDADE E ESTABILIDADE DE GENOTIPOS DE SOJA DE CICLO
TARDIO: AMMI, GGE BIPLOT E ANALISE DE FATORES

6.1 Resumo

O sucesso de um programa de melhoramento de plantas depende da sua capacidade de
desenvolver e lancar novas cultivares com garantia de desempenho superior e capacidade de
resistir a estresses bidticos e/ou abidticos. O objetivo deste trabalho foi estudar a interagdo
gendtipos por ambientes para o caractere produtividade de grdos e avaliar a adaptabilidade e
estabilidade de genétipos de soja de ciclo tardio por métodos multivariados: AMMI, GGE
Biplot e analise de fatores, bem como comparar a eficiéncia dos métodos. Os experimentos
foram realizados em cinco municipios do estado do Mato Grosso nas safras 2011/2012 e
2012/2013. Foram avaliados 30 genotipos de soja de ciclo tardio, sendo 25 linhagens
desenvolvidas pelo Programa melhoramento de soja da Universidade Federal de Uberlandia-
UFU e cinco testemunhas: UFUS Xavante, UFUS Impacta, MSOY 8866, MSOY 8787 e MSOY
9350. O caractere avaliado foi a produtividade de grdos (kg ha™). Verificou-se interacéo
gendtipos por ambientes significativa e de natureza complexa. O coeficiente de determinacao
genotipico foi de 80,26%, indicando que a variacdo genética foi superior a ambiental. O modelo
AMMI apresentou maior eficiéncia em por reter maior parte da variacdo nos dois primeiros
componentes principais (53,17%), seguido do modelo anélise de fatores (52,10%) e GGE Biplot
(41,82%). O ambiente mais estavel e com maior rendimento dos genotipos foi Lucas do Rio
Verde na safra 2012/2013 e o gend6tipo G10 considerando a analise AMMIZ2, andlise de fatores
e GGE Biplot foi 0 mais estavel.

Palavras-chave: Glycine max., melhoramento, analises multivariadas, produtividade de graos.

6.2 Abstract

The success of a plant-breeding program depends on its ability to develop and introduce new
cultivars with guaranteed superior performance and ability to withstand biotic and abiotic stress.
We studied the interaction between genotypes and environments and their impact on grain yield.
We also evaluated the adaptability and stability of late-cycle soybean genotypes by multivariate
methods: AMMI, GGE Biplot and factor analysis and compared the efficiency of these
multivariate methods. The experiments were conducted on the 2011/2012 and 2012/2013 crops
located in five municipalities in the state of Mato Grosso, Brazil. Thirty late-cycle soybean
genotypes were analyzed. These comprised 25 lines developed by the soybean-breeding
program at the Universidade Federal de Uberlandia-UFU and five controls (UFUS Xavante,
UFUS Impacta, MSOY 8866, MSOY 8787 and MSOY 9350). We evaluated grain yield (kg ha”
1y and found significant and complex interaction between genotype and environment. The
genotypic coefficient of determination was 80.26%, which indicates that genetic variation was
greater than environmental variation. The AMMI model was the most efficient at retaining most
of the variation of the first two principal components (53.17%), followed by factor analysis
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(52.10%) and GGE Biplot (41.82%). The most stable environment was in the 2012/2013 crop
at the Lucas do Rio Verde farm and G10 was the most stable genotype according to AMMI2,
GGE Biplot and factor analysis.

Keywords: Glycine max, breeding, multivariate analysis, grain yield.

6.3 Introducéo

A soja [Glycine max (L.) Merrill] é uma importante leguminosa que ocupa lugar de
destaque no cenario mundial. Atualmente, o Brasil é o segundo maior produtor, sendo a cultura
cultivada em todas as regides do Pais (CONAB, 2013).

A diversidade de condi¢des ambientais em que a soja é cultivada requer que 0s ensaios
de Valor Cultivo e Uso (VCU) sejam conduzidos em rede, em varios locais e safras, para
selecionar geno6tipos que sejam comprovadamente superiores. A exposicdo de gendtipos as
condi¢cdes ambientais distintas pode provocar uma variacdo do desempenho das cultivares,
devido a ocorréncia da interacdo gendétipos x ambientes (G x A) (CRUZ; REGAZZI,
CARNEIRO, 2012).

Visando amenizar os efeitos da interacdo G x A, a conducgéo dos experimentos em maior
namero possivel de locais e anos é necessaria, para se avaliar a magnitude da interacéo e seu
possivel impacto sobre a selecdo e a recomendacdo de cultivares, que se constitui um dos
principais problemas dos programas de melhoramento de plantas (RAMALHO et al., 2012;
MEOTTI et al., 2012), por dificultar a selecdo de gen6tipos superiores.

Quando a interacdo G x A é significativa, o desempenho observado de um conjunto de
gendtipos, em um ambiente, pode ndo ser muito informativo para o desempenho dos mesmos
em outros. Ambientes com caracteristicas semelhantes induzem respostas correspondentes em
plantas e a fortes correlagdes fenotipicas e genéticas (MALOSETTI; RIBAUT; EEUWIJK,
2013).

Uma particdo do quadrado médio da interacdo G x A, em parte simples e complexa,
permite verificar qual o tipo de interacdo é predominante. A metodologia proposta por Cruz e
Castoldi (1991) tem sido muito utilizada para quantificar o percentual da parte simples ou
complexa da interacdo G x A para o caractere produtividade de grdos em soja (MENDONCA
et al., 2007; BARROS et al., 2012; PELUZIO et al., 2008).

O emprego de métodos estatisticos permite estudar a adaptabilidade e estabilidade
fenotipica, com a identificacdo dos gendtipos que menos contribuem para a interacéo, ou seja,
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genotipos mais adaptados, estaveis e que podem ser recomendados para varios ambientes, desde
que mostrem também caracteristicas desejaveis (DUARTE; VENCOVSKY, 1999).

A partir das analises de adaptabilidade e estabilidade, torna-se possivel a identificacdo
de genotipos que apresentam comportamentos previsiveis e que sejam responsivos as variagoes
ambientais. Existem inimeros métodos utilizados para se avaliar a adaptabilidade e a
estabilidade fenotipica de geno6tipos em fase final do processo de melhoramento genético. A
diferenca entre eles esta nos parametros adotados para a sua avaliacdo, nos procedimentos
estatisticos empregados para avalia-los, na informacéo ou facilidade de interpretacdo de sua
anélise (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2012), o que dificulta a escolha do modelo ideal a
ser utilizado (FRANCESCHI et al., 2010; GOUVEA et al., 2011).

Aspectos relacionados a facilidade de anélise e de interpretacdo dos resultados devem
ser considerados para a escolha do método para estudos de adaptabilidade e estabilidade
(SILVA et al., 2013). Atualmente, métodos que envolvem principios de analise multivariada
tém sido utilizados para avaliar genotipos de soja quando expostos as oscilagdes ambientais
(MALOSETTI; RIBAUT; EEUWIK, 2013).

Entre as técnicas multivariadas utilizadas em estudos em soja, tém-se as que explicam
os efeitos principais (gendtipo e ambiente) e a sua interacdo, podendo-se destacar o modelo de
efeitos principais aditivos e interagdo multiplicativa (Additive Main Effects and Multiplicative
Interaction Analysis - AMMI), anélise dos efeitos principais do genétipo e da interacdo
gendtipos x ambientes (Genotype main effects and Genotype x Environment interaction - GGE
biplot) (AMIRA et al., 2013; ASFAW et al., 2009; OLIVEIRA; DUARTE; PINHEIRO, 2003),
e analise baseada no principio da similaridade do desempenho genotipico (Analise de fatores)
(MENDONCA et al., 2007).

A maioria das técnicas multivariadas gera graficos biplots e tem-se mostrado eficientes
no entendimento e interpretacdo dos efeitos da interagcdo (LEE et al., 2003; PACHECO et al.,
2009; CAMARGO-BUITRAGO et al., 2011).

O objetivo deste trabalho foi estudar a interacdo gendétipos por ambientes para o
caractere produtividade de grdos e avaliar a adaptabilidade e estabilidade de genétipos de soja

de ciclo tardio pelos métodos multivariados AMMI, GGE Biplot e analise de fatores.
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6.4 Material e métodos

Os experimentos foram realizados em cinco municipios do Estado do Mato Grosso
(Tabela 6.1), nas safras 2011/2012 e 2012/2013. Utilizaram-se 30 gendtipos de soja de ciclo
tardio, sendo 25 linhagens desenvolvidas pelo Programa de melhoramento de soja da
Universidade Federal de Uberlandia - UFU e cinco testemunhas: UFUS Xavante, UFUS
Impacta, MSOY 8866, MSOY 8787 e MSOY 9350.

TABELA 6.1 Altitude, latitude, longitude e safra de ensaios de competicdo de gendétipos de
soja de ciclo tardio no Estado do Mato Grosso.

Ambiente Altitude Latitude Longitude Safra
Alto Taquari 851 17°49'34" 53°16'56" 2011/2012
Lucas do Rio Verde 390 13°03'01" 55°54'40" 2011/2012
Sinop 384 11°50°53” 55°38°57” 2011/2012
Alto Taquari 851 17°49'34" 53°16'56" 2012/2013
Lucas do Rio Verde 390 13°03'01" 55°54'40" 2012/2013
Queréncia 350 12°35'49" 52011'59" 2012/2013
Rondondpolis 227 16°28'15" 54°38'08" 2012/2013
Sinop 384 11°50°53” 55°38°57” 2012/2013

Antes da implantacdo de cada experimento, coletou-se uma amostra de solo composta,
para realizacdo das analises quimica e fisica para fins de recomendacdo de calagem e adubacéo.
O preparo do solo foi realizado de forma convencional, com uma aracdo e duas gradagens.
Antes da semeadura, a area foi sulcada e adubada, conforme analise do solo para cada local.

Para todos os experimentos, o delineamento experimental utilizado foi o de blocos
completos casualizados, com trés repetices. A parcela experimental constituiu-se de cinco
linhas de plantas de soja, com cinco metros de comprimento, espacadas em 0,5 m. Como parcela
util consideraram-se as trés linhas centrais, desprezando 0,5 m de cada extremidade.

Quanto aos tratos culturais empregados, no controle de plantas daninhas, foram
utilizados herbicidas em pré e pos-emergéncia. As doencas e insetos pragas foram controlados
conforme recomendag0es técnicas apropriadas a cultura (EMBRAPA, 2011).

Avaliou-se o caractere produtividade de gréos (kg ha*), obtido por meio da colheita da
area util de cada parcela e pesagem dos gréos obtidos apds trilha dos feixes de plantas e limpeza
dos grédos. Os dados obtidos (gramas por parcela) foram transformados para kg ha™*, sendo esta
produtividade corrigida para umidade de 13%, conforme a equacao abaixo:

100Ul
100-UF
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Em que:

PF: peso final corrigido da amostra;
PI: peso inicial da amostra;

Ul: umidade inicial da amostra;

UF: umidade final da amostra (13%),

Os dados foram submetidos a analises estatisticas e foram, inicialmente, avaliadas as
pressuposi¢es tais como: homogeneidade das variancias residuais (Teste de Levene),
aditividade (Teste de Tukey) e normalidade dos residuos (Shapiro-Wilk). Posteriormente,
realizaram-se as analises de variancia para cada experimento. Em seguida, avaliou-se a
homogeneidade das variancias residuais, por meio da razdo entre o maior e 0 menor quadrado
médio do residuo (QMR), considerando-se sete como valor limitante, para realizacdo da analise
de variancia conjunta, conforme descrito RAMALHO et al., (2012). Os efeitos de genttipos e
ambientes foram considerados fixos.

Realizou-se o estudo da interacdo G x A, a partir da decomposicdo em parte complexa
entre pares de ambientes, conforme descrito por Cruz e Castoldi (1991). Assim, a parte

complexa foi obtida pela expressao:

C={(1-1)’{Q.Q;

Q1 e Q2 correspondem ao quadrados médios dos genoétipos nos ambientes 1 e 2,

respectivamente, e r a correlacao entre as médias dos gen6tipos nos dois ambientes.

Foram estimadas as correlacGes fenotipicas e genotipicas entre os pares de ambientes.
O coeficiente de correlagéo fenotipico foi estimado pela seguinte expresséo:
(= COV(Y;.Y;)

) /V(Yj)\‘/(vj.)

Em que:

COV(Y,,Y

i»Yij) : covariancia fenotipica da caracteristica X avaliada no ambiente j e j’;
\7(Yj) : variancia fenotipica da caracteristica X no ambiente j; e

V(Y;): variancia fenotipica da caracteristica X no ambiente j’.

O coeficiente de correlacdo genotipico foi estimado utilizando a seguinte expressao:
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= Dy
Py * Do

Em que:

@, - variabilidade genética da caracteristica X entre o ambiente jej’; e

oy

Do - Variabilidade da interagao.
A significancia estatistica do coeficiente de correlacdo fenotipico foi testada pelo teste

t, ao nivel 5% de probabilidade. Foi estimado o coeficiente de determinacdo genotipica (h?)

com base no método da andlise de variancia dado por:

A

h2 — (09
QMG/r

. QMG-QMR

g =7
r

Em que:

h? =coeficiente de determinagdo genotipico;

A

¢, =componente quadratico genético;
QMG = quadrado médio de gendtipos;
QMG = quadrado médio do residuo; e

r =namero de repeticdes.

Uma vez detectada interacdo G x A significativa, procedeu-se a analise de estratificacdo
e de adaptabilidade e estabilidade fenotipica pela metodologia AMMI (ZOBEL et al., 1988),
GGE Biplot (YAN et al., 2000) e anéalise de fatores (MURAKAMI; CRUZ, 2004).

A andlise AMMI (Additive Main Effects and Multiplicative Interaction Analysis),
proposta inicialmente por Mandel (1971), é um tipo de metodologia que permite um
detalhamento maior da soma de quadrados da interacdo. A anélise considera modelos aditivos
para os efeitos principais: gendtipos (g)i e ambientes (a); e, multiplicativos para os efeitos da
interacdo, (ga)ij (MALOSETTI; RIBAUT; EEUWIJK, 2013). Assim, a resposta média de um

genotipo i em um ambiente j é dada por:

. q -
Yik =+, +a, +Z\fz0ch +9; +€j
c=1

Em que:
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Y i : média observada para a variavel resposta, do genotipo i no ambiente j;

u : média geral dos ensaios;
gi: efeito do gendtipoi,i=1,2,..., g;
ai: efeito do ambiente j, j = 1,2,..., a;

A, : autovalor do c-ésimo componente principal relacionado a interagdo GxA;
;. : autovalor do c-ésimo componente principal relacionado ao gendtipo i;
Y, - autovetor do c-ésimo componente principal relacionado ao ambiente j;

0; - residuo ou ruido nao explicado pelos componentes principais;

éij: erro experimental médio, sendo éij ~ N(0;Ve/r), r € 0 numero de repeticoes,

O indice c variade 1 a g, sendo g = minimo (t-1; k-1). O valor de q corresponde ao posto
da matriz de interagdo GxA.

A analise GGE Biplot utiliza o grafico conhecido em inglés como GGE (Genotype main
effects and Genotype x Environment interaction) que permite explorar respostas dos genétipos
a ambientes especificos. O modelo multiplicativo GGE biplot é semelhante ao modelo
multiplicativo AMMI (SOUZA, 2010).

As analises GGE biplot sdo realizadas considerando o modelo simplificado para dois
componentes principais, centrado no ambiente (YAN, 2001):

Yiji— 1 = Lyva + Ly, + §;
Em que:
Yij: € a média do genotipo i no local j;
Hj: é a média de todos os gendtipos no local j;
Ayitaji: € 0 primeiro componente principal (CP1) do efeito de gen6tipo + interagdo gendtipos x
ambientes, resultante da analise de componentes principais aplicada a matriz de interacdes;
J2yieaj2: € 0 segundo componente principal (CP2) do efeito de genoétipo + interacdo genotipos x
ambientes, resultante da anélise de componentes principais aplicada a matriz de interagdes;
A1 e 22: sdo os autovalores associados ao CP1 e CP2;
i1 € yi2: SA0 0S escores do CP1 e CP2, respectivamente, para 0s genotipos;
aj1 € ojo: S80 0S escores do PC1 e PC2, respectivamente, para ambientes;
& € o residuo do modelo com NID (0,6%/r) (onde o* é a variancia do erro entre parcelas e r é

0 numero de repeticdes).
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A anélise de fatores é uma técnica multivariada utilizada, entre outras formas, nos
estudos de estratificagdo ambiental e permite reduzir um nimero elevado de variaveis originais
a um pequeno numero de variaveis abstratas, chamadas de fatores (CRUZ; CARNEIRO, 2006).
Esses fatores podem ser independentes ou correlacionados; cada fator pode reunir variaveis
originais fortemente correlacionadas entre si, mas fracamente correlacionadas com as variaveis
dos outros fatores (JOHNSON; WICHERN, 1992). Assim, postula-se que a anélise de fatores
seja capaz de formar subgrupos de ambientes de modo a haver altas correlages na caracteristica
de interesse dentro de subgrupos e baixa, ou nenhuma, entre subgrupos (CRUZ; CARNEIRO,
2006).

O modelo fatorial pressupfe que cada varidvel resposta pode ser expresso por uma
combinacéo linear de fatores comuns (CRUZ; CARNEIRO, 2006).

Para analise “AMMI” utilizou-se 0 software Estabilidade, desenvolvido por Ferreira
(2002), para analise “GGE biplot” o software GGE biplot, desenvolvido por Yan (2001) e para
analise de fatores o software Genes desenvolvido por Cruz (2006).

6.5 Resultados e discussao

Pela analise de variancia conjunta, observaram-se efeitos significativos para a interacdo
genotipos x ambientes, indicando alteracdo no comportamento dos gendétipos em relacdo aos
ambientes de cultivo (Tabela 6.2). Resultado semelhante foi obtido por Oliveira et al., (2012)
ao avaliarem a adaptabilidade e estabilidade da produtividade de gréos de gend6tipos de soja em
duas regides sojicolas.

A média de produtividade de graos obtida foi de 4155,26 kg ha*, 38% superior a média
do Estado e 41,67% superior a média nacional (CONAB, 2013), o que demonstra a
possibilidade de identificacdo de possiveis novas cultivares para cultivo no Estado com

produtividade acima da obtida atualmente.

TABELA 6.2 Resumo da analise de variancia conjunta da produtividade de gréos (kg ha?), de
30 genotipos de soja (ciclo tardio) cultivados em oito ambientes.

Fontes de variacéo (FV) Quadrado medio
Blocos/Ambientes 581112,85624
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Genotipos (9) 2062844,91937**

Ambientes (a) 53818342,97752**
Interacdo GxA 1329711,92104**
Erro 407113,27928
Média 4155,26
CV (%) 15,36
h? 80,26

** significativo a 0,01 de significancia pelo teste F, CV (%): coeficiente de variacdo, h% coeficiente de
determinacdo genotipica.

O coeficiente de variacdao (CV) foi de 15,36%, demonstrando precisdo no controle das
causas de variacdo experimental, principalmente por se tratar do caractere produtividade de
grdos, que é quantitativo e, consequentemente, muito influenciado pelo fator ambiente. O CV
observado foi inferior ao obtido por Rocha et al. (2009) (17,95%) ao avaliar 38 linhagens de
soja quanto a adaptabilidade e estabilidade da produtividade de gréos, e ao obtido por Franco e
Hamawaki (2009) (17,66%) em andlise de varidncia conjunta para produtividade de grdos de
32 cultivares de soja de ciclo tardio, semeadas em duas épocas e cinco locais. Além disso, 0
coeficiente de variacdo deste estudo ficou inferior ao limite sugerido por Carvalho et al. (2003),
de 16%.

O coeficiente de determinagdo genotipico (h?) que fornece a proporcao da variabilidade
genética presente na variancia fenotipica total, foi de 80,26% indicando que a variagao genética
foi superior a ambiental. Esse resultado ficou acima do obtido por Yokomizo e Vello (2000),
que observaram estimativa de 57,57%, para o parametro h?, ao avaliarem progénies de soja para
0 caractere produtividade de graos.

As estimativas das correlagfes fenotipicas entre os pares de ambientes foram de baixa
magnitude e ndo significativas (Tabela 6.3). Todos os pares de ambientes apresentaram
interacdo do tipo complexa, ou seja, houve inconsisténcia na superioridade do genotipo com a
variacdo ambiental, o que gera dificuldades na indicacdo de genotipos (VENCOVSKY;
BARRIGA, 1992).

TABELA 6.3 Coeficiente de correlagdo fenotipica (rr) e genotipica (rg) entre ambientes e
decomposicdo da interacdo em parte complexa.

Ambientes fi Iy GXA (%)
Al A2 0,23™ 0,30 86,83
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Al A3 0,16™ 0,24 88,48

Al A4 -0,24 "™ -0,31 106,17
Al A5 0,32"™ 0,44 78,88
Al A6 0,03™ 0,04 91,49
Al AT -0,18™ -0,23 103,79
Al A8 0,05™ 0,07 79,89
A2 A3 -0,16 ™ -0,24 106,92
A2 A4 0,17 0,23 80,98
A2 A5 0,30™ 0,41 82,71
A2 A6 -0,21™ -0,32 97,80
A2 A7 -0,12"™ -0,16 103,70
A2 A8 0,16™ 0,21 78,42
A3 A4 -0,12"™ -0,18 91,81
A3 A5 0,10™ 0,16 94,69
A3 A6 0,22 0,39 70,21
A3 AT -0,06™ -0,08 102,38
A3 A8 0,29™ 0,45 75,38
A4 A5 -0,15™ -0,21 93,12
A4 A6 0,16™ 0,25 91,27
A4 A7 -0,28 ™ -0,38 96,18
A4 A8 -0,04 M -0,06 68,66
A5 A6 -0,01™ -0,02 83,99
A5 AT 0,16™ 0,23 91,07
A5 A8 0,35™ 0,49 72,32
A6 A7 0,17 0,25 69,18
A6 A8 0,08 0,12 59,39
A7 A8 -0,02™ -0,03 96,72

"s: ndo significativo pelo teste T a 0,05 de significAncia. Ambientes: Al (Alto Taquari — 2011/2012), A2 (Lucas
do Rio Verde — 2011/2012), A3 (Sinop — 2011/2012), A4 (Alto Taquari — 2012/2013), A5 (Lucas do Rio Verde —
2012/2013), A6 (Queréncia — 2012/2013), A7 (Rondondpolis — 2012/2013), A8 (Sinop — 2012/2013).

A predominancia de interacdo do tipo complexa e valores acima de 100%, indicou a
falta de correlacdo entre os ambientes, que também foi observada por PelGzio et al. (2008) ao
avaliarem vinte cultivares de soja em quatro locais do estado de Tocantins. Valores acima de
100% ocorrem em situacdes em que as correlacGes entre os ambientes séo negativas (CRUZ;
REGAZZI; CAINEIRO, 2012). Em condi¢bes de predominancia de parte complexa da
interacdo, torna-se necessario agrupar os ambientes com respostas similares e realizar estudos
de adaptabilidade e estabilidade, para atenuar os efeitos desse tipo de interacao.

Obtiveram-se pelo método AMMI, analise de fatores e GGE Biplot (Tabela 4)
componentes principais resultantes da decomposi¢édo da interagdo GxA significativos. Os dois
primeiros componentes principais da analise AMMI explicaram 53,17% da interagcdo GXxA,
valor abaixo do limite de 70%, sugerido por Ramalho et al. (2012) para andlise AMMI para que
se tenha um bom ajuste do modelo e maior acuracia das predigdes. Na analise de fatores e GGE
biplot, os dois primeiros componentes explicaram 41,82% e 52,10% da interacdo G x A,

respectivamente.
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TABELA 6.4 Percentual de explicacdo acumulada pelos métodos multivariados empregados
para analise e estratificagdo ambiental em sete ambientes do estado do Mato
Grosso.

% de Explicacdo acumulada

Componentes principais

AMMI Analise de Fatores GGE biplot
CP1 28,95 22,83 34,90
CP2 53,17 41,82 52,10
CP3 69,29 58,07 65,60
CP4 82,71 71,66 75,60
CP5 91,58 82,94 81,10

Apesar de os primeiros componentes principais para ambos os modelos ndo terem
atingido os limites ideais para plotagem no gréfico biplot, foram adotados, com o objetivo de
facilitar a analise e interpretacdo dos resultados, uma vez que ndo existe um consenso sobre
qual seria a propor¢cdo minima da soma de quadrados da interagdo G x A que deve ser
acumulada pelos primeiros componentes principais para a construcéo do biplot, mas a disperséo
grafica é desejavel (CARBONELL et al., 2004).

A utilizacdo dos dois primeiros componentes principais em técnicas multivariadas, sem
que atinjam os limites recomendados para a plotagem gréafica foi adotada em outros estudos de
adaptabilidade e estabilidade fenotipica em soja (ASFAW et al., 2009; CORREA, 2007;
OLIVEIRA, DUARTE; PINHEIRO, 2003).

Para a interpretacdo da estabilidade pelo modelo AMMI2 deve-se observar a distancia
dos pontos representativos dos genétipos e ambientes ao escore zero dos dois componentes
principais, desse modo pela figura 1 contatou-se que o genétipo G23 foi o mais estavel, seguido
dos genotipos G19 e G10. Os gendtipos G1, G4, G12, G14, G15 e G20 foram os mais instaveis
(baixa estabilidade), sendo, portanto, 0s genotipos que mais contribuiram para interacdo G x A.
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FIGURA 6.1 Plotagem dos “escores” dos dois primeiros componentes principais (CP1 e CP2),
quanto a estratificacdo ambiental, segundo o modelo AMMI para o caractere
produtividade de grdos, para 30 gendtipos de soja de ciclo tardio: G1, G2, G3, G4,
G5, G6,, G7, G8, G9, G10 (UFUS Guara), G11, G12, G13, G14, G15, G16, G17,
G18, G19, G20, G21, G22, G23, G24, G25, G26 (UFUS Xavante), G27 (UFUS
Impacta), G28 (MSOY 8866), G29 (MSQY 8787), G30 (MSQOY 9350) em oito
ambientes: Al (Alto Taquari — 2011/2012), A2 (Lucas do Rio Verde —
2011/2012), A3 (Sinop —2011/2012), A4 (Alto Taquari — 2012/2013), A5 (Lucas
do Rio Verde — 2012/2013), A6 (Queréncia — 2012/2013), A7 (Rondonépolis —
2012/2013), A8 (Sinop — 2012/2013).

Gongalves, Di Mauro e Cargnelutti-Filho (2007) estudando 28 genotipos de soja quanto
a adaptabilidade e estabilidade para produtividade de graos, em diferentes épocas de semeadura,
concluiram que os genotipos mais instaveis foram os mais produtivos. Um dos principais
objetivos do melhoramento de plantas € selecionar gendtipos estaveis e que apresentem alto
rendimento. Nesse contexto, o0 gendtipo mais estavel foi 0 G23, que apresentou produtividade
de gréos de 3977,96 kg ha* (Tabela 6.5), apenas 4,30% inferior & média geral dos genotipos
em todos os ambientes. Por outro lado, o gendtipo G19 apresentou alta estabilidade e
produtividade de grdos 0,28% superior a média geral.

O gendtipo G4 apresentou a maior média em relacdo aos ambientes, mas foi um dos
mais instaveis, ou seja, um dos que mais contribuiram para a interacdo G x A. No entanto,
Vicente, Pinto e Scapim (2003) ao avaliarem nove linhagens de soja em 11 locais obtiveram

estabilidade varidvel tanto entre os gendtipos mais produtivos quanto entre 0S menos
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produtivos, ndo confirmando a aparente associagé@o entre estabilidade e baixos rendimentos,

corroborando com os resultados obtidos neste trabalho, uma vez que entre os genotipos estaveis,

0 genotipo G10 apresentou produtividade de 4538,50 kg ha, 9,22% superior a média geral.

TABELA 6.5 Média de produtividade de graos (kg ha) de 30 gendtipos de soja de ciclo tardio

cultivados em oito ambientes do estado do Mato Grosso.

Ambientes

Genotipos Al A2 A3 Ad A5 A6 A7 A8 Média
Gl 3385,83 3974,00 5400,00 3385,67 4717,77 3935,43 3302,93 4424,53 4065,77
G2 3206,67 4490,00 4733,33 3123,67 4610,43 4329,20 3143,77 3682,90 3915,00
G3 2909,17 3804,00 5890,47 3525,67 4760,43 3545,87 4060,70 3788,90 4035,65
G4 4084,50 5144,00 5700,00 3213,00 5577,10 3966,70 5817,27 4166,00 4708,57
G5 3163,17 4900,00 5666,67 3369,33 5745,87 3570,83 3547,47 4761,20 4340,57
G6 4055,83 4400,00 5700,00 3070,67 4875,03 3816,70 2667,17 5807,93 4299,17
G7 4493,17 5474,00 5704,77 3112,67 5777,10 3537,50 3219,83 3266,10 4323,14
G8 4160,50 5682,33 5143,60 3187,33 5833,33 3539,60 3069,20 3661,27 4284,65
G9 4666,67 4062,00 5733,33 2440,67 5529,20 2800,00 2976,40 2998,70 3900,87
G10 3380,07 5322,00 5900,00 4281,67 5841,67 3889,60 2947,33 4745,67 4538,50
Gl1 3633,33 5306,67 5633,33 3533,00 4927,10 3685,43 3063,30 5927,00 4463,65
G12 4771,67 5082,00 4870,00 3570,00 5752,10 3410,43 2523,57 6055,57 4504,42
G13 5079,67 5622,00 4239,03 3467,33 5220,87 3731,27 3872,10 4643,40 4484,46
Gl4 4923,33 4439,33 5133,33 3605,00 5850,03 4043,80 2479,37 2974,30 4181,06
G15 3808,00 5172,00 5808,33 3376,33 5531,30 3068,77 2410,77 6082,40 4407,24
Gl6 3223,50 4845,33 2966,67 4138,33 5200,03 3310,43 2701,77 3093,53 3684,95
G17 3962,00 5806,00 5307,40 3412,67 5693,77 2945,83 2420,10 4676,13 4277,99
G18 3628,33 4802,00 4816,67 3923,33 5566,70 3097,93 2362,63 3716,27 3989,23
G19 3622,50 5168,00 5121,73 3908,33 4733,37 3625,03 3035,90 4121,30 4167,02
G20 4352,83 5300,00 5900,00 3556,00 5179,20 3397,93 2614,10 5916,13 4527,02
G21 3589,83 5038,00 4606,67 3080,00 3577,10 2897,93 3059,07 2640,00 3561,07
G22 3481,33 5766,67 4048,90 3516,33 4558,37 3210,43 2480,47 4145,77 3901,03
G23 3589,83 4428,00 5040,00 3259,67 4260,43 4070,83 2869,37 4305,53 3977,96
G24 3613,17 3536,00 5683,33 3504,67 5208,37 3802,10 3324,17 5301,20 4246,63
G25 3659,83 4206,00 5180,00 3549,00 3464,60 3252,13 2586,10 2587,03 3560,59
Xavante 2991,50 5500,00 4247,07 3357,67 5793,80 3010,43 4391,67 4758,97 4256,39
Impacta 3413,67 4400,00 3848,80 2706,67 5575,03 3110,43 4418,40 5067,50 4067,56
MSOY 8866 3693,33 3966,67 4800,00 3059,00 5633,33 3500,00 4381,67 4359,37 4174,17
MSOY 8787 3369,33 4300,00 4951,10 4195,33 3331,27 3429,17 3293,33 3116,67 3748,28
MSOY 9350 3866,67 5076,67 4435,47 3647,00 5308,37 3610,47 3687,23 2889,13 4065,12
Média 3792,64 4833,79 5073,67 3435,87 5121,10 3504,74 3224,24 4256,01 4155,26

Al (Alto Taquari —2011/2012), A2 (Lucas do Rio Verde — 2011/2012), A3 (Sinop — 2011/2012), A4 (Alto Taquari
— 2012/2013), A5 (Lucas do Rio Verde — 2012/2013), A6 (Queréncia — 2012/2013), A7 (Rondondpolis —
2012/2013), A8 (Sinop — 2012/2013).
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O ambiente que menos contribuiu para interacdo G x A e, portanto, mais estavel foi
Lucas do Rio Verde na safra 2012/2013, seguido de Alto Taquari na safra 2012/2013 e Sinop
—2011/2012, e os mais instaveis foram Alto Taquari na safra 2011/2012, Rondonopolis na safra
2012/2013 e Sinop na safra 2012/2013 (Figura 6.1).

A andlise AMMI2 possibilita identificar também os gend6tipos com adaptacoes
especificas, ao considerar a maior proximidade dos pontos referentes aos genotipos e ambientes
e observando-se os sinais dos escores para gendtipos e ambientes. Gendétipos e ambientes de
mesmo sinal interagem positivamente e de sinais contrarios interagem negativamente
(DUARTE; VENCOVSKY, 1999). Nesse caso, 0s genotipos G5, G10, G23, G24, UFUS
Xavante e UFUS Impacta foram mais adaptados e estaveis a Sinop — 2011/2012, sendo que 0
gendtipo G5 apresentou adaptacédo especifica a este ambiente.

Pela analise de fatores, foi necessario o niumero de cinco fatores finais para atingir um
valor superior a 80% da variacdo total dos dados, conforme indicado por Murakami e Cruz
(2004) (Tabela 6), obtendo-se assim 82,94% da variagéo.

TABELA 6.6 Autovalor, valor percentual e porcentagem acumulada na analise de fatores
realizada com 30 genoétipos de soja de ciclo tardio em cada par de ambientes

estudados.

Autovalor Valor percentual Porcentagem acumulada
1,826644 22,833052 22,833052

1,51911 18,988869 41,821921
1,299982 16,249777 58,071698
1,087423 13,592793 71,664491
0,902021 11,275262 82,939753
0,537641 6,720508 89,660261
0,506838 6,335477 95,995739
0,320341 4,004261 100, 00000

Os valores de comunalidade, que representa a propor¢do da variancia da variavel,
padronizada, em cada ambiente devido aos fatores comuns e a medida de eficiéncia da
representacdo das varidveis por uma parte comum foram superiores ao valor sugerido por Cruz
e Carneiro (2006) de 0,70 (Tabela 6.7), indicando que a descricdo do desempenho dos
gendtipos, considerando a produtividade de grdos nos ambientes foi adequada.

Segundo Souza (1988) valores de comunalidades superiores a 0,64 séo aceitos como
razoaveis, que € equivalente a uma correlacdo proxima de 0,80 entre a variavel padronizada e

a parte comum, que explica esta variavel.
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Para as cargas fatoriais do fator 1 ap6s a rotagdo, apenas um ambiente apresentou valor
acima do ideal (0,80), Lucas do Rio Verde - 2011/2012 (0,844811), no entanto, Lucas do Rio
Verde — 2012/2013 por mais que ndo tenha alcancado o limite ideal, apresentou o segundo
maior valor (0,572887), sendo considerado para o0 agrupamento desses ambientes, que

formaram o grupo 1 (regido 1), que representam o mesmo local, porém, em safras distintas.

TABELA 6.7 Descricdo do indice ambiental para oito ambientes, comunalidade e cargas
fatoriais iniciais e finais resultantes da decomposicdo da produtividade em cada
ambiente e fatores comuns e especificos.

Ambiente  Comunalidade Indice Cargas iniciais Cargas finais
Fator 1 Fator 2 Fator 1 Fator 2
Al 0,905822 -362,616129  0,632069  -0,144314  0,206592  0,016878
A2 0,762355 678,531665 0,42574  -0,691675  0,844811  0,002161
A3 0,758026 918,409459  0,406029  0,498197  -0,375902  0,691717
A4 0,86627 -719,390544  -0,33176 -0,38442 0,33231-  -0,12246
A5 0,730164 965,845006  0,772613  -0,04565 0,572887  0,382901
A6 0,906112 -650,516116  0,007914  0,568095  -0,151896  0,098257
A7 0,874804 -931,019452  0,025997  0,533744  -0,018067  -0,06189
A8 0,831626 100,756109  0,610969  0,119109 0,260182  0,866254

Al (Alto Taquari —2011/2012), A2 (Lucas do Rio Verde —2011/2012), A3 (Sinop —2011/2012), A4 (Alto Taquari
— 2012/2013), A5 (Lucas do Rio Verde — 2012/2013), A6 (Queréncia — 2012/2013), A7 (Rondondpolis —
2012/2013), A8 (Sinop — 2012/2013).

O mesmo aconteceu para o fator 2, em que apenas Sinop — 2012/2013 apresentou valor
acima do recomendado (0,866254), porém Sinop — 2011/2012 apresentou valor préximo do
obtido para Sinop — 2012/2013, sendo inserido no grupo 2 (regido 2). Os demais ambientes
apresentaram valores muito baixos tanto para o fator 1 quanto para o fator 2, ficando isolados.
O agrupamento de ambientes com carga fatorial abaixo da recomendada foi realizado em
virtude das comunalidades terem sido de alta magnitude, o que garante um bom ajuste do
modelo.

Mendonca et al. (2007) ao estudarem a estratificacdo ambiental, adaptabilidade e
estabilidade de 21 gendtipos de soja no estado do Parana e Santa Catarina, também encontraram
maior proporc¢do de cargas fatoriais abaixo do recomendado, para os dois primeiros fatores apos
a rotacéo.

Os ambientes pertencentes a0 mesmo grupo apresentam caracteristicas semelhantes, no
caso do grupo I, os ambientes estdo a mesma altitude, que reflete em condi¢des semelhantes de
temperatura, umidade relativa do ar e precipitacdo. Desse modo, torna-se possivel a escolha de

um deles para representar a regiéo.
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Os ambientes considerados favoraveis foram Lucas do Rio Verde — 2011/2012, Sinop —
2011/2012, Lucas do Rio Verde — 2012/2013 e Sinop — 2012/2013 e desfavoraveis foram Alto
Taquari — 2011/2012, Alto Taquari — 2012/2013, Queréncia — 2012/2013 e Rondondpolis —
2012/2013 (Tabela 7). Desse modo, 50% dos ambientes mostraram-se favoraveis. Os ambientes
favoraveis apresentaram as maiores médias de produtividade de grdos (kg ha™), 4833,79;
5073,67; 5121,10 e 4256,01 kg ha™l, respectivamente (Tabela 6.5).

Diante do exposto, os ambientes favoraveis sao indicados para selecdo de linhagens de
soja com alto rendimento de gréos, e por estarem na mesma altitude e proporcionam
desempenho semelhante quanto a produtividade de grdos dos genotipos, pode-se selecionar
apenas um ambiente por regido para os préximos anos de avaliacéo.

A andlise de adaptabilidade e estabilidade pela analise de fatores é feita por meio da
dispersdo dos escores em graficos em que 0s eixos sdo representados por fatores comuns, 0s
quais passam a ter interpretacdo, ou seja, cada fator representa uma regido ou grupos de
ambientes, em que ha similaridade no comportamento dos genétipos (CRUZ; CARNEIRO,
2006).

Nos quadrantes Il e IV estdo situados os genotipos com adaptabilidade especifica a
regido determinada pelo fator, nesse caso ha duas regides (R1 - fator 1 e R2 - fator 2) (Figura
6.2). Assim, os gendtipos G7, G8, G13, G14, G16, G18, G19, G22 e MSOY 9350 apresentaram
adaptacdo a Lucas do Rio Verde, ao passo que os gendtipos G1, G3, G6, G24 e MSOY 8866
apresentaram adaptabilidade especifica e melhores desempenhos produtivos em Sinop, ambos

independentes da safra.
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FIGURA 6.2 Dispersdo de gendtipos em relacao a eixos representativos de estratos ambientais.
O fator 1 representa a regido R1, formada pelos locais: Lucas do Rio Verde -
2011/2012 e Lucas do Rio Verde — 2012/2013, e o fator 2 representa a regiao 2,
formada pelos locais Sinop 2011/2012 e Sinop 2012/2013.

O quadrante | representa a adaptabilidade do tipo ampla, nesse caso, 0s gendétipos G4,
G5, G10, G11, G12, G15, G17, G20, UFUS Xavante e UFUS Impacta apresentam esse tipo de
adaptabilidade. No quadrante Il encontram-se 0s genotipos que apresentaram baixo
desempenho, sendo eles: G2, G9, G21, G23, G25 e MSOY 8787, diante disso, podendo ser
descartados para o cultivo no ano seguinte, além disso, foram 0s que realmente apresentaram
as menores médias de produtividade (Tabela 6.5).

Pela analise GGE biplot, ao utilizar os dois primeiros componentes principais, que
captaram 52,1% da variagdo, houve a formacdo de quatro grupos de ambientes (mega-
ambientes) (Figura 6.3), ficando acima do obtido por Meotti et al. (2012) ao avaliarem seis
cultivares de soja quanto a adaptabilidade e estabilidade pelo método GGE biplot obtiveram
trés grupos ou mega-ambientes, e abaixo do obtido por Amira et al. (2013) ao avaliarem a

adaptabilidade e estabilidade de seis gendtipos de soja em dez ambientes.
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FIGURA 6.3 Plotagem dos “escores” dos componentes principais, quanto a estratificacao
ambiental, segundo 0 modelo GGE Biplot para o caractere produtividade de
graos, para 30 genotipos de soja de ciclo tardio: G1, G2, G3, G4, G5, G6, G7, G8,
G9, G10 (UFUS Guard), G11, G12, G13, G14, G15, G16, G17, G18, G19, G20,
G21, G22, G23, G24, G25, G26 (UFUS Xavante), G27 (UFUS Impacta), G28
(MSQY 8866), G29 (MSOY 8787), G30 (MSOY 9350) em oito ambientes: Al
(Alto Taquari — 2011/2012), A2 (Lucas do Rio Verde — 2011/2012), A3 (Sinop —
2011/2012), A4 (Alto Taquari — 2012/2013), A5 (Lucas do Rio Verde —
2012/2013), A6 (Queréncia — 2012/2013), A7 (Rondondpolis — 2012/2013), A8
(Sinop — 2012/2013).

Ao observar os ambientes e genotipos que apresentaram maior valor para CP1 e mais
proximos de zero para CP2, os genotipos mais produtivos e mais estaveis foram: G11 e G6,
sendo indicados para o cultivo com maior possibilidade de altos rendimentos no mega-ambiente
2 representado pelos ambientes Lucas do Rio Verde — 2012/2013 e Sinop — 2012/2013.

No entanto, no mega-ambiente 2, 0 ambiente mais responsivo e com maior chance de
selecionar gendtipos superiores foi Sinop — 2012/2013, que também se sobressaiu dos demais,
pois apresentou maior valor para CP1 e mais proximo de escore zero para CP2 (Figura 6.3).
Embora a produtividade média de gréos desse ambiente ndo ter sido uma das maiores (Tabela

6.5), ele se apresentou como mais estdvel, o que é fundamental para o processo de

136



melhoramento que visa a sele¢do e a indicacao de genotipos produtivos e estaveis a maior faixa
de ambientes.

Para 0 mega-ambiente 1 (Sinop —2011/2012, Queréncia — 2012/2013 e Rondonopolis —
2012/2013) os gendtipos mais estaveis e produtivos foram: G5 e UFUS Xavante, que
apresentam produtividade de grios de 4340,57 e 4256,39 kg ha* (Tabela 5), respectivamente,
superiores em média em 44 % a produtividade média de grdos do Estado (CONAB, 2013).
Sinop — 2011/2012 foi o ambiente mais indicado para cultivo dos genotipos pertencentes ao
mega-ambiente 1, sendo o genotipos G5 o que apresentou maior adaptabilidade a este ambiente,
por se posicionar mais proximo no gréfico (Figura 6.3). Os demais genotipos pertencentes ao
mega-ambinte | foram: G4, G24, UFUS Impacta e MSOY 8866.

Para 0 mega-ambiente |11, formado pelos ambientes: Ato Taquari —2011/2012 e Lucas
do Rio Verde —2011/2012, os gendtipos na ordem dos mais adaptados e mais produtivos foram:
G20, G15, G12, G13 e G17. E para 0 mega-ambiente IV, formado apenas por Alto Taquari —
2012/2013, os gendtipos mais adaptados foram: G2, G8, G9, G16, G18, G19, G21, G22, G23,
G25, MSOY 8787 e MSOY 9350.

Diante dos resultados obtidos, 0 método AMMI2 apresentou maior eficiéncia em reter
maior parte da variacdo, sendo superior ao GGE biplot e analise de fatores. Resultados
diferentes sdo encontrados (SILVA et al., 2011; AMIRA et al., 2013) na literatura, em que 0
GGE biplot se mostrou superior ao AMMI. Todavia, Balestre et al. (2009) em estudo
comparando os métodos GGE Biplot e AMMI afirmam que o modelo GGE Biplot é superior
ao AMMI apenas quando ha a selecdo do modelo AMMI1, nesse caso ha superioridade da GGE
Biplot devido a maior captacdo da soma de quadrados da interacdo GXA, enquanto quando se
utiliza 0 modelo AMMI2, este se mostra superior.

O melhoramento genético de plantas visa a obtencdo de genotipos de ampla
adaptabilidade, oferecendo ao setor produtivo cultivares que se sobressaiam em ampla faixa
ambiental e/ou cultivares adaptadas a condi¢des especificas, que podem ser adversas ou
extremamente favoraveis (FELIPE PAIVA; DUARTE; AMARANO, 2010). Diante disso,
selecionar ambientes representativos e que proporcionem alta adaptabilidade e estabilidade de
gendtipos e alto rendimento, torna-se fundamental para o sucesso do desenvolvimento e
lancamento de novas cultivares.

Os ambientes Lucas do Rio Verde 2011/2012 e 2012/2013 e Sinop 2011/2012 e
2012/2013, formaram grupos com as duas épocas de cultivo para os métodos AMMI e anélise
de fatores, ndo corroborando com o método GGE biplot. O ambiente mais estavel e com maior
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rendimento dos gendtipos foi Lucas do Rio Verde na safra 2012/2013 e o gendtipo G10

considerando a analise AMMI2, andlise de fatores e GGE Biplot foi mais estavel.

6.6 Conclusdes

A interacdo gendtipos por ambientes para a produtividade de grdo em soja foi de
natureza complexa.

As analises AMMI e Anélise de Fatores permitiram o agrupamento de ambientes
de forma similar;

O método AMMI foi superior aos modelos GGE Biplot e analise de fatores, por
explicar maior proporcdo da soma de quadrados da interacdo genotipos por ambientes;

O ambiente Lucas do Rio Verde apresentou maior estabilidade para o cultivo de
gendtipos de soja de ciclo tardio;

O gendtipo G10 apresentou elevada produtividade de grdos, alta adaptabilidade

e estabilidade pelos métodos AMMI2, analise de fatores e GGE biplot.
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7 ANEXOS

7.1 Anexol

TABELA 7.1 Lista de cruzamentos realizados pelo Programa melhoramento de soja da
Universidade Federal de Uberlandia, Uberlandia-MG, gendtipos e parentais

codificados.

CRUZAMENTO GENOTIPOS PARENTAIS
CR1 G6 P1 X P2
CR2 G32 P3 X P4
CR3 G18, G27, G31 e G35 P1xP5
CR4 G111 P6 x P5
CR5 Gl1, G5, G10, G14, G20, G21, G22, G24, G26, G28 e P7 x P5

G29
CR6 G8, G16 e G19 P1x P7
CR7 G30 P8 x P9
CR8 G3 P7 x P10
CR9 G2eG15 P11 x P12
CR10 G4, G7,G12, G23 e G25 P13 x P14
CR11 G1l7e G34 P1 x P15
CR12 G9 P7 x P9
CR13 G33 P16 x P5
CR14 G13 P1x P17

CR: cruzamento, G: gen6tipo e P: parental.
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