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RESUMO

O trigo (Triticum aestivum L.) é uma das culturas agrícolas mais importantes para a

segurança alimentar global e para a economia de diversos países. O desempenho

dos genótipos é influenciado por fatores genéticos e ambientais, bem como pela

interação entre esses componentes. Assim, compreender a interação genótipo ×

ambiente (G × E) é essencial para o desenvolvimento e a recomendação de

cultivares mais produtivas, adaptadas e resilientes. Entretanto, a elucidação dos

mecanismos que estruturam essa interação requer a incorporação de covariáveis

climáticas capazes de caracterizar quantitativamente os ambientes de cultivo e

explicar os fatores ambientais associados ao desempenho diferencial dos genótipos,

especialmente em um cenário de crescente variabilidade climática. Embora métodos

tradicionais permitam detectar e quantificar a interação G × E, os ambientes são

frequentemente tratados como fatores categóricos, limitando a interpretação

biológica dos mecanismos ambientais associados ao desempenho dos genótipos.

Nesse contexto, este estudo propôs uma abordagem gráfica baseada na

decomposição em valores singulares (SVD) de covariáveis climáticas para

caracterizar quantitativamente os ambientes e interpretar os padrões da interação G

× E em trigo. Foram utilizados dados de 42 genótipos de trigo avaliados em dez

ambientes, definidos pela combinação de dois anos agrícolas e cinco locais do

estado do Rio Grande do Sul, em delineamento de blocos casualizados com quatro

repetições. As covariáveis climáticas, incluindo temperatura do ar, umidade relativa e

precipitação, foram obtidas a partir do banco de dados NASA POWER, considerando

os anos agrícolas e as coordenadas geográficas de cada ambiente experimental. A

interação G × E foi investigada por meio do modelo AMMI, enquanto a

adaptabilidade e a estabilidade dos genótipos foram avaliadas utilizando o índice

WAASY. Adicionalmente, a abordagem baseada em SVD permitiu caracterizar os

ambientes e identificar gradientes climáticos associados aos padrões de

produtividade. Os resultados evidenciaram que os ambientes E6 e E8 apresentaram

maior produtividade e foram caracterizados por condições associadas à maior

umidade relativa do ar e à precipitação, enquanto ambientes menos produtivos

estiveram associados a variáveis relacionadas à temperatura. A abordagem

proposta permitiu identificar
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gradientes climáticos, agrupamentos de ambientes semelhantes e fatores

meteorológicos relacionados ao desempenho diferencial dos genótipos. Conclui-se

que a integração de covariáveis climáticas via SVD amplia a interpretação biológica

da interação G × E ao permitir a caracterização quantitativa dos ambientes

experimentais, evidenciando gradientes climáticos e associando padrões de

produtividade a variáveis específicas de temperatura, umidade relativa e

precipitação, fornecendo subsídios para estratégias de seleção e recomendação de

cultivares mais adaptadas às condições ambientais.

Palavras-chave: Palavras-chave: adaptabilidade e estabilidade fenotípica; índice

WAASY; caracterização ambienta; SVD.



ABSTRACT

Wheat (Triticum aestivum L.) is one of the most important agricultural crops for global

food security and the economies of several countries. The performance of genotypes

is influenced by genetic and environmental factors, as well as by their interaction.

Therefore, understanding the genotype × environment (G × E) interaction is essential

for the development and recommendation of more productive, adapted, and resilient

cultivars. However, elucidating the mechanisms underlying this interaction requires

the incorporation of weather covariates capable of quantitatively characterizing

growing environments and explaining environmental factors associated with

differential genotype performance, particularly in the context of increasing weather

variability. Although traditional methods allow the detection and quantification of G ×

E interaction, environments are often treated as categorical factors, limiting the

biological interpretation of the underlying environmental mechanisms. In this context,

this study proposes a graphical approach based on singular value decomposition

(SVD) of climatic covariates to quantitatively characterize environments and interpret

G × E interaction patterns in wheat. Data from 42 wheat genotypes evaluated in ten

environments, defined by the combination of two growing seasons and five locations

in the state of Rio Grande do Sul, Brazil, were analyzed in a randomized complete

block design with four replications. Weather covariates, including air temperature,

relative humidity, and precipitation, were obtained from the NASA POWER database,

considering the growing seasons and geographic coordinates of each experimental

site. The G × E interaction was investigated using the AMMI model, while genotype

adaptability and stability were assessed using the WAASY index. Additionally, the

SVD-based approach enabled the characterization of environments and the

identification of climatic gradients associated with yield patterns. Results showed that

environments E6 and E8 exhibited higher grain yield and were characterized by

climatic conditions associated with higher relative humidity and precipitation.,

whereas lower-yielding environments were associated with temperature-related

variables. The proposed approach allowed the identification of climatic gradients,

clustering of similar environments, and meteorological drivers of differential genotype

performance. It is concluded that the integration of climatic covariates via

FERNANDES, Carla Galvão, D.Sc., Universidade Federal de Viçosa, May, 2026.
Integration of Climatic Variables via Singular Value Decomposition for
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SVD enhances the biological interpretation of the G × E interaction by enabling the

quantitative characterization of experimental environments, revealing climatic

gradients and associating yield patterns with specific variables such as temperature,

relative humidity, and precipitation, thereby supporting breeding strategies for the

selection and recommendation of cultivars better adapted to environmental

conditions.

Keywords: phenotypic adaptability and stability; WAASY index; environmental

characterization; SVD
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1. INTRODUÇÃO 

O trigo (Triticum aestivum L.) é um dos cereais de maior importância econômica e alimentar 

em escala global, constituindo uma das principais fontes de calorias e proteínas para a população 

mundial (OECD-FAO, 2025). No Brasil, a cultura do trigo tem apresentado expansão significativa sendo 

historicamente concentrada na região Sul, mas com avanço crescente para áreas do Cerrado (Nóia Júnior 

et al., 2024). No entanto, o aumento sustentável da produção de trigo é condicionado pela interação entre 

fatores bióticos e ambientais (Nóia Júnior et al., 2024).  

A interação genótipo x ambiente (G × E) é o componente central dessa dinâmica, refletindo a 

sensibilidade diferencial dos materiais genéticos frente às variações do ambiente. Tal fenômeno 

compromete a estabilidade do rendimento e impõe desafios significativos à seleção de genótipos com 

desempenho consistente em diferentes cenários de cultivo. Dessa forma, a compreensão e a 

quantificação da interação G × E são essenciais para orientar estratégias de melhoramento genético e 

subsidiar a expansão produtiva da cultura (Jędzura; Bocianowski; Matysik, 2023).  

A presença da interação G × E pode ser identificada por meio de métodos estatísticos 

que estimam e avaliam a significância do componente de variância associado a essa interação. Uma vez 

constatada sua significância, torna-se necessário empregar metodologias capazes de detalhar o 

comportamento dos genótipos nos ambientes avaliados, permitindo sua classificação quanto à 

adaptabilidade e à estabilidade fenotípica (Olivoto et al., 2019a; Singamsetti et al., 2021).  

Entre as abordagens mais utilizadas para esse fim, destaca-se o modelo de efeitos principais 

aditivos e interação multiplicativa (AMMI), que é amplamente utilizada na análise da interação G × E 

em ensaios multiambientais (Zobel et al., 1988; Gauch et al., 2008; Jędzura; Bocianowski; Matysik, 

2023). Esse modelo combina a análise de variância dos efeitos principais com a análise de componentes 

principais aplicada ao termo de interação, possibilitando a representação gráfica dos padrões de G × E 

por meio de biplots obtidos pela decomposição em valores singulares (Gauch & Zobel, 1990; Kempton, 

1984). Essa abordagem permite identificar genótipos com ampla adaptação, bem como padrões de 

adaptação específica a determinados ambientes (Crossa, 1990).  

Com o objetivo de aprimorar a tomada de decisão em programas de melhoramento, diversos 

índices baseados no modelo AMMI foram propostos para integrar as informações do desempenho 

produtivo e estabilidade em uma única métrica. Nesse contexto Olivoto et al. (2019b) propuseram o 

índice Weighted Average of Absolute Scores (WAASY), bem como o WAASBY, que pondera 

simultaneamente a estabilidade e a produtividade (especialmente quando fundamentado em valores 

BLUP), oferecendo uma ferramenta de seleção robusta e de fácil interpretação. Esse índice apresenta 

vantagens em relação a abordagens que consideram o rendimento ou a estabilidade de forma isolada, 

como o modelo de regressão linear de Eberhart & Russell (1966). Além disso, apresenta vantagens 

complementares em relação a métodos essencialmente gráficos, a exemplo dos biplots GGE (Yan et al., 

2000) e da Metodologia dos Múltiplos Centroides (Nascimento et al., 2009), ao fornecer uma métrica 

https://doi.org/10.1787/601276cd-en
https://doi.org/10.1088/1748-9326/ad26b8
https://doi.org/10.1088/1748-9326/ad26b8
https://doi.org/10.1088/1748-9326/ad26b8
https://doi.org/10.1007/s42976-022-00296-9
https://doi.org/10.2134/agronj2019.03.0221
https://doi.org/10.1016/j.fcr.2021.108224
https://doi.org/10.2134/agronj1988.00021962008000030002x
https://doi.org/10.2135/cropsci2007.09.0513
https://doi.org/10.1007/s42976-022-00296-9
https://doi.org/10.1007/s42976-022-00296-9
https://doi.org/10.1007/BF00224240
https://doi.org/10.1017/S0021859600043392
https://doi.org/10.1017/S0021859600043392
https://doi.org/10.1016/S0065-2113(08)60818-4
https://doi.org/10.2134/agronj2019.03.0220
https://doi.org/10.2135/cropsci1966.0011183X000600010011x
https://doi.org/10.2135/cropsci2000.403597x
https://doi.org/10.2135/cropsci2000.403597x
https://doi.org/10.12702/1984-7033.v09n01a02
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quantitativa única que integra a performance produtiva à estabilidade baseada em modelos mistos. 

Entretanto, análises tradicionais da interação G × E frequentemente consideram os ambientes 

como unidades categóricas, desconsiderando os fatores ambientais subjacentes que também podem 

influenciar o desempenho dos genótipos. Diante do aumento da variabilidade climática e da ocorrência 

mais frequente de eventos extremos, a incorporação de covariáveis meteorológicas (CM) em estudos de 

G × E torna-se cada vez mais relevante. O uso dessas covariáveis possibilita uma caracterização 

ambiental mais precisa, contribuindo para uma melhor interpretação das interações, maior acurácia na 

predição do desempenho genotípico e o desenvolvimento de estratégias de melhoramento mais 

direcionadas às condições climáticas (Azevedo et al., 2023).  

Além da resposta dos genótipos, a avaliação das relações entre os ambientes com base em suas 

características climáticas fornece informações adicionais sobre similaridade e diferenciação 

ambiental. Abordagens gráficas que integram a produtividade média padronizada com componentes 

principais derivados de matrizes de covariáveis meteorológicas permitem uma compreensão mais 

abrangente da interação entre genótipos, ambientes e fatores climáticos (Azevedo et al., 2023).   

Diante desse contexto, este estudo teve como objetivo propor uma abordagem gráfica baseada 

na decomposição em valores singulares (SVD) aplicada às covariáveis meteorológicas, visando 

caracterizar quantitativamente os ambientes experimentais e explorar sua relação com os padrões da 

interação genótipo × ambiente em trigo, bem como identificar genótipos com elevada adaptabilidade e 

estabilidade fenotípica. Para a classificação dos genótipos, foi utilizado o índice WAASY, por ser 

compatível com a abordagem de efeitos fixos adotada pelo modelo AMMI neste estudo, integrando 

simultaneamente o desempenho médio e a estabilidade fenotípica estimada a partir dos escores da 

interação. Diferentemente do WAASBY, cuja aplicação está fundamentada em modelos mistos e na 

utilização de BLUPs para a estimação da estabilidade, o WAASY mostrou-se mais coerente com os 

objetivos da pesquisa, que consistiram na interpretação dos padrões da interação G × E e sua associação 

com covariáveis meteorológicas em um conjunto específico de genótipos e ambientes experimentais, 

fornecendo subsídios para a seleção e recomendação de cultivares em condições ambientais 

contrastantes. 

Este trabalho está estruturado em dois capítulos. No Capítulo 1, é apresentada uma revisão de 

literatura abordando os principais conceitos relacionados à cultura do trigo, à interação G × E, aos 

métodos de análise de adaptabilidade e estabilidade, bem como à incorporação de covariáveis 

meteorológicas. No Capítulo 2, são apresentados os resultados da tese na forma de um artigo científico, 

no qual se propõe e aplica uma abordagem baseada na decomposição em valores singulares (SVD) de 

covariáveis climáticas para caracterizar ambientes e interpretar a interação G × E em trigo, considerando 

também sua relação com o desempenho produtivo dos genótipos. 

 

 

https://doi.org/10.1007/s10681-023-03223-z
https://doi.org/10.1007/s10681-023-03223-z
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2. REVISÃO DE LITERATURA 

2.1.  Contexto da cultura do trigo e os desafios impostos pela variabilidade climática 

O trigo (Triticum aestivum L.) constitui uma das principais culturas agrícolas em escala global, 

desempenhando papel central na segurança alimentar em virtude de sua expressiva contribuição para o 

fornecimento de energia, proteínas e outros nutrientes essenciais à dieta humana. Sua ampla utilização 

na alimentação, por meio de diferentes produtos derivados, como pães, massas e biscoitos, reforça sua 

relevância nutricional e social. Além disso, trata-se de uma cultura de elevada importância econômica, 

uma vez que sustenta cadeias produtivas complexas e altamente integradas, com impacto direto na 

geração de renda e na dinâmica do mercado de grãos em nível internacional  (OECD-FAO, 2025).  

No Brasil, o trigo apresenta importância estratégica no contexto agrícola, embora a produção 

nacional ainda seja insuficiente para atender integralmente à demanda interna, resultando na necessidade 

de importações para complementação do abastecimento (Nóia Júnior et al., 2024). A produção está 

concentrada principalmente na região Sul, com destaque para os estados do Rio Grande do Sul e Paraná, 

responsáveis pela maior parcela da produção nacional, além de contribuições pontuais de outras regiões 

em sistemas de cultivo específicos (CONAB, 2026). Apesar dos avanços tecnológicos incorporados aos 

sistemas de produção, a cultura ainda apresenta desafios relacionados à sua expansão e consolidação em 

diferentes ambientes edafoclimáticos (Nóia Júnior et al., 2024). Nesse contexto, o melhoramento 

genético assume papel central no aumento da competitividade da triticultura brasileira, por meio do 

desenvolvimento de cultivares mais produtivas, adaptadas e responsivas às condições de cultivo 

predominantes no país. 

A produtividade do trigo está diretamente associada às condições ambientais predominantes ao 

longo de seu ciclo de desenvolvimento, sendo fortemente influenciada por variáveis climáticas como 

temperatura do ar, precipitação e umidade relativa. Esses fatores exercem efeitos diretos sobre processos 

fisiológicos essenciais da cultura, incluindo germinação, crescimento vegetativo, florescimento e 

enchimento de grãos, determinando, em grande medida, o desempenho final das cultivares (Jiang et al., 

2025; Becker et al., 2025). Entretanto, a magnitude e o sentido desses efeitos podem variar conforme o 

estádio fenológico da planta, o que torna a resposta da cultura altamente dinâmica ao longo do ciclo 

produtivo. Dessa forma, a variabilidade climática não apenas influencia a produtividade do trigo, mas 

também contribui para a complexidade da interação G × E, evidenciando a necessidade de abordagens 

analíticas capazes de integrar essas informações de forma quantitativa. 

Nesse contexto, a interação genótipo × ambiente representa um dos principais mecanismos 

responsáveis pela variabilidade observada no desempenho produtivo dos genótipos, sendo fundamental 

sua compreensão para o desenvolvimento de estratégias de melhoramento mais eficientes. 

   

2.2.  Conceitos e importância biológica da interação genótipo × ambiente  

O desempenho fenotípico de um genótipo resulta da ação conjunta dos efeitos genéticos, 

https://doi.org/10.1787/601276cd-en
file:///C:/Users/USUARIO/AppData/Roaming/Microsoft/Word/DOI%2010.1088/1748-9326/ad26b8
https://www.gov.br/conab/pt-br/atuacao/informacoes-agropecuarias/safras
file:///C:/Users/USUARIO/AppData/Roaming/Microsoft/Word/DOI%2010.1088/1748-9326/ad26b8
https://doi.org/10.1016/j.agrformet.2024.110354
https://doi.org/10.1016/j.agrformet.2024.110354
https://doi.org/10.1016/j.agrformet.2024.110322
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ambientais e da interação estabelecida entre esses componentes. Dessa forma, além das diferenças 

atribuídas ao genótipo (G) e ao ambiente (E), a expressão de uma determinada característica pode ser 

modificada pela maneira como cada genótipo responde às condições ambientais às quais é submetido. 

Esse fenômeno é denominado interação genótipo × ambiente (G × E) e representa um dos principais 

fatores responsáveis pela variação observada no desempenho de cultivares avaliadas em diferentes 

locais, anos agrícolas ou sistemas de cultivo (Allard & Bradshaw, 1964; Falconer & Mackay, 1996; 

Cruz; Regazzi; Carneiro, 2012). 

A interação G × E ocorre quando diferentes genótipos apresentam respostas distintas diante das 

variações ambientais, fazendo com que o comportamento relativo dos materiais genéticos não 

permaneça constante entre os ambientes avaliados. Assim, um genótipo que apresenta superioridade em 

determinada condição ambiental pode não manter o mesmo desempenho quando submetido a outro 

ambiente. Essa resposta diferencial está associada às diferenças fisiológicas, bioquímicas e genéticas 

existentes entre os genótipos, as quais determinam sua capacidade de utilização dos recursos disponíveis 

e de adaptação às condições ambientais, incluindo variações de temperatura, disponibilidade hídrica, 

radiação solar, fertilidade do solo e ocorrência de fatores bióticos (Allard & Bradshaw, 1964; Falconer 

& Mackay, 1996; Piepho, 1998). 

Sob a perspectiva estatística, o efeito principal do genótipo representa as diferenças médias entre 

os materiais genéticos considerando todos os ambientes avaliados, enquanto o efeito principal do 

ambiente corresponde às diferenças médias entre ambientes, refletindo a influência conjunta dos fatores 

edafoclimáticos e de manejo. A interação G × E representa, portanto, a parcela da variação fenotípica 

decorrente da resposta diferencial dos genótipos aos ambientes, indicando que o desempenho relativo 

dos materiais não pode ser explicado exclusivamente pelos efeitos médios de genótipo e ambiente (Cruz; 

Regazzi; Carneiro, 2012; Piepho, 1998). 

Nos programas de melhoramento genético, a interação G × E apresenta grande importância, pois 

interfere diretamente na eficiência da seleção e na recomendação de cultivares. Quando significativa, 

pode provocar alterações na classificação dos genótipos entre ambientes, reduzindo a eficiência da 

seleção baseada em avaliações conduzidas em poucos locais ou anos agrícolas. Nessas situações, torna-

se necessário avaliar não apenas o potencial produtivo dos genótipos, mas também sua adaptabilidade e 

estabilidade fenotípica, permitindo identificar materiais com ampla adaptação ou aqueles adaptados a 

ambientes específicos (Allard & Bradshaw, 1964; Cruz; Regazzi; Carneiro, 2012; Jędzura, Bocianowski 

& Matysik, 2023). 

A adaptabilidade refere-se à capacidade de um genótipo expressar desempenho favorável sob 

determinadas condições ambientais, enquanto a estabilidade está relacionada à consistência e 

previsibilidade dessa resposta diante das variações ambientais. Embora sejam conceitos distintos, ambos 

são complementares e constituem critérios fundamentais para a recomendação de cultivares, 

especialmente em regiões caracterizadas por elevada heterogeneidade ambiental ou por maior 
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variabilidade climática (Cruz; Regazzi; Carneiro, 2012; Jędzura, Bocianowski & Matysik, 2023). 

Figura 1 Representação esquemática dos padrões de resposta de genótipos em diferentes ambientes: (A) 

ausência de interação genótipo × ambiente; (B) interação simples; e (C) interação complexa. 

 

Fonte: Adaptado de Cruz e Castoldi (1991). 

A representação esquemática apresentada na Figura 1 ilustra os principais padrões de resposta 

dos genótipos frente às variações ambientais. Na ausência de interação G × E (Figura 1A), a diferença 

de desempenho entre os genótipos permanece constante em todos os ambientes, indicando que o 

ambiente influencia a magnitude média da característica avaliada, sem modificar a superioridade relativa 

dos materiais. Nessa situação, a seleção pode ser realizada com base no desempenho médio dos 

genótipos, uma vez que sua classificação permanece inalterada. 

Na interação simples (Figura 1B), embora a magnitude das diferenças entre os genótipos varie 

entre os ambientes, a ordem de classificação permanece a mesma. Assim, o genótipo de melhor 

desempenho continua superior em todos os ambientes, diferindo apenas na intensidade de sua vantagem 

produtiva. Esse tipo de interação possui menor impacto sobre os programas de melhoramento, pois não 

compromete significativamente a recomendação de cultivares. 

Por outro lado, na interação complexa (Figura 1C), observa-se a inversão da classificação dos 

genótipos entre os ambientes, caracterizando o fenômeno conhecido como crossover interaction. Nesse 

caso, um genótipo pode apresentar desempenho superior em determinado ambiente e inferior em outro, 

dificultando a identificação de materiais amplamente adaptados e tornando a recomendação de cultivares 

dependente das condições ambientais em que serão cultivadas. Esse tipo de interação possui maior 

relevância prática para o melhoramento genético, pois reduz a eficiência da seleção baseada apenas no 

desempenho médio e evidencia a necessidade de métodos capazes de quantificar a adaptabilidade e a 

estabilidade dos genótipos em diferentes ambientes (Cruz & Castoldi, 1991). 

Dessa forma, a correta caracterização da interação G × E constitui uma etapa essencial na 

avaliação de ensaios multiambientais. Entretanto, sua simples identificação não é suficiente para 
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compreender os padrões de adaptação dos genótipos ou os fatores responsáveis pelas diferenças 

observadas entre ambientes. Por essa razão, diferentes metodologias estatísticas foram desenvolvidas 

para detectar, quantificar e interpretar essa interação. 

A evolução dessas metodologias acompanhou o desenvolvimento dos programas de 

melhoramento genético e a crescente realização de ensaios em múltiplos ambientes. Um dos primeiros 

avanços ocorreu com os trabalhos de Fisher e Mackenzie (1923), que introduziram a análise de variância 

(ANOVA) aplicada à genética quantitativa. A decomposição da variação fenotípica nos componentes 

de genótipo (G), ambiente (E) e interação genótipo × ambiente (G × E) representou um marco para a 

experimentação agrícola, pois permitiu quantificar estatisticamente a contribuição relativa de cada fonte 

de variação para o desempenho dos genótipos. 

Com a ampliação dos ensaios conduzidos em diferentes locais e anos agrícolas, tornou-se 

evidente que apenas detectar a existência da interação G × E não era suficiente para explicar o 

comportamento diferencial dos genótipos. Nesse contexto, Finlay e Wilkinson (1963) propuseram um 

modelo de regressão linear baseado em índices ambientais para descrever a resposta dos genótipos às 

variações ambientais. Posteriormente, Eberhart e Russell (1966) aperfeiçoaram essa abordagem ao 

incorporar uma medida de estabilidade associada aos desvios da regressão, permitindo avaliar 

simultaneamente a adaptabilidade e a previsibilidade do desempenho dos genótipos. 

O avanço das técnicas multivariadas proporcionou uma nova perspectiva para a interpretação 

da interação G × E. Gabriel (1971) introduziu o conceito de biplot, técnica baseada na decomposição 

em valores singulares (SVD), que possibilita representar, em um único gráfico, os genótipos e os 

ambientes. Essa abordagem tornou mais intuitiva a visualização dos padrões de adaptação, da 

similaridade entre ambientes e da estabilidade dos genótipos. 

Com base nesses avanços, Kempton (1984) aplicou métodos multivariados à análise de ensaios 

agrícolas, propondo a separação explícita da interação G × E em componentes multiplicativos, ideia que 

posteriormente fundamentou o desenvolvimento do modelo AMMI (Additive Main Effects and 

Multiplicative Interaction). A consolidação desse modelo ocorreu com os trabalhos de Zobel et al. 

(1988), que demonstraram sua superioridade em relação à ANOVA tradicional, à análise de 

componentes principais aplicada aos dados brutos e aos modelos de regressão linear, como os propostos 

por Finlay e Wilkinson (1963) e Tukey (1949). O modelo AMMI combina os efeitos principais aditivos 

de genótipos e ambientes com a decomposição multiplicativa da interação, permitindo concentrar grande 

parte da variação em poucos componentes principais de fácil interpretação. 

Dessa forma, a correta caracterização da interação G × E constitui uma etapa essencial na 

avaliação de ensaios multiambientais. Entretanto, sua simples identificação não é suficiente para 

compreender os padrões de adaptação e estabilidade dos genótipos. Por essa razão, diversas 

metodologias estatísticas foram desenvolvidas ao longo das últimas décadas para detectar, quantificar e 

interpretar essa interação. 
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https://doi.org/10.1071/AR9630742
https://doi.org/10.2135/cropsci1966.0011183X000600010011x
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As primeiras abordagens basearam-se na análise de variância (ANOVA), introduzida por Fisher 

e Mackenzie (1923), que possibilitou decompor a variação fenotípica em efeitos de genótipos, ambientes 

e da interação entre ambos. Posteriormente, modelos de regressão, como os propostos por Finlay e 

Wilkinson (1963) e Eberhart e Russell (1966), passaram a descrever a resposta dos genótipos às 

variações ambientais, incorporando os conceitos de adaptabilidade e estabilidade. 

O desenvolvimento de métodos multivariados representou um importante avanço na 

interpretação da interação G × E. Nesse contexto, destacam-se o modelo AMMI, que combina a 

ANOVA com a análise de componentes principais (Zobel et al., 1988), o GGE biplot, que considera 

conjuntamente os efeitos do genótipo e da interação (Yan & Tinker, 2006), e, mais recentemente, os 

índices WAAS e WAASY, propostos por Olivoto et al. (2019b), que integram informações de 

estabilidade e desempenho médio em um único critério de seleção. 

Essas metodologias diferem quanto aos pressupostos estatísticos, à forma de interpretar a 

interação G × E e às informações fornecidas para a recomendação de cultivares. Nas seções seguintes, 

são apresentados os métodos que servem de base para este estudo, incluindo a análise de variância 

(ANOVA), a decomposição em valores singulares (SVD) e sua representação por biplots, o modelo 

AMMI e os índices WAAS e WAASY.   

2.2.1. A Análise de Variância (ANOVA)  

A análise de variância (ANOVA) constitui o procedimento estatístico inicial para avaliar a 

presença e a magnitude da interação G × E em ensaios multiambientais (Gauch, 1988). Esse método 

permite decompor a variação total observada em diferentes componentes associados aos efeitos de 

genótipos, ambientes e à interação entre esses fatores. 

O modelo linear clássico para experimentos multiambientais pode ser expresso como: 𝑌𝑖𝑗𝑘 = 𝜇 + 𝐺𝑖 + 𝐸𝑗 + 𝐵𝑘(𝑗) + (𝐺𝑥𝐸)𝑖𝑗 + 𝜀𝑖𝑗𝑘  

 Em que: 𝑌𝑖𝑗 é a resposta observada do genótipo i no ambiente j e bloco K; 𝜇 é a média geral do 

experimento; 𝐺𝑖 é o efeito do genótipo i;  𝐸𝑗  é o efeito do ambiente j; 𝐵𝑘(𝑗) é o efeito do bloco k dentro 

do ambiente j;  (𝐺𝑥𝐸)𝑖𝑗 é o efeito da interação entre o genótipo i e o ambiente j;  𝜀 é o erro aleatório, 𝜀𝑖𝑗𝑘 𝑖.𝑖.𝑑.→  𝑁(0, 𝜎2). 
A partir da decomposição da variância total em seus componentes conhecidos, é possível testar 

a significância estatística dos efeitos principais e da interação. Considerando o modelo de efeitos fixos, 

estabelecem-se as seguintes hipóteses testadas: 

• Para o efeito de genótipo (G):  𝐻0𝐺 : 𝐺𝑖 = 0, ∀i 𝐻1𝐺: 𝐺𝑖 ≠ 0, para pelo menos um i 

• Para o efeito de ambiente (E) 𝐻0𝐴: 𝐸𝑖 = 0, ∀j 𝐻1𝐴: 𝐸𝑖 ≠ 0, para pelo menos um j 
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• Para a interação genótipo x ambiente (G × E): 𝐻0𝐺𝑥𝐴: (𝐺𝑥𝐸)𝑖𝑗 = 0, ∀𝑖, 𝑗 𝐻1𝐺𝑥𝐴: (𝐺𝑥𝐸)𝑖𝑗 ≠ 0, para pelo menos uma combinação (i,j) 

A estrutura da análise de variância para ensaios multiambientais é apresentada na Tabela 1.  

Tabela 1. Esquema da análise de variância (ANOVA) conjunta para ensaios multiambientais em 

delineamento em blocos casualizados (DBC), sob o modelo de efeitos fixos. 

Fonte de variação   GL  SQ  QM  F cal.  

Genótipos  G– 1   SQG  QMG  QMG/QMGE* 

Ambientes  E – 1   SQE  QME  QME/QMB(E)*  

Blocos/ambientes E (r – 1) SQB(E) QMB(E)  

Genótipos x Ambiente (G – 1) (E – 1)   SQGE  QMGE  QMGE/QMErro  

Erro  E (G – 1)(r – 1)  SQErro  QMErro  -  

Total  GEr – 1   SQTotal  -  -  

Em que G representa o número de genótipos avaliados, E o número de ambientes, r o número de blocos 

(repetições), GL os graus de liberdade, SQ a soma de quadrados e QM o quadrado médio.  

O valor calculado (F cal.) é confrontado com o valor crítico da distribuição F de Snedecor (F 

crítico), considerando-se os respectivos graus de liberdade do numerador e do denominador para um 

nível de significância pré-estabelecido (geralmente, 𝛼 = 0,05). A tomada de decisão baseia-se no 

seguinte critério: Se F calc > F crítico, rejeita-se a hipótese nula ao nível de significância estabelecido, 

indicando evidência estatística de efeito significativo para a fonte de variação avaliada. 

A rejeição da hipótese nula associada à interação G × E confirma que o desempenho dos 

genótipos não é consistente através dos ambientes, o que limita a eficiência da seleção baseada apenas 

nas médias gerais.  Dessa forma, apesar de sua utilidade para detectar a existência da interação, a 

ANOVA apresenta limitações quanto à interpretação biológica da interação G × E, uma vez que o termo 

de interação é tratado de forma agregada (Gauch, 1988). Por essa razão, métodos multivariados baseados 

na decomposição da matriz de interação foram desenvolvidos para explorar a estrutura dessa 

variabilidade, permitindo identificar padrões de associação entre genótipos e ambientes. 

2.2.2. Biplots e decomposição em valores singulares aplicados à interação genótipo × ambiente 

Os biplots constituem ferramentas gráficas baseadas na decomposição em valores singulares 

(Singular Value Decomposition – SVD), permitindo a representação simultânea de linhas e colunas de 

uma matriz em um espaço de baixa dimensão (Gabriel, 1971). No contexto da interação G × E, 

os biplots possibilitam a visualização conjunta do desempenho dos genótipos e da discriminação dos 

ambientes, facilitando a identificação de padrões de adaptação e similaridade ambiental (Zobel et al., 

1988).  

Seja 𝒁 a matriz de interação de dimensão 𝐺 𝑥 𝐸, cujos elementos 𝑧𝑖𝑗 representam os desvios da 

média geral associados ao genótipo 𝑖 no ambiente 𝑗. A decomposição em valores singulares pode ser 

https://doi.org/10.2307/2531585
https://doi.org/10.2307/2334381
https://doi.org/10.2134/agronj1988.00021962008000030002x
https://doi.org/10.2134/agronj1988.00021962008000030002x


18 
 

expressa como: 𝚭 = 𝑼𝚲𝑽⊤, 
emm que: 𝑼 é a matriz ortogonal de dimensão G × E, cujas colunas são os autovetores de 𝐙𝒁⊤, associada 

aos escores dos genótipos; 𝑽 é a matriz ortogonal de dimensão E x E, cujas colunas são os autovetores 

de 𝒁⊤𝐙  associada aos escores dos ambientes; 𝚲 é uma matriz diagonal contendo os valores 

singulares 𝜆𝑘 que correspondem à raiz quadrada dos autovalores de 𝐙𝒁⊤ ou 𝒁⊤𝐙  , ordenados de forma 

decrescente. 

A aproximação em baixa dimensão, utilizada para a construção do biplot, é obtida retendo-se 

apenas os primeiros k primeiros componentes: 𝐙̂ =  𝐔𝐤𝚲𝐤𝐕𝐤𝐓  
Essa decomposição permite a construção de gráficos bidimensionais nos quais a proximidade 

entre pontos pode indicar padrões semelhantes de resposta, bem como associações entre genótipos e 

ambientes, de acordo com o modelo e a parametrização adotados. Dessa forma, os biplots favorecem a 

interpretação da estrutura da interação G × E ao condensar grande parte da variabilidade nos primeiros 

componentes principais. Adicionalmente, a interpretação dos biplots não se restringe à proximidade 

entre os pontos. Em biplots baseados na decomposição em valores singulares, relações geométricas entre 

os vetores podem auxiliar na interpretação da associação entre genótipos e ambientes. Dependendo do 

modelo empregado e da forma de escalonamento utilizada, o ângulo entre os vetores pode fornecer 

informações sobre a direção e a intensidade da associação entre os elementos representados, enquanto o 

comprimento dos vetores pode refletir sua contribuição para a variabilidade capturada pelos 

componentes principais ou sua capacidade discriminatória. No entanto, a interpretação dessas 

propriedades geométricas depende das características do método utilizado e da proporção de variância 

explicada pelos eixos retidos, devendo ser realizada com cautela para evitar conclusões baseadas em 

representações excessivamente simplificadas.  

2.2.3. AMMI 

O modelo AMMI (Additive Main effects and Multiplicative Interaction) integra a análise de 

variância dos efeitos principais de genótipos e ambientes com a decomposição multiplicativa da 

interação GE por meio da análise de componentes principais (PCA) ou, de forma equivalente, pela 

SVD. Essa combinação permite separar o padrão sistemático da interação do ruído experimental, 

concentrando a informação relevante em poucos eixos interpretáveis.  

Matematicamente, o modelo AMMI para o rendimento do genótipo i no ambiente j é expresso 

por: 𝑌𝑖𝑗 = 𝜇 + 𝐺𝑖 + 𝐸𝑗 +∑ 𝜆𝜅𝛼𝑖𝜅𝛾𝑗𝜅𝑛𝜅=1 + 𝜌𝑖𝑗 + 𝜀𝑖𝑗 . 
Em que: 𝜆𝜅 é o valor singular associado ao componente principal da interação 𝑘 (𝐼𝑃𝐶𝐴𝑘 −𝐼𝑛𝑡𝑒𝑟𝑎𝑐𝑡𝑖𝑜𝑛 𝑃𝑟𝑖𝑛𝑐𝑖𝑝𝑎𝑙 𝐶𝑜𝑚𝑝𝑜𝑛𝑒𝑛𝑡 𝐴𝑥𝑒𝑠 );  𝛼𝑖𝜅 e 𝛾𝑗𝜅  são os escores do genótipo i e do ambiente j no 
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componente 𝑘, respectivamente; n é o número de eixos retidos no modelo; 𝜌𝑖𝑗  representa o resíduo da 

interação não explicado pelos n eixos; 𝜀𝑖𝑗  é o erro experimental médio. 

Os IPCAs, por serem ortogonais entre si, permitem a identificação de genótipos com ampla 

adaptação, caracterizados por escores próximos de zero, bem como daqueles com adaptação específica, 

associados a escores de maior magnitude. A representação gráfica por meio de biplots AMMI facilita a 

interpretação desses padrões, possibilitando a análise conjunta da estabilidade e do desempenho 

produtivo. A precisão do modelo depende da escolha criteriosa do número de componentes principais 

da interação a serem retidos no modelo (n), frequentemente determinada por testes de significância como 

o de Gollob (1968) ou por métodos de validação cruzada, com objetivo de maximizar a acurácia 

preditiva e evitar o sobre ajuste (overfitting) aos dados, conforme descrito por Zobel et al. (1988). 

2.2.4. Índices baseados nas análises AMMI  

A seleção de genótipos superiores em ensaios multiambientais foi aprimorada com o 

desenvolvimento de índices derivados do modelo AMMI, destacando-se o índice WAAS 

(Weighted Average of Absolute Scores).  

Proposto por Olivoto et al., (2019b), o WAAS baseia-se nos escores absolutos dos componentes 

principais da interação G × E, ponderados pela proporção da variância explicada por cada eixo, 

permitindo a quantificação objetiva da estabilidade fenotípica a partir das médias observadas nos 

ambientes avaliados.  

De forma complementar, o índice WAASY (Weighted Average of Absolute Scores and Yield)) 

possibilita a ponderação simultânea entre estabilidade (WAAS) e desempenho médio (Y), oferecendo 

uma ferramenta de seleção flexível e ajustável aos objetivos específicos dos programas de melhoramento 

genético (Olivoto & Lúcio, 2020; Pour-Aboughadareh et al., 2022).  

Assim, o uso conjunto desses índices permite identificar genótipos que conciliam elevado 

rendimento médio e comportamento produtivo estável em diferentes condições ambientais.  A seguir 

serão descritos os índices WAAS e WAASY. 

2.2.4.1. Weighted Average of Absolute Scores - WAAS  

O índice WAAS (Weighted Average of Absolute Scores) foi proposto por Olivoto et al. (2019b) 

como uma medida de estabilidade fenotípica derivada do modelo AMMI, baseada nos escores absolutos 

dos componentes principais da interação G × E (IPCAs). 

Diferentemente de abordagens que consideram apenas um único eixo da interação, o WAAS 

sintetiza a contribuição conjunta de múltiplos IPCAs, ponderando cada componente pela proporção da 

variância da interação por ele explicada.  

O índice é calculado como a média ponderada dos valores absolutos dos escores IPCA 

associados a cada genótipo, sendo os pesos definidos pela fração da soma de quadrados da interação 

explicada por cada componente. Desta forma, genótipos com menores valores de WAAS apresentam 

menor contribuição para a interação G × E e, consequentemente, maior estabilidade fenotípica ao longo 

https://doi.org/10.1007/bf02289676
https://doi.org/10.2134/agronj1988.00021962008000030002x
https://doi.org/10.2134/agronj2019.03.0220
https://doi.org/10.1111/2041-210X.13384.
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dos ambientes avaliados.  

Uma vantagem central do WAAS em relação a índices clássicos de estabilidade é sua capacidade 

de capturar a estrutura multidimensional da interação G × E, sem depender de modelos de regressão 

específicos ou pressupostos de linearidade entre desempenho e ambiente. Além disso, por ser 

diretamente derivado do modelo AMMI, o WAAS é particularmente adequado para análises baseadas 

em médias fenotípicas. 

O índice é definido como:                                                            𝑊𝐴𝐴𝑆𝑖 = ∑ 𝑤𝜅|𝛼𝑖𝑘|Κ𝜅=1 . 

Em que: 𝛼𝑖𝜅 é o escore do i-ésimo genótipo no k-ésimo componente principal da interação (IPCA); 𝑤𝑘 

é o peso associado ao k-ésimo componente, definido como: 𝑤𝑘 =   𝜆𝜅2∑ 𝜆𝜅2Κ𝜅=1 ; 𝜆𝜅2  corresponde à soma de 

quadrados explicada pelo k-ésimo IPCA; Κ é o número de componentes de componentes principais da 

interação retidos no modelo.  

Assim, genótipos com menores valores de 𝑊𝐴𝐴𝑆𝑖 apresentam maior estabilidade fenotípica, 

por contribuírem menos para a interação G × E. 

2.2.4.2. Índice WAASY  

E Embora a estabilidade seja um atributo essencial, a seleção de genótipos superiores deve 

considerar simultaneamente o desempenho médio e a previsibilidade da resposta produtiva. Com esse 

propósito, Olivoto et al. (2019b) propuseram o índice WAASY (Weighted Average of Absolute Scores 

and Yield), que integra a produtividade média (Y) e a estabilidade fenotípica estimada pelo WAAS em 

uma única métrica de seleção.  

O WAASY combina esses dois critérios por meio de ponderações definidas pelo pesquisador, 

permitindo ajustar a importância relativa entre rendimento e estabilidade de acordo com os objetivos do 

programa de melhoramento ou com as condições ambientais alvo. Assim, genótipos com alto 

rendimento médio e baixa contribuição para a interação G × E  tendem a apresentar valores superiores 

de WAASY, sendo considerados mais desejáveis do ponto de vista agronômico.  

Do ponto de vista metodológico, o WAASY preserva a coerência com o modelo AMMI clássico, 

uma vez que tanto a produtividade média quanto o WAAS são estimados a partir das médias fenotípicas 

dos ensaios multiambientais.  

Seja 𝑌𝑖 a média do genótipo i ao longo dos ambientes e 𝑊𝐴𝐴𝑆𝑖 o índice de estabilidade 

fenotípica. Para Possibilitar a combinação dessas medidas, ambas são padronizadas para o intervalo 

[0,1], de modo que: 𝑌𝑖∗ = 𝑌𝑖 −min(𝑌)max(𝑌) − min(𝑌) 𝑊𝐴𝐴𝑆𝑖∗ = max(𝑊𝐴𝐴𝑆) −𝑊𝐴𝐴𝑆𝑖max(𝑊𝐴𝐴𝑆) − min(𝑊𝐴𝐴𝑆) 
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Em que a ponderação de 𝑊𝐴𝐴𝑆𝑌𝑖 é realizada de forma inversa, de modo que maiores valores 

correspondam a maior estabilidade. O índice combinado é então calculado como: 𝑊𝐴𝐴𝑆𝑌𝑖 =  𝜃𝑌𝑖∗ + (1 − 𝜃) 𝑊𝐴𝐴𝑆𝑖∗ 
Em que:  

• 𝜃  ∈  [0,1] representa o peso atribuído ao rendimento médio;  

• 1 − 𝜃 representa o peso atribuído à estabilidade  

Assim, Valores elevados de 𝑊𝐴𝐴𝑆𝑌𝑖 indicam genótipos simultaneamente produtivos e 

estáveis.  

De forma integrada, o uso conjunto do AMMI, do índice WAAS e do índice WAASY permite 

explorar a estrutura da interação GE, quantificar estabilidade fenotípica e construir rankings equilibrados 

de seleção. Essa abordagem viabiliza a identificação de genótipos amplamente adaptados, bem como 

aqueles materiais com adaptação específica, além de apoiar decisões estratégicas de recomendação, 

estratificação ambiental e direcionamento de cruzamentos em programas de melhoramento.   

2.3.  Covariáveis climáticas e caracterização ambiental 

Além da complexidade inerente à interação genótipo × ambiente (G × E), as mudanças 

climáticas têm intensificado a variabilidade ambiental e ampliado a incerteza nos programas de 

melhoramento genético. Nesse contexto, abordagens recentes têm incorporado covariáveis climáticas à 

análise da interação G × E, possibilitando uma compreensão mais abrangente da adaptação genotípica, 

da delimitação de mega ambientes e da otimização das estratégias de seleção. 

Nesse cenário, bases meteorológicas globais, como o NASA POWER (Prediction of 

Worldwide Energy Resources), têm ampliado a disponibilidade de séries históricas espacialmente 

contínuas para a obtenção de dados agrometeorológicos de alta resolução (Sparks, 2018). O pacote 

nasapower atua como uma interface de programação de aplicações (Application Programming 

Interface – API) para essa base de dados da NASA, permitindo o acesso automatizado a variáveis 

climáticas, como temperatura do ar, precipitação, radiação solar, umidade relativa, velocidade do vento 

e outras informações meteorológicas, que podem ser integradas diretamente às análises estatísticas 

conduzidas em ensaios multiambientais. 

A disponibilidade dessas informações possibilita a construção de índices ambientais específicos 

para as diferentes fases do desenvolvimento das culturas, permitindo que a caracterização dos ambientes 

deixe de se basear apenas na localização geográfica dos ensaios e passe a considerar as condições 

climáticas efetivamente experimentadas pelas plantas ao longo do ciclo de cultivo. Dessa forma, a 

caracterização ambiental torna-se mais dinâmica e biologicamente representativa, favorecendo a 

identificação dos fatores responsáveis pelas diferenças observadas entre os ambientes. 

Estudos recentes têm demonstrado o potencial da integração entre covariáveis climáticas e 

métodos de análise da interação G × E Jędzura; Bocianowski; Matysik, (2023), por exemplo, 

combinaram o modelo AMMI, análises de agrupamento e covariáveis climáticas, como temperatura e 

https://doi.org/10.21105/joss.01035
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22 
 

precipitação, para explicar os padrões da interação genótipo × ambiente e delimitar mega ambientes, 

aproximando a modelagem estatística dos processos ambientais que governam o desempenho das 

culturas. 

Nesse contexto, uma das principais vantagens das metodologias baseadas na Decomposição em 

Valores Singulares (Singular Value Decomposition – SVD), empregadas em modelos como o AMMI, 

consiste na possibilidade de relacionar os escores dos Componentes Principais da Interação (Interaction 

Principal Component Axes – IPCAs) às variáveis ambientais. Essa abordagem permite investigar quais 

fatores meteorológicos, como temperatura, precipitação e radiação solar, estão associados à estrutura da 

interação G × E, contribuindo para compreender as causas da sensibilidade diferencial dos genótipos 

entre os ambientes. 

Assim, a incorporação de covariáveis climáticas representa um importante avanço na 

interpretação da interação G × E, pois permite associar padrões estatísticos de adaptabilidade e 

estabilidade aos processos ambientais que os originam. Ao integrar informações meteorológicas às 

análises multivariadas baseadas na decomposição em valores singulares, torna-se possível identificar 

não apenas genótipos superiores, mas também compreender quais fatores climáticos exercem maior 

influência sobre seu desempenho em diferentes ambientes. Dessa forma, a caracterização ambiental 

deixa de possuir caráter exclusivamente descritivo e passa a contribuir para a explicação biológica da 

interação genótipo × ambiente, fornecendo subsídios para interpretações mais robustas e para estratégias 

de seleção mais eficientes em programas de melhoramento genético. 

 

2.4. Relações entre fenologia, variáveis climáticas e produtividade do trigo: uma abordagem fisiológica 

da interação genótipo × ambiente 

A produtividade do trigo é resultado da interação entre o potencial genético dos genótipos e as 

condições ambientais predominantes durante os diferentes estádios de desenvolvimento da cultura. 

Nesse contexto, a resposta produtiva não depende exclusivamente da disponibilidade média de recursos 

ambientais, mas também da ocorrência temporal de condições favoráveis ou adversas ao longo do ciclo 

da cultura. Dessa forma, a caracterização das condições climáticas associadas às fases fenológicas do 

trigo constitui uma abordagem fundamental para compreender os mecanismos ambientais envolvidos 

na expressão diferencial dos genótipos e na manifestação da interação genótipo × ambiente (G × E). 

O ciclo de desenvolvimento do trigo é composto por diferentes fases fenológicas, incluindo 

germinação e emergência, perfilhamento, alongamento do colmo, espigamento, florescimento e 

enchimento de grãos. Cada uma dessas etapas apresenta exigências ambientais específicas e diferentes 

níveis de sensibilidade aos fatores climáticos. Assim, alterações na temperatura, disponibilidade hídrica 

e umidade relativa do ar ao longo do ciclo podem modificar processos fisiológicos determinantes para 

a formação do rendimento, influenciando componentes como número de espigas por área, número de 

grãos por espiga e massa de grãos (Slafer & Rawson, 1994; Fischer, 2011). 

https://doi.org/10.1071/PP9940393
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A temperatura constitui um dos principais fatores ambientais que regulam o desenvolvimento 

do trigo, influenciando a duração das fases fenológicas, a taxa de crescimento e a definição do potencial 

produtivo. Temperaturas inadequadas durante a fase inicial podem comprometer processos relacionados 

à emergência e ao estabelecimento da cultura, enquanto temperaturas elevadas durante o período 

reprodutivo podem acelerar o desenvolvimento e reduzir o período disponível para a acumulação de 

biomassa. Particularmente, o período compreendido entre o espigamento e o enchimento de grãos 

apresenta elevada sensibilidade ao estresse térmico, uma vez que temperaturas acima da faixa ótima 

podem reduzir a fertilidade das espiguetas, afetar a síntese e translocação de fotoassimilados e 

comprometer a massa final dos grãos (Fischer, 2011; Asseng et al., 2015). 

Além da temperatura, a disponibilidade hídrica exerce papel determinante na produtividade do 

trigo, principalmente em ambientes sujeitos à ocorrência de déficit hídrico durante estádios críticos. A 

deficiência de água durante o florescimento pode reduzir a formação e a fertilização dos grãos, enquanto 

o déficit durante o enchimento limita a deposição de assimilados e reduz características associadas ao 

rendimento final, como peso de mil grãos. Por outro lado, condições adequadas de precipitação e 

disponibilidade hídrica favorecem a manutenção da atividade fotossintética e prolongam o período de 

enchimento dos grãos, contribuindo para maior produtividade (Araus et al., 2002; Farooq et al., 2014). 

A umidade relativa do ar também apresenta influência sobre o desempenho da cultura, 

especialmente por sua relação com a demanda evaporativa atmosférica, o balanço hídrico da planta e a 

ocorrência de doenças foliares. Ambientes com menor umidade relativa e elevada temperatura podem 

aumentar a demanda atmosférica por água, intensificando o estresse hídrico mesmo quando a 

precipitação acumulada apresenta valores semelhantes. Em contrapartida, condições de maior umidade 

relativa podem contribuir para a manutenção do estado hídrico das plantas, embora também possam 

favorecer a ocorrência de patógenos dependendo da interação com temperatura e duração do 

molhamento foliar. 

Dessa forma, a influência dos fatores climáticos sobre a produtividade do trigo não deve ser 

analisada apenas considerando valores médios ambientais, mas também sua distribuição temporal ao 

longo das fases fenológicas da cultura. Ambientes classificados como semelhantes em termos 

geográficos podem apresentar condições climáticas distintas durante períodos críticos do 

desenvolvimento, resultando em respostas diferenciadas dos genótipos. Essa dinâmica contribui para a 

ocorrência da interação G × E, uma vez que genótipos diferem quanto aos mecanismos fisiológicos 

associados à tolerância ao estresse térmico, à eficiência no uso da água e à capacidade de manter o 

rendimento sob condições ambientais contrastantes. 

Nesse contexto, a incorporação de covariáveis climáticas em estudos de interação G × E permite 

superar a representação dos ambientes apenas como categorias experimentais, possibilitando sua 

caracterização com base em atributos ambientais mensuráveis. A associação entre variáveis 

meteorológicas e padrões de desempenho genotípico possibilita identificar gradientes ambientais 

file:///D:/Desktop/correção%20da%20tese/Fischer,%20R.%20A.%20(2011).%20Wheat%20physiology:%20A%20review%20of%20recent%20developments.%20Crop%20&%20Pasture%20Science,%2062(2),%2095–114.%20https:/doi.org/10.1071/CP10344
https://doi.org/10.1038/nclimate2470
https://doi.org/10.1093/aob/mcf049
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relacionados à produtividade e compreender quais condições climáticas estão associadas à diferenciação 

da resposta dos genótipos. Assim, abordagens fundamentadas na decomposição de estruturas 

multivariadas, como a decomposição em valores singulares (SVD), representam ferramentas 

promissoras para integrar informações climáticas e genéticas, contribuindo para uma interpretação 

biológica mais abrangente da interação G × E em ensaios multiambientais. 

Diante desse contexto, torna-se evidente que a compreensão da interação G × E requer 

abordagens capazes de integrar a resposta dos genótipos às características ambientais que definem cada 

condição de cultivo. Embora métodos estatísticos tradicionais sejam fundamentais para quantificar a 

magnitude da interação, a incorporação de informações ambientais contínuas representa uma 

oportunidade para avançar na identificação dos fatores que estruturam os padrões de adaptação e 

estabilidade fenotípica. Dessa forma, a integração entre métodos multivariados baseados na 

decomposição em valores singulares e covariáveis climáticas constitui uma abordagem promissora para 

transformar a caracterização dos ambientes experimentais, permitindo associar padrões estatísticos da 

interação G × E a gradientes ambientais biologicamente interpretáveis. 

Com base nessa premissa, o Capítulo 4 desta tese apresenta o artigo científico intitulado 

"Genotype environment interaction in wheat including weather covariates using singular value 

decomposition", no qual é proposta e aplicada uma abordagem gráfica baseada na decomposição em 

valores singulares da matriz de covariáveis meteorológicas. Esse estudo busca caracterizar 

quantitativamente os ambientes experimentais e explorar sua relação com os padrões da interação 

genótipo × ambiente, integrando informações climáticas, desempenho produtivo e estabilidade 

fenotípica dos genótipos avaliados. 
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5. CONSIDERAÇÕES FINAIS 

 

 A presente tese demonstrou que a integração de covariáveis climáticas por meio da 

Decomposição em Valores Singulares (SVD) representa uma abordagem promissora para ampliar a 

interpretação da interação genótipo × ambiente (G × E) em trigo. A metodologia proposta possibilitou 

uma nova perspectiva para a caracterização dos ambientes experimentais, permitindo que estes 

deixassem de ser representados exclusivamente como unidades categóricas e passassem a ser 

interpretados a partir de gradientes ambientais quantitativos associados às condições meteorológicas 

observadas nos ambientes experimentais.  

 A abordagem baseada na decomposição da matriz de covariáveis climáticas permitiu 

identificar padrões de associação entre ambientes e variáveis meteorológicas, evidenciando que a 

estrutura ambiental dos ensaios multiambientais pode ser explorada de forma integrada aos padrões de 

desempenho dos genótipos. Dessa forma, a SVD aplicada às covariáveis climáticas mostrou-se uma 

ferramenta complementar aos métodos tradicionais de análise da interação G × E, ao fornecer 

informações adicionais sobre os atributos ambientais associados à diferenciação dos ambientes. 

 Os resultados indicaram que os ambientes E6 e E8, caracterizados pelos maiores valores 

médios de produtividade, estiveram associados principalmente a maiores valores de precipitação e 

umidade relativa. Esses resultados sugerem que a disponibilidade hídrica e as condições atmosféricas 

durante o desenvolvimento da cultura constituíram fatores ambientais relevantes para a expressão 

diferencial do potencial produtivo dos genótipos avaliados. Por outro lado, ambientes associados a 

menores produtividades apresentaram maior relação com gradientes ambientais relacionados à 

temperatura, evidenciando a influência das condições meteorológicas sobre a manifestação fenotípica 

dos materiais genéticos. 

 A integração entre a análise AMMI, o índice WAASY, selecionado por sua compatibilidade 

com a abordagem baseada em efeitos fixos adotada neste estudo, e a caracterização ambiental baseada 

em SVD possibilitou uma abordagem mais abrangente para a avaliação de ensaios multiambientais, 

combinando informações de produtividade, estabilidade fenotípica e contexto ambiental. Essa 

integração permitiu não apenas identificar genótipos com maior desempenho e estabilidade, mas 

também compreender as condições ambientais associadas aos diferentes padrões de resposta produtiva, 

contribuindo para uma interpretação mais robusta da adaptação dos genótipos. 

 A principal contribuição desta tese consiste na demonstração de que a incorporação de 

informações ambientais quantitativas pode transformar a interpretação dos ensaios multiambientais, 

aproximando os modelos estatísticos dos processos ecológicos e fisiológicos que determinam a 

expressão do fenótipo. Ao associar padrões estatísticos da interação G × E a características ambientais 

mensuráveis, a abordagem proposta amplia a capacidade interpretativa dos programas de melhoramento, 

permitindo uma avaliação mais direcionada da adaptação genotípica em diferentes condições de cultivo. 

 Diante dos desafios impostos pela variabilidade climática, a utilização de métodos que 
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integrem informações genéticas e ambientais torna-se cada vez mais relevante para o desenvolvimento 

de cultivares produtivas, estáveis e adaptadas. Nesse contexto, a caracterização ambiental baseada em 

SVD apresenta potencial para ser expandida pela incorporação de diferentes fontes de informação, como 

variáveis de solo, sensoriamento remoto, índices espectrais e projeções climáticas futuras, contribuindo 

para o desenvolvimento de estratégias de seleção mais preditivas e resilientes. 

 Assim, esta tese evidencia que a interação genótipo × ambiente não deve ser interpretada 

apenas como uma consequência estatística das diferenças entre ambientes, mas como uma resposta 

dinâmica resultante da interação entre o potencial genético dos materiais e as condições ambientais às 

quais são submetidos. A integração de covariáveis ambientais em análises multivariadas representa, 

portanto, um caminho promissor para avançar na compreensão da adaptação dos genótipos e aprimorar 

a tomada de decisão em programas de melhoramento genético de trigo. 


