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RESUMO

EVANGELISTA, Jeniffer Santana Pinto Coelho, M.Sc., Universidade Federal de
Vigosa, julho de 2019. Estratificacio ambiental e métodos de selecio no
melhoramento de soja. Orientador: Leonardo Lopes Bhering.

O Brasil o maior produtor mundial da cultura soja [ Glycinemax (L.) Merrill], onde este
apresenta diversas condi¢des edafoclimdticas, que influenciam a expressdo génica dos
gendtipos, fazendo com que estudos de adaptabilidade e estabilidade possuam grande
importancia nos programas de melhoramento. Nesse contexto, o presente trabalho
objetivou selecionar genotipos superiores de soja, aplicar e estudar o indice factor
analysis and ideotype-design (FAI-BLUP) para fins de selecdo,estratificacdo ambiental
e verificar se os agrupamentos ambientais se mantém constante ao longo dos
anos.Dados referentes a avaliagdo de gendtipos de soja em 10 locais, em relagdo a
caracteristica produtividade de graos, foram utilizados. Os componentes de variancia
foram estimados via maxima verossimilhanga restrita (REML) e os valores genotipicos
foram preditos via melhor preditor linear ndo viesado (BLUP). Efeitos significativos de
genotipos e de interagdo GE foram detectados pelo teste da razdo de verossimilhanga.
Foi observada interagdo GE do tipo complexa, em todas as safras. A selecao de
gendtipos  baseada  nos  métodos  média  harmdnica  dos  valores
genotipicos(MHVG),performance relativa dos valores genotipicos (PRVG) e média
harmoénica da performance relativa dos valores genotipicosMHPRVG) se mostrou
adequada, pois conduziu a ganhos similares a tradicional sele¢do indireta via u +g; .De
modo geral, a estratificagdo ambiental através dos anos ndo foi consistente. O indice
FAI-BLUP pode ser aplicado de forma util na selecao de gendtipos de soja, pois ganhos

com a selecdo para todos os ambientes foram obtidos.

Palavras-chave: Melhoramento de plantas. Interacdo gendtipos x ambientes. Modelos

mistos.



ABSTRACT

EVANGELISTA, Jeniffer Santana Pinto Coelho, M.Sc., Universidade Federal de
Vigosa, July, 2019. Environmental stratification and comparison of selection
methods for the recommendation of soybean strains. Advisor: Leonardo Lopes
Bhering.

Brazil is the world's largest producer of soybean crop (Glycine max (L.) Merrill), where
it has several edaphoclimatic conditions, which influence the gene expression of
genotypes, making adaptability and stability studies of great importance in breeding
programs. In this context, the present work aimed to select superior genotypes of
soybean, to apply and to study the index factor analysis and ideotype-design (FAI-
BLUP) for the purpose of selection, environmental stratification and to verify if the
environmental groupings remain constant over the years. Data regarding the evaluation
of soybean genotypes at 10 sites, in relation to the characteristic grain yield, were used.
The variance components were estimated via restricted maximum likelihood (REML)
and genotypic values were predicted via the best non-biased linear predictor (BLUP).
Significant effects of genotypes and GE interaction were detected by the likelihood ratio
test. GE interaction of the complex type was observed in all crops. The selection of
genotypes based on the harmonic mean values of genotypic values (MHVG), relative
performance of genotypic values (PRVG) and harmonic mean relative performance of
genotypic values (MHPRVG) was adequate, as it led to gains similar to the traditional
indirect selection u +g; .In general, environmental stratification over the years was not
consistent. The FAI-BLUP index can be applied in a useful way in the selection of

soybean genotypes, since gains with selection for all environments were obtained.

Key words: Plant breeding. Genotype x environment interaction. Mixed models.



INTRODUCAO GERAL

A soja [Glycinemax (L.) Merrill] é a quarta cultura mais cultivada no mundo
(SILVA et al., 2016).0 Departamento de Agricultura Americano (USDA) estimou que
a producdo mundial para a safra 2018/2019 sera de 354,54 milhdes de toneladas.
Segundo o USDA, o Brasil passa a ser o maior produtor de soja do mundo, logo em
seguida vém os Estados Unidos, e posteriormente, a Argentina.Assim, estes trés paises
sdo responsaveis por 81,65% da safra mundial (Conab, 2018).No Brasil a cultura da
sojacomecou a se destacar a partir de década de 70, onde estapassou a ter grande
relevancia na agricultura. O aumento das areas cultivadas e uso de novas tecnologias,
foram devido, principalmente,as contribuicdes do melhoramento genético (BRANDAO
et al., 2005).

A importancia desta cultura para o Brasil ndo estd somente na produtividade ou
no tamanho da area plantada, a expansao da soja em todas as regides agricolas do pais,
promoveu um grande desenvolvimento econdmico-social no Brasil. Um dos fatores que
contribuiu muito com este desenvolvimento foi a abertura de empresas de sementes
multinacionais e nacionais, que possibilitou a expansdo da soja no Brasil.Com o
desenvolvimento de novas cultivares, mais adaptadas para cada regido agricola,
aumentando a produtividade das lavouras e reduzindo o custo de produgdo dos
agricultores.

A recomendac¢do de cultivares mais adaptadas, para cada regido do Brasil, deve
ser feita por meio de experimentos conduzidos em diferentes ambientes, visto que, a
performance do gendtipo, ndo s6 depende dos efeitos dos genotipicos, mas também dos
efeitos ambientais (CRUZ et al. 2012).Em vista disso, programas de melhoramento de

soja focam em selecionar genotipos que tenham bom desempenho para cada
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macrorregidosojicola, pois ja se sabe, a forte influencia da interacdo genotipo ambiente
(GE)sob esta cultura. Segundo BOREM (2017), quanto maior a diversidade genética
entre os gendtipos e entre os ambientes, maior serd a importancia da interagdo GE, que ¢
definida como o comportamento diferencial dos genotipos em locais distintos.

A ocorréncia da interagdoGE tem grande importancia, principalmente para o
carater produtividade de grdos. Uma forma de tirar proveito dessa interagdo na
indicacdo de novas cultivares ¢ identificar aquelasque apresentam comportamento
previsivel e proporcional ao estimulo ambiental, em uma grande amplitude de condi¢des
ambientais (CRUZ e REGAZZI, 2012). Dessa maneira, identificar cultivares com alta
adaptabilidade, estabilidade e producdo média elevada, sdo fatores essenciais para o
sucesso de um programa de melhoramento genético.

De acordo com Resende (2007) uma das principias formas de contornar a
interagdo GE ¢ a identificagdo de cultivares com maior estabilidade e adaptabilidade
genotipica, utilizando métodos eficientes de sele¢do. Outra forma de contornar essa
interagdo, ¢ a utilizacdo da estratificacdo ambiental, que tem como objetivo agrupar
ambientes correlacionados entre si, permitindo eliminar os ambientes semelhantes
dentro de cada grupo, possibilitando descartar ambientes da rede experimental,
reduzindo gastos dos programas de melhoramento. Varios métodos foram descritos,
fundamentados em diferentes principios estatisticos, paraavaliagdoda interacdo GE eda
adaptabilidade e estabilidade, como por exemplo:o método de Plaisted e Peterson (1959,
Eberhart e Russell (1966), Centroide (ROCHA, 2005), andlise da interagdo
multiplicativa dos efeitos principais aditivos(AMMI)(GAUCH e ZOBEL, 1996),
GGEblipot (YANet al.,2000), entre outros.

Segundo Eberhart e Russell (1966) a adaptabilidade refere-se a capacidade dos

gendtipos aproveitarem vantajosamente os estimulos do ambiente, e o estudo da
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estabilidade fenotipica permite sintetizar o enorme volume de informacgdes obtido,
caracterizando a capacidade produtiva, a adaptacdo as variacdes de ambiente e a
estabilidade de novos genoétipos (RAIZER; VENCOVSKY, 1999). J4 Mariotti et al.
(1976) definiram adaptabilidade como a capacidade dos genotipos responderem
beneficamente & melhoria do ambiente, e estabilidade refere-se a capacidade dos
gendtipos apresentarem comportamento previsivel de acordo com variagdes ambientais.

A escolha do método depende do tipo de informacdo desejada, dos dados
experimentais, principalmente os relacionados com o numero de ambientes disponiveis,
e da precisdo requerida (CRUZ e REGAZZI, 2012).0s programas de melhoramento
periodicamente realizam novos cruzamentose selecdo de genotipos superiores. Nesse
processo, a ocorréncia de perdas de parcela e/ou de repeticdo sdo comuns, tornando
assim os dados desbalanceados. Nos ultimos anos, os métodos mais utilizados para
avaliar a adaptabilidade e estabilidade degendtipos de soja sdo:AMMI (GAUCH e
ZOBEL, 1996),GGEbiplot (YAN et al. 2000). Porém, esses métodos possuem
limitagdes para lidar comcom dados desbalanceados, delineamento experimentais ndo
ortogonais (blocos incompletos) e com heterogeneidade de variancias. Tornando-se
assim, proibitivos em muitas situacdes.

Visando contornar essas limitagdes, RESENDE (2004) propds,no contexto da
metodologia de modelos mistos(REML/BLUP), o método da média harmonica da
performance relativa dos valores genotipicos (MHPRVG) preditos. Esse método
permite uma predicdo acurada (ndo viesada) dos valores genotipicos, gerando
informagdo especifica sobre o mérito de cada gendtipo quanto adaptabilidade,
estabilidade e produtividade (RESENDE, 2007).

Segundo Resende (2007) o método MHPRVG ¢ vantajoso, pois: (i) considera

os efeitos genotipicos como aleatorios e portanto fornece a adaptabilidade e estabilidade
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genotipica e ndo fenotipica; (ii) permite lidar com desbalanceamento, delineamentos
ndo ortogonais e heterogeneidade de varidncia; (iii) considera erros correlacionados
dentro de locais; (iv) fornece valores genéticos ja descontados(penalizados) da
instabilidade; (v) pode ser aplicado com qualquer numero de ambientes; (vi) permite
considerar a estabilidade e adaptabilidade na sele¢ao do individuo dentro de progénie;
(vil) ndo dependem da estimacdo e interpretagdo de parametros tais quais coeficientes
de regressao; (viii) elimina ruidos da interacdo GE pois considera a herdabilidade desses
efeitos; (ix) gera resultado na propria grandeza ou escala do cardter avaliado; (x)
permite computar o ganho genético com a selegdo pelos trés atributos simultaneamente
(adaptabilidade, estabilidade e produtividade).

Outro método que pode proporcionar um melhor entendimento da interacdo
GE, ¢ o recém proposto indice FAI-BLUP (Factoranalysisandideotype-design),
proposto por Rocha et al. 2018. Este método tem como intuito o aumento da precisao
dos indices de selecdo e tem a capacidade de contornar problemas
comomulticolinearidade e atribui¢do de pesos econdmicos. Neste indice, ¢ utilizada a
andlisede fatores para extrair cargas fatoriais da matriz decorrelagdo genética. Em
seguida, sdo determinados ideodtipos baseando-se nacombinacdo de fatores desejaveis e
indesejaveis para o melhoramento genético. Dessa forma, o FAI-BLUP estima as
distancias  genoétipo-idedtipo, que sdoconvertidas em probabilidade espacial,
possibilitando, assim, o ranqueamento dosgenotipos. Considerando também a estrutura
das correlagdes obtidas dos dados, o FAI-BLUP, direcionao melhorista na sele¢do de
gendtipos mais proximos ao ideétipo.

Outro fator que contribui para diminuir o efeito da interacdo GE ¢ a
estratificacdo ambiental com o intuito de reconhecimento das regides em que se estd

recomendando as cultivares. A identificagdo de ambientes similares permite a alocagdo
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dos ambientes semelhantes em um mesmo grupo, para o conjunto de cultivares
disponivel; auxilia na alocacdo de recursos para o desenvolvimento de programas de
melhoramento, uma vez que permite ao melhorista eliminar os ambientes semelhantes
dentro de cada grupo, sem que haja perda da eficiéncia ou precisdo do processo seletivo,
permitindo também avaliar um maior nimero de cultivares por experimento (HUHN;
TRUBERG, 2002a e 2002b; VENCOVSKI et al, 1990; CRUZ; REGAZZI, 2012;
OLIVEIRA et al., 2004).

O processo de estratificagdo ambiental consiste na subdivisdo de regides
heterogéneas em sub-regides mais uniformes, onde os ambientes agrupados sdo
correlacionados entre si. Essa estratégia pode ser utilizada com o objetivo de contornar
os efeitos adversos da interagdo GE, diminuindo custos com os ensaios
experimentais.Neste sentido, este trabalho teve como objetivos:estudardiferentes
estratégias de selecdo de genotipos superiores de soja via modelos mistos everificar o
padrdo de estratificacdo ambiental ao longo dos anos.Osobjetivos especificos
foram:avaliar diferentes estratégias de selegdo (selecdo direta, u; + g; MHVG, PRVG
eMHPRVG); estudar o indiceFAI-BLUP para a selecao de gendtipossuperiores de soja
(com maior adaptabilidade e estabilidade genotipica) everificar estratificagdo ambiental

se a estratificagdo se matém constante ao longo dos anos.
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ARTIGO 1: MHPRVG: um método adequado para selecio genética simultinea

por estabilidade, adaptabilidade e produtividade em soja
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MHPRVG: um método adequado para selecio genética simultinea por

estabilidade, adaptabilidade e produtividade em soja

Idéias principais: Interacdo GE significativa; selecdo simultaneamente por estabilidade,
adaptabilidade e produtividade;método MHPRVG ¢ adequado aos objetivos dos

programas de melhoramento da soja.

ABREVIATURAS
BIC, critério de informac¢do Bayesiano; BLUP, melhor predi¢do linear nao
viesada; GE, gendtipos x ambientes; MHPRVG, média harmdnica da performance
relativa dos valores genotipicos; MHVG, média harmonica dos valores genotipicos;
PRVG, performance relativa dos valores genotipicos; REML, maxima verossimilhanga

restrita.

RESUMO

A interacdo genotipos x ambientes (GE) exerce um papel essencial na expressao
fenotipica e deve ser considerada na avaliagdo e selegdo genética. Nesse contexto, o
presente trabalho objetivou comparar diferentes estratégias de sele¢do no contexto da
metodologia de modelos mistos: direta e indireta viau +g; (ué a média geral e g; € o
efeito genotipico da gendtipo i, considerando todos os locaisavaliados), média
harmdnica dos valores genotipicos (MHVGQG), performance relativa dos valores
genotipicos (PRVG) e média harmonica da performance relativa dos valores genotipicos
(MHPRVG) preditos. Dados referentes a avaliacdo de30gendtipos em 10 locais, em

relagdo a caracteristica produtividade de graos, foram utilizados. Os componentes de
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variancia foram estimados via maxima verossimilhanga restrita (REML) e os valores
genotipicos foram preditos via melhor predi¢do linear ndo viesada (BLUP). Efeitos
significativos de genotipos e de interagdo GE foram detectados pelo teste da razdo de
verossimilhanga (LRT). Correlacdo genotipica fraca foi obtida através dos locais,
indicando interacdo GE do tipo complexa. A acuricia seletiva foi muito alta, indicando
alta confiabilidade. A selecdo de gendtipos baseada nos métodos MHVG, PRVG e
MHPRVG se mostrouadequada, pois conduziu a ganhos similares atradicional sele¢do

indireta viau_ + g;

Palavras-chave:Melhoramento de plantas; interacdo genotipos x ambientes; modelos

mistos; selecdo genética; Glycinemax.

INTRODUCAO

A soja [Glycinemax (L.) Merrill] é a quarta cultura mais cultivada no mundo e ¢
fonte de oleo, proteina e matéria prima para a produgdo de biodiesel. Esta espécie ¢
originaria da China e ¢ uma das principais culturas no Brasil, EUA e Argentina (Silva et
al., 2017). Atualmente, a soja ¢ cultivada de baixa a alta latitude (Liu et al., 2017).
Nesse cenario, a interacdo gendtipos x ambientes (GE) exerce um papel essencial na
expressao fenotipica e deve ser considerada na avaliagdo e selecdo genética.

A interacdo GE¢ definida como o comportamento diferencial de genodtipos em
diferentes ambientes (Resende, 2015). Isto significa que os efeitos genéticos e
ambientais ndo sdo independentes, uma vez que as respostas fenotipicas dos gendtipos
podem diferir com as variacdes ambientais. A influéncia que o ambiente exerce sobre o

gendtipo, de forma a propiciar a interagdo GE, ¢ um dos maiores desafios que os
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melhoristas enfrentam na selecdo de gendtipos mais adaptados, pois a quantidade da
variancia genética liberada ¢ afetada pelo ambiente especifico em que ¢ realizada a
selecdo e o material melhorado geralmente ¢ atribuido para ambientes diversos.

A utilizagdo de modelos mistos ¢ o principal método analitico para avaliacdo da
interagdo GE (Eeuwijk et al., 2016; Malossetti et al., 2013; Leon et al., 2016; Li et al.,
2017; Resende et al., 2014; Smith et al., 2005). Esse método possui recursos para
modelar a heterogeneidade de varidncias genéticas e correlagdes entre ambientes, bem
como para modelar tendéncias espaciais em ensaios individuas (Smith et al., 2005).

A capacidade dos gendtipos se comportarem bem em uma grande amplitude de
condi¢des ambientais pode ser fator essencial em um programa de melhoramento. Neste
contexto, o estudo da estabilidade e adaptabilidade torna-se relevante. De maneira geral,
um gendtipo ¢ considerado estdvel por apresentar pequenas variagdes no seu
comportamento geral quando avaliado em diversas condi¢cdes de ambiente, e ¢
considerado adaptado quando apresenta capacidade de resposta a melhoria do ambiente
(Resende, 2015).

A selegdo simultaneamente paraprodutividade, estabilidade e adaptabilidade, no
contexto dos modelos mistos, pode ser realizada pelo método da média harmdnica da
performance relativa dos valores genotipicos (MHPRVG) preditos (Resende, 2004) e
tem sido utilizado no melhoramento de diversas cultutas como: pinhdo manso(Spinelli
et al. 2015 e Alves et al. 2018), cana de agucar (Gongalves et al. 2013), arroz
(Colambari Filho et al. 2013), mandioca (Boas et al. 2016), seringueira (Gouvéa et al.
2013 e Gouveéa et al. 2016), entre outras.

O método MHPRVG permite selecionar simultaneamente pelos trés atributos
mencionados e apresenta as seguintes vantagens: considera os efeitos genotipicos como

aleatodrios e, portanto, fornece adaptabilidade e estabilidade genotipica e ndo fenotipica;
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permite lidar com desbalanceamento; permite lidar com delineamentos nao ortogonais
(como blocos aumentados e alguns blocos incompletos); permite lidar com
heterogeneidade de variancias; permite considerar os erros correlacionados dentro de
locais; fornece valores genéticos ja descontados (penalizados) da instabilidade; permite
considerar a estabilidade e adaptabilidade na sele¢dao de individuos dentro de progénie;
ndo depende da estimagdo e interpretagdo de outros parametros tais quais coeficientes
de regressao; elimina os ruidos da interagdo GE pois considera a herdabilidade desses
efeitos; gera resultados na propria grandeza ou escala da caracteristica avaliada; e
permite computar o ganho genético com a sele¢do pelos trés atributos simultaneamente
(Resende, 2007).

Diante do exposto, o presente trabalho objetivou comparar diferentes estratégias
de selecao no contexto da metodologia de modelos mistos: direta e indireta viau +g;
(ué a média geral e g;¢é o efeito genotipico dogenotipoi, considerando todos os
locaisavaliados), via média harmonica dos valores genotipicos (MHVG), via
performance relativa dos valores genotipicos (PRVG) e via média harmoénica da

performance relativa dos valores genotipicos (MHPRVG) preditos.

MATERIAL E METODOS
Dados experimentais

Os dados utilizados neste trabalho referem-se a avaliagdo de 30genotipos de soja
em 10 locais alocados na macrorregido 2 sojicola (microrregides 201, 202 e 204)
(Figura S1), na safra 2013/2014(Tabela S1). Os ensaios foram conduzidos em
delineamento de blocos ao acaso, com trés repeti¢des. Cada parcela foi constituida por
quatro linhas de 5 metros, com espagamento de 0,5 m entrelinhas e entre parcelas. Na
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maturacdo, as duas linhas centrais foram colhidas, totalizando uma area util de 5 m’. A
caracteristica avaliada foi a produtividade de gridos em kg ha™', sendoa umidade
corrigida para 13%. O manejo seguiu as recomendagdes técnicas para a cultura

da soja em cada local.

Analises estatisticas

Os componentes de variancia foram estimados via maxima verossimilhanca
restrita (REML) (Patterson e Thompson, 1971) e os valores genotipicos foram preditos
via melhor predicao linear ndo viesada (BLUP) (Henderson, 1975).0 modelo estatistico
associado aavaliacdo de genotipos, em delineamento de blocos ao acaso, em varios
locais, com uma observacao por parcela, ¢ dado pela seguinte equagao:

Yiin =0+ 9i + by + 1+ glij +eim,

em que:Y;;, € a observagdo fenotipica da genotipoi no bloco n no local j,u € o efeito da
media geral (fixo), g; € o efeito da genotipoi (assumido como aleatorio), by, € o efeito
do bloco n dentro do local j (assumido como fixo), [; € o efeito do local j (assumido
como fixo), gl;; € o efeito da interagdo gendtiposx locais (aleatorio), € e;j, € o residuo
(aleatorio) associado a Y.

Na notagdo matricial, o modelo estatistico ¢ dado pela seguinte equagao:
y=Xf+Zg+Ti+e,
em que: y ¢ o vetor de dados fenotipicos, / ¢ o vetor dos efeitos das combinagdes
repeti¢do-local (assumidos como fixos) somados a média geral, g € o vetor dos efeitos
genotipicos (assumidos como aleatorios),i € o vetor dos efeitos da interagdo genotiposx
locais (aleatorios), e e € o vetor de residuos (aleatdrios). O vetor fcontempla os efeitos
de locais e de repetigdesdentro de locais. As letras maitsculas representam as matrizes

de incidéncia para os referidos efeitos.
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As estruturas de variancia residual (homogénea e heterogénea) foram testadas

usando o critério de informag¢do Bayesiano (BIC) (Schwarz, 1978), dado por:

BIC = —2LogL + pLog[n — r(x)],

em que: LogL ¢ o logaritmo da funcdo de verossimilhanga, p ¢ o nimero de parametros
estimados, n é o nimero de observagdes e r(x) ¢ o ranque da matriz de incidéncia dos
efeitos fixos.

A significancia dos efeitos aleatdrios do modelo estatistico foi testada via teste
da razdo de verossimilhanca (LRT) (Rao, 1973), usando a estatistica Qui-Quadrado com
um grau de liberdade e ao nivel de 1% de probabilidade.

A correlagdo genotipica através dos locais (ry;) foiobtida por:

2
93

Tgl = 2,527
O'g O'gl

em que:aj ¢ a variancia genotipica e agzl ¢ a variancia da interacdo GE.

Para as andlises de adaptabilidade e estabilidade foram utilizados os seguintes
parametros: MHVG, associada ao conceito de estabilidade; PRVG, associada ao
conceito de adaptabilidade; e MHPRVG, associada aos conceitos de adaptabilidade,

estabilidade e produtividade, simultaneamente.

A MHVG de cada genotipo foi obtida por:

n
JVG

MHVG; = ="+,

ij
em que: n € o numero de locais; VG;j€ o valor genotipico dogendtipoi no localy,
expresso pela razao da média neste local.

A PRVG de cada gendtipo foi obtida por:

T'IVGi'
PRVG; = %L

mj
em que: m; € amédia de produtividade no localj.
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A MHPRVG de cada geno6tipo foi obtida por:

n

n 1

J PRVG,:]'

MHPRVG; =

A acurécia seletiva (74,) de cada genotipo foi obtida de acordo com o seguinte
l

estimador (Resende, 2016):

_ ’ PEV;
T o2’

em que:PEV; ¢ variancia do erro de predicdo, extraida da diagonal da inversa da matriz
dos coeficientes das equagdes de modelo misto, dogendtipoi.

O ganho com a sele¢dao (GS) considerandocada estratégia de selecdo- cada local
individualmente (u; + g;; + ge;j, em que: u; € a média do local j, g;; € o efeito
genotipico da gendtipoi no local j € ge;; € o respectivo efeito da interagdoGE), para
todos os locais (u + g;, em que: u ¢ a média geral de todos os locais e g; ¢ o efeito
genotipico da gendtipoi livre da interagao GE), MHVG, PRVG e MHRPVG - foi obtido
com base na seguinte expressao (Resende, 2016):

GS — Zi=1 VG
p

2

em que: VG; ¢ o valor genotipico dogenotipoi € p € o nimero de gendtipos selecionados,
sendo quefoi consideradauma taxa de selecdo de 20%, perfazendo a selecdo de
seisgendtipos superiores.O ganho com a sele¢cdo em percentagem (GS(%)) foi obitido

pela seguinte expressao:

Mg—My
My

GS(%) = x 100,

em que: M, ¢ a média genotipica dos genotipos selecionados e My¢ média genotipica da
populagdo avaliada.
As concordancias entre as estratégias de selecdoforam calculadas utilizando o

coeficiente Kappa (K) (Cohen, 1960), dado por:
23



em que: A ¢ o nimero de gendtipos selecionadas coincidentes, C ¢ o numero de
genotipos selecionadas devido ao acaso (C = bD , onde b ¢ a taxa de selecao) e D € o
nimero de genotipos selecionados, em D =6.

Os componentes de varidncia, parametros genéticos e ndo genéticos, valores
genotipicos, quantidades das estratégias de selecdo, ganhos com a selecdo (GS) e
acuraciasforam obtidos por meio do software Selegen REML/BLUP (Resende, 2016).
As estruturas de variancia residual foram testadas via software ASReml (Gilmour et al.,

2015).

RESULTADOS
Selecio do modelo

Os valores do BIC foram iguais a 11606.40 e 11620.32para os modelos com
variancia residual homogénea e heterogénea, respectivamente. Portanto, o melhor
modelo ¢ aquele com varidncia residual homogénea (menor BIC).Assim, esse modelo

foi adotado para estimar os componentes de variancia e predizer os valores genotipicos.

Componentes de varidncia e parametros genéticos

De acordo com o LRT, os efeitos do modelo (varidncia genotipica e da interagao
GE) sao significativos a p<0,01 para a caracteristica produtividade de graos (Tabela
1).0s efeitos de genotipos e interagdo GE explicaram, respectivamente, 18 e 22% da
variancia fenotipica (Tabela 1).Além disso, a correlagdo genotipica através dos locais

foi igual a 0.45.
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Tabela 1Deviance, teste da razdo de verossimilhanca (LRT), componente de variincia e
coeficiente de determinacao para a caracteristica produtividade de graos avaliada em
30gendtipos de soja.

Componente de Coeficiente de
Efeito Deviance LRT variancia determinagao
Genotipos 11641.3 55227 43889.85+14240.27 0.18+0.05
Interagdo GE 11638.3 52.23" 53205.46+9405.88 0.22+0.04
Residuo - - 147229.36+8645.61 0.6+0.05

Modelo completo 11586.1 - - -

" significativo a 1% de probabilidade pelo teste de Qui Quadrado. A hipdtese nula foi
que os modelos completo e reduzido nao diferem entre si.

Selecao de gendtipos

A acurécia seletiva foiigual a 0.90.Conforme esperado, ganhos maiores foram
obtidos via selegdo direta (cada local individualmente - u; + g;; + ge;;). Por outro lado,
via sele¢do indireta(para todos os locais e para locais ndo avaliados) ganhos maiores
foram obtidos viau; + g;, ja os métodosMHVG, PRVG ¢ MHPRVGproporcionaram
ganhos iguais e similares aos obtidos viau; + g; (Tabela 2).

De acordo com o coeficiente Kappa, as concordancias entre as estratégias de
selecaovariaram de -0.04 a 1.00 (Figura 1).0s métodos MHVG, PRVG ¢ MHPRVG
apresentaram concordancia perfeita entre si. Concordancias moderadas a quase perfeitas
foram encontradas entre os municipios 1, 2, 3, 5, 7 ¢ 9 com os métodos MHVG, PRVG
eMHPRVG. Para o ambiente 10, concordancias insignificantes, exceto com o local 8,

foram observadas.
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Tabela 2 Ganho com a sele¢do [GS (kg ha') e GS (%)] considerando cada local
individualmente, todos os locais (u +g;), média harmodnica dos valores genotipicos
(MHVG), performance relativa dos valores genotipicos (PRVG) e média harmonica da

performance relativa dos valores genotipicos (MHPRVG).

Local GS (kg ha™) GS (%)
1 331.10 15.72
2 327.37 6.83
3 282.23 15.67
4 274.95 4.74
5 301.03 10.70
6 418.88 6.87
7 286.87 8.37
8 229.82 8.24
9 361.94 20.41
10 307.31 5.36
u+g;, 197.65 5.32
MHVG 190.90 5.14
PRVG 190.90 5.14
MHRPVG 190.90 5.14
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Figura 1 Concordancias entregenotipos selecionadas em cada local individualmente(u; + g;; + ge;;), todos os locais (u. + g;), MHVG, PRVG
e MHPRVG.
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DISCUSSAO

Selecio do modelo

Analises tradicionais de ensaios multiambientes, como AMMI (Gauch, 1992) e
GGE biplot (Yan e Hunt, 2001), sdo baseadas na analise de variancia (ANOVA), desta
forma, pressupde efeito de genotipos tratado como fixo e variancia residual homogénea
(homocedasticidade) (Eeuwijk et al., 2016). No contexto da metodologia de modelos
mistos (REML/BLUP) além do efeito de genotipos poder ser tratado como aleatorio a
homocedasticidade pode ser flexibilizada, isto ¢, o REML/BLUP permite assumir
residuos heterogéneos. Assim, ¢ extremamente importanteconsiderar a estrutura da
variancia residual (homogénea ou heterogénea) visando a sele¢do do modelo que
proporciona o melhor ajuste (Li et al., 2017; Malosetti et al., 2013; Smith et al., 2005).

Nesta linha, diversos critérios para selecio de modelos foramapresentados na
literatura (Bozdogan, 1987; Wolfinger, 1993, Littel et. al, 2002). Com o Critério
Bayesiano de Schwarz (BIC), esta implicito que existe o0 modelo que descreve a relagao
entre as variaveis envolvidas e o critério tenta maximizar a probabilidade de escolha do
verdadeiro modelo. Assim, o BIC indica a selecdo de modelos parcimoniosos, isto €, o
modelo que envolve o menor nimero de parametros possiveis a serem estimados € que
explique bem o comportamento da variavel resposta (produtividade de graos) (Resende
et al.,, 2014).Nesse estudo, o melhor modelo, indicado pelo critério BIC, foi o com
variancia residual homogénea.
Componentes de variancia e parametros genéticos

O conhecimento dos componentes de varidncia ¢ de grande importancia no
melhoramento genético, uma vez que a populacido e a estratégia de melhoramento a
serem utilizadas dependem de informacdes que podem ser obtidas a partir destes
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componentes.A estimativa da variancia genotipica (genotipos) e da interacdo GE,
associada ao LRT, demonstra a existéncia de variabilidade genética e dapresenca de
interagdo GE. Resultados similares foram relatados porShaw et al. (2016), Carter et al.
(2018) e Whaley et al. (2019), para a caracteristica produtividade de graos na cultura da
soja.

O coeficiente de determinacdo indica a quantidade que cada efeito explica em
relacdo a variancia fenotipica. De acordo com Resende (2002), a herdabilidade no
sentido amplo (0.18) apresenta moderada magnitude. Além disso, verificou-se que a
variancia residual (0.60) consome grande parte da varidncia fenotipica, resultado
esperado devido a natureza quantitativa da caracteristicaavaliada e do nimero de
repeticoes.

A correlagdo genotipica fraca (0.45) obtida através dos locais, indicoumaior
contribui¢do da fracdo complexa para ainteracdo GE. Em vista disso, ¢ necessario o uso
de eficientes métodos de selecdo para capitalizar ou contornar os efeitos da interagcdo
GE.

Selecao de gendtipos

Quanto maior a acuricia na avaliagdo de um genotipo (genétipo), maior € a
confiabilidadeno valor genotipico predito deste. De acordo com Resende e Duarte
(2007), a acurécia obtida neste trabalho (0.90) indica precisdo muito alta, portanto, um
cenario favoravel a sele¢do ¢ recomendagao.

A selecdo de gendtipos superiores pode ser feitapara os ambientes individuais
(selegdo direta)via u; + g;; + ge;;ou para todos os ambientes(selecdo indireta) via
u + g;, MHVG, PRVG ouMHPRVG. Conforme esperado e observado, a selecdo para
os ambientes individuais sempre conduziu a maiores ganhos com a selecdo (Tabelas S2

¢ S3). Porém, quando se seleciona via u; + g;; + ge;; (onde a interagdo GE ¢
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capitalizada) as recomendagdes sdo restritas a cadaambiente ou em areas com 0 mesmo
padrdo de interagdo GE (Gongalves et al. 2013), limitando assim, a recomendacao
destes gendtipos para outros locais da mesma macrorregido.A selecdo indireta que
obteve maiores ganhos foi avia u_+ g;, porem, este método ndo leva em consideragdo a
adaptabilidade e a estabilidade genotipica e a recomendacdo dos genotipos
selecionados, s6 pode ser feita para os locais avaliados.

Nesse contexto, visando a selecdo com base na estabilidade, adaptabilidade e
produtividade, Resende (2004)propds os métodos MHVG, PRVG ¢ MHPRVG. A
selecao via MHVG, PRVG e MHPRVGconduziram a ganhos iguais entre si e similares
aos obtidosvia u + g; .No entanto,esses métodos devem ser preferidos, pois conduzem
a selecao de genotipos estaveis (MHVG),adaptados(PRVG) e estaveis e adaptados
simultaneamente (MHPRVG) e a recomendagdo dos gendtipos selecionados, por estes
métodos podem serextrapolada para locais que ndo foram avaliados.

A MHVG classifica os geno6tipos pelos valores genotipicos e pela estabilidade,
quanto menor o desvio padrao do desempenho genotipico entre ambientes, maior o
valor de MHVG.Assim, a selecdo baseada nessa estatistica implica na selecao
simultanea para produtividade e estabilidade (Resende 2007). Portanto,a selecdo
indireta via MHVG ¢ a estratégia mais adequada para ambientes desfavoraveis, pois
para este tipo de ambiente genotipos com alta estabilidade sdo desejaveis.

A PRVG classifica os genotipos pelosvalores genotipicos expressos como uma
razao da média geral de cada local(Resende 2007).Assim, a sele¢do baseada nessa
estatistica implica na sele¢do simultanea para produtividade e adaptabilidade (Resende
2007).A selecao via PRVG ¢ a estratégia mais adequada para ambientes favoraveis, pois
os gendtipos selecionados possuem maiores capacidades de resposta com a melhoria do

ambiente. Por fim, aMHPRVGcombina as estatisticas MHVG e PRVG e implica na
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selecdo  simultdnea para produtividade, estabilidade e adaptabilidade, e
consequentemente, abrange ambientes favoraveis e desfavoraveis.

Dos seis genotipos selecionados via MHVG, cinco estdo entre os seis genotipos
classificados selecao via u + g; (Tabela S3), desta forma, esses dois métodos obtiveram
ganhos de selecao similares (Tabela 2). Constatou que as selegdes via PRVG e
MHPRVG classificou os mesmo seis genotipos classificados via MHVG, onde a
diferenca s6 ocorreu no ranqueamento de um genotipo (Tabela S3). Os métodos PRVG
e MHPRVG proporcionarammesmo ordenamento para os seis genotipos selecionados
(Tabela S3). Portanto, neste estudo, os métodos MHVG, PRVG e MHPRVG
apresentaram concordancia perfeita para a intensidade de selecao utilizada (Figura 1).
Desta forma, estes trés métodos mostram-se adequados para avaliar a adaptabilidade e
estabilidade genotipica e eficientes na selecdo de genotipos superiores para a
macrorregiao sojicola2.

Gongalves et al. (2013), avaliando clones de cana, verificaram que quatro dos
cinco clones selecionados via u + g;, eram os mesmos selecionados pelos métodos
MHVG, PRVG e MHPRVGsendo que, pelos trés métodos, foram selecionados os
mesmos clones. Esses autores concluiram que os métodos MHVG, PRVG e
MHPRVGpossuem um certo grau de concordancia e que sao adequadas para avaliar a
adaptabilidade e estabilidade e sdo eficientes na sele¢dao declonessuperiores. Colombari
Filho et al. (2013) encontrou 84% de coincidéncia com a selecdo, emgenotipos elitede
arroz, entre os métodos u + g; ¢ MHPRVG, e que os mesmos gendtipos elites
selecionados via MHPRVG, foram as mesmos selecionadas via PRVG, como
conclusdo, os pesquisadoresafirmaram que o método MHRPGV se mostrou uma

ferramenta importante para a selecao de genotipos de arroz que sdo estaveis, adaptadas e

31



com alto potencial de rendimento.Resultados similares foram encontrados no presente
estudo.

Colombari Filho et al. (2013),mostraram que houve um aumento significativo na
estabilidade e adaptabilidade durante o periodo de 1996 a 2010dos gendtipos de arroz
obtidos dentre esses 14 anos. Fato que foi possivel devido a introdugdo de novos
gendtipos, no banco germoplasma do programa de melhoramento, cedidos pelos EUA e
Franca, em 1996. Isto possibilitou novos cruzamentos, € consequentemente, com a
selecdo ao longo dos anos proporcionou genotipos adaptados e estdveis. A empresa
GDM seeds, detentora dos genétipos em avaliagdo neste estudo, teve sua origem em
1982, na Argentina.Hoje a empresa também gerencia programas de melhoramentos em
varios paises da América do Sul, EUA e Canadd. Com o seu crescimento ocorreu
introdugdes de novos genotipos no germoplasma e altas intensidades de selegdo,
possibilitando que atualmente os gendtipos tenham alta adaptabilidade e estabilidade,
explicando assim, as concordancias perfeitas (Figura 1) e os ganhos de selecdo (Tabela
2) iguais entre os métodos MHVG, PRVG e MHPRVG.

No Brasil, as macrorregides sojicolas foram divididas considerando municipios
que apresentam altitudes, temperaturas e tipos de solo similares (Figura 2) (Kaster e
Farias, 2012), no entanto existem municipios, na macrorregido avaliada, que apresenta
comportamentos diferentes dos demais,como os locais 4, 6 ¢ 10,que obteve auséncia de
concordancia e/ou concordancias baixas com todos métodos de selecdo indireta e com
todos os ambientes avaliados (Figura 1). Diante do exposto, temos que ter cautela na
utilizagdo dos métodos de selecdo indireta. Neste caso, para ambientes atipicos, ¢
preferivel a selecao direta.

As concordancias entre as estratégias de selecdo, variou de auséncia de

concordancia a concordancia perfeita para as microrregides sojicolas 201 (ambientes 1,
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2,4, 6, ¢ 10), 202 (ambiente 5) e 204 (ambientes 7 e 3). Esses resultados permitem uma
estratificacdo ambiental pois, quanto maior a concordancia entre os genotipos selecionas
em dois locais, mais similares estes sao.

Pelo indice de Kappa, as estratégias de selecio MHVG, PRVG e MHPRVGindicou
que as condi¢des ambientais nos municipios 1, 2, 3, 5, 7 ¢ 9 sdo semelhantes, ou seja,
representam um megambiente. Resultados similares foram encontrados porDall6 et al.
(2019), utilizando a metodologia GGE biplot para avaliar a produtividade de gendtipos
de soja, onde constataram que as microrregides 201 e 204 consiste em um
megambiente, portanto estas microrregides podem ser avaliadas juntas. No entanto, as
baixas concordancias entre os locais 4, 6, 8 ¢ 10, mostram que esses municipios nao
devem ser avaliados juntos com os demais.Além disso, oindiceKappaindicou que os

municipios 4 e 6 sdo similares.

Regides Sojicolas

Legenda:
Macrorregido 1: Regides Edafoclimaticas 101, 102, 103 e 104
Macrorregido 2: Regides Edafoclimaticas 201, 202, 203 e 204
Macrorregido 3: Regibes Edafoclimaticas 301, 302, 303 e 304
Macrorregido 4: Regibes Edafoclimaticas 401, 402, 403, 404 e 405
Macrorregido 5: Regides Edafoclimaticas 501, 502 e 503




Figura 2.Macrorregides Sojicolas do Brasil. Fonte:Embrapa.
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MATERIAL SUPLEMENTAR

Tabela S1 Coordenadas geograficas de cada ambiente.

L . Altitude Latitude Longitude
Municipio Ambiente (m) (S) (W)
Bela Vista do Paraiso 1 590 22°59'48"  51°11'26"
Cafelandia 2 563 24°37'5"  53°19'18"
Dourados 3 430 22°13"16"  54°48' 20"
Mamboré 4 762 24°19" 10"  52°31'48"
Navirai 5 364 23°3'55"  54°11'26'
Palotina 6 333 24°17'02"  53°50'24"
Ponta Pora 7 655 22°32" 11"  55°43'36"
Rolandia 8 736 23°18'38" 51°22'10"
Sertandpolis 9 384 23°3'35" 51°1'60"
Toledo 10 560 24°42'49"  53°44' 35"
Figura S1. Macrorregido 2 Sojicola. Fonte: Embrapa
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Tabela S2 Selegdo direta (w; + g;; + ge;;).

Ranque Ll L2 L3 . L4 L5 L6 L7 L8 L9 L10
Genotipo GS  %GS Gendtipo  GS  %GS Gendtipc GS  %GS Genotipo  GS  %GS  Gendtipo GS = %GS GendtipoGS ~ %GS Gendtipo GS %GS  Gendtipo GS %GS  Genotipo GS %GS  Genotipo GS %GS
1 50 517.3 24.57 37 388.7 8.11 20 3943 21.89 42 37097 6.39 42 389.86 13.86 74 5143 843 74 51428 10.21 20 349.66 13.45 21 3752 35 21 619.93 7.03
2 20 496.9 23.59 21 379.5 1.92 21 391.5 21.73 68 365.82 63 21 367.88 13.08 47 4884 8.01 47 488.41 9.57 47 32791 11.19 63 312.18 33.2 74 588.57 7.02
3 74 4502 21.38 68 359.8 7.51 74 379.9 21.09 49 362.04 6.24 68 349.55 12.43 31 467 7.66 31 466.982 9.16 68 3139 10 62 27873 29 20 514.82 6.61
4 21 416 19.76 20 345.1 72 62 3443 19.11 71 328.18 5.65 20 3334 11.85 62 4511 74 62 451.138 891 74 30533 9.21 50 256.89 25.7 50 455.54 6.12
5 62 3712 17.63 62 3349 6.9 49 307.8 17.09 21 29794 5.13 49 319.73 11.37 72 4408 7.23 72 440.842 8.72 36 29881 8.67 49 24187 22.7 63 402.09 5.8
6 68 331.1 15.72 48 3274 6.83 63 282.2 15.67 36 27495 4.74 62 301.03 10.7 42 4189 6.87 42 418.884 837 21 286.87 824 48 229.82 20.4 43 361.94 5.36
7 42 301.5 1432 63 3149 6.57 50 259.2 1439 20 256.42 442 71 282.38 10.04 68 397.2 6.51 68 397221 8.03 42 27511 174 72 21597 18.8 71 33244 497
8 19 273.1 1297 42 303.8 6.34 42 2392 1328 37 242.03 4.17 25 265.97 9.45 20 380.6 6.24 20 380.611 7.67 62 26276 134 47 20459 174 18 308.61 4.55
9 32 250.8 1191 19 294.8 6.15 37 2222 1234 47 22876 3.94 79 252.87 8.9 32 367.1 6.02 32 367.142 734 65 251.62 691 42 19278 16.1 62 286.16 4.19
10 72 232 11.02 72 2873 5.99 47 208 11.55 25 2141 3.69 32 240.17 8.54 49 356.1 5.84 49 356.116 7.04 32 24134  6.56 20 182.84 15.1 47 267 3.9
11 37 2154 10.23 65 280.6 5.85 19 193.9 10.76 62 201.94 3.48 47 2274 8.08 21 344.6 5.65 21 344596 6.72 13 230.11 6.25 18 17429 14.1 65 249.25 3.66
12 65 200.5 9.52 32 2735 571 72 180.6 10.02 63 19144 33 31 216.69 7.7 50 323.8 5.31 50 323.843 6.34 14 217.09 593 68 16536 13.2 68 23433 3.46
13 47 1873 89 71 265.5 5.54 25 168.1 9.33 74 181.14 3.12 37 206.26 17.33 70 3033 497 70 303294 5.96 48 2043 5.64 37 15729 12.5 31 22126 3.28
14 18 1759 835 74 257.6 5.37 32 1559 8.66 32 169.59 292 74 197.29 1.01 19 2854 4.68 19 285365 5.53 50 189.53 5.34 13 14896 11.8 79 209.72 3.08
15 71 1659 7.88 49 246.7 5.15 13 145 8.05 14 156.53 2.7 72 188.82 6.71 25 2684 44 25 26837 5.15 25 17627 5.04 31 140.63 11.2 32 199.33 2.89
16 49 156.5 743 31 2353 491 14 1342 745 65 1449 25 19 179.49 6.38 18 2522 4.14 18 252201 4.8 71 16459 477 71 133.13 10.6 13 188.05 2.74
17 63 147.8 7.02 50 223.4 4.66 68 124.7 6.92 43 13427 231 43 170.63 6.07 48 2373 3.89 48 237292 4.46 18 152.89 4.48 64 12482 10 14 177.96 2.59
18 25 139.9 6.65 36 2114 441 36 1155 641 48 12452 2.14 14 1612 5.73 63 2229 3.66 63 222906 4.16 43 14242 419 43 11695 9.49 36 16828 2.44
19 31 1321 6.27 70 196.9 4.11 79 106.5 5.91 64 115.66 1.99 50 15247 542 14 2095 3.44 14 209478 3.88 31 133 39 65 108.71 8.98 37 15925 23
20 14 1246 592 14 182.4 3.81 65 9821 5.45 70 107.6 1.85 70 144.55 5.14 65 197 323 65 197.026 3.63 19 12448 3.63 14 10124 8.44 72 149.74 2.16
21 79 1148 545 44 166.8 3.48 31 89.95 4.99 18 99.443 1.71 48 135.61 4.82 37 185 3.03 37 184965 3.4 72 116.64 3.36 36 93.636 7.94 19 140.88 2.02
22 13 1045 4.96 47 1524 3.18 18 82.17 4.56 19 90.939 1.57 36 12697 4.51 36 1732 2.84 36 173231 3.15 63 107.98 3.08 70 85.893 731 42 129.61 1.88
23 64 9482 45 18 138 2.88 43 75 416 31 8249 142 65 119 423 44 1586 2.6 44 158.581 2.85 64 97.7712 275 74 76.613 6.63 25 117.63 1.72
24 70 84.94 4.03 79 1232 2.57 64 6824 3.79 72 73378 126 13 108.09 3.84 43 144 236 43 143979 257 37 87.963 239 79 66.574 5.92 49 104.93 1.54
25 48 73.63 3.5 64 109.5 2.28 71 60.87 3.38 13 64.144 1.1 18 94.143 3.35 71 1275 2.09 71 127.544 227 49 77629 2.04 25 56.791 5.12 64 90.861 1.38
26 36 6121 291 43 9575 2 70 5272 2.93 44 54.881 0.95 44 80.125 2.85 79 112 184 79 111993 194 79 66319 1.71 32 47.751 427 48 75.647 1.22
27 43 49.09 233 25 8234 1.72 48 4396 2.44 79 46.058 0.79 63 65.852 2.34 64 9551 157 64 955104 1.58 70 54294 14 19 38.965 3.3 70 5854 1.05
28 44 3556 1.69 13 66.09 1.38 44 3277 1.82 50 32.558 0.56 64 49.813 1.77 13 76.14 125 13 76.1428 1.09 44 37453 1 44 21776 2.4 44 42592 0.81
29 58 18.65 0.89 59 36.43 0.76 58 15.82 0.88 58 15.934 0.27 58 24.192 0.86 58 39.56 0.65 58 39.5617 0.57 58 19.663 0.49 59 13.552 1.26 59 22357 0.5
30 59 0 0 58 0 0 59 0 0 59 0 0 59 0 0 59 0 0 59 0 0 59 0 0 58 0 0 58 0 0
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Tabela S3 Selecdo conjuntavia u + g;, MHVG, PRVG e MHRPVG.

MHVG PRVG MHPRVG

o Ganho de Ganho Ganho de Ganho
rdem o < i e i < » de
Genotipo  Selegdo  Genotipo . Genotipo Sele¢do Genotipo ~

(%) Selecao (%) Selecao
(%) (%)

1 21 7.50 21 7.50 21 7.50 21 7.50
2 20 7.08 20 7.08 20 7.08 20 7.08
3 74 6.39 74 6.39 74 6.39 74 6.39
4 62 5.95 50 5.49 62 5.95 62 5.95
5 68 5.61 62 5.32 50 5.32 50 532
6 42 5.32 68 5.14 68 5.14 68 5.14
7 49 4.99 47 4.81 42 4.96 42 4.96
8 47 4.71 42 4.69 47 4.69 47 4.69
9 50 4.50 63 4.35 49 4.50 49 4.50
10 32 431 32 4.18 32 4.31 32 4.31
11 31 4.11 37 3.91 63 4.07 63 4.07
12 72 3.90 72 3.72 72 3.86 72 3.86
13 63 3.72 49 3.66 37 3.66 37 3.66
14 37 3.55 71 3.47 31 3.55 31 3.55
15 65 3.38 31 3.37 71 3.37 71 3.37
16 71 3.23 65 3.23 65 3.23 65 3.23
17 48 3.05 19 3.01 14 3.03 14 3.03
18 14 2.87 14 2.83 19 2.83 19 2.83
19 36 2.70 18 2.65 18 2.65 18 2.65
20 19 2.53 79 2.41 36 249 36 2.49
21 18 2.38 13 2.17 25 2.32 25 2.32
22 25 222 25 2.02 48 2.22 79 2.12
23 43 2.04 36 1.91 43 2.04 43 1.93
24 79 1.86 43 1.74 79 1.86 13 1.74
25 70 1.69 48 1.68 13 1.68 48 1.68
26 13 1.52 64 1.47 70 1.52 70 1.52
27 64 1.33 70 1.33 64 1.33 64 1.33
28 44 1.07 44 1.07 44 1.07 44 1.07
29 59 0.53 59 0.53 59 0.53 59 0.53
30 58 0.00 58 0.00 58 0.00 58 0.00
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ARTIGO 2: Estratificacio ambiental e selecido via indice FAI-BLUP: aplica¢dono

melhoramento da soja

41



Estratificacio ambiental e selecio via indice FAI-BLUP: aplicacidono

melhoramento da soja

Idéias principais: interacdo GEdo tipo complexa; entratificagao ambiental inconsistente
através dos anos; ganhos com sele¢do foram obtidos para macroregido;indice FAI-

BLUP ¢ 1til no melhoramento da soja.

ABREVIATURAS
BIC, critério de informagdo Bayesiano; BLUP, melhor predi¢do linear ndo viesada;GE,
gendtipos x ambientes; FAI-BLUP, andlise de fatores e ideotipos desejados;REML,
maxima verossimilhanga restrita; LRT,teste da razdo de verossimilhanga;USDA,

departamento de agricultura americano.

RESUMO

A interacdo gendtipos x ambientes (GE) influencia a expressdo génica e pode causar
dificuldades na identificacdo de gendtipos superiores de soja. As principias formas de
contornar os efeitos adversos da interacdo GE ¢ a selecdo de genotiposcom maior
estabilidade e adaptabilidadedos valores genotipicos; ea estratificacdo ambiental.Nesse
contexto, os objetivos deste trabalho foram: verificar se a estratificagdo ambiental se
mantém constante ao longo dos anos (validacdo) e aplicar e estudar o indiceanalise de
fatores e idedtipos desejados(FAI-BLUP) para fins de selecdo e recomendacdo de
gendtipos superiores de soja.Dados referentes a avaliagdo de 80 gendtipos em 10 locais,
em relacdo a caracteristica produtividade de graos, foram utilizados. Os componentes de
variancia foram estimados via maxima verossimilhanga restrita (REML) e os valores

genotipicos foram preditos via melhor predic¢ao linear ndo viesada (BLUP). O teste teste
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da razdo de verossimilhanca(LRT)detectou efeitos significativos de gendtipos e de
interacdo GE. Correlagdo genotipica fraca foi obtida através dos locais, em todas as
safras. De modo geral, a estratificacdo ambiental através dos anos nao foi consistente. A
acuracia de sele¢do indica precisdo muito alta. O indice FAI-BLUP pode ser aplicado de
forma eficientena selegdo de genotipos de soja, pois ganhos com a seleg¢do para todos os

ambientesforam obtidos.

Palavras-chave: interagdo genotipos x ambientes; estratificacdo ambiental; modelos

mistos; componentes principais; analise de fatores; selecdo genética.

INTRODUCAO

A soja [Glycinemax (L.) Merrill] ¢ uma das oleaginosas mais cultivadas no
mundo (Silva et al., 2017). Segundo o USDA, o Brasil, os Estados Unidos e a Argentina
sdo responsaveis por 81,65% da producdo mundial (Conab, 2018). Nesse sentido, o
melhoramento genético foi e continua sendo um dos principais contribuintes para o
progresso nessa cultura.

Como a expressdo gé€nica de cada genotipo € influenciada pelos diferentes
ambientes, a avaliacdo genética deve ser realizada em ambientes distintos, ou seja, em
diferentes condigdes edafocliméticas e de manejo da cultura. Assim, estudos de
interagdo gendtipos x ambientes (GE) e de adaptabilidade e estabilidade possuem
grande importancia nos programas de melhoramento.

Define-se interagdo GE como o comportamento diferencial dos gendtipos frente
a variagdo ambiental (Resende, 2015).Na cultura da soja, a ocorréncia da interacdo GE
tem grande importancia, principalmente para a caracteristica produtividade de graos, em

I3

que a expressao fenotipica ¢ resultado da acdo de um grande nimero de genes de
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pequeno efeito e sofre grande influéncia ambiental (caracteristica quantitativa). Uma
forma de tirar proveito dessa interacdo, na recomendacdo de novos genotipos, €
identificar aquelas que apresentam comportamento previsivel e proporcional ao
estimulo ambiental em uma grande amplitude de condi¢des ambientais (Cruz eRegazzi,
2012).

De acordo com Resende (2007), uma das principias formas de contornar os
efeitos adversos da interagdo GE ¢ a identificacdo de cultivares com maior estabilidade
e adaptabilidade genotipica. Outra forma de controlar a interagdo GE ¢ a estratificagdo
ambiental, que tem como objetivo agrupar ambientes em que a interagdo GE do tipo
complexa ndo ocorre, tém grande importdncia pratica para os programas de
melhoramento, pois permite ao melhorista estabelecer uma eficiente rede experimental,
maximizando a alocagdo de recursos e permitindo também a avaliagdo de um maior
nimero de cultivares (Cruz et al., 2012).

Com o intuito de identificar genotipos que apresentam ideo6tipos desejados pelo
melhorista e agrupar varidveis similares, Rocha et al. (2018) propuseram um indice
multi-variado baseado em analise de fatores e idedtipos desejados (indice FAI-BLUP).
Este indice leva em consideracdo a estrutura de correlagdo genética (andlise de fatores
exploratdria), permitindo a sele¢do de gendtipos mais proximos daqueles idealizados.

Rocha et al.(2018), Silva et al.(2018) e Rocha et al. 2019, mostraram a eficiéncia e
aplicabilidade deste indice para agrupamento caracteristicas correlacionadas e para a
selecdo de gendtipos superiores com base no idedtipo hipotético, nas culturas de capim
elegante, sorgo e feijao, respectivamente. At€ o momento, inexistem na literatura relatos
da utilizacdo do indice FAI-BLUP na cultura da soja como objetivo agrupar ambientes
similares (estratificacio ambiental) e de sele¢do genética.Diante do exposto, os

objetivos deste trabalho foram: verificar se a estratificacdo ambiental se mantém
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constante ao longo dos anos (validagdo) eaplicar e estudar o indice FAI-BLUP para fins

de selecao e recomendagdo de gendtipos superiores de soja.

MATERIAIS E METODOS
Dados experimentais

Os dados fenotipicos utilizados neste trabalho referem-se a avaliacdo de
80genotipos de soja em 10 locaisalocados na macrorregido 2 sojicola (microrregides
201, 202 e 204) (Figura S1 e S2),em trés safras: 2012/2013, 2013/2014 ¢ 2014/2015,
onde nem todos os gendtipos foram avaliadas em todas as safras. O delineamento
experimental utilizado foi o de blocos ao acaso, com trés repetigdes. Cada parcela foi
constituida por quatro linhas de 5 metros, com espagamento de 0,5 m entrelinhas e entre
parcelas. Na maturacao, as duas linhas centrais foram colhidas, totalizando uma area util
de 5 m’. A caracteristica avaliada foi produtividade de grios em kg ha”, sendo a
umidade corrigida para 13%. O manejo seguiu as recomendacdes técnicas para a cultura

da soja em cada local.

Analises estatisticas

O procedimento méxima verossimilhanga restrita (Patterson ¢ Thompson, 1971)
/ melhor predi¢do linear ndo viesada (Henderson, 1975) (REML/BLUP) foi adotado
para estimar os componentes de variancia e predizer os valores genotipicos. O
modelo estatistico associadoa avaliagdo de gendtipos, em delineamento de blocos ao
acaso, com uma observagao por parcela (média de parcela), em varios ambientes, ¢ dado
pela seguinte equagao:

Yijn = U+ gi + byyj + i + glij + ey,
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em que: Y;, € a observagdo fenotipica do genotipoi no bloco 7 no local j, u € o efeito da
media geral (fixo), g; € o efeito do genotipoi (assumido como aleatorio), by,; € o efeito
do bloco n dentro do local j (assumido como fixo), [; € o efeito do local j (assumido
como fixo), gl;; € o efeito da interacdoGE (aleatorio), € e;;, € o residuo (aleatorio)
associado a Yy y,.

Na notagdo matricial, o modelo estatistico ¢ dado pela seguinte equagao:
y=Xf+Zg+Ti+e,
em que: y ¢ o vetor de dados fenotipicos, / ¢ o vetor dos efeitos das combinagdes
repeti¢do-local (assumidos como fixos) somados a média geral, g € o vetor dos efeitos
genotipicos (assumidos como aleatorios), i € o vetor dos efeitos da interacdo genotipos x
locais (aleatérios), e e € o vetor de residuos (aleatorios). O vetor f contempla os efeitos
de locais e de repetigdes dentro de locais. As letras maiusculas representam as matrizes
de incidéncia para os referidos efeitos.

As diferentes estruturas de variancia residual (homogénea e heterogénea) foram
testadas para a escolha do modelo mais adequado usando o critério de informagado
Bayesiano (BIC) (Schwarz, 1978), dado por:

BIC = —2LogL + pLog[n — r(x)],

em que: LogL ¢ o logaritmo da funcdo de verossimilhanga, p ¢ o numero de parametros
estimados, n é o nimero de observagdes e r(x) ¢ o ranque da matriz de incidéncia dos
efeitos fixos. Para verificar a significancia dos efeitos aleatorios do modelo, foi utilizado
o teste da razdo de verossimilhanc¢a (LRT) (Rao, 1973).

A correlagdo genotipica através dos locais (ry;) foi obtida por:

a3
Tg1 = 02102,
gYgl

em que:aj ¢ a variancia genotipica e o2

51 € a variancia da interagdo GE.
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A estratificacdo ambiental, para cada safra, foi feita via indice FAI-BLUP, que
utiliza andlise de fatores, sendo que o niimero de fatores foi determinado com base no
autovalor minimo (0.7), conforme Kaiser (1958). A analise de fatores tem como
principal objetivo descrever a variabilidade original do vetor aleatério Y (observagdes
genotipicas - BLUPs), em termos de um numero menor de variaveis aleatorias,
denominadas fatores, que a principio sdo desconhecidas (Mingotti, 2005). Ou seja,
partimos de um numero usualmente grande de varidveis e desejamos reduzir esta
dimensdo para um niimero menor de fatores que representam as caracteristicas originais.

A analise de fatores parte do pressuposto de que a correlagdo entre as variaveis
surge pois estas compartilham ou estdo relacionadas a um mesmo fator. Desta forma, o
objetivo ¢ identificar fatores que ndo sdo diretamente observaveis (variaveis latentes) a
partir da correlagdo entre um conjunto de varidveis que sdo passiveis de medi¢ao
(Corrar et al., 2009). Ao se verificar a existéncia de padrdes de correlagdo (grupos de
variaveis mais correlacionadas devido a um fator comum) a analise de fatores procura
agrupar varidveis correlacionadas em fatores de modo que se tenha uma redugdo
significativa da dimensdo a ser analisada, onde, no caso deste estudo, estas varidveis sdo
os locaisexperimentados. Assim, apoOs a estratificagdo para cada safra, verificou-se a
coincidéncia dos grupos formados por meio.

A selegdo genética foi feita via indice FAI-BLUP (Rocha et al., 2018), utilizando
os ensaios conduzidos na safra 2013/2014.A sele¢do para as demais safras segue o
mesmo procedimento e, portanto, ndo serdo abordadas. Este indice une a andlise de
fatores com a proposicdo de idedtipos, de modo a explorar a covaridncia entre as
varidveis, que nesse estudo referem-se a caracteristica produtividade de graos em cada
local. Assim, para a safra 2013/2014 foram consideradas 10 caracteristicas, devido a

avaliacdo da produtividade em 10 locais.
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O indice FAI-BLUP visa a sele¢do dos gendtipos que apresentam menor
distdincia em relagdo aos idedtipos de interesse, considerando a produtividade

maximaem todos os locais como o idedtipo, por meio do seguinte estimador:

em que: P;; € a probabilidade do genotipo (i = 7,2, ..., n) ser semelhante ao ide6tipo ; (7
= 1,2,..., m); dij ¢ a distancia euclidiana média padronizada entre o i € o ideotipo j.

O ganho com a selecao (GS) considerandoos genotipos selecionados pelo indice
FAI-BLUP, foi obtido com base na seguinte expressao (Resende, 2016):

GS — Zi=1 VG
p

2

em que: VG; ¢ o valor genotipico dogenotipoi € p € o nimero de gendtipos selecionados,
sendo que foi considerada uma taxa de selegdo de 20%, perfazendo a sele¢do de seis
genoétipos superiores.O ganho com a selegdo em percentagem (GS(%)) foi obitido pela

seguinte expressao:

Mg—My
My

GS(%) = x 100,

em que: M, ¢ a média genotipica dos genotipos selecionados e My¢ média genotipica da
populacado avaliada.

As estruturas de varidncia residual foram testadas via software ASReml-R
(Butler et al., 2009). Os componentes de variancia, parametros genéticos e nao
genéticos e valores genotipicos foram obtidos via software Selegen REML/BLUP
(Resende, 2016) e a estratificagdo ambiental e o indice FAI-BLUP foi ajustado

viasoftware R (R Core Team, 2019).
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RESULTADOS
Escolha do modelo

De acordo com os valores do BIC, os ensaios das safras 2012/2013 € 2013/2014
apresentaram variancia residual homogénea e os ensaios da safra 2014/2015
apresentaram variancia residual heterogénea (Tabela 1). Assim, para as safras
2012/2013 e 2013/2014 foi utilizado o modelo que considera varidncia residual
homogénea e para a safra 2014/2015 foi utilizado o modelo que considera variancia
residual heterogénea.

Tabela 1 Critério de informagdao Bayesiano (BIC) para os modelos com variancia

residual
homogénea (BIC1) e heterogénea (BIC2), em cada ano.

Safra BIC1 BIC2 Inferéncia

2012/2013 11557.4 11570.9 homogénea
2013/2014 11606.4 11620.3 homogénea
2014/2015 10407.1 10374.9 heterogénea

Componentes de varidncia e parimetros genéticos

O LRT mostrou que os efeitos aleatdrios do modelo (genotipo e interacdo GE)
sdo significativos a p < 0.01, em todos as safras (Tabelas 2 e 3). Nas safras 2012/2013 e
2013/2014, os efeitos associados a genotipos, interacdo GE e residuos explicaram 10%,
29% e 71%:; e 18%, 22% e 60%, respectivamente, da variancia fenotipica (Tabela 2).

Na safra 2014/2015, os efeitos associados agendtipos, interagdo GE e residuos
variaram de 4% a 13%, 10% a 33% e 54% a 86%, respectivamente (Tabela 3). A

correlagdo genotipica através dos locais (ry;) nas safras 2012/2013, 2013/2014 ¢

2014/2015 foram iguais a 0.33; 0.45 e 0.22, respectivamente.
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Tabela 2 Deviance, teste da razdo de verossimilhanca (LRT), estimativas dos
componentes de variancia e coeficientes de determinacdo para a caracteristica
produtividade de graos, avaliada nas safras 2012/2013 e 2013/2014.

Safra Efeito Deviance @ LRT  Estimativa  Coeficiente de determinagao
ol 11641.33  24.54  20062.10 0.10
2 dok
2012/2013 Oge 11638.34 33.82 40100.34 0.19
02,6 - - 148217.70 0.71
ag 11586.11 - 208380.20 -
agz 11561.63 55.22*%*  43889.85 0.18
2 22 K3k
2013/2014 Oge 11570.91 52.23 53205.46 0.22
0205 - - 147229.40 0.60
05 11537.09 - 244324.70 -

o variancia genotipica; og,: varidncia da interagio GE; 07%: varidncia residual; oy
varidncia fenotipica; hZ: herdabilidade no sentido amplo.

" significativo a 1% de probabilidade pelo teste de Qui Quadrado. A hipotese nula foi
que os modelos completo e reduzido nao diferem entre si.

Tabela 3 Deviance, teste da razdo de verossimilhanga (LRT), estimativas dos
componentes de varidncia e coeficientes de determinagdo para a caracteristica
produtividade de graos, avaliada na safra 2014/2015.

Coeficiente de

Estimativa Determinacao

Local O—gz O—gze Ofes O-Ig h; Cge Cres
- 13320.49  34344.88 - - - - -

1 - - 311454.11  359119.5 0.04 0.10 0.86
2 - - 154439.26  202104.6 0.07 0.17 0.76
3 - - 54052.52 101717.9 0.13 0.34 0.53
4 - - 254908.75  302574.1 0.04 0.11 0.84
5 - - 75715.02 123380.4 0.10 0.28 0.61
6 - - 102322.11 149987.5 0.09 0.23 0.68
7 - - 87420.42 135085.8 0.10 0.25 0.65
8 - - 118660.84  166326.2 0.08 0.21 0.71
9 - - 169464.11  217129.5 0.06 0.16 0.78
10 - - 295369.32  343034.7 0.04 0.10 0.86
Deviance  10496.62  10510.03 - 10482.69 - - -

LRT 13.93" 27.34" - - - - -

o varidncia genotipica; o,: variancia da interagdo GE; o/,5: varidncia residual; oy
variancia fenotipica; hg: herdabilidade no sentido amplo; cge: coeficiente de

determinagio dos efeitos da interacdo GE; c?,,: coeficiente de determinacdo dos efeitos
residuais.

" significativo a 1% de probabilidade pelo teste de Qui Quadrado. A hipétese nula foi
que os modelos completo e reduzido nao diferem entre si.

50



Estratificacao ambiental

Nas tréssafras avaliadas, os ambientesse agruparam em trés fatores, onde cada
fator representa um grupo de ambientes, que sao similares entre si (Figura 1).

Em 2012/2013, no fator um foram agrupados cinco locais (2, 3, 5, 7 ¢ 10), no
fator dois foram agrupados trés locais (4, 6 € 8) e no fator trés foram agrupados dois
locais (1 e 9). Na safra 2013/2014, quatro locaisforam agrupados no fator um(1, 3, 7 e
9), dois locaisforam agrupados no fator dois(8 e 10) e quatro locaisforam agrupados no
fator trés(2, 4, 5 e 6). Por fim,na safra 2014/2015, seis locaisforam agrupados no fator
um (1, 3, 4, 5, 8, 9), dois locaisforam agrupados no fator dois (6 e 10) e dois locais
foram agrupados no fator trés (2 e 7). Assim, verificou-se que a estratificagdo ambiental

sO foi consistente para os locais 1 € 9.

Figura 1Estratificagdo ambiental para as safras:2012/2013; (b) 2013/2014; e, (c) 2014/2015.

L 20w
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Selecao de gendtipos

Visando a selecdo de genotipos superiores paraprodutividade de graos,
considerando osambientes individuais e os todos os ambientes em conjunto, utilizou-se
o indice FAI-BLUP.Para projetar o ideotipo (idedtipo especifico para produtividade de
graos), os valores genotipicosmaximos, foram utilizados. Oitenta e trés por cento de
toda variabilidade genotipica foi resumida em trés fatores.

Considerando a selecao dos seis melhores gendtipos (intensidade de selegao de
20%), os ganhos preditos na selecdo diretavariaram de 1.06% a 14.11%, enquanto a
selecdo para todos os ambientes proporcionou um ganho de 4,40% (Tabela 4),

indicando, portanto, ganho genético com a selecdo para todos os ambientes.

Tabela 4 Ganho predito com a sele¢ao (GS) considerando cada local individualmente e
todos os locais pelo indice FAI-BLUP, com intensidade de sele¢do igual a20%.

Local GS (kg ha) GS%
1 180.54 8.57
2 212.33 4.43
3 214.75 11.92
4 77.47 1.33
5 117.20 4.17
6 289.65 4.75
7 157.57 4.60
8 197.90 7.10
9 22431 12.65
10 50.48 0.88
Total 153.60 4.14
DISCUSSAO

Escolha do modelo

No contexto da metodologia de modelos mistos, a selecdo de modelos estd
associada a critérios provenientes da razdo entre verossimilhangas. Dentre os varios

critérios para escolha de modelos destacam-se o critério de informagao de Akaike (AIC)
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(Akaike, 1973) e o BIC (Schwarz, 1978). O BIC ¢ preferivel ao AIC, uma vez que BIC
tende a escolher modelos que sdo mais parcimoniosos que o escolhido pelo AIC
(Resende et al., 2014).

De acordo com o BIC, os ensaios conduzidos nas safras 2012/2013 e 2013/2014
apresentaram variancia residual homogénea. Por outro lado, os ensaios conduzidos na
safra 2014/2015 apresentam variancia residual heterogénea. Nesse caso, para uma
acurada comparacdo do desempenho das genotipos nos diferentes ambientes foi
utilizado o modelo com variancia residual heterogénea. Este ultimo aspecto sempre foi
tradicionalmente ignorado. Entretanto,atualmente, ha tendéncia de que a
heterogeneidade residual seja considerada naavaliagdo genética (Li et al.,, 2017,
Malosetti et al., 2013; Resende et al., 2014; Smith et al., 2005).A partir dos modelos
selecionados para cada uma das safrastodas as andlises e interpretagcdes foram

realizadas.

Componentes de variancia e parametros genéticos

Para todos os anos, as estimativas da varidncia genotipica e da varidncia da
interacdo GE, associadasaos resultados do LRT, foram significativas (p <
0.01).Portanto, ha variabilidade genética entre as genotipos avaliados e interagao GE.
Avaliando produtividade de graos na cultura da soja Shaw et al. (2016), Carter et al.
(2018) e Whaley et al. (2019), observaram resultados semelhantes.

Conforme Resende (2015), as estimativas de herdabilidade no sentido
amplo,observadasneste estudo, variaram de baixa (hf, < 0.15) a moderada (0.15 <
hé < 0.50) magnitudes (Tabelas 2 e 3). Além disso, verificou-se que a variancias
residuais consomem grande parte da variancia fenotipica, indicando que, para
experimentos futuros, a utilizagdo de maior nimero de repeti¢des seria uma estratégia
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viavel para permitir a maior expressdo da variacdo genotipica em relacdo a residual
fator importante.

Nos trés anos avaliados, as correlagdes genotipicas através dos locais
apresentaram baixa magnitude (0.33, 0.45 e 0.22), indicando a presenga de interacdo GE
do tipo complexa e, portanto, reforcando a necessidade de métodos estatisticos

eficientes para a identificacdo degendtipossuperiores.

Estratificacaio ambiental

A estratificagdo ambiental foi feita para cada safra, onde em cada safra foram
avaliadas diferentes linhagens. A estratificacdo ambiental ndo se manteve constante ao
longo das safras (Figura 1). Existem dois principais fatores que explicam essa alteragao
na estratificagdo entre as safras, variagdao genética e variagdo ambiental.

Considerando o primeiro fator, variagdo genética, entende-se que para uma
efetiva concordancia entre as estratificagdes ambiental ao longo das safras, haveria a
necessidade de avaliacdo dos mesmos genotipos em todos os ambientes e safras. Onde,
no presente trabalho, a concordancia dos genotipos entre as safras avaliadas, s3o quase
nulas.

Associadas ao segundo fator inerente a baixa concordancia entre as
estratificacdes realizadas ao longo das safras, variagdo ambiental, as Figuras 2, 3 ¢ 4
demostra as variagdes climaticas nas diferentes safras avaliadas. Pode-se observar que
houve inconstancia na temperatura e precipitacao ao longo das safras, fatores que mais
influenciam a produtividade de graos em soja. As alteragdes climaticas fizeram com que
cada local de avaliacdo tivesse condi¢cdoes ambientais distintas de um ano para outro.

Esse fato favoreceu a inconsisténcia da estratificagdo ambiental ao longo dos anos.
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Farias et al. (2007) observou diferengas datas de floracdo, de um ano para o
outro, em uma cultivar de soja semeada no mesmo local e mesma época,ressaltando que
essas variagdes ¢ devido a mudanca temperatura, entre anos,e como consequéncia,
acarretou no florescimento antes do tempo,no periodo de altas temperaturas. No qual os
autores observaramaborto das flores, diminui¢do da capacidade de reteng¢do das vagens,
e da altura dessa cultivar, certificando que,esses problemas se acentuam com a
ocorréncia de déficits hidricos.

No desenvolvimento da soja ¢ muito importante a disponibilidade de agua,
principalmente nos periodos germinacdo-emergéncia e floragdo-enchimento de grdos.
Durante o periodo da germinagao-emergéncia o estresse hidrico (tanto o excesso como a
falta de agua) ¢ prejudicial ao estabelecimento da cultura e a obten¢do de uma boa
uniformidade na populagdo de plantas (Ritchie et al. 1977).

Para o gendtipo de soja alcancaralta produtividade, ¢ necessdrio o volume
adequadode 4gua, com uma distribuicdo uniforme das chuvas ao longo do ciclo,
principalmente, durante as fases de mais demanda hidrica (floragdo-enchimento de
graos).A distribui¢do desuniforme da precipitacdo pluviométrica ¢ limitante a obtengao
de altos rendimentos, principalmente durante as fases de maior demanda de agua
(floragdo) e mais criticas a ocorréncia de déficits hidricos (enchimento de graos)(Farias
et al. 2005).

Segundo Farias et al. (2007), o déficit hidrico ¢ a principal limitagdo a expressao
do potencial de rendimento da cultura, e a maior causa da oscilagdo na produtividade de
graos observadas de um ano para outro, no qual destacam a safra de 2004/2005, no
Parand, que alcancou perdas de produtividade superiores a 78%, quando comparadas a
safra 2002/2003, que ndo ocorreram problemas de seca. No qual, devido ao deficit

hidrico, os estados do Parana e Rio Grande do Sul foram responsaveis por mais de 80%
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das perdas totais na produgao brasileira da safra 2004/2005, gerando grandes prejuizos
para os produtores e na economia do pais.

Diante do exposto, evidéncia a importancia e necessidade do uso de eficientes
métodos de selecdo para identificargendtiposcom alta adaptabilidade, estabilidade e
produtividade para contornar os efeitos adversos das mudangas climaticas ao decorrer
dos anos. Com exce¢do a regra os ambientes 1 e 9, que mantiveram-se agrupados
durante os trés anos avaliados, indicando que ndo hé necessidade de realizar ensaios nos
dois ambientes, podendo assim, eliminar um deles da rede experimental.

Dallo et al. (2019) avaliando genotipos de soja na macrorregido dois (Kaster e
Farias, 2012), nos mesmos municipiosutilizados neste trabalho, com exce¢do do 5, em
tr€s anos agricolas (2013, 2014 e 2015) identificaram a possibilidade das microrregides
201 e 204 formar um megambiente.Resultado contrastante com o do presente estudo,
pois os municipios 1, 2, 4, 6, ¢ 10 (microrregido 201) e os 3 e 7 (microrregido 204),
mudam o padrdo de agrupamento nos trés anos avaliados, ficando assim em grupos
diferentes.
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Figura 2Temperatura e precipitacao média do ano de 2012. Fonte:Instituto Nacional de
Meterologia (INMET).
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Selecao de gendtipos

Nos ultimos anos, aumentos na produtividade de soja tem sidos relatados (Van

Roekel et al., 2015), um dos principais fatores desse resultado ¢ o aumento da precisao
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dos métodos de selecdo e um melhor entendimento da interagdo GE (van Eeuwijk et al.,
2016). O indice FAI-BLUP, une a analise de fatores com a proposi¢do de idedtipos,
explorando a covariancia entre as caracteristicas e permite utilizar os valores
genotipicos capitalizados pelo efeito da interacdo GE (Rocha et al., 2018), selecionando
assim, genotipos com maior adaptabilidade, estabilidade e produtividade.

De acordo com o critério autovalor minimo igual a 0.70, trés fatores foram
utilizados nesse estudo. A frequéncia cumulativa para os trés primeiros componentes
principais, foi igual a 83,83%, indicando que trés fatores explicaram 83,83% de toda a
variabilidade genotipica.Com a selecdo dos seis melhores genétipos pelo indice FAI-
BLUP, foram obtidos ganhosno sentido desejadopara todos os ambientes avaliados
etambém um ganho consideravel na média total dos ambientes, constatando que os
genoétipos selecionados possuem genes favoraveis a produtividade.

Rocha et al. 2018, utilizando o FAI-BLUP para a selecdo dos melhores
genoétipos de capim-elefante, obteve ganhos desejados para todas as caracteristicas
avaliadas, e concluiram que este incide pode ser utilizado de forma eficiente no
melhoramento genético desta cultura. Silva et al. 2018, afirmaram que o FAI-BLUP
indicouos melhores gendtipos de sorgo e concluiram que estes genotipos possuem maior
potencial paraa obtencao de hibridos superiores.Rocha et al. 2019, avaliando genotipos
de feijoeiro comum, concluiram que as progénies indicadas pelo indice FAI-BLUP
podem acelerar o desenvolvimento de gendtipos superiores.

Estes resultados demonstram a eficiéncia e aplicabilidade deste indice em
diferentes culturas. No presente estudo o indice FAI-BLUP também mostrou-se util na
selecdo dos genotipos de soja, que proporcionam ganhos consideraveis para a

caracteristica produtividade de graos.
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MATERIAL SUPLEMENTAR

Tabela S1 Coordenadas geograficas de cada ambiente e nimero de genétipos avaliadas
em cada ano.

Altitude  Latitude  Longitude _ N°de gendtipos
Municipio Ambiente (m) (S) (W) 2012 2013 2014
Bela Vista do Paraiso 1 590 22°59'48" 51°11'26" 30 30 27
Cafelandia 2 563 24°37'5" 53°19"18" 30 30 27
Dourados 3 430 22°13'16" 54°48'20" 30 30 27
Mamboré 4 762 24°19'10" 52°31'48" 30 30 27
Navirai 5 364 23°3'55" 54°11'26'" 30 30 27
Palotina 6 333 24°17'02" 53°50'24" 30 30 27
Ponta Pora 7 655 22°32' 11" 55°43'36" 30 30 27
Rolandia 8 736 23°18'38" 51°22'10" 30 30 27
Sertanopolis 9 384 23°3'35" 51°1'60" 30 30 27
Toledo 10 560 24°42'49" 53°44'35" 30 30 27
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Regibes Sojicolas

Legenda:
Macrorregifo 1: Regifies Edafocliméaticas 101, 102, 103 e 104
Macrorregido 2: Regities Edafocliméaticas 201, 202, 203 e 204
Macrorregiio 3- Regifes Edafoclimaticas 301, 302, 303 e 304
Macrorregido 4: Regities Edafoclimaticas 401, 402, 403, 404 e 405
Macrorregido 5: Regides Edafoclimaticas 501, 502 e 503

Fonte: Embrapa
Elaboracdo: SPAIMAPA

Figura S1.Macrorregides Sojicolas do Brasil. Fonte:Embrapa

——
My, —---'J-"“l_hk'*--""I

Figura S2. Macrorregido 2 Sojicola. Fonte: Embrapa Soja
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Tabela S2 Valores genotipicos (BLUP) por local e para todos os locais.

ot utgtge utg

Genbtipo Ambiente 1 Ambiente 2 Ambiente 3 Ambiente 4 Ambiente 5 Ambiente 6 Ambiente 7 Ambiente 8 Ambiente 9 Ambiente 10 todos

13 1993.35 4420.90 1793.08 5648.60 2670.27 5651.12 3543.63 2829.47 1792.06 5703.66 3616.39
14 2087.02 4702.10 1774.24 5779.78 2813.95 6065.69 3499.78 2748.11 1789.88 5805.67 3707.37
18 2133.08 4614.81 1720.29 5742.50 2572.47 6107.59 3391.65 2877.53 1915.13 5801.73 3690.48
19 2179.86 5015.82 1854.58 5718.43 2852.62 6150.20 3388.42 2599.25 1736.87 5402.59 3692.43
20 2582.32 5094.52 2195.82 5951.32 3098.01 6362.25 3775.51 2882.15 2140.63 5823.02 3960.62
21 2419.49 5163.76 2190.05 5983.06 3158.92 6327.31 3653.05 3163.93 2393.23 5804.74 3992.01
25 2112.16 4527.21 1820.22 5888.27 2964.12 6128.34 3416.57 2610.73 1627.50 5584.94 3672.93
31 2097.45 4858.40 1726.33 5702.70 2911.90 6522.03 3389.36 2812.73 1837.83 6132.83 3789.90
32 2178.59 4989.54 1799.13 5825.51 2938.87 6357.29 3574.69 2610.48 1827.28 6130.62 3811.35
36 1856.57 4800.88 1760.49 5966.07 2758.53 6024.73 3698.57 2730.20 1776.92 5566.88 3696.10
37 2154.66 5182.32 1887.72 5947.45 2894.10 6041.65 3288.21 2849.10 1770.02 5657.79 3761.49
42 2230.08 5020.20 1900.63 6177.06 3202.90 6407.00 3630.34 2887.01 1666.24 5632.01 3857.86
43 1839.86 4546.63 1718.78 5770.17 2841.84 5906.05 3390.15 2771.84 1934.46 5537.68 3635.24
44 1776.00 4647.58 1532.18 5629.41 2542.73 5934.17 3008.60 2514.40 1385.30 5751.15 3498.25
47 2135.87 4642.60 1881.43 5928.65 2912.81 6560.45 3732.00 2913.65 1867.91 5729.50 3817.85
48 1908.19 5083.13 1617.67 5764.91 2769.91 6096.66 3476.58 2958.28 1468.60 6061.68 3719.80
49 2121.91 4887.02 1963.33 6160.57 3078.05 6354.79 3255.46 2970.54 1586.00 5990.59 3823.50
50 2623.20 4826.48 1922.85 5474.15 2808.37 6193.46 3423.36 2980.07 2051.02 5995.96 3817.32
58 1651.29 3737.11 1342.67 5356.55 2119.84 5113.20 2947.36 2395.73 1124.95 4894.86 3138.09
59 1564.94 3999.61 1342.62 5344.00 2111.46 4950.62 2855.63 2404.01 1229.08 5269.87 3172.73
62 2297.81 5087.92 2039.20 5886.38 3020.57 6501.51 3602.22 3000.57 1879.82 575391 3886.08
63 2114.25 5033.55 1955.66 5882.02 2507.79 6076.25 3351.98 3037.88 1961.60 5878.74 3772.79
64 1987.73 4572.15 1714.11 5762.35 2429.79 5764.87 3298.98 2780.69 1526.58 5750.73 3575.52
65 2142.19 5007.31 1741.89 5776.61 2756.60 6058.34 3588.29 2749.10 1845.06 5910.85 3752.86
68 2236.46 5114.09 1773.65 6166.76 3125.92 6365.15 3711.73 2855.88 1843.47 5709.23 3871.14
70 1963.42 4728.52 1650.63 5760.36 2807.04 6154.62 3167.49 2712.02 1387.07 5794.58 3623.49
71 2131.56 4963.34 1685.42 6032.69 2983.51 5831.01 3415.13 2809.32 1928.73 5741.85 3748.07
72 2168.84 5013.13 1835.22 5669.90 2883.27 6497.57 3385.73 2921.62 1742.52 5691.62 3773.66
74 2462.66 4948.55 2158.21 5863.70 2893.70 6612.19 3705.45 2661.17 2330.52 5585.37 3899.60
79 2025.84 4578.41 1746.39 5622.75 2961.14 5821.14 3209.39 2624.42 1832.89 5798.66 3631.99
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Tabela S3Ganho de sele¢do por local e para todos os locais pelo indice FAI-BLUP.

N GS%
Ranque  Gendtipo — e T Ambiontc 2 Ambiente 3 Ambientc 4 Ambiente 5 Ambiente 6 Ambiente 7 Ambiente 8 Ambiente 9 Ambiente 10 Todos
1 21 14.89 772 21.57 3.05 12.30 3.76 6.63 13.45 34.96 131 7.50
2 62 12.00 6.93 17.38 2.2 9.84 5.19 5.89 10.53 20.48 0.86 6.07
3 20 15.54 6.71 18.88 231 9.93 4.91 7.33 8.13 20.56 1.12 6.27
4 72 12.40 6.18 14.63 1.15 8.08 532 5.20 7.29 14.99 0.67 5.10
5 63 10.00 5.95 13.42 1.18 429 4.18 3.73 7.62 14.11 1.06 4.40
6 47 8.57 4.43 11.92 1.33 4.17 4.75 4.60 7.10 12.65 0.88 4.14
7 32 7.84 438 10.20 1.19 421 4.68 4.56 5.17 11.28 1.75 3.92
8 65 7.08 4.39 8.51 0.98 3.43 4.01 4.59 435 10.37 1.93 3.56
9 37 6.55 4.80 8.10 1.14 3.37 3.46 3.63 4.10 9.20 1.58 331
10 14 5.80 4.13 7.14 0.98 3.04 3.07 3.48 3.55 8.37 1.55 2.96
11 18 5.39 3.42 6.08 0.79 1.98 2.80 3.08 3.51 8.34 1.52 2.64
12 31 491 3.25 522 0.58 2.11 3.15 2.73 3.29 7.95 1.98 2.59
13 71 4.63 3.27 433 0.83 2.42 2.57 2.50 3.10 8.01 1.85 2.46
14 74 551 3.27 5.43 0.85 2.45 2.99 2.90 2.55 9.68 1.54 2.64
15 49 5.19 3.18 5.67 1.20 2.91 3.07 2.38 2.81 8.33 1.74 2.66
16 68 525 3.40 522 1.51 3.43 3.15 2.75 2.79 8.06 1.61 2.76
17 79 4.72 2.93 4.73 1.23 3.53 2.70 2.2 2.8 7.78 1.58 2.47
18 13 4.16 234 4.44 1.02 3.06 2.14 2.8 223 7.41 1.47 2.19
19 50 5.4 2.25 4.56 0.66 2.89 2.11 2.16 2.48 7.84 1.64 2.2
20 19 515 2.37 4.48 0.55 2.81 2.05 2.00 2.01 735 1.27 2.08
21 43 430 2.01 4.05 0.50 2.73 1.80 1.85 1.89 7.43 1.05 1.88
2 42 437 2.14 4.12 0.76 323 1.95 2.04 1.96 6.82 0.92 1.97
23 64 3.94 1.84 3.73 0.70 2.50 1.63 1.79 1.86 5.92 0.90 1.73
24 25 3.79 1.53 361 0.73 2.62 1.58 1.70 1.52 533 0.76 1.61
25 36 3.16 1.48 3.38 0.81 2.44 1.47 1.95 1.38 5.12 0.61 1.52
26 48 2.68 1.65 2.86 0.75 2.28 1.41 1.94 1.56 427 0.81 1.47
27 70 233 1.54 2.44 0.69 2.19 1.39 1.58 1.40 3.30 0.82 133
28 44 1.69 1.38 1.82 0.56 1.77 1.25 1.09 1.00 2.40 0.81 1.07
29 59 0.74 0.76 0.88 0.27 0.85 0.56 0.48 0.49 1.26 0.50 0.53
30 58 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00

66



CONCLUSOES GERAIS

-Selecao de gendtipos baseada no método MHPRVG se mostrou adequada aos objetivos
dos programas de melhoramento da soja.

-A estratificagdo ambiental ndo se mantem constante através dos anos.

- Os ambientes 1 e 9 sdo muito semelhantes se mantendo agrupados durante os trés anos
avaliados.

-Com a sele¢@o pelo indice FAI-BLUP, foram obtidos ganhos em todos os ambientes
avaliados.

-O indice FAI-BLUP mostrou-se 1til na sele¢do dos genotipos de soja, e proporcionam

ganhos consideraveis para a caracteristica produtividade de graos.

BIBLIOGRAFIAS
AKHTER, M.; SNELLER, C. H. Yield and yield components of early maturing

soybean genotypes in the mid-south. Crop science, 1996.

ALLARD, R. W.; BRADSHAW, A. D. Implications of genotypeenvironment
interactions in applied plant breeding. Crop Science, v. 4, n. 02, p. 503-507, 1964.
ALLARD, R. W.; BRADSHAW, A. D. Implications of genotypeenvironment
interactions in applied plant breeding. Crop Science, v. 4, n. 02, p. 503-507, 1964.
ANNICCHIARICO, P. Cultivar adaptation and recommendation from alfafa trials in
Northern Italy. J. Genet. eBreed. 46. p. 269-278. 1992.

BOREM, A. Melhoramento de plantas. 4 ed. Vigosa: UFV, 2017. 525p

BRANDAO, A. S. P.; REZENDE, G. C.; MARQUES, R. W. C. Crescimento agricola
no periodo 1999/2004, explosao da area plantada com soja € meio ambiente no Brasil.
Rio de Janeiro: IPEA, Texto para Discussdo n° 1062, 2005.

CARNEIRO, P.C.S. Novas metodologias de andlise de adaptabilidade e estabilidade de
comportamento. 1998. 168p. Tese (Doutorado) - Universidade Federal de Vigosa,
Vicosa.

67



CONAB. Central de informagdes agropecuarias. Disponivel em:

https://www.conab.gov.br/info-agro/analises-do-mercado-agropecuario-e-

extrativista/analises-do-mercado/historico-mensal-de-soja/item/9997-soja-conjuntura-

mensal-setembro-2018

CROSSA, J. Statistical analyses of multilocation trials. AdvanceAgronomy, v. 44 p. 55-
85, 1990.

CRUZ, C. D.; REGAZZI, A. J; CARNEIRO, P. C. S. Modelos biométricos aplicados ao
melhoramento genético. 3 ed. Vigosa: UFV, 2012. 514p.

CRUZ, C. D.; TORRES, R. A de.; VENCOVSKY, R. Na alternative approach
tothestabilityanalysisproposedby Silva e Barreto. Revista Brasileira de Genetica,
Ribeirdo Preto, v. 12, p. 567-580, 1989.

CRUZ, C.D.; CARNEIRO, P.C.S. Modelos biométricos aplicados ao melhoramento
genético. Vigosa: UFV, 2014. v.2, ed.3 668p.

EBERHART, S. A.; RUSSEL, W. A. Stability parameters for comparing varieties. Crop
Science, v. 1, n. 05, p. 36-40, 1966.

FINLAY, K.W.; WILKINSON, G.N. The analysis of adaptation in a plant
breedingprogramme. Australian Journal of Agricultural Research, v.14, p.742-754,
1963.

FREEMAN, G. H. and Perkins, J. M. (1971), Environmental and genotype-
environmental components of variability. VIII. Relations between genotypes grown in
different environments and measures of these environments. Heredity, 27, 1523
GARBUGLIO, D.D.; GERAGE, A.C.; ARAUJO, P.M. de; FONSECA JUNIOR, N. da
S.; SHIOGA, P.S. Andlise de fatores e regressdao bissegmentada em estudos de
estratificacdo ambiental e adaptabilidade em milho. Pesquisa Agropecudria Brasileira.
Brasilia, v.42, n.2, p.183-191. 2007.

GAUCH, H.G.; ZOBEL, R.W. AMMI analysis of yield trials. In: KANG, M.S,;
GAUCH, H.G. (Ed.). Genotype by environment interaction. Boca Raton: CRC Press,
1996. v.4, p.85-122.

MANDEL, J. A new analysis of variance model for non-additive data. Technometrics,
Washington, v. 13, n. 1, p. 1-18, Feb. 1971

MARIOTTIL J.A.; OYARZABAL, E.S.; OSA, JM.; BULACIO, A.N.R.; ALMADA,
G.H. Anadlisis de estabilidad y adaptabilidad de genétipos de cafia-de-azacar. I:

68



interacciones dentro de una localidad experimental. Revista Agrondmica do Noroeste
Argentino, v.13, p.105-127, 1976.

NUNES, R. P. Métodos para a Pesquisa Agrondmica. Fortaleza: UFC/Centro de
Ciéncias Agrarias, 1998. 564p.

OLIVEIRA, J.S. e; SOUZASOBRINHO, F. de; FERNANDES, S.B.V.; WUNSCH,
J.A.; LAJUS, C.A.; DUFLOTH, J.H.; ZANATTA, J.C.; MOLETTA, J.L.; PEREIRA,
A.V.; LEDO, F.J. da S.; BOTREL, M. de A.; AUAD, M.V. Estratificacao de ambientes,
adaptabilidade e estabilidade de hibridos comerciais de milho para silagem no Sul do
Brasil. Ciéncia Rural, v.34, p.997-1003, 2004.

PERKINS, J. M. e JINKS, J. L. (1968), Environmental and genotype-environmental
components of variability. ITII. Multiple lines and crosses. Heredity, 23, 339-356.
PLAISTED, R. L.; PETERSON, L. C. A technique for evaluating the ability of
selections to yield consistently in different locations or seasons. American
PotatoJournal, New Jersey, v.36, n.11, p.381-385, 1959

RAIZER, A. J.; VENCOVSKY, R. Estabilidade fenotipica de novas variedades de
cana-de-agtcar para o estado de Sao Paulo. Pesquisa Agropecudria Brasileira, v. 34, n.
12, p. 2241-2246, 1999.

RESENDE, M.D.V. de. Genética biométrica e estatistica no melhoramento de plantas
perenes. Brasilia: Embrapa Informagao

Tecnologica; Colombo: Embrapa Florestas, 2002. 975p.

RESENDE, M.D.V. de. Matemdtica e estatistica na andlise de experimentos € no
melhoramento genético. Colombo: Embrapa Florestas, 2007. 561p.

RESENDE, M.D.V. de. Métodos estatisticos otimos na analise de experimentos de
campo. Colombo: Embrapa Florestas, 2004. 57

p. (Embrapa Florestas. Documentos, 100).

ROCHA, M. M; VELLO, N. A. Intera¢dao gendtipos e locais para rendimento de graos
de gendtipos de soja com diferentes ciclos de maturagdo. Bragantia, v. 58, n. 01, p. 69-
81, 1999.

ROCHA, Rodrigo Barros et al. Avaliagdo do método centrdide para estudo de
adaptabilidade ao ambiente de clones de Eucalyptusgrandis. Ciéncia Florestal, v. 15, n.
3, p- 255-266, 2005.

SILVA, J.G.C.; BARRETO, J.N. An application of segmented linear regression to the
study of genotype x environment interaction. Biometrics, v.41, p.1093, 1986.

69



TAIL G.C.C. Genotype stability analysis and its application to potato regional trials.
Crop Science, Madison, v.11, p.184-190, 1971.

VENCOVSKY, R ¢ BARRIGA, P. (1992). Genética biométrica no fitomelhoramento.
Ribeirao Preto-SP: Sociedade Brasileira de Genética, 486p.

VERMA, M.M.; CHAHAL, G.S.; MURTY, B.R.
Limitationofconventionalregressionanalysis: a proposedmodification. Theoretical and
Applied Genetics, Berlin, v.53, n.1, p.89-91, Jan. 1978.

WRICKE, G. Zurberechning der okovalenzbeisommerweizen und hofer.

Pflanzenzuchturg, Berlin, V. 52, p. 127.

70






