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RESUMO 
EVANGELISTA, Jeniffer Santana Pinto Coelho, M.Sc., Universidade Federal de 
Viçosa, julho de 2019. Estratificação ambiental e métodos de seleção no 
melhoramento de soja. Orientador: Leonardo Lopes Bhering.  
 

O Brasil o maior produtor mundial da cultura soja [Glycinemax (L.) Merrill], onde este 

apresenta diversas condições edafoclimáticas, que influenciam a expressão gênica dos 

genótipos, fazendo com que estudos de adaptabilidade e estabilidade possuam grande 

importância nos programas de melhoramento. Nesse contexto, o presente trabalho 

objetivou selecionar genótipos superiores de soja, aplicar e estudar o índice factor 

analysis and ideotype-design (FAI-BLUP) para fins de seleção,estratificação ambiental 

e verificar se os agrupamentos ambientais se mantém constante ao longo dos 

anos.Dados referentes à avaliação de genótipos de soja em 10 locais, em relação à 

característica produtividade de grãos, foram utilizados. Os componentes de variância 

foram estimados via máxima verossimilhança restrita (REML) e os valores genotípicos 

foram preditos via melhor preditor linear não viesado (BLUP). Efeitos significativos de 

genótipos e de interação GE foram detectados pelo teste da razão de verossimilhança. 

Foi observada interação GE do tipo complexa, em todas as safras. A seleção de 

genótipos baseada nos métodos média harmônica dos valores 

genotípicos(MHVG),performance relativa dos valores genotípicos (PRVG) e média 

harmônica da performance relativa dos valores genotípicos(MHPRVG) se mostrou 

adequada, pois conduziu a ganhos similares a tradicional seleção indireta via 𝑢.+𝑔௜..De 

modo geral, a estratificação ambiental através dos anos não foi consistente. O índice 

FAI-BLUP pode ser aplicado de forma útil na seleção de genótipos de soja, pois ganhos 

com a seleção para todos os ambientes foram obtidos. 

 

Palavras-chave: Melhoramento de plantas. Interação genótipos x ambientes. Modelos 

mistos. 

 
 

 
 

 
 



 

 

 

 

ABSTRACT 
EVANGELISTA, Jeniffer Santana Pinto Coelho, M.Sc., Universidade Federal de 
Viçosa, 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.
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INTRODUÇÃO GERAL 

 
A soja [Glycinemax (L.) Merrill] é a quarta cultura mais cultivada no mundo 

(SILVA et al., 2016).O Departamento de Agricultura Americano (USDA) estimou que 

a produção mundial para a safra 2018/2019 será de 354,54 milhões de toneladas. 

Segundo o USDA, o Brasil passa a ser o maior produtor de soja do mundo, logo em 

seguida vêm os Estados Unidos, e posteriormente, a Argentina.Assim, estes três países 

são responsáveis por 81,65% da safra mundial (Conab, 2018).No Brasil a cultura da 

sojacomeçou a se destacar a partir de década de 70, onde estapassou a ter grande 

relevância na agricultura. O aumento das áreas cultivadas e uso de novas tecnologias, 

foram devido, principalmente,as contribuições do melhoramento genético (BRANDÃO 

et al., 2005). 

A importância desta cultura para o Brasil não está somente na produtividade ou 

no tamanho da área plantada, a expansão da soja em todas as regiões agrícolas do país, 

promoveu um grande desenvolvimento econômico-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 expansão da soja no Brasil.Com o 

desenvolvimento de novas cultivares, mais adaptadas para cada região agrícola, 

aumentando a produtividade das lavouras e reduzindo o custo de produção dos 

agricultores. 

A recomendação de cultivares mais adaptadas, para cada região do Brasil, deve 

ser feita por meio de experimentos conduzidos em diferentes ambientes, visto que, a 

performance do genótipo, não só depende dos efeitos dos genotípicos, mas também dos 

efeitos ambientais (CRUZ et al. 2012).Em vista disso, programas de melhoramento de 

soja focam em selecionar genótipos que tenham bom desempenho para cada 
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macrorregiãosojícola, pois já se sabe, a forte influencia da interação genótipo ambiente 

(GE)sob esta cultura. Segundo BORÉM (2017), quanto maior a diversidade genética 

entre os genótipos e entre os ambientes, maior será a importância da interação GE, que é 

definida como o comportamento diferencial dos genótipos em locais distintos. 

A ocorrência da interaçãoGE tem grande importância, principalmente para o 

caráter produtividade de grãos. Uma forma de tirar proveito dessa interação na 

indicação de novas cultivares é identificar aquelasque apresentam comportamento 

previsível e proporcional ao estímulo ambiental, em uma grande amplitude de condições 

ambientais (CRUZ e REGAZZI, 2012). Dessa maneira, identificar cultivares com alta 

adaptabilidade, estabilidade e produção média elevada, são fatores essenciais para o 

sucesso de um programa de melhoramento genético. 

De acordo com Resende (2007) uma das principias formas de contornar a 

interação GE é a identificação de cultivares com maior estabilidade e adaptabilidade 

genotípica, utilizando métodos eficientes de seleção. Outra forma de contornar essa 

interação, é a utilização da estratificação 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. Vários métodos foram descritos, 

fundamentados em diferentes princípios estatísticos, paraavaliaçãoda interação GE eda 

adaptabilidade e estabilidade, como por exemplo:o método de Plaisted e Peterson (1959, 

Eberhart e Russell (1966), Centroide (ROCHA, 2005), análise da interação 

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 à capacidade dos 

genótipos aproveitarem vantajosamente os estímulos do ambiente, e o estudo da 
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estabilidade fenotípica permite sintetizar o enorme volume de informações obtido, 

caracterizando a capacidade produtiva, a adaptação às variações de ambiente e a 

estabilidade de novos genótipos (RAIZER; VENCOVSKY, 1999). Já Mariotti et al. 

(1976) definiram adaptabilidade como a capacidade dos genótipos responderem 

beneficamente à melhoria do ambiente, e estabilidade refere-se à capacidade dos 

genótipos apresentarem comportamento previsível de acordo com variações ambientais. 

 A escolha do método depende do tipo de informação desejada, dos dados 

experimentais, principalmente os relacionados com o número de ambientes disponíveis, 

e da precisão requerida (CRUZ e REGAZZI, 2012).Os programas de melhoramento 

periodicamente realizam novos cruzamentose seleção de genótipos superiores. Nesse 

processo, a ocorrência de perdas de parcela e/ou de repetição são comuns, tornando 

assim os dados desbalanceados. Nos últimos anos, os métodos mais utilizados para 

avaliar a adaptabilidade e estabilidade degenótipos de soja são:AMMI (GAUCH e 

ZOBEL, 1996),GGEbiplot (YAN et al. 2000). Porém, esses métodos possuem 

limitações para lidar comcom dados desbalanceados, delineamento experimentais não 

ortogonais (blocos incompletos) e com heterogeneidade de variâncias. Tornando-se 

assim, proibitivos em muitas situações. 

 Visando contornar essas limitações, RESENDE (2004) propôs,no contexto da 

metodologia de modelos mistos(REML/BLUP), o método da média harmônica da 

performance relativa dos valores genotípicos (MHPRVG) preditos. Esse método 

permite uma predição acurada (não viesada) dos valores genotípicos, gerando 

informação especifica sobre o mérito de cada genótipo quanto adaptabilidade, 

estabilidade e produtividade (RESENDE, 2007). 

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

os efeitos genotípicos como aleatórios e portanto fornece a adaptabilidade e estabilidade 
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genotípica e não fenotípica; (ii) permite lidar com desbalanceamento, delineamentos 

não ortogonais e heterogeneidade de variância; (iii) considera erros correlacionados 

dentro de locais; (iv) fornece valores genéticos já descontados(penalizados) da 

instabilidade; (v) pode ser aplicado com qualquer número de ambientes; (vi) permite 

considerar a estabilidade e adaptabilidade na seleção do indivíduo dentro de progênie; 

(vii) não dependem da estimação e interpretação de parâmetros tais quais coeficientes 

de regressão; (viii) elimina ruídos da interação GE pois considera a herdabilidade desses 

efeitos; (ix) gera resultado na própria grandeza ou escala do caráter avaliado; (x) 

permite computar o ganho genético com a seleção pelos três atributos simultaneamente 

(adaptabilidade, estabilidade e produtividade). 

 Outro método que pode proporcionar um melhor entendimento da interação 

GE, é o recém proposto índice FAI-BLUP (Factoranalysisandideotype-design), 

proposto por Rocha et al. 2018. Este método tem como intuito o aumento da precisão 

dos índices de seleção e tem a capacidade de contornar problemas 

comomulticolinearidade e atribuição de pesos econômicos. Neste índice, é utilizada a 

análisede fatores para extrair cargas fatoriais da matriz decorrelação genética. Em 

seguida, são determinados ideótipos baseando-se nacombinação de fatores desejáveis e 

indesejáveis para o melhoramento genético. Dessa forma, o FAI-BLUP estima as 

distâncias genótipo-ideótipo, que sãoconvertidas em probabilidade espacial, 

possibilitando, assim, o ranqueamento dosgenótipos. Considerando também a estrutura 

das correlações obtidas dos dados, o FAI-BLUP, direcionao melhorista na seleção de 

genótipos mais próximos ao ideótipo. 

 Outro fator que contribui para diminuir o efeito da interação GE é a 

estratificação ambiental com o intuito de reconhecimento das regiões em que se está 

recomendando as cultivares. A identificação de ambientes similares permite a alocação 
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dos ambientes semelhantes em um mesmo grupo, para o conjunto de cultivares 

disponível; auxilia na alocação 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 eficiência ou precisão do processo seletivo, 

permitindo também avaliar um maior número de cultivares por experimento (HUHN; 

TRUBERG, 2002a e 2002b; VENCOVSKI et al., 1990; CRUZ; REGAZZI, 2012; 

OLIVEIRA et al., 2004). 

O processo de estratificação ambiental consiste na subdivisão de regiões 

heterogêneas em sub-regiões mais uniformes, onde os ambientes agrupados são 

correlacionados entre si. Essa estratégia pode ser utilizada com o objetivo de contornar 

os efeitos adversos da interação GE, diminuindo custos com os ensaios 

experimentais.Neste sentido, este trabalho teve como objetivos:estudardiferentes 

estratégias de seleção de genótipos superiores de soja via modelos mistos everificar o 

padrão de estratificação ambiental ao longo dos anos.Osobjetivos específicos 

foram:avaliar diferentes estratégias de seleção (seleção direta, 𝑢௝ + 𝑔௜.,MHVG, PRVG 

eMHPRVG); estudar o índiceFAI-BLUP para a seleção de genótipossuperiores de soja 

(com maior adaptabilidade e estabilidade genotípica) everificar estratificação ambiental 

se a estratificação se matém constante ao longo dos anos. 
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ARTIGO 1: MHPRVG: um método adequado para seleção genética simultânea 

por estabilidade, adaptabilidade e produtividade em soja 
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MHPRVG: um método adequado para seleção genética simultânea por 

estabilidade, adaptabilidade e produtividade em soja 

 

Idéias principais: Interação GE significativa; seleção simultâneamente por estabilidade, 

adaptabilidade e produtividade;método MHPRVG é adequado aos objetivos dos 

programas de melhoramento da soja. 

 

ABREVIATURAS 

BIC, critério de informação Bayesiano; BLUP, melhor predição linear não 

viesada; GE, genótipos x ambientes; MHPRVG, média harmônica da performance 

relativa dos valores genotípicos; MHVG, média harmônica dos valores genotípicos; 

PRVG, performance relativa dos valores genotípicos; REML, máxima verossimilhança 

restrita. 

 

RESUMO 

A interação genótipos x ambientes (GE) exerce um papel essencial na expressão 

fenotípica e deve ser considerada na avaliação e seleção genética. Nesse contexto, o 

presente trabalho objetivou comparar diferentes estratégias de seleção no contexto da 

metodologia de modelos mistos: direta e indireta via𝑢.+𝑔௜. (𝑢.é a média geral e 𝑔௜.é o 

efeito genotípico da genótipo i, considerando todos os locaisavaliados), média 

harmônica dos valores genotípicos (MHVG), performance relativa dos valores 

genotípicos (PRVG) e média harmônica da performance relativa dos valores genotípicos 

(MHPRVG) preditos. Dados referentes à avaliação de30genótipos em 10 locais, em 

relação à característica produtividade de grãos, foram utilizados. Os componentes de 
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variância foram estimados via máxima verossimilhança restrita (REML) e os valores 

genotípicos foram preditos via melhor predição linear não viesada (BLUP). Efeitos 

significativos de genótipos e de interação GE foram detectados pelo teste da razão de 

verossimilhança (LRT). Correlação genotípica fraca foi obtida através dos locais, 

indicando interação GE do tipo complexa. A acurácia seletiva foi muito alta, indicando 

alta confiabilidade. A seleção de genótipos baseada nos métodos MHVG, PRVG e 

MHPRVG se mostrouadequada, pois conduziu a ganhos similares atradicional seleção 

indireta via𝑢. + 𝑔௜. 
 

Palavras-chave:Melhoramento de plantas; interação genótipos x ambientes; modelos 

mistos; seleção genética; Glycinemax. 

 

INTRODUÇÃO 

A soja [Glycinemax (L.) Merrill] é a quarta cultura mais cultivada no mundo e é 

fonte de óleo, proteína e matéria prima para a produção de biodiesel. Esta espécie é 

originária da China e é uma das principais culturas no Brasil, EUA e Argentina (Silva et 

al., 2017). Atualmente, a soja é cultivada de baixa a alta latitude (Liu et al., 2017). 

Nesse cenário, a interação genótipos x ambientes (GE) exerce um papel essencial na 

expressão fenotípica e deve ser considerada na avaliação e seleção genética. 

A interação GEé definida como o comportamento diferencial de genótipos em 

diferentes ambientes (Resende, 2015). Isto significa que os efeitos genéticos e 

ambientais não são independentes, uma vez que as respostas fenotípicas dos genótipos 

podem diferir com as variações ambientais. A influência que o ambiente exerce sobre o 

genótipo, de forma a propiciar a interação GE, é um dos maiores desafios que os 
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melhoristas enfrentam na seleção de genótipos mais adaptados, pois a quantidade da 

variância genética liberada é afetada pelo ambiente específico em que é realizada a 

seleção e o material melhorado geralmente é atribuído para ambientes diversos. 

A utilização de modelos mistos é o principal método analítico para avaliação da 

interação 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 variâncias genéticas e correlações entre ambientes, bem 

como para modelar tendências espaciais em ensaios individuas (Smith et al., 2005). 

A capacidade dos genótipos se comportarem bem em uma grande amplitude de 

condições 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 genótipo é considerado estável por apresentar pequenas variações no seu 

comportamento geral quando avaliado em diversas condições de ambiente, e é 

considerado adaptado quando apresenta capacidade de resposta à melhoria do ambiente 

(Resende, 2015). 

A seleção simultaneamente paraprodutividade, estabilidade e adaptabilidade, no 

contexto dos modelos mistos, pode ser realizada pelo método da média harmônica da 

performance relativa dos valores genotípicos (MHPRVG) preditos (Resende, 2004) e 

tem sido utilizado no melhoramento de diversas cultutas como: pinhão manso(Spinelli 

et al. 2015 e Alves et al. 2018), cana de açúcar (Gonçalves et al. 2013), arroz 

(Colambari Filho et al. 2013), mandioca (Boas et al. 2016), seringueira (Gouvêa et al. 

2013 e Gouvêa et al. 2016), entre outras.    

O método MHPRVG permite selecionar simultaneamente pelos três atributos 

mencionados e apresenta as seguintes vantagens: considera os efeitos genotípicos como 

aleatórios e, portanto, fornece adaptabilidade e estabilidade genotípica e não fenotípica; 
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permite lidar com desbalanceamento; permite lidar com delineamentos não ortogonais 

(como blocos aumentados e alguns blocos incompletos); permite lidar com 

heterogeneidade de variâncias; permite considerar os erros correlacionados dentro de 

locais; fornece valores genéticos já descontados (penalizados) da instabilidade; permite 

considerar a estabilidade e adaptabilidade na seleção de indivíduos dentro de progênie; 

não depende da estimação e interpretação de outros parâmetros tais quais coeficientes 

de regressão; elimina os ruídos da interação GE pois considera a herdabilidade desses 

efeitos; gera resultados na própria grandeza ou escala da característica avaliada; e 

permite computar o ganho genético com a seleção pelos três atributos simultaneamente 

(Resende, 2007). 

 Diante do exposto, o presente trabalho objetivou comparar diferentes estratégias 

de seleção no contexto da metodologia de modelos mistos: direta e indireta via𝑢.+𝑔௜. 
(𝑢.é a média geral e 𝑔௜.é o efeito genotípico dogenótipoi, considerando todos os 

locaisavaliados), via média harmônica dos valores genotípicos (MHVG), via 

performance relativa dos valores genotípicos (PRVG) e via média harmônica da 

performance relativa dos valores genotípicos (MHPRVG) preditos. 

 

MATERIAL E MÉTODOS 

Dados experimentais 

Os dados utilizados neste trabalho referem-se à avaliação de 30genótipos de soja 

em 10 locais alocados na macrorregião 2 sojícola (microrregiões 201, 202 e 204) 

(Figura S1), na safra 2013/2014(Tabela S1). Os ensaios foram conduzidos em 

delineamento de blocos ao acaso, com três repetições. Cada parcela foi constituída por 

quatro linhas de 5 metros, com espaçamento de 0,5 m entrelinhas e entre parcelas. Na 
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maturação, as duas linhas centrais foram colhidas, totalizando uma área útil de 5 m2. A 

característica avaliada foi a produtividade de grãos em kg ha-1, sendoa umidade  

corrigida para 13%. O manejo seguiu as recomendações técnicas para a cultura 

da soja em cada local. 

Análises estatísticas 

 Os componentes de variância foram estimados via máxima verossimilhança 

restrita (REML) (Patterson e Thompson, 1971) e os valores genotípicos foram preditos 

via melhor predição linear não viesada (BLUP) (Henderson, 1975).O modelo estatístico 

associado àavaliação de genótipos, em delineamento de blocos ao acaso, em vários 

locais, com uma observação por parcela, é dado pela seguinte equação: 𝑌௜௝௡ = 𝜇 + 𝑔௜ + 𝑏௡/௝ + 𝑙௝ + 𝑔𝑙௜௝ + 𝑒௜௝௡, 

em que:𝑌௜௝௡ é a observação fenotípica da genótipoi no bloco n no local j,𝜇 é o efeito da 

média geral (fixo), 𝑔௜ é o efeito da genótipoi (assumido como aleatório), 𝑏௡/௝ é o efeito 

do bloco n dentro do local j (assumido como fixo), 𝑙௝ é o efeito do local j (assumido 

como fixo), 𝑔𝑙௜௝ é o efeito da interação genótiposx locais (aleatório), e 𝑒௜௝௡ é o resíduo 

(aleatório) associado a 𝑌௜௝௡. 

 Na notação matricial, o modelo estatístico é dado pela seguinte equação: 𝑦 = 𝑋𝑓 + 𝑍𝑔 + 𝑇𝑖 + 𝑒, 

em que: y é o vetor de dados fenotípicos, f é o vetor dos efeitos das combinações 

repetição-local (assumidos como fixos) somados à média geral, g é o vetor dos efeitos 

genotípicos (assumidos como aleatórios),i é o vetor dos efeitos da interação genótiposx 

locais (aleatórios), e e é o vetor de resíduos (aleatórios). O vetor fcontempla os efeitos 

de locais e de repetiçõesdentro de locais. As letras maiúsculas representam as matrizes 

de incidência para os referidos efeitos. 
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 As estruturas de variância residual (homogênea e heterogênea) foram testadas 

usando o critério de informação Bayesiano (BIC) (Schwarz, 1978), dado por: 𝐵𝐼𝐶 = −2𝐿𝑜𝑔𝐿 + 𝑝𝐿𝑜𝑔[𝑛 − 𝑟(𝑥)], 
em que: 𝐿𝑜𝑔𝐿 é o logaritmo da função de verossimilhança, 𝑝 é o número de parâmetros 

estimados, 𝑛 é o número de observações e 𝑟(𝑥) é o ranque da matriz de incidência dos 

efeitos fixos. 

 A significância dos efeitos aleatórios do modelo estatístico foi testada via teste 

da razão de verossimilhança (LRT) (Rao, 1973), usando a estatística Qui-Quadrado com 

um grau de liberdade e ao nível de 1% de probabilidade. 

 A correlação genotípica através dos locais (𝑟௚௟) foiobtida por: 

𝑟௚௟ = ఙ೒మఙ೒మାఙ೒೗మ , 

em que:𝜎௚ଶ é a variância genotípica e 𝜎௚௟ଶ  é a variância da interação GE. 

 Para as análises de adaptabilidade e estabilidade foram utilizados os seguintes 

parâmetros: 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 genótipo foi obtida por: 𝑀𝐻𝑉𝐺௜ = ௡∑ భೇಸ೔ೕ೙ೕ , 

em que: n é o número de locais; 𝑉𝐺௜௝é o valor genotípico dogenótipoi no localj, 

expresso pela razão da média neste local. 

 A PRVG de cada genótipo foi obtida por: 

𝑃𝑅𝑉𝐺௜ = ଵ௡ ∑ ௏ீ೔ೕ೙ೕ௠ೕ , 

em que: 𝑚௝ é a média de produtividade no localj. 
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 A MHPRVG de cada genótipo foi obtida por: 𝑀𝐻𝑃𝑅𝑉𝐺௜ = ௡∑ భುೃೇಸ೔ೕ೙ೕ . 

 A acurácia seletiva (𝑟௚ො௚೔) de cada genótipo foi obtida de acordo com o seguinte 

estimador (Resende, 2016): 

𝑟௚ො௚೔ =  ට1 − ௉ா௏೔ఙ೒మ , 

em que:𝑃𝐸𝑉௜ é variância do erro de predição, extraída da diagonal da inversa da matriz 

dos coeficientes das equações de modelo misto, dogenótipoi. 

 O ganho com a seleção (GS) considerandocada estratégia de seleção- cada local 

individualmente (𝑢௝ + 𝑔௜௝ + 𝑔𝑒௜௝, em que: 𝑢௝  é a média do local j, 𝑔௜௝ é o efeito 

genotípico da genótipoi no local j e 𝑔𝑒௜௝ é o respectivo efeito da interaçãoGE), para 

todos os locais (𝑢. + 𝑔௜., em que: 𝑢. é a média geral de todos os locais e 𝑔௜. é o efeito 

genotípico da genótipoi livre da interação GE), MHVG, PRVG e MHRPVG - foi obtido 

com base na seguinte expressão (Resende, 2016): 𝐺𝑆 =  ∑ ௏ீ೔೙೔సభ௣ , 

em que: 𝑉𝐺௜ é o valor genotípico dogenótipoi e p é o número de genótipos selecionados, 

sendo quefoi consideradauma taxa de seleção de 20%, perfazendo a seleção de 

seisgenótipos superiores.O ganho com a seleção em percentagem (𝐺𝑆(%)) foi obitido 

pela seguinte expressão: 𝐺𝑆(%) = ெೞିெబெబ × 100, 

em que: 𝑀௦ é a média genotípica dos genótipos selecionados e 𝑀଴é média genotípica da 

população avaliada. 

 As concordâncias entre as estratégias de seleçãoforam calculadas utilizando o 

coeficiente Kappa (K) (Cohen, 1960), dado por: 
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𝐾 = ஺ି஼஽ି஼ , 
em que: A é o número de genótipos selecionadas coincidentes, C é o número de 

genótipos selecionadas devido ao acaso (𝐶 = 𝑏𝐷 , onde b é a taxa de seleção) e D é o 

número de genótipos selecionados, em D =6. 

 Os componentes de variância, parâmetros genéticos e não genéticos, valores 

genotípicos, quantidades das estratégias de seleção, ganhos com a seleção (GS) e 

acuráciasforam obtidos por meio do software Selegen REML/BLUP (Resende, 2016). 

As estruturas de variância residual foram testadas via software ASReml (Gilmour et al., 

2015). 

 

RESULTADOS 

Seleção do modelo 

 Os valores do BIC foram iguais a 11606.40 e 11620.32para os modelos com 

variância residual homogênea e heterogênea, respectivamente. Portanto, o melhor 

modelo é aquele com variância residual homogênea (menor BIC).Assim, esse modelo 

foi adotado para estimar os componentes de variância e predizer os valores genotípicos. 

Componentes de variância e parâmetros genéticos 

De acordo com o LRT, os efeitos do modelo (variância genotípica e da interação 

GE) são significativos a p<0,01 para a característica produtividade de grãos (Tabela 

1).Os efeitos de genótipos e interação GE explicaram, respectivamente, 18 e 22% da 

variância fenotípica (Tabela 1).Além disso, a correlação genotípica através dos locais 

foi igual a 0.45. 
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Tabela 1Deviance, teste da razão de verossimilhança (LRT), componente de variância e 
coeficiente de determinação para a característica produtividade de grãos avaliada em 
30genótipos de soja. 

Efeito Deviance LRT 
Componente de 

variância 
Coeficiente de 
determinação 

Genótipos  11641.3 55.22** 43889.85±14240.27 0.18±0.05 
Interação GE 11638.3 52.23** 53205.46±9405.88 0.22±0.04 
Resíduo - - 147229.36±8645.61 0.6±0.05 
Modelo completo 11586.1 - - - 
** significativo a 1% de probabilidade pelo teste de Qui Quadrado. A hipótese nula foi 
que os modelos completo e reduzido não diferem entre si. 
 

Seleção de genótipos 

 A acurácia seletiva foiigual a 0.90.Conforme esperado, ganhos maiores foram 

obtidos via seleção direta (cada local individualmente - 𝑢௝ + 𝑔௜௝ + 𝑔𝑒௜௝). Por outro lado, 

via seleção indireta(para todos os locais e para locais não avaliados) ganhos maiores 

foram obtidos via𝑢௝ + 𝑔௜., já os métodosMHVG, PRVG e MHPRVGproporcionaram 

ganhos iguais e similares aos obtidos via𝑢௝ + 𝑔௜.(Tabela 2). 

De acordo com o coeficiente Kappa, as concordâncias entre as estratégias de 

seleçãovariaram de -0.04 a 1.00 (Figura 1).Os métodos MHVG, PRVG e MHPRVG 

apresentaram concordância perfeita entre si. Concordâncias moderadas a quase perfeitas 

foram encontradas entre os municípios 1, 2, 3, 5, 7 e 9 com os métodos MHVG, PRVG 

eMHPRVG. Para o ambiente 10, concordâncias insignificantes, exceto com o local 8, 

foram observadas.  
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Tabela 2 Ganho com a seleção [GS (kg ha-1) e GS (%)] considerando cada local 

individualmente, todos os locais (𝑢.+𝑔௜.), média harmônica dos valores genotípicos 

(MHVG), performance relativa dos valores genotípicos (PRVG) e média harmônica da 

performance relativa dos valores genotípicos (MHPRVG). 

Local GS (kg ha-1) 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 Concordâncias entregenótipos selecionadas em cada local individualmente(𝑢௝ + 𝑔௜௝ + 𝑔𝑒௜௝), todos os locais (𝑢. + 𝑔௜.), MHVG, PRVG 
e MHPRVG.
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DISCUSSÃO 

Seleção do modelo 

 Análises tradicionais de ensaios multiambientes, como AMMI (Gauch, 1992) e 

GGE biplot (Yan e Hunt, 2001), são baseadas na análise de variância (ANOVA), desta 

forma, pressupõe efeito de genótipos tratado como fixo e variância residual homogênea 

(homocedasticidade) (Eeuwijk et al., 2016). No contexto da metodologia de modelos 

mistos (REML/BLUP) além do efeito de genótipos poder ser tratado como aleatório a 

homocedasticidade pode ser flexibilizada, isto é, o REML/BLUP permite assumir 

resíduos heterogêneos. Assim, é extremamente importanteconsiderar a estrutura da 

variância residual (homogênea ou heterogênea) visando a seleção do modelo que 

proporciona o melhor ajuste (Li et al., 2017; Malosetti et al., 2013; Smith et al., 2005). 

 Nesta linha, diversos critérios para seleção de modelos foramapresentados na 

literatura (Bozdogan, 1987; Wolfinger, 1993, Littel et. al, 2002). Com o Critério 

Bayesiano de Schwarz (BIC), está implícito que existe o modelo que descreve a relação 

entre as variáveis envolvidas e o critério tenta maximizar a probabilidade de escolha do 

verdadeiro modelo. Assim, o BIC indica a seleção de modelos parcimoniosos, isto é, o 

modelo que envolve o menor número de parâmetros possíveis a serem estimados e que 

explique bem o comportamento da variável resposta (produtividade de grãos) (Resende 

et al., 2014).Nesse estudo, o melhor modelo, indicado pelo critério BIC, foi o com 

variância residual homogênea. 

Componentes de variância e parâmetros genéticos 

O conhecimento dos componentes de variância é de grande importância no 

melhoramento genético, uma vez que a população e a estratégia de melhoramento a 

serem utilizadas dependem de informações que podem ser obtidas a partir destes 
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componentes.A estimativa da variância genotípica (genótipos) e da interação GE, 

associada ao LRT, demonstra a existência de variabilidade genética e dapresença de 

interação GE. Resultados similares foram relatados porShaw et al. (2016), Carter et al. 

(2018) e Whaley et al. (2019), para a característica produtividade de grãos na cultura da 

soja. 

 O coeficiente de determinação indica a quantidade que cada efeito explica em 

relação a variância fenotípica. De acordo com Resende (2002), a herdabilidade no 

sentido amplo (0.18) apresenta moderada magnitude. Além disso, verificou-se que a 

variância residual (0.60) consome grande parte da variância fenotípica, resultado 

esperado devido à natureza quantitativa da característicaavaliada e do número de 

repetiçoes. 

 A correlação genotípica fraca (0.45) obtida através dos locais, indicoumaior 

contribuição da fração complexa para ainteração GE. Em vista disso, é necessário o uso 

de eficientes métodos de seleção para capitalizar ou contornar os efeitos da interação 

GE. 

Seleção de genótipos 

 Quanto maior a acurácia na avaliação de um genótipo (genótipo), maior é a 

confiabilidadeno valor genotípico predito deste. De acordo com Resende e Duarte 

(2007), a acurácia obtida neste trabalho (0.90) indica precisão muito alta, portanto, um 

cenário favorável à seleção e recomendação. 

 A seleção de genótipos superiores pode ser feitapara os ambientes individuais 

(seleção direta)via 𝑢௝ + 𝑔௜௝ + 𝑔𝑒௜௝ou para todos os ambientes(seleção indireta) via 𝑢. + 𝑔௜., MHVG, PRVG ouMHPRVG. Conforme esperado e observado, a seleção para 

os ambientes individuais sempre conduziu a maiores ganhos com a seleção (Tabelas S2 

e S3). Porém, quando se seleciona via 𝑢௝ + 𝑔௜௝ + 𝑔𝑒௜௝ (onde a interação GE é 
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capitalizada) as recomendações são restritas a cadaambiente ou em áreas com o mesmo 

padrão de interação GE (Gonçalves et al. 2013), limitando assim, a recomendação 

destes genótipos para outros locais da mesma macrorregião.A seleção indireta que 

obteve maiores ganhos foi avia 𝑢. + 𝑔௜., porem, este método não leva em consideração a 

adaptabilidade e a estabilidade genotípica e a recomendação dos genótipos 

selecionados, só pode ser feita para os locais avaliados. 

Nesse contexto, visando a seleção com base na estabilidade, adaptabilidade e 

produtividade, Resende (2004)propôs os métodos MHVG, PRVG e MHPRVG. A 

seleção 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 

à seleção de genótipos estáveis (MHVG),adaptados(PRVG) e estáveis e adaptados 

simultaneamente (MHPRVG) e a recomendação dos genótipos selecionados, por estes 

métodos podem serextrapolada para locais que não foram avaliados. 

A MHVG classifica os genótipos pelos valores genotípicos e pela estabilidade, 

quanto menor o desvio padrão do desempenho genotípico entre ambientes, maior o 

valor de MHVG.Assim, a seleção baseada nessa estatística implica na seleção 

simultânea para produtividade e estabilidade (Resende 2007). Portanto,a seleção 

indireta via MHVG é a estratégia mais adequada para ambientes desfavoráveis, pois 

para este tipo de ambiente genótipos com alta estabilidade são desejáveis. 

A PRVG classifica os genótipos pelosvalores genotípicos expressos como uma 

razão da média geral de cada local(Resende 2007).Assim, a seleção baseada nessa 

estatística implica na seleção simultânea para produtividade e adaptabilidade (Resende 

2007).A seleção via PRVG é a estratégia mais adequada para ambientes favoráveis, pois 

os genótipos selecionados possuem maiores capacidades de resposta com a melhoria do 

ambiente. Por fim, aMHPRVGcombina as estatísticas MHVG e PRVG e implica na 
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seleção simultânea para produtividade, estabilidade e adaptabilidade, e 

consequentemente, abrange ambientes favoráveis e desfavoráveis. 

Dos seis genótipos selecionados via MHVG, cinco estão entre os seis genótipos 

classificados seleção via 𝑢. + 𝑔௜.(Tabela S3), desta forma, esses dois métodos obtiveram 

ganhos de seleção similares (Tabela 2). Constatou que as seleções via PRVG e 

MHPRVG classificou os mesmo seis genótipos classificados via MHVG, onde a 

diferença só ocorreu no ranqueamento de um genótipo (Tabela S3). Os métodos PRVG 

e MHPRVG proporcionarammesmo ordenamento para os seis genótipos selecionados 

(Tabela S3). Portanto, neste estudo, os métodos MHVG, PRVG e MHPRVG 

apresentaram concordância perfeita para a intensidade de seleção utilizada (Figura 1). 

Desta forma, estes três métodos mostram-se adequados para avaliar a adaptabilidade e 

estabilidade genotípica e eficientes na seleção de genótipos superiores para a 

macrorregião sojícola2. 

Gonçalves 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 três métodos, foram selecionados os 

mesmos clones. Esses autores concluiram que os métodos MHVG, PRVG e 

MHPRVGpossuem um certo grau de concordância e que são adequadas para avaliar a 

adaptabilidade e estabilidade e são eficientes na seleção declonessuperiores. Colombari 

Filho et al. (2013) encontrou 84% de coincidência com a seleção, emgenótipos elitede 

arroz, entre os métodos 𝑢. + 𝑔௜. e MHPRVG, e que os mesmos genótipos elites 

selecionados via MHPRVG, foram as mesmos selecionadas via PRVG, como 

conclusão, os pesquisadoresafirmaram que o método MHRPGV se mostrou uma 

ferramenta importante para a seleção de genótipos de arroz que são estáveis, adaptadas e 
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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 período de 1996 a 2010dos genótipos de arroz 

obtidos dentre esses 14 anos. Fato que foi possível devido a introdução de novos 

genótipos, no banco germoplasma do programa de melhoramento, cedidos pelos EUA e 

França, em 1996. Isto possibilitou novos cruzamentos, e consequentemente, com a 

seleção ao longo dos anos proporcionou genótipos adaptados e estáveis. A empresa 

GDM seeds, detentora dos genótipos em avaliação neste estudo, teve sua origem em 

1982, na Argentina.Hoje a empresa também gerencia programas de melhoramentos em 

vários países da América do Sul, EUA e Canadá. Com o seu crescimento ocorreu 

introduções de novos genótipos no germoplasma e altas intensidades de seleção, 

possibilitando que atualmente os genótipos tenham alta adaptabilidade e estabilidade, 

explicando assim, as concordâncias perfeitas (Figura 1) e os ganhos de seleção (Tabela 

2) iguais entre os métodos MHVG, PRVG e MHPRVG. 

No Brasil, as macrorregiões sojícolas foram divididas considerando municípios 

que apresentam altitudes, temperaturas e tipos de solo similares (Figura 2) (Kaster e 

Farias, 2012), no entanto existem municípios, na macrorregião avaliada, que apresenta 

comportamentos diferentes dos demais,como os locais 4, 6 e 10,que obteve ausência de 

concordância e/ou concordâncias baixas com todos métodos de seleção indireta e com 

todos os ambientes avaliados (Figura 1). Diante do exposto, temos que ter cautela na 

utilização dos métodos de seleção indireta. Neste caso, para ambientes atípicos, é 

preferível a seleção direta. 

As concordâncias entre as estratégias de seleção, variou de ausência de 

concordância a concordância perfeita para as microrregiões sojícolas 201 (ambientes 1, 
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2, 4, 6, e 10), 202 (ambiente 5) e 204 (ambientes 7 e 3). Esses resultados permitem uma 

estratificação ambiental pois, quanto maior a concordância entre os genótipos selecionas 

em dois locais, mais similares estes são. 

Pelo índice de Kappa, as estratégias de seleção MHVG, PRVG e MHPRVGindicou 

que as condições ambientais nos municípios 1, 2, 3, 5, 7 e 9 são semelhantes, ou seja, 

representam um megambiente. Resultados similares foram encontrados porDalló et al. 

(2019), utilizando a metodologia GGE biplot para avaliar a produtividade de genótipos 

de soja, onde constataram que as microrregiões 201 e 204 consiste em um 

megambiente, portanto estas microrregiões podem ser avaliadas juntas. No entanto, as 

baixas concordâncias entre os locais 4, 6, 8 e 10, mostram que esses municípios não 

devem ser avaliados juntos com os demais.Além disso, oíndiceKappaindicou que os 

municípios 4 e 6 são similares. 
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Figura 2.Macrorregiões Sojícolas do Brasil. Fonte:Embrapa. 
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MATERIAL SUPLEMENTAR 

Tabela S1 Coordenadas geográficas de cada ambiente. 

Município Ambiente Altitude 
(m) 

Latitude 
(S) 

Longitude 
(W) 

Bela Vista do Paraíso  1 590 22° 59' 48" 51° 11' 26" 
Cafelândia 2 563 24° 37' 5" 53° 19' 18" 
Dourados 3 430 22° 13' 16" 54° 48' 20"   
Mamborê 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 Porã 7 655 22° 32' 11'' 55° 43' 36'' 
Rolândia 8 736 23° 18' 38'' 51° 22' 10''  
Sertanópolis 9 384 23° 3' 35'' 51° 1' 60'' 
Toledo 10 560 24° 42' 49" 53° 44' 35" 

 

 

Figura S1. Macrorregião 2 Sojícola. Fonte: Embrapa Soja.
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Tabela S2 Seleção direta (𝑢௝ + 𝑔௜௝ + 𝑔𝑒௜௝). 1 

2 

Genótipo GS %GS Genótipo GS %GS Genótipo GS %GS Genótipo GS %GS Genótipo GS %GS Genótipo GS %GS Genótipo GS %GS Genótipo GS %GS Genótipo GS %GS Genótipo GS %GS
1 50 517.3 24.57 37 388.7 8.11 20 394.3 21.89 42 370.97 6.39 42 389.86 13.86 74 514.3 8.43 74 514.28 10.21 20 349.66 13.45 21 375.2 35 21 619.93 7.03
2 20 496.9 23.59 21 379.5 7.92 21 391.5 21.73 68 365.82 6.3 21 367.88 13.08 47 488.4 8.01 47 488.41 9.57 47 327.91 11.19 63 312.18 33.2 74 588.57 7.02
3 74 450.2 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 68 313.9 10 62 278.73 29 20 514.82 6.61
4 21 416 19.76 20 345.1 7.2 62 344.3 19.11 71 328.18 5.65 20 333.4 11.85 62 451.1 7.4 62 451.138 8.91 74 305.33 9.21 50 256.89 25.7 50 455.54 6.12
5 62 371.2 17.63 62 334.9 6.99 49 307.8 17.09 21 297.94 5.13 49 319.73 11.37 72 440.8 7.23 72 440.842 8.72 36 298.81 8.67 49 241.87 22.7 63 402.09 5.8
6 68 331.1 15.72 48 327.4 6.83 63 282.2 15.67 36 274.95 4.74 62 301.03 10.7 42 418.9 6.87 42 418.884 8.37 21 286.87 8.24 48 229.82 20.4 43 361.94 5.36
7 42 301.5 14.32 63 314.9 6.57 50 259.2 14.39 20 256.42 4.42 71 282.38 10.04 68 397.2 6.51 68 397.221 8.03 42 275.11 7.74 72 215.97 18.8 71 332.44 4.97
8 19 273.1 12.97 42 303.8 6.34 42 239.2 13.28 37 242.03 4.17 25 265.97 9.45 20 380.6 6.24 20 380.611 7.67 62 262.76 7.34 47 204.59 17.4 18 308.61 4.55
9 32 250.8 11.91 19 294.8 6.15 37 222.2 12.34 47 228.76 3.94 79 252.87 8.99 32 367.1 6.02 32 367.142 7.34 65 251.62 6.91 42 192.78 16.1 62 286.16 4.19
10 72 232 11.02 72 287.3 5.99 47 208 11.55 25 214.1 3.69 32 240.17 8.54 49 356.1 5.84 49 356.116 7.04 32 241.34 6.56 20 182.84 15.1 47 267 3.9
11 37 215.4 10.23 65 280.6 5.85 19 193.9 10.76 62 201.94 3.48 47 227.4 8.08 21 344.6 5.65 21 344.596 6.72 13 230.11 6.25 18 174.29 14.1 65 249.25 3.66
12 65 200.5 9.52 32 273.5 5.71 72 180.6 10.02 63 191.44 3.3 31 216.69 7.7 50 323.8 5.31 50 323.843 6.34 14 217.09 5.93 68 165.36 13.2 68 234.33 3.46
13 47 187.3 8.9 71 265.5 5.54 25 168.1 9.33 74 181.14 3.12 37 206.26 7.33 70 303.3 4.97 70 303.294 5.96 48 204.3 5.64 37 157.29 12.5 31 221.26 3.28
14 18 175.9 8.35 74 257.6 5.37 32 155.9 8.66 32 169.59 2.92 74 197.29 7.01 19 285.4 4.68 19 285.365 5.53 50 189.53 5.34 13 148.96 11.8 79 209.72 3.08
15 71 165.9 7.88 49 246.7 5.15 13 145 8.05 14 156.53 2.7 72 188.82 6.71 25 268.4 4.4 25 268.37 5.15 25 176.27 5.04 31 140.63 11.2 32 199.33 2.89
16 49 156.5 7.43 31 235.3 4.91 14 134.2 7.45 65 144.9 2.5 19 179.49 6.38 18 252.2 4.14 18 252.201 4.8 71 164.59 4.77 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 43 134.27 2.31 43 170.63 6.07 48 237.3 3.89 48 237.292 4.46 18 152.89 4.48 64 124.82 10 14 177.96 2.59
18 25 139.9 6.65 36 211.4 4.41 36 115.5 6.41 48 124.52 2.14 14 161.2 5.73 63 222.9 3.66 63 222.906 4.16 43 142.42 4.19 43 116.95 9.49 36 168.28 2.44
19 31 132.1 6.27 70 196.9 4.11 79 106.5 5.91 64 115.66 1.99 50 152.47 5.42 14 209.5 3.44 14 209.478 3.88 31 133 3.9 65 108.71 8.98 37 159.25 2.3
20 14 124.6 5.92 14 182.4 3.81 65 98.21 5.45 70 107.6 1.85 70 144.55 5.14 65 197 3.23 65 197.026 3.63 19 124.48 3.63 14 101.24 8.44 72 149.74 2.16
21 79 114.8 5.45 44 166.8 3.48 31 89.95 4.99 18 99.443 1.71 48 135.61 4.82 37 185 3.03 37 184.965 3.4 72 116.64 3.36 36 93.636 7.94 19 140.88 2.02
22 13 104.5 4.96 47 152.4 3.18 18 82.17 4.56 19 90.939 1.57 36 126.97 4.51 36 173.2 2.84 36 173.231 3.15 63 107.98 3.08 70 85.893 7.31 42 129.61 1.88
23 64 94.82 4.5 18 138 2.88 43 75 4.16 31 82.49 1.42 65 119 4.23 44 158.6 2.6 44 158.581 2.85 64 97.772 2.75 74 76.613 6.63 25 117.63 1.72
24 70 84.94 4.03 79 123.2 2.57 64 68.24 3.79 72 73.378 1.26 13 108.09 3.84 43 144 2.36 43 143.979 2.57 37 87.963 2.39 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 71 127.5 2.09 71 127.544 2.27 49 77.629 2.04 25 56.791 5.12 64 90.861 1.38
26 36 61.21 2.91 43 95.75 2 70 52.72 2.93 44 54.881 0.95 44 80.125 2.85 79 112 1.84 79 111.993 1.94 79 66.319 1.71 32 47.751 4.27 48 75.647 1.22
27 43 49.09 2.33 25 82.34 1.72 48 43.96 2.44 79 46.058 0.79 63 65.852 2.34 64 95.51 1.57 64 95.5104 1.58 70 54.294 1.4 19 38.965 3.3 70 58.54 1.05
28 44 35.56 1.69 13 66.09 1.38 44 32.77 1.82 50 32.558 0.56 64 49.813 1.77 13 76.14 1.25 13 76.1428 1.09 44 37.453 1 44 27.776 2.4 44 42.592 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 22.357 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

L7 L8 L9 L10Ranque L1 L2 L3 L4 L5 L6
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Tabela S3 Seleção conjuntavia 𝑢. + 𝑔௜., MHVG, PRVG e MHRPVG. 

Ordem 

u+g MHVG PRVG MHPRVG 

Genótipo 
Ganho de 
Seleção 

(%) 
Genótipo 

Ganho 
de 

Seleção 
(%) 

Genótipo 
Ganho de 
Seleção 

(%) 
Genótipo 

Ganho 
de 

Seleção 
(%) 

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 5.32 
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 4.31 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 2.49 36 2.49 
21 18 2.38 13 2.17 25 2.32 25 2.32 
22 25 2.22 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 

 

 

 

 



 

41 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ARTIGO 2: Estratificação ambiental e seleção via índice FAI-BLUP: aplicaçãono 
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Estratificação ambiental e seleção via índice FAI-BLUP: aplicaçãono 

melhoramento da soja 

 

Idéias principais: interação GEdo tipo complexa; entratificaçao ambiental inconsistente 

através dos anos; ganhos com seleção foram obtidos para macroregião;índice FAI-

BLUP é útil no melhoramento da soja. 

 

ABREVIATURAS 

BIC, critério de informação Bayesiano; BLUP, melhor predição linear não viesada;GE, 

genótipos x ambientes; FAI-BLUP, análise de fatores e ideótipos desejados;REML, 

máxima verossimilhança restrita; LRT,teste da razão de verossimilhança;USDA, 

departamento de agricultura americano. 

 

RESUMO 

A interação genótipos x ambientes (GE) influencia a expressão gênica e pode causar 

dificuldades na identificação de genótipos superiores de soja. As principias formas de 

contornar os efeitos adversos da interação GE é a seleção de genótiposcom maior 

estabilidade e adaptabilidadedos valores genotípicos; ea estratificação ambiental.Nesse 

contexto, os objetivos deste trabalho foram: verificar se a estratificação ambiental se 

mantém constante ao longo dos anos (validação) e aplicar e estudar o índiceanálise de 

fatores e ideótipos desejados(FAI-BLUP) para fins de seleção e recomendação de 

genótipos superiores de soja.Dados referentes à avaliação de 80 genótipos em 10 locais, 

em relação à característica produtividade de grãos, foram utilizados. Os componentes de 

variância foram estimados via máxima verossimilhança restrita (REML) e os valores 

genotípicos foram preditos via melhor predição linear não viesada (BLUP). O teste teste 
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da razão de verossimilhança(LRT)detectou efeitos significativos de genótipos e de 

interação GE. Correlação genotípica fraca foi obtida através dos locais, em todas as 

safras. De modo geral, a estratificação ambiental através dos anos não foi consistente. A 

acurácia de seleção indica precisão muito alta. O índice FAI-BLUP pode ser aplicado de 

forma eficientena seleção de genótipos de soja, pois ganhos com a seleção para todos os 

ambientesforam obtidos. 

 

Palavras-chave: interação genótipos x ambientes; estratificação ambiental; modelos 

mistos; componentes principais; análise de fatores; seleção genética. 

 

INTRODUÇÃO 

 A soja [Glycinemax (L.) Merrill] é uma das oleaginosas mais cultivadas no 

mundo (Silva et al., 2017). Segundo o USDA, o Brasil, os Estados Unidos e a Argentina 

são responsáveis por 81,65% da produção mundial (Conab, 2018). Nesse sentido, o 

melhoramento genético foi e continua sendo um dos principais contribuintes para o 

progresso nessa cultura. 

 Como a expressão gênica de cada genótipo é influenciada pelos diferentes 

ambientes, a avaliação genética deve ser realizada em ambientes distintos, ou seja, em 

diferentes condições edafoclimáticas e de manejo da cultura. Assim, estudos de 

interação genótipos x ambientes (GE) e de adaptabilidade e estabilidade possuem 

grande importância nos programas de melhoramento. 

 Define-se interação GE como o comportamento diferencial dos genótipos frente 

à variação ambiental (Resende, 2015).Na cultura da soja, a ocorrência da interação GE 

tem grande importância, principalmente para a característica produtividade de grãos, em 

que a expressão fenotípica é resultado da ação de um grande número de genes de 
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pequeno efeito e sofre grande influência ambiental (característica quantitativa). Uma 

forma de tirar proveito dessa interação, na recomendação de novos genótipos, é 

identificar aquelas que apresentam comportamento previsível e proporcional ao 

estímulo ambiental em uma grande amplitude de condições ambientais (Cruz eRegazzi, 

2012). 

 De acordo com Resende (2007), uma das principias formas de contornar os 

efeitos adversos da interação GE é a identificação de cultivares com maior estabilidade 

e adaptabilidade genotípica. Outra forma de controlar a interação GE é a estratificação 

ambiental, que tem como objetivo agrupar ambientes em que a interação GE do tipo 

complexa não ocorre, têm grande importância prática para os programas de 

melhoramento, pois permite ao melhorista estabelecer uma eficiente rede experimental, 

maximizando a alocação de recursos e permitindo também a avaliação de um maior 

número de cultivares (Cruz et al., 2012). 

Com o intuito de identificar genótipos que apresentam ideótipos desejados pelo 

melhorista e agrupar variáveis similares, Rocha et al. (2018) propuseram um índice 

multi-variado baseado em análise de fatores e ideótipos desejados (índice FAI-BLUP). 

Este índice leva em consideração a estrutura de correlação genética (análise de fatores 

exploratória), permitindo a seleção de genótipos mais próximos daqueles idealizados. 

Rocha et al.(2018), Silva et al.(2018) e Rocha et al. 2019, mostraram a eficiência e 

aplicabilidade deste índice para agrupamento características correlacionadas e para a 

seleção de genótipos superiores com base no ideótipo hipotético, nas culturas de capim 

elegante, sorgo e feijão, respectivamente. Até o momento, inexistem na literatura relatos 

da utilização do índice FAI-BLUP na cultura da soja como objetivo agrupar ambientes 

similares (estratificação ambiental) e de seleção genética.Diante do exposto, os 

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

de seleção e recomendação de genótipos superiores de soja. 

 

MATERIAIS E MÉTODOS 

Dados experimentais 

 Os dados fenotípicos utilizados neste trabalho referem-se à avaliação de 

80genótipos de soja em 10 locaisalocados na macrorregião 2 sojícola (microrregiões 

201, 202 e 204) (Figura S1 e S2),em três safras: 2012/2013, 2013/2014 e 2014/2015, 

onde nem todos os genótipos foram avaliadas em todas as safras. O delineamento 

experimental utilizado foi o de blocos ao acaso, com três repetições. Cada parcela foi 

constituída por quatro linhas de 5 metros, com espaçamento de 0,5 m entrelinhas e entre 

parcelas. Na maturação, as duas linhas centrais foram colhidas, totalizando uma área útil 

de 5 m2. A característica avaliada foi produtividade de grãos em kg ha-1, sendo a 

umidade corrigida para 13%. O manejo seguiu as recomendações técnicas para a cultura 

da soja em cada local. 

Análises estatísticas 

 O procedimento máxima verossimilhança restrita (Patterson e Thompson, 1971) 

/ melhor predição linear não viesada (Henderson, 1975) (REML/BLUP) foi adotado 

para estimar os componentes de variância e predizer os valores genotípicos. O 

modelo estatístico associadoà avaliação de genótipos, em delineamento de blocos ao 

acaso, com uma observação por parcela (média de parcela), em vários ambientes, é dado 

pela seguinte equação: 𝑌௜௝௡ = 𝜇 + 𝑔௜ + 𝑏௡/௝ + 𝑙௝ + 𝑔𝑙௜௝ + 𝑒௜௝௡, 

3 

5 
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em que: 𝑌௜௝௡ é a observação fenotípica do genótipoi no bloco n no local j, 𝜇 é o efeito da 

média geral (fixo), 𝑔௜ é o efeito do genótipoi (assumido como aleatório), 𝑏௡/௝ é o efeito 

do bloco n dentro do local j (assumido como fixo), 𝑙௝ é o efeito do local j (assumido 

como fixo), 𝑔𝑙௜௝ é o efeito da interaçãoGE (aleatório), e 𝑒௜௝௡ é o resíduo (aleatório) 

associado a 𝑌௜௝௡. 

 Na notação matricial, o modelo estatístico é dado pela seguinte equação: 𝑦 = 𝑋𝑓 + 𝑍𝑔 + 𝑇𝑖 + 𝑒, 

em que: y é o vetor de dados fenotípicos, f é o vetor dos efeitos das combinações 

repetição-local (assumidos como fixos) somados à média geral, g é o vetor dos efeitos 

genotípicos (assumidos como aleatórios), i é o vetor dos efeitos da interação genótipos x 

locais (aleatórios), e e é o vetor de resíduos (aleatórios). O vetor f contempla os efeitos 

de locais e de repetições dentro de locais. As letras maiúsculas representam as matrizes 

de incidência para os referidos efeitos. 

 As diferentes estruturas de variância residual (homogênea e heterogênea) foram 

testadas para a escolha do modelo mais adequado usando o critério de informação 

Bayesiano (BIC) (Schwarz, 1978), dado por: 𝐵𝐼𝐶 = −2𝐿𝑜𝑔𝐿 + 𝑝𝐿𝑜𝑔[𝑛 − 𝑟(𝑥)], 
em que: 𝐿𝑜𝑔𝐿 é o logaritmo da função de verossimilhança, 𝑝 é o número de parâmetros 

estimados, 𝑛 é o número de observações e 𝑟(𝑥) é o ranque da matriz de incidência dos 

efeitos fixos. Para verificar a significância dos efeitos aleatórios do modelo, foi utilizado 

o teste da razão de verossimilhança (LRT) (Rao, 1973). 

 A correlação genotípica através dos locais (𝑟௚௟) foi obtida por: 

𝑟௚௟ = ఙ೒మఙ೒మାఙ೒೗మ , 

em que:𝜎௚ଶ é a variância genotípica e 𝜎௚௟ଶ  é a variância da interação GE. 
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 A estratificação ambiental, para cada safra, foi feita via índice FAI-BLUP, que 

utiliza análise de fatores, sendo que o número de fatores foi determinado com base no 

autovalor mínimo (0.7), conforme Kaiser (1958). A análise de fatores tem como 

principal objetivo descrever a variabilidade original do vetor aleatório Y (observações 

genotípicas - BLUPs), em termos de um número menor de variáveis aleatórias, 

denominadas fatores, que a princípio são desconhecidas (Mingotti, 2005). Ou seja, 

partimos de um número usualmente grande de variáveis e desejamos reduzir esta 

dimensão para um número menor de fatores que representam as características originais. 

A analise de fatores parte do pressuposto de que a correlação entre as variáveis 

surge pois estas compartilham ou estão relacionadas a um mesmo fator. Desta forma, o 

objetivo é identificar fatores que não são diretamente observáveis (variáveis latentes) a 

partir da correlação entre um conjunto de variáveis que são passíveis de medição 

(Corrar et al., 2009). Ao se verificar a existência de padrões de correlação (grupos de 

variáveis mais correlacionadas devido a um fator comum) a analise de fatores procura 

agrupar variáveis correlacionadas em fatores de modo que se tenha uma redução 

significativa da dimensão a ser analisada, onde, no caso deste estudo, estas variáveis são 

os locaisexperimentados. Assim, após a estratificação para cada safra, verificou-se a 

coincidência dos grupos formados por meio. 

A seleção genética foi feita via índice FAI-BLUP (Rocha et al., 2018), utilizando 

os ensaios conduzidos na safra 2013/2014.A seleção para as demais safras segue o 

mesmo procedimento e, portanto, não serão abordadas. Este índice une a análise de 

fatores com a proposição de ideótipos, de modo a explorar a covariância entre as 

variáveis, que nesse estudo referem-se a característica produtividade de grãos em cada 

local. Assim, para a safra 2013/2014 foram consideradas 10 características, devido à 

avaliação da produtividade em 10 locais. 
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O índice FAI-BLUP visa a seleção dos genótipos que apresentam menor 

distância em relação aos ideótipos de interesse, considerando a produtividade 

máximaem todos os  locais como o ideótipo, por meio do seguinte estimador: 

𝑃௜௝ = భ೏೔ೕ∑ భ೏೔ೕ೔స೙;ೕస೘೔సభ;ೕసభ , 

em que: 𝑃௜௝ é a probabilidade do genótipo (i = 1,2,…, n) ser semelhante ao ideótipo j (j 

= 1,2,…, m); dij é a distância euclidiana média padronizada entre o i e o ideótipo j. 

O ganho com a seleção (GS) considerandoos genótipos selecionados pelo índice 

FAI-BLUP, foi obtido com base na seguinte expressão (Resende, 2016): 𝐺𝑆 =  ∑ ௏ீ೔೙೔సభ௣ , 

em que: 𝑉𝐺௜ é o valor genotípico dogenótipoi e p é o número de genótipos selecionados, 

sendo que foi considerada uma taxa de seleção de 20%, perfazendo a seleção de seis 

genótipos superiores.O ganho com a seleção em percentagem (𝐺𝑆(%)) foi obitido pela 

seguinte expressão: 𝐺𝑆(%) = ெೞିெబெబ × 100, 

em que: 𝑀௦ é a média genotípica dos genótipos selecionados e 𝑀଴é média genotípica da 

população avaliada. 

 As estruturas de variância residual foram testadas via software ASReml-R 

(Butler et al., 2009). Os componentes de variância, parâmetros genéticos e não 

genéticos e valores genotípicos foram obtidos via software Selegen REML/BLUP 

(Resende, 2016) e a estratificação ambiental e o índice 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 e 2013/2014 

apresentaram variância residual homogênea e os ensaios da safra 2014/2015 

apresentaram variância residual heterogênea (Tabela 1). Assim, para as safras 

2012/2013 e 2013/2014 foi utilizado o modelo que considera variância residual 

homogênea e para a safra 2014/2015 foi utilizado o modelo que considera variância 

residual heterogênea. 

Tabela 1 Critério de informação Bayesiano (BIC) para os modelos com variância 
residual  
homogênea (BIC1) e heterogênea (BIC2), em cada ano. 
Safra BIC1 BIC2 Inferência 
2012/2013 11557.4 11570.9 homogênea 
2013/2014 11606.4 11620.3 homogênea 
2014/2015 10407.1 10374.9 heterogênea 

 

Componentes de variância e parâmetros genéticos 

 O LRT mostrou que os efeitos aleatórios do modelo (genótipo e interação GE) 

são significativos a p < 0.01, em todos as safras (Tabelas 2 e 3). Nas safras 2012/2013 e 

2013/2014, os efeitos associados a genótipos, interação GE e resíduos explicaram 10%, 

29% e 71%; e 18%, 22% e 60%, respectivamente, da variância fenotípica (Tabela 2). 

Na safra 2014/2015, os efeitos associados agenótipos, interação GE e resíduos 

variaram de 4% a 13%, 10% a 33% e 54% a 86%, respectivamente (Tabela 3). A 

correlação genotípica através dos locais (𝑟௚௟) nas safras 2012/2013, 2013/2014 e 

2014/2015 foram iguais a 0.33; 0.45 e 0.22, respectivamente. 
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Tabela 2 Deviance, teste da razão de verossimilhança (LRT), estimativas dos 
componentes de variância e coeficientes de determinação para a característica 
produtividade de grãos, avaliada nas safras 2012/2013 e 2013/2014. 
Safra Efeito Deviance LRT Estimativa Coeficiente de determinação 

2012/2013 

𝜎௚ଶ 11641.33 24.54** 20062.10 0.10 𝜎௚௘ଶ  11638.34 33.82** 40100.34 0.19 𝜎௥௘௦ଶ  - - 148217.70 0.71 𝜎௣ଶ 11586.11 - 208380.20 - 

2013/2014 

𝜎௚ଶ 11561.63 55.22** 43889.85 0.18  𝜎௚௘ଶ  11570.91 52.23** 53205.46 0.22 𝜎௥௘௦ଶ  - - 147229.40 0.60 𝜎௣ଶ 11537.09 - 244324.70 - 𝜎௚ଶ: variância genotípica; 𝜎௚௘ଶ : variância da interação GE; 𝜎௥௘௦ଶ : variância residual; 𝜎௣ଶ: 
variância fenotípica; ℎ௚ଶ: herdabilidade no sentido amplo. 
** significativo a 1% de probabilidade pelo teste de Qui Quadrado. A hipótese nula foi 
que os modelos completo e reduzido não diferem entre si. 
 
 
Tabela 3 Deviance, teste da razão de verossimilhança (LRT), estimativas dos 
componentes de variância e coeficientes de determinação para a característica 
produtividade de grãos, avaliada na safra 2014/2015. 

Local 
Estimativa   

Coeficiente de 
Determinação 𝜎௚ଶ 𝜎௚௘ଶ  𝜎௥௘௦ଶ  𝜎௣ଶ ℎ௚ଶ 𝑐௚௘ଶ  𝑐௥௘௦ଶ  

- 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** - - - - - 𝜎௚ଶ: variância genotípica; 𝜎௚௘ଶ : variância da interação GE; 𝜎௥௘௦ଶ : variância residual; 𝜎௣ଶ: 
variância fenotípica; ℎ௚ଶ: herdabilidade no sentido amplo; 𝑐௚௘ଶ : coeficiente de 
determinação dos efeitos da interação GE; 𝑐௥௘௦ଶ : coeficiente de determinação dos efeitos 
residuais. 
** significativo a 1% de probabilidade pelo teste de Qui Quadrado. A hipótese nula foi 
que os modelos completo e reduzido não diferem entre si. 
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Estratificação ambiental 

 Nas trêssafras avaliadas, os ambientesse agruparam em três fatores, onde cada 

fator representa um grupo de ambientes, que são similares entre si (Figura 1).  

Em 2012/2013, no fator um foram agrupados cinco locais (2, 3, 5, 7 e 10), no 

fator dois foram agrupados três locais (4, 6 e 8) e no fator três 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 três(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 três (2 e 7). Assim, verificou-se que a estratificação ambiental 

só foi consistente para os locais 1 e 9. 

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

 

(a) 
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Seleção de genótipos 

Visando a seleção de genótipos superiores paraprodutividade de grãos, 

considerando osambientes individuais e os todos os ambientes em conjunto, utilizou-se 

o índice FAI-BLUP.Para projetar o ideótipo (ideótipo específico para produtividade de 

grãos), os valores genotípicosmáximos, foram utilizados. Oitenta e três por cento de 

toda variabilidade genotípica foi resumida em três fatores. 

Considerando a seleção dos seis melhores genótipos (intensidade de seleção de 

20%), os ganhos preditos na seleção diretavariaram de 1.06% a 14.11%, enquanto a 

seleção para todos os ambientes proporcionou um ganho de 4,40% (Tabela 4), 

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

 

Tabela 4 Ganho predito com a seleção (GS) considerando cada local individualmente e 
todos os locais pelo índice FAI-BLUP, com intensidade de seleção 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 
9 224.31 12.65 
10 50.48 0.88 
Total 153.60 4.14 

 

DISCUSSÃO 

Escolha do modelo 

 No contexto da metodologia de modelos mistos, a seleção de modelos está 

associada a critérios provenientes da razão entre verossimilhanças. Dentre os vários 

critérios para escolha de modelos destacam-se o critério de informação de Akaike (AIC) 
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(Akaike, 1973) e o BIC (Schwarz, 1978). O BIC é preferível ao AIC, uma vez que BIC 

tende a escolher modelos que são 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 variância residual homogênea. Por outro lado, os ensaios conduzidos na 

safra 2014/2015 apresentam variância residual heterogênea. Nesse caso, para uma 

acurada comparação do desempenho das genótipos nos diferentes ambientes foi 

utilizado o modelo com variância residual heterogênea. Este último aspecto sempre foi 

tradicionalmente ignorado. Entretanto,atualmente, há tendência de que a 

heterogeneidade residual seja considerada naavaliação 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 análises e interpretações foram 

realizadas. 

Componentes de variância e parâmetros genéticos 

Para todos os anos, as estimativas da variância genotípica e da variância da 

interação GE, associadasaos resultados do LRT, foram significativas (p < 

0.01).Portanto, há variabilidade genética entre as genótipos avaliados e interação GE. 

Avaliando produtividade de grãos 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 (ℎ௚ଶ < 0.15) a moderada (0.15 <ℎ௚ଶ < 0.50) magnitudes (Tabelas 2 e 3). Além disso, verificou-se que a variâncias 

residuais consomem grande parte da variância fenotípica, indicando que, para 

experimentos futuros, a utilização de maior número de repetições seria uma estratégia 
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viável para permitir a maior expressão da variação genotípica em relação à residual 

fator importante. 

 Nos três anos avaliados, as correlações genotípicas através dos locais 

apresentaram baixa magnitude (0.33, 0.45 e 0.22), indicando a presença de interação GE 

do tipo complexa e, portanto, reforçando a necessidade de métodos estatísticos 

eficientes para a identificação degenótipossuperiores. 

Estratificação ambiental 

A estratificação ambiental foi feita para cada safra, onde em cada safra foram 

avaliadas diferentes linhagens. A estratificação ambiental não se manteve constante ao 

longo das safras (Figura 1). Existem dois principais fatores que explicam essa alteração 

na estratificação entre as safras, variação genética e variação ambiental.  

Considerando o primeiro fator, variação genética, entende-se que para uma 

efetiva concordância entre as estratificações ambiental ao longo das safras, haveria a 

necessidade de avaliação dos mesmos genótipos em todos os ambientes e safras. Onde, 

no presente trabalho, a concordância dos genótipos entre as safras avaliadas, são quase 

nulas.  

 Associadas ao segundo fator inerente à baixa concordância entre as 

estratificações realizadas ao longo das safras, variação ambiental, as Figuras 2, 3 e 4 

demostra as variações climáticas nas diferentes safras avaliadas. Pode-se observar que 

houve inconstância na temperatura e precipitação ao longo das safras, fatores que mais 

influenciam a produtividade de grãos em soja. As alterações climáticas fizeram com que 

cada local de avaliação tivesse condições ambientais distintas de um ano para outro. 

Esse fato favoreceu a inconsistência da estratificação ambiental ao longo dos anos. 
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Farias et al. (2007) observou diferenças datas de floração, de um ano para o 

outro, em uma cultivar de soja semeada no mesmo local e mesma época,ressaltando que 

essas variações é devido a mudança temperatura, entre anos,e como consequência, 

acarretou no florescimento antes do tempo,no periodo de altas temperaturas. No qual os 

autores observaramaborto das flores, diminuição da capacidade de retenção das vagens, 

e da altura dessa cultivar, certificando que,esses problemas se acentuam com a 

ocorrência de déficits hídricos. 

No desenvolvimento da soja é muito importante a disponibilidade de água, 

principalmente nos períodos germinação-emergência e floração-enchimento de grãos. 

Durante o período da germinação-emergência o estresse hídrico (tanto o excesso como a 

falta de água) é prejudicial ao estabelecimento da cultura e à obtenção de uma boa 

uniformidade na população de plantas (Ritchie et al. 1977).  

Para o genótipo de soja alcançaralta produtividade, é necessário o volume 

adequadode água, com uma distribuição uniforme das chuvas ao longo do ciclo, 

principalmente, durante as fases de mais demanda hídrica (floração-enchimento de 

grãos).A distribuição desuniforme da precipitação pluviométrica é limitante à obtenção 

de altos rendimentos, principalmente durante as fases de maior demanda de água 

(floração) e mais críticas à ocorrência de déficits hídricos (enchimento de grãos)(Farias 

et al. 2005). 

Segundo Farias et al. (2007), o déficit hídrico é a principal limitação à expressão 

do potencial de rendimento da cultura, e a maior causa da oscilação na produtividade de 

grãos observadas de um ano para outro, no qual destacam a safra de 2004/2005, no 

Paraná, que alcançou perdas de produtividade superiores a 78%, quando comparadas à 

safra 2002/2003, que não ocorreram problemas de seca. No qual, devido ao deficit 

hídrico, os estados do Paraná e Rio Grande do Sul foram responsaveis por mais de 80% 



 

das perdas totais na produção brasileira d

para os produtores e na economia do país.

Diante do exposto, evidência a importância e 
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produtividade para contornar os efeitos adversos das mudanças climáti

dos anos. Com exceção à regra os ambientes 1 e 9, que mantiveram
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dois ambientes, podendo assim,

 Dalló et al. (2019) avaliando 

Farias, 2012), nos mesmos 

três anos agrícolas (2013, 2014 e 2015
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pois os municípios 1, 2, 4, 
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Figura 2Temperatura e precipitação média
Meterologia (INMET). 
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das perdas totais na produção brasileira da safra 2004/2005, gerando grandes prejuízos

s e na economia do país. 

Diante do exposto, evidência a importância e necessidade do uso de eficientes 

métodos de seleção para identificargenótiposcom alta adaptabilidade, estabilidade 

para contornar os efeitos adversos das mudanças climáti

Com exceção à regra os ambientes 1 e 9, que mantiveram

três anos avaliados, indicando que não há necessidade de realizar

assim, eliminar um deles da rede experimental.

alló et al. (2019) avaliando genótipos de soja na macrorregião dois

nos mesmos municípiosutilizados neste trabalho, com exceção do

2013, 2014 e 2015) identificaram a possibilidade das microrregiões

formar um megambiente.Resultado contrastante com o do 

1, 2, 4, 6, e 10 (microrregião 201) e os 3 e 7 (microrregião 204)

mudam o padrão de agrupamento nos três anos avaliados, ficando assim em 
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Figura 3Temperatura e precipitação média
Meterologia (INMET). 
 

Figura 4Temperatura e precipitação média
Meterologia (INMET). 
 

Seleção de genótipos 

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

Roekel et al., 2015), um dos principais fatores desse resul

58 

Temperatura e precipitação média do ano de 2013. Fonte:Instituto Nacional de 

Temperatura e precipitação média do ano de 2014. Fonte:Instituto Nacional de 

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

, 2015), um dos principais fatores desse resultado é o aumento da precisão 
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dos métodos de seleção e um melhor entendimento da interação GE (van Eeuwijk et al., 

2016). O índice FAI-BLUP, une a análise de fatores com a proposição de ideótipos, 

explorando a covariância entre as características e permite utilizar os valores 

genotípicos capitalizados pelo efeito da interação GE (Rocha et al., 2018), selecionando 

assim, genótipos com maior adaptabilidade, estabilidade e produtividade. 

De acordo com o critério autovalor mínimo igual a 0.70, três fatores foram 

utilizados nesse estudo. A frequência cumulativa para os três primeiros componentes 

principais, foi igual a 83,83%, indicando que três fatores explicaram 83,83% de toda a 

variabilidade genotípica.Com a seleção dos seis melhores genótipos pelo índice FAI-

BLUP, foram obtidos ganhosno sentido desejadopara todos os ambientes avaliados 

etambém um ganho considerável na média total dos ambientes, constatando que os 

genótipos selecionados possuem genes favoráveis a produtividade.  

Rocha et al. 2018, utilizando o FAI-BLUP para a seleção dos melhores 

genótipos de capim-elefante, obteve ganhos desejados para todas as características 

avaliadas, e concluiram que este íncide pode ser utilizado de forma eficiente no 

melhoramento genético desta cultura. Silva et al. 2018, afirmaram que o FAI-BLUP 

indicouos melhores genótipos de sorgo e concluíram que estes genótipos possuem maior 

potencial paraa obtenção de híbridos superiores.Rocha et al. 2019, avaliando genótipos 

de feijoeiro comum, concluiram que as progênies indicadas pelo índice FAI-BLUP 

podem acelerar o desenvolvimento de genótipos superiores.  

Estes resultados demonstram a eficiência e aplicabilidade deste índice em 

diferentes culturas. No presente estudo o índice FAI-BLUP também mostrou-se útil na 

seleção dos genotipos de soja, que proporcionam ganhos consideráveis para a 

característica produtividade de grãos. 
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MATERIAL SUPLEMENTAR 

Tabela S1 Coordenadas geográficas de cada ambiente e número de genótipos avaliadas 
em cada ano. 

Município Ambiente 
Altitude 

(m) 
Latitude 

(S) 
Longitude 

(W) 
Nº de genótipos 

2012 2013 2014 
Bela Vista do Paraíso 1 590 22° 59' 48" 51° 11' 26" 30 30 27 
Cafelândia 2 563 24° 37' 5" 53° 19' 18" 30 30 27 
Dourados 3 430 22° 13' 16" 54° 48' 20" 30 30 27 
Mamborê 4 762 24° 19′ 10″ 52° 31′ 48″ 30 30 27 
Naviraí 5 364 23° 3' 55'' 54° 11' 26' 30 30 27 
Palotina 6 333 24° 17' 02" 53° 50' 24" 30 30 27 
Ponta Porã 7 655 22° 32' 11'' 55° 43' 36'' 30 30 27 
Rolândia 8 736 23° 18' 38'' 51° 22' 10'' 30 30 27 
Sertanópolis 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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Figura S1.Macrorregiões Sojícolas do Brasil. Fonte:Embrapa 

 

 

Figura S2. Macrorregião 2 Sojícola. Fonte: Embrapa Soja 

.
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Tabela S2 Valores genotípicos (BLUP) por local e para todos os locais. 
u+g

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 5753.91 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

u+g+geGenótipo
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Tabela S3Ganho de seleção por local e para todos os locais pelo índice FAI-BLUP. 

Ambiente 1 Ambiente 2 Ambiente 3 Ambiente 4 Ambiente 5 Ambiente 6 Ambiente 7 Ambiente 8 Ambiente 9 Ambiente 10 Todos 
1 21 14.89 7.72 21.57 3.05 12.30 3.76 6.63 13.45 34.96 1.31 7.50
2 62 12.00 6.93 17.38 2.22 9.84 5.19 5.89 10.53 20.48 0.86 6.07
3 20 15.54 6.71 18.88 2.31 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 5.32 5.20 7.29 14.99 0.67 5.10
5 63 10.00 5.95 13.42 1.18 4.29 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 4.38 10.20 1.19 4.21 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 4.35 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 3.31
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 4.91 3.25 5.22 0.58 2.11 3.15 2.73 3.29 7.95 1.98 2.59
13 71 4.63 3.27 4.33 0.83 2.42 2.57 2.50 3.10 8.01 1.85 2.46
14 74 5.51 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 5.25 3.40 5.22 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 2.22 2.28 7.78 1.58 2.47
18 13 4.16 2.34 4.44 1.02 3.06 2.14 2.28 2.23 7.41 1.47 2.19
19 50 5.24 2.25 4.56 0.66 2.89 2.11 2.16 2.48 7.84 1.64 2.22
20 19 5.15 2.37 4.48 0.55 2.81 2.05 2.00 2.01 7.35 1.27 2.08
21 43 4.30 2.01 4.05 0.50 2.73 1.80 1.85 1.89 7.43 1.05 1.88
22 42 4.37 2.14 4.12 0.76 3.23 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 3.61 0.73 2.62 1.58 1.70 1.52 5.33 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 4.27 0.81 1.47
27 70 2.33 1.54 2.44 0.69 2.19 1.39 1.58 1.40 3.30 0.82 1.33
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

GS%Ranque Genótipo
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CONCLUSÕES GERAIS 

-Seleção de genótipos baseada no método MHPRVG se mostrou adequada aos objetivos 

dos programas de melhoramento da soja. 

-A estratificação ambiental não se mantem constante através dos anos. 

- Os ambientes 1 e 9 são muito semelhantes se mantendo agrupados durante os três anos 

avaliados. 

-Com a seleção pelo índice FAI-BLUP, foram obtidos ganhos em todos os ambientes 

avaliados. 

-O índice FAI-BLUP mostrou-se útil na seleção dos genotipos de soja, e proporcionam 

ganhos consideráveis para a característica produtividade de grãos. 
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