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RESUMO

ALVES, Rodrigo Silva, M. Sc., Universidade Federal de Vicosa, julho de B)16P

via modelos de normas de reacdo na avaliacdo da interacdo gendtipos x ambientes
em plantas. Orientador: Marcos Deon Vilela de Resende. Coorientadores: Camila
Ferreira Azevedo e Gleison Augusto dos Santos.

A interacdo genoétipos x ambientes é caracterizada pelo comportamento diferencial dos
gendtipos frente a variagdo ambiental. Essa interacdo pode se expressar de diferentes
formas e com diferentes intensidades e é de fundamental importancia nas avaliagées
genéticas. Dentre as formas de se avaliar a interacdo genotipos x ambientes as
abordagens via modelos mistos REML/BLUP sdo mencionadas como vantajosas no
melhoramento vegetal. Além disso, modelos de normas de reacdo sdo amplamente
utilizados na avaliacdo da interacdo genétipos x ambientes no melhoramento animal,
mas ndo no melhoramento vegetal. O presente estudo teve como objetivo verificar a
aplicabilidade de modelos de normas de reacdo (regressao aleatéria) via REML/BLUP
na avaliacdo da interagdo genotipos x ambientes em plantas. Foram avaliados dados
reais de diametro a altura do peito (DAP) e penetracdo do Pilodyn (PP) de 215
genotipos de Eucalyptus repetidos em quatro ambientes. De maneira geral, o modelo
mais adequado de normas de reacdo é proximo ao modelo de simetria composta ou de
efeitos genotipicos mais interacdo genotipos x ambiemtesge). Para ambos os
caracteres, o modelo mais adequado de normas de reacao foi o ©thimdelo cubico

de normas de reagcdo sobre o modelo de simetria comppstge) apresenta a
vantagem de interpolacéo para niveis ambientais ndo experimentados. Curvas de valores
genotipicos em fungdo do gradiente ambiental foram geradas. Essas curvas preveem o
comportamento dos gendtipos em cada nivel ambiental. Os modelos de normas de

reacdo podem ser aplicados de forma eficiente no melhoramento de plantas.



ABSTRACT

ALVES, Rodrigo Silva, M. Sc., Universidade Federal de Vicosa, July, ZB18P via
reaction norms models in the evaluation of genotype by environment interaction in
plants. Advisor: Marcos Deon Vilela de Resende. Co-advisors: Camila Ferreira
Azevedo and Gleison Augusto dos Santos.

The genotype by environment interaction is characterized by the differential genotypes
behavior faced to environmental variation. This interaction can be expressed in different
forms and with different intensities and it has fundamental importance in genetic
evaluations. Among the forms to evaluate the genotype by environment interaction via
mixed models REML/BLUP approaches have been mentioned as advantageous in plant
breeding. In addition, reaction norms models are widely used to evaluate the genotype
by environment interaction in animal breeding, but not in plant breeding. This study
aimed to verify the applicability of reaction norms models (random regression) via
REML/BLUP to evaluate the genotype by environment interaction in plants. Were
evaluated real data of diameter at breast height (DBH) and Pilodyn penetration (PP) of
215 Eucalyptus genotypes repeated in four environments. In general, the most
appropriate reaction norms model is near to the compound symmetry model or genetic
effects added to genotype by environment interactjo# ge). For the both traits, the

most appropriate reaction norms model was the cubic. The cubic model of reaction
norm on compound symmetry modg) € ge) take advantage on interpolation to
untested environment levels. Genetic values curves in function of environmental
gradient were generated. Its curves predict the genotypes behavior in each
environmental level. The reaction norms models can be applied efficiently in plant

breeding.
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1. INTRODUCAO GERAL

O efeito da interacdo genotipos x ambientes é decorrente do comportamento
diferencial dos diferentes gendtipos nos diferentes ambientes e pode indicar que os
melhores individuos em um ambiente podem nédo sé-lo em outro ambiente. Assim, este
efeito pode ser um complicador na selecdo, se ndo for considerado adequadamente
(RESENDE et al., 2014).

Na analise de um grupo de individuos avaliados em um ambiente ou local, o
modelo para o valor fenotipicoyé= u + g + e, em queu é a média geral é o efeito
genotipico e € o efeito ambiental. Quando grupos de individuos séo avaliados em mais
de um ambiente, o modelo para o valor fenotipico deve ser expandidp pard +
l+g"+gl+e, em queu” € o efeito da média geral livre do efeito de logglé o
efeito genotipico, livre da interacdo genoétipos x ambientésy efeito de localgl é o
efeito da interacdo gendtipos x ambientes & o efeito ambiental (RESENDE et al.,
2014).

Comparando este modelo com o anterior, tém-se as igualdadeg: + [;

g =g  +gl. Assim verifica-se que quando a avaliacdo € realizada em um Unico
ambiente, a média genotipica € inflacionada pelo efeito de locais e o efeito genaotipico,
pelo efeito da interacao gendtipos x ambientes (RESENDE et al.,2014).

Verifica-se que quando um material é avaliado em um ambiente e utilizado no
mesmo, o efeito da interacdo é capitalizado na selecdo, ou seja, o valor genotipico dos
individuos selecionados e utilizados no lacéldado poru® + 1+ g* + gl. Quando o
material € avaliado em um ambiente e utilizado em outro, o valor genotipico € menor,
equivalendaqu® + g*. Assim, a interacdo pode ser favoravel ou desfavoravel a selecéo,
dependendo da estratégia de utilizacdo do material selecionado (RESENDE et al.,
2014).

Considerando fixo o efeito de locais, a variacdo fenotipica total é dada por:
6; = 6%+ 65, + 62 (RESENDE, 2007). Considerando dois ambientes x e y o
componente de variancia da interacao genétipos x ambientes pode ser assim desdobrado
(ROBERTSON, 1959):

2 _1 2 .
Og1 =3 (0gx — 0gy)° + (1 — Tyxgy)Ogx 04y, €M QUE:

1 . . ~ . . ~
E(agx —a,,)%: parte simples da interacdo, explicada pela mudanca de variagéo
genética (heterogeneidade de variancias) dos materiais nos diferentes ambientes.
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(1 — 1y gy) 04204y Parte complexa da interacéo, advinda da falta de correlagéo genética
entre o desempenho do material genético de um ambiente para outro. E a parte
problematica da interacao, significando que um material bom em um ambiente pode néo
sélo em outro, quandg,,, € baixa.
Tyxgy. COMrelagcdo genética entre o desempenho do material genético de um ambiente
para outro.
04x- desvio padréo geneético no ambiente
a4y. desvio padrdo genético no ambiepte

Pela expressao dgl, verifica-se que, quando a correlacdo genética através dos
ambientes equivale a um, a variancia da interacdo genoétipos x ambientes refere-se,
exclusivamente, a heterogeneidade de variancias (RESENDE, 2007).

A correlagaay, , pode ser estimada pelas expressoes:

X g %" ™ em quer, é a correlacdo fenotipica
7 — — = , T,
axgy OgxTgy 0-;*+0';l—0,5(0'gx—0'gy)2 hyxhy q xy ¢ p

entre o desempenho do material genético de um ambiente para o bytd.£ séo as
raizes quadradas das herdabilidade nos ambientes x e y, respectivamente. Esta
expressao € valida, pois a covariancia fenotipica (numerador da correlacao fenotipica),
neste caso, € somente de natureza genéfista correlacdo(fy,,,) € também
denominada correlacéo genética do tipo B, por ser avaliada sobre diferentes individuos
(RESENDE, 2007).

Para situacfes que envolvem mais de dois locais, a correlacdo genética pode ser

estimada por:

O'Z*
N g )
.0. = 5 ———, €M que:
9igj O';*+O';I—U(O'g)’ q

V(ag): variancia da escala genética ou variancia dos desvios padrdes genéticos nos
ambientes. Em caso de variacdes genéticas de magnitudes similares nos ambientes, este
valor torna-se nulo.

Na estimacao d@igj €7,xgy, O CONCeito do coeficiente de correlagdo genotipica
intraclasse pode ser utilizado (DICKERSON, 1962). Considerando homogeneidade de

variancia genéticél’ (g, ) = 0) nos ambientes, tem-se que:

0'2* 0'2*
X 2 2"
9%0Y T Gpragy | oBtad,



Este estimador subestima a correlacdo genética se houver heterogeneidade de
variancias e, neste caso, € um estimador conservador do ponto de vista do melhorista, j&
gue superestimara (diminuindo a estimativa da correlacao genética) o efeito da interacéo

e, consequentemente, levard o melhorista a se precaver contra ela. rggg,im,

(assumindoV(ag) = 0) é o limite inferior da correlacdo genética esperada para um
carater avaliado em parentes em dois diferentes ambientes. Equivale também a um
estimador exato der,,,, quando se corrige (padronizacdao), previamente, a
heterogeneidade de variancia dos dados. Este estimador pode ser aplicado facilmente a
partir de uma analise de variancia conjunta, segundo um modelo aleatério (RESENDE,
2007).

As correla(;oes;gigj e Tyxgy POdem ser expressas alternativamente em funcao da

2 2

O

30P = 24 i =9 1 = _ _
proporgaoP = 22" por meio dery, ;. = ZrpoZ, T TeP ComP = 0,5, tem-sery,4. =

0,67, que € um valor alto de correlacdo genética. Assim, pode-se inferir que quando a
proporcado wvariancia da interagdo/variancia genética livre da interagao  for

inferior a 0,5, a interacdo ndo é problematica para o melhorista, implicando perdas de
ganhos com a selecéo indireta (selecdo em um local visando ganho em outro). Tem-se

1-74.4.
também a igualdade = — 2% (RESENDE, 2007).

T9i9;

Os experimentos repetidos em varios ambientes sdo comuns na experimentacéo
em genética e melhoramento. As andlises deste tipo de experimento objetivam a
realizacdo de inferéncias: (i) para os ambientes individuais; (ii) para o ambiente médio;
(iii) para os ambientes novos néo incluidos na rede experimental. De maneira geral, a
capacidade dos materiais genéticos se comportarem bem em uma grande amplitude de
condicbes ambientais pode ser fator essencial em um programa de melhoramento
genético. Neste contexto, o estudo da estabilidade dos materiais genéticos torna-se
relevante. De maneira geral, um material € considerado estavel quando apresenta
pequenas variagbes no seu comportamento geral quando € avaliado em diversas
condicbes de ambiente. Esse conceito esta associado a plasticidade dos gendtipos e, na
literatura internacional, as vezes referido como sensibilidade ambiental dos gendtipos.
Nesses termos, um genoétipo ideal € aquele que responde de maneira previsivel ou
proporcional ao estimulo ambiental (RESENDE, 2007

Os procedimentos de andlise da interacdo genotipos x ambientes evoluiram da
tradicional ANOVA conjunta de experimentos, passando pelos méetodos de estudo da
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adaptabilidade fenotipica baseados em andlise de regressédo, pelos métodos nao
paramétricos para estabilidade e adaptabilidade e pelos modelos multiplicativos
(AMMI) para efeitos da interacdo. Tais procedimentos apresentam limitacdo para lidar
com dados desbalanceados, delineamentos experimentais ndo ortogonais (blocos
incompletos) e com heterogeneidade de varidncias entre os varios locais de
experimentacado, situacbes estas corriqueiras na experimentacdo de campo. Além do
mais, tais metodologias assumem, em geral, que os efeitos de tratamentos genéticos sao
fixos, 0 que € desvantajoso e incoerente com a pratica simultdnea da estimacdo de
componentes de variancia e parametros genéticos (tais como a herdabilidade) realizada
com base nestes experimentos (RESENDE, 2007).

Outro aspecto refere-se a escolha do procedimento a ser aplicado, dentre os
varios disponiveis. Alguns procedimentos conduzem a resultados similares, outros
possuem propriedades estatisticas superiores e alguns apresentam interpretacdes mais
simples dos resultados. Assim, a escolha a priori do método a ser utlizadotarefa
dificil. Também varios métodos ndo sdo prontamente comparaveis, pelo menos
formalmente, pois envolvem conceitos diferentes. Neste sentido, Piepho (1999) prop6s
0 uso da metodologia de modelos mistos via REML (Restricted Maximum Likelihood)
para a comparacao entre 0s varios procedimentos, tais quais o de Finlay e Wilkinson, o
de Eberhart e Russel, o de Shukla, o de Lin et al. e uma versdo AMMI considerando os
efeitos de locais como aleatérios. Segundo Piepho (1999), a maioria das medidas
tradicionais de estabilidade podem ser enquadradas na metodologia de modelos mistos,
assumindo os efeitos de gendtipos como fixos e os efeitos de locais como aleatérios
(procedimento REML/GLS). O método REML € entdo aplicado na estimacdo de
parametros, fato que é vantajoso devido a sua aplicabilidade para a situacdo de dados
desbalanceados e de heterogeneidade de variancias. Adicionalmente, propicia uma
escolha formal do melhor procedimento por meio do uso do teste da razdo de
verossimilhanca (REMLRT), visto que os varios modelos de andlise se encaixam como
sub-modelos de um modelo mais geral (0 modelo de variancia ambiental de Lin et al.),
produzindo uma estrutura hierarquica de modelos, permitindo o uso do teste de razédo de
verossimilhanca. Assim, o problema de escolha de uma medida adequada de
estabilidade e adaptabilidade equivale exatamente ao problema de identificacdo da mais
apropriada estrutura de variancia e covariancia. Em outras palavras, a escolha do
método mais adequado € dependente do conjunto de dados analisados (RESENDE,
2007).



Embora adequada para lidar com desbalanceamento e heterogeneidade de
variancias, a metodologia de modelos mistos € mais adequada aos propositos do
melhoramento quando considera os efeitos de genoétipos como aleatorios, visando a
obtencdo dos BLUPs dos referidos efeitos. E isto ndo é realizado pelos métodos de
estabilidade e adaptabilidade mencionados. Considerando os efeitos de genétipos como
aleatérios o procedimento ideal € o BLUP multivariado (RESENDE et al., 1999;
RESENDE, 2002) em que os varios ambientes sdo considerados como se fossem
diferentes caracteres. Nesse caso, sdo preditos valores genéticos para cada ambiente,
para 0 ambiente médio e para novos ambientes. O BLUP multivariado considera
intrinsecamente a heterogeneidade de variancias, sendo, portanto, o procedimento ideal.
Entretanto, com grande namero de ambientes, o modelo multivariado € praticamente
impossivel de ser ajustado. Uma opcdo de modelo parcimonioso para o BLUP
multivariado é o modelo fator analitico multiplicativo misto (FAMM), o qual € analogo
ao AMMI, pois é multiplicativo, mas difere por considerar os efeitos genotipicos como
aleatérios (RESENDE; THOMPSON, 2004). Os modelos FAMM permitem inferéncias
sobre valores genéticos, adaptabilidade, estabilidade e agrupamento de locais com base
na interacdo genotipos x ambientes. Permite também o uso de modelos espaciais para os
erros dentro de locais, que sdo, em geral, correlacionados (RESENDE, 2007).

Outra opcdo de modelo parcimonioso € usar o modelo misto univariado de
efeitos principais ) e da interacdoge), porém, levando em conta a heterogeneidade
de variancias, via alguma transformacao prévia nos dados. A transformacéo dos dados,
multiplicando os porh;/h,, praticamente reproduz, vig + ge, 0s resultados do
modelo BLUP multivariado, conduzindo a um viés para o efeito genotipico médio
(g + gm, em quegm é o efeito médio das interacdes com locais) de apenas 2%
(RESENDE, 2007). No casa; e h,, referem-se as raizes quadradas das herdabilidade
no ambiente e da média das herdabilidade em cada ambiente, respectivamente. Esta
transformacao considera tanto a heterogeneidade de variancia genética quanto ambiental
e mostrou-se superior (em termos de viés) a outras transformacdes comumente relatadas
na literatura, as quais sao baseadas apenas no desvio padrao fenotipico (heterogeneidade
de variancia fenotipica) (RESENDE, 2007).

E importante relatar que o BLUP considera a herdabilidade dos efeitos da
interacdo genotipos x ambientes, ou seja, elimina os ruidos ou efeitos residuais, por
ocasiao do processo de predicaggd¢RESENDE, 2007).



Atualmente, procedimentos de interpretacdo mais simples tém tido apelo para
andlise de adaptabilidade e estabilidade. Nesse sentido, medidas que incorporam ambos
(estabilidade e adaptabilidade) em uma Unica estatistica, tais como os métodos de
Annicchiarico (1992) e Lin e Binns (1988) e modificacdes, tém sido enfatizados (CRUZ
et al., 2014). No contexto dos modelos mistos, um método para ordenamento de
gendtipos simultaneamente por seus valores genéticos (produtividade e estabilidade),
refere-se ao procedimento BLUP sob médias harmonicas (RESENDE, 2002). Nesse
caso, o vetor de dadog)(deve ser trabalhado como a reciproca dos dados observados,
ou seja, 1/y). Isto produz resultados que sao funcBfH) da média harmodnicad(
dos dados. Quanto menor for o desvio padrdo do comportamento genotipico através dos
locais, maior sera a média harmoénica de seus valores genotipicos. Assim, a selecéo
pelos maiores valores da média harménica dos valores genotipicos (MHVG) implica
simultaneamente selecdo para produtividade e estabilidade. Adicionalmente, o uso da
transformacaol /y considera também a instabilidade dentro dos locais (RESENDE,
2007).

Em termos de adaptabilidade, uma medida simples e eficiente no contexto dos
modelos mistos refere se a performance relativa dos valores genotipicos (PRVG)
através dos ambientes. Neste caso, 0s valores genotipicos preditos (ou os dados
originais) sdo expressos como proporcao da meédia geral de cada local e, posteriormente,
obtém-se o valor médio desta proporcdo através dos locais. Genericamente, a
performance relativa tem sido usada a longo tempo (WRIGHT et al., 1966) em termos
de dados fenotipicos, e constitui a base do método de Annicchiarico (1992)
(RESENDE, 2007).

Portanto, a selecdo simultaneamente por produtividade, estabilidade e
adaptabilidade, no contexto dos modelos mistos, pode ser realizada pelo método da
média harménica da performance relativa dos valores genéticos (MHPRVG) preditos,
proposto por Resende (2004).

Esse método permite selecionar simultaneamente pelos trés atributos
mencionados e apresenta as seguintes vantagens: (i) considera os efeitos genotipicos
como aleatorios e, portanto, fornece estabilidade e adaptabilidade genotipica e nao
fenotipica; (i) permite lidar com desbalanceamento; (i) permite lidar com
delineamentos ndo ortogonais; (iv) permite lidar com heterogeneidade de variancias; (v)
permite considerar erros correlacionados dentro de locais; (vi) fornece valores genéticos

ja penalizados de instabilidade; (vii) pode ser aplicado com qualquer namero de
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ambientes; (viii) permite considerar a estabilidade e adaptabilidade na selecao de
individuos dentro de progénie; (ix) ndo depende da estimacao e interpretacdo de outros
parametros tais quais coeficientes de regressao; (x) elimina os ruidos da interacéo
genotipos x ambientes pois considera as herdabilidade desses efeitos; (xi) gera
resultados na prépria grandeza ou escala do carater avaliado; (xii) permite computar o
ganho genético com a sele¢do pelos trés atributos simultaneamente. Estes dois Ultimos
fatores sdo bastante importantes. Outros métodos como e de Lin e Binns fornecem
resultados que ndo sao interpretados diretamente e entdo ndo permitem computar o
ganho genético no carater composto pela produtividade, estabilidade e adaptabilidade. O
Método de Annicchiarico depende, adicionalmente, de suposicdes de valoses de
associados &(;_,), que refere-se ao percentil da funcao distribuicdo normal padrao
associado a determinado nivel de significanc{RESENDE, 2007).

Em resumo, considerando os efeitos de gendtipos como aleatorios, existem duas
opcdes principais de andlise via modelos mistos REML/BLUP: (i) Modelos FAMM, os
quais sao analogos aos modelos AMMI; (ii) Modelo de simetria composta (MHRRVG)
gue é analogo aos métodos de Lin e Binns e Annicchiarico. O modelo linear misto de
simetria composta pode ser aplicado via modelo multivariado ou via modelo univariado
do tipo (g + ge) com correcéo para heterogeneidade de variancias (RESENDE, 2007).

Dentre as formas de se avaliar a interacdo genoétipos x ambientes em animais,
modelos de normas de reacdo tém se destacado (KOLMODIN et al., 2002; STREIT et
al., 2012). Apesar de sua ampla utilizacdo no melhoramento animal, trabalhos que
empregam modelos de normas de reacdo (regressao aleatéria) sdo inexistentes no
melhoramento vegetal.

A expressao fenotipica potencial de um dado gendtipo, considerado em todas as
situacbes ambientais em que o gendtipo pode sobreviver, € sua norma de reacao
(RESENDE et al., 2014). A norma de reacdo em si é uma funcdo, com o valor do
gradiente ambiental como argumento e o valor genotipico do carater como um valor da
funcdo (DE JONG, 1995 ertas “normas” sdo relativamente estreitas, significando
gue, se 0 genotipo existe, ele é previsivelmente constante em expressao fenotipica. Por
outro lado, se os alcances das reacdes sao grandes, o desenvolvimento é mais flexivel e
fendtipos diversos séo produzidos sob condi¢bes ambientais diversas (RESENDE et al.,
2014). Além disso, diferentes genotipos podem resultar em fendétipos semelhantes se
houver sobreposicao de alcances de reagcbes (METTLER; GREGG, 1973). Sendo assim,



0 conceito de norma de reacado é, essencialmente, um conceito de interacdo genotipos X
ambientes (RESENDE et al., 2014).

A variacdo genética envolve diferencas entre as normas de reacdo, enquanto a
variacdo ambiental refere-se a diferencas fenotipicas dentro de normas. A variacdo néo
genética, chamada frequentemente de plasticidade fenotipica, permite ao individuo
adaptar se melhor durante o desenvolvimento. Entdo os gendtipos com grandes normas
de reacéo sao considerados melhor adaptados, em geral, pois podem desenvolver-se em
uma gama de situacdes ambientais. Tais genétipos sdo mais versateis. A importancia da
plasticidade fenotipica nos estudos de interacdo genétipos x ambientes é que ela
possibilita identificar genotipos que responderiam de maneira positiva a ambientes
favoraveis e vice-versa ou de gendtipos com desempenhos pouco variaveis conforme o
ambiente (RESENDE et al., 2014).

A norma de reacdo descreve o valor genotipico de um individuo como uma
funcdo continua do ambiente (KOLMODIN, 2002) e expressa o fenotipo como uma
funcao polinomial do valor ambiental em que os coeficientes polinomiais sdo assumidos
estar sob influéncia genética (DE JONG, 1995).

Do ponto de vista estatistico, através do uso de fungBes de covariancias
(KIRKPATRICK et al., 1990), o modelo de normas de reacédo pode ser generalizado
para um numero infinito de ambientes, possibilitando se estudar as normas de reacao
dos individuos ao longo de um gradiente ambiental, pela regressdo do desempenho dos
gendtipos no valor médio do desempenho observado em cada ambiente (DE JONG,
1995). A vantagem desse modelo € que a resposta a selecdo pode ser predita ndo
somente na expressdo fenotipica em todo ambiente, mas também na sensibilidade
ambiental da caracteristica as mudancas no ambiente (DE JONG; BIJIMA, 2002).

Como o gradiente ambiental é desconhecido, pode-se estima-lo por meio de um
modelo estatistico adequado e, em seguida, utilizar estas estimativas como uma
covariavel conhecida em um modelo de regresséao aleatéria.

A teoria associada a regressdo aleatéria foi apresentada inicialmente por
Henderson Janior (1982). Baseado nessa teoria existe, em um dado experimento,
diferentes coeficientes de regresséo associados aos diferentes individuos da populacao,
de forma que se os individuos s&o efeitos aleatdrios, os coeficientes de regressao
associados a estes individuos, devem também ser tratados como efeitos aleatorios
(HENDERSON, 1984; RESENDE et al., 2001).



Os modelos de regressao aleatéria permitem a obtencéo de diferentes curvas de
valores genéticos associadas aos diferentes individuos e considera as mudancas nas
variancias genéticas e residuais através do espaco. A estimacdo de covariancias entre 0s
efeitos de regressdo aleatdria produz estimativas de funcbes de covariancias
(KIRKPATRICK et al., 1990), que referem-se a uma descricdo continua da estrutura de
covariancias do carater para a amplitude de ambientes abrangidos pelos dados, ou seja,
uma funcdo de covariancia descreve a covariancia entre medi¢cdes tomadas em certos
ambientes como funcdo destes ambientes. Meyer (1998) demonstrou a equivaléncia
entre os modelos de regresséo aleatéria e de fungdes de covariancia (RESENDE et al.,
2001).

Os modelos de regressao aleatoria e as funcdes de covariancia podem expressatr,
de maneira mais realistica, os fenbmenos associados a dados longitudinais (RESENDE
et al., 2001 SCHAEFFER, 2004). Meyer (1998) relata que estes modelos deverao
suplantar os modelos menos realisticos até entdo usados (RESENDE et al., 2001).

Diante do exposto, 0 presente estudo teve como objetivo avaliar a aplicabilidade
de modelos de normas de reacéo (regresséao aleatodria) via REML/BLUP na avaliacdo da

interacdo genotipos x ambientes em plantas.
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BLUP VIA MODELOS DE NORMAS DE REACAO NA AVALIACAO DA
INTERACAO GENOTIPOS X AMBIENTES EM PLANTAS

RESUMO

A interacdo genotipos x ambientes é caracterizada pelo comportamento diferencial dos
genotipos frente a variagdo ambiental. Essa interacdo pode se expressar de diferentes
formas e com diferentes intensidades e € de fundamental importancia nas avaliacdes
genéticas. Dentre as formas de se avaliar a interacdo gendtipos x ambientes as
abordagens via modelos mistos REML/BLUP sdo mencionadas como vantajosas no
melhoramento vegetal. Além disso, modelos de normas de reacdo sdo amplamente
utilizados na avaliacdo da interacdo genoétipos x ambientes no melhoramento animal,
mas nao no melhoramento vegetal. O presente estudo teve como objetivo verificar a
aplicabilidade de modelos de normas de reacéo (regressao aleatéria) via REML/BLUP
na avaliacdo da interacdo gendtipos x ambientes em plantas. Foram avaliados dados
reais de diametro a altura do peito (DAP) e penetracdo do Pilodyn (PP) de 215
gendtipos de Eucalyptus repetidos em quatro ambientes. De maneira geral, o modelo
mais adequado de normas de reacdo € proximo ao modelo de simetria composta ou de
efeitos genotipicos mais interacdo gendtipos x ambiemtesge). Para ambos os
caracteres, o modelo mais adequado de normas de reacao foi o ©uhmdelo cubico

de normas de reacdo sobre o modelo de simetria comppstagye) apresenta a
vantagem de interpolacéo para niveis ambientais ndo experimentados. Curvas de valores
genotipicos em funcéo do gradiente ambiental foram geradas. Essas curvas preveem o0
comportamento dos genotipos em cada nivel ambiental. Os modelos de normas de
reacao podem ser aplicados de forma eficiente no melhoramento de plantas.

Palavras chave: Modelos mistos; regressdo aleatéria; simetria composta; selecéo

genética; Eucalyptus.

ABSTRACT

The genotype by environment interaction is characterized by the differential genotypes
behavior faced to environmental variation. This interaction can be expressed in different
forms and with different intensities and it has fundamental importance in genetic

evaluations. Among the forms to evaluate the genotype by environment interaction via
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mixed models REML/BLUP approaches have been mentioned as advantageous in plant
breeding. In addition, reaction norms models are widely used to evaluate the genotype
by environment interaction in animal breeding, but not in plant breeding. This study
aimed to verify the applicability of reaction norms models (random regression) via
REML/BLUP to evaluate the genotype by environment interaction in plants. Were
evaluated real data of diameter at breast height (DBH) and Pilodyn penetration (PP) of
215 Eucalyptus genotypes repeated in four environments. In general, the most
appropriate reaction norms model is near to the compound symmetry model or genetic
effects added to genotype by environment interacigo# ge). For the both traits, the

most appropriate reaction norms model was the cubic. The cubic model of reaction
norm on compound symmetry modej £ ge) take advantage on interpolation to
untested environment levels. Genetic values curves in function of environmental
gradient were generated. Its curves predict the genotypes behavior in each
environmental level. The reaction norms models can be applied efficiently in plant
breeding.

Key words: Mixed models; random regression; compound symmetry; genetic selection;

Eucalyptus.

1. INTRODUCAO

Em genética quantitativa a presenca de interacdo genétipos x ambientes resulta
da resposta diferencial dos genétipos as mudancas ambientais, 0 que pode ocasionar
alteracdo no ordenamento de performance dos genoétipos nos diferentes ambientes
(FALCONER; MACKAY, 1996; LYNCH; WALSH, 1998). Pela relevancia dessa
interacdo, cabe ao melhorista avaliar sua magnitude e significancia, quantificar seus
efeitos sobre as técnicas de melhoramento e estratégias de difusdo de tecnologia e
fornecer subsidios que possibilitem adotar procedimentos para sua minimizacao e, ou,
seu aproveitamento (CRUZ et al., 2012).

Varios métodos estatisticos tém sido desenvolvidos e aplicados na analise de
interacdo genotipos x ambientes. Dentre as formas da se avaliar a interacdo gendtipos x
ambientes, a abordagem de modelos mistos REML/BLUP, tém sido a mais indicada
(RESENDE; THOMPSON, 2004; RESENDE, 2007). Além disso, modelos de normas
de reacdo sao amplamente utilizados na avaliagao da interacdo genotipos x ambientes no
melhoramento animal (KOLMODIN et al., 2002TREIT et al., 2012).
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O modelo linear misto de simetria composta+ ge) assume tanto a
homogeneidade de variancias como a de covariancias entre ambientes (LITTELL et al.,
1998). Essa abordagem é desejavel porque depende do menor numero possivel de
parametros. No entanto, pode ser ineficiente no caso de heterogeneidade de eariancia
de covariancia entre ambientes. Um procedimento de pré-correcdo dos dados via
multiplicacdo dos dados pas/h,,, em que:h; € a raiz quadrada da herdabilidade no
ambientei e h,, é a raiz quadrada da média das herdabilidades em cada ambiente,
considera simultaneamente a heterogeneidade de variancia genética e a fenotipica entre
ambientes, sendo penalizado pela alta variancia fenotipica e capitalizado pela alta
variancia genética, o que equivale aproximadamente a padronizar pelo desvio-padrao
ambiental de cada ambiente e multiplicar pela média desses desvios-padrdo. Dessa
forma, a aplicacdo de estruturas simetria composta fornece resultados semelhantes aos
que se obtém quando se aplica a estrutura de simetria composta, com variancias
heterogéneas (MARIGUELE et al., 2011; RESENDE et al., 2014).

O modelo de normas de reacdo é uma funcdo de covariancia que permite
atribuir a cada individuo (clone), coeficientes de regressao aleatorios que predizem o
valor genotipico em funcdo do gradiente ambiental (RESENDE et al., 2014). Assim,
cada individuo tera um valor genotipico para cada ambiente, caracterizando e
considerando a interacdo genotipos x ambientes.

Os modelos de normas de reacdo podem ser ajustados via modelos de regressao
aleatoria por REML/BLUP. Inclusive, modelos de regressdo quadratica, cubica e de
maiores graus podem também ser avaliados (RESENDE et al., 2014). Apesar de sua
ampla utilizacdo na avaliacdo da interacdo gendétipos x ambientes no melhoramento
animal, trabalhos que empregam modelos de normas de reacdo ajustados via regressao
aleatdria séo inexistentes no melhoramento vegetal.

Diante do exposto, 0 presente estudo teve como objetivo avaliar a aplicabilidade
de modelos de normas de reacdo (regressao aleatodria) via REML/BLUP na avaliacdo da

interacdo gendtipos x ambientes em plantas.

2. MATERIAL E METODOS

Os experimentos foram instalados nas areas da empresa CMPC Celulose
Riograndense em quatro municipios do estado do Rio Grande do Sul, Brasil. Em cada

local, foi estabelecido um experimento no delineamento em blocos casualizados com
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215 clones de Eucalyptus, parcela de arvore Unica e 30 repeticdes. As arvores foram
plantadas no espacamento de 3,5m x 2,6m. As informacgfes edafoclimaticas de cada

local constam na Tabela 1.

Tabela 1- Localizacdo geografica e condi¢cdes edafoclimaticas dos quatro ambientes do

Estado do Rio Grande do Sul, utilizados para experimentagao.
Ambiente 1 Ambiente 2 Ambiente 3 Ambiente 4

Latitude: Latitude: Latitude: Latitude:
Coordenadas 30°11'09" S 30°29'45" S 30°27'19" S 30°14'46" S
geograficas Longitude: Longitude: Longitude: Longitude:
52°00'10"W  52°19'35"W 52°39'53"W  53°49'7"W
Altitude (m) 141 378 250 301
Ocupagao Plantio de Pastagem Pastagem Pastagem
anterior Eucalyptus
. Argissolo Argissolo :
Argissolo Vermelho Vermelho Argissolo
Vermelho e Vermelho
. e Amarelo distrofico P
Tipo de solo distrofico e . distrofico tipico
) . distrofico abruptico -
nitossolico - - textura

tipico - textura textura
média/argilosa arenosa/argilos
Fertilidade Médiaaalta Médiaaalta Médiaaalta Média a baixa

textura argilose média/argilosa

Profundidade Profundo Raso Médio Profundo
do solo
Relevo Plano suave Ondulado Ondulado Plano suave
ondulado ondulado
Mudanca
textural Leve Forte Moderada Leve
(perfil do solo)
Temperatura
média {C) 17,5 16,0 17,0 16,8
Temperatura
minima -0,9 -1,7 -0,6 -0,0
absoluta{C)
Temperatura
maxima 32,3 30,7 33,3 34,7
absoluta {C)
Umidade
relativa (%) 77,6 80,6 74.8 75,6
Pluviosidade 1.422 1.564 1.368 1.133
(mm)
Velocidade do 55 49 54 6.2

vento (m/s)
Fonte: CMPC Celulose Riograndense
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Aos trés anos de idade, foram mensurados os caracteres didmetro a altura do peito
(DAP) em centimetros e penetracdo do Pilod®3)em milimetros. O DAP foi obtido
com o auxilio de uma fita diamétrica e a PP através do equipamento Pilodyn. Nesse
caso, foram obtidas duas medidas a altura de 1,3m em cada arvore (face norte e sul),
para as analises foi considerada a média aritmética dessas duas medidas. A PP é, em
principio, inversamente proporcional a densidade da madeira.

Para experimentos repetidos em varios ambientes, considerando a tomada de uma
observacéo por parcela, 0 modelo de simetria comggstage) (RESENDE, 2007) é
dado poriy =Xb+Zg+ Wge + e, em quey, b, g, ge € e sdo vetores de dados, de
efeitos fixos (médias de blocos através dos locais), de efeitos genotipicos (aleatério), de
efeitos da interacdo genétipos x ambientes (aleatério) e de erros aleatérios,
respectivamente; X, Z e W sédo matrizes de incidéncialpare ge, respectivamente.

As distribuicdes e estruturas de médias e variancias assumidas foram:

y Xb g Ie 0 0
9 0 2
E ge|=|ol Var Igel =10 lIgg O
e 0 e 0 0 10'62
As equacbes de modelo misto para a predicdg dgye via o0 método BLUP
equivalema:
X'X X'Z X'w b X'y
Z'X Z'Z+10 Z'wW gl=1Z"y|, emque
w'Xx W'z W'W + 14,1 | ge W'y

I: matriz identidade de ordem apropriada aos dados;

A = 08 _ 1-hj—cje.
1= 2= '

2
9g hg
A _ O-g — 1—h§—6‘§e_
2= 2 - 2 '
Uge Cge
2
2 _ 93

¢ = = — . herdabilidade individual no sentido amplo de plantas individuais no
Og+0getoe

bloco;
o’ . . . - . . ~ Ly
c2, = ——2— : coeficiente de determinagdo dos efeitos da interagdo gendtipos X
9¢  oZ+0Ze+o?
ambientes;

o variancia genotipica entre clones;
0. variancia da interagdo gendtipos x ambientes;

g2: variancia residual entre plantas;
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A estrutura de covariancia (simetria composta) para os efeitos genéticos é da

2 2 2 2 2
[05 + ge 9y Og ag |
2 2 2 2 2
o, o5 + o 0, o )
forma: £, =| 9 g9 9 9 | e a estrutura da matriz de
O'g O'g O'g + O'ge 0'g
o; o; o; o + G;eJ
correlagéo para 0s efeitos genéticos e da forma:
2 2 2 2 2 2 2 2 2
[ ” 21+ 2 o5 /(05 +0g.) 05/(05 +0g5e) a;5/(oy+ oge)]
_|79/(o + 9ge 1 02/(0g + %) 02/(o7 + 02| _
~|02/(62 +02) d2/(cZ+ad2) -
9/ \% ge g/ \% ge 1 c2/(c? + a2,)
2 2 4 g2 2 2 4 42 2 2 4 g2 g g ge
O-g/(o-g Uge) Gg/(ag Gge) O-g/(o-g Gge) 1

[clz Cf Cé Cé]
ECZ o2 Clb Cg | em quec? é a comunalidade bivariada de locais (RESENDE et al.,
b b Cp

lcg ct ¢k 1J

2014).
Os estimadores iterativos dos componentes de variancia, por REML, via

algoritmo EM, séo:

6. =y'y—b'X'y—g'Z'y—ge' Wy]/[N—rx)]

65 =19'g+3aztr (C*M)]/q

62 = [ge’ ge + 62 tr (C*3)]/s , em que:

C?? e 33 advém da inversa da matriz dos coeficientes das equagdes de modelo misto,

isto é:

Cr1 Cap Cys c*t c?* (¢*
C31 C3p (33 c3t c32 (¢33

C : matriz dos coeficientes das equacdes de modelo misto;

Ci1 Cip Ci3)" ctt ct? ¢cB

tr: operador traco matricial,
r(x): posto da matriX; e
N, q e s: numero total de dados, de clones e de combinacdes gendtipos x ambientes,
respectivamente.

Nesse modelo, os valores genotipicos preditos livres da interacdo, considerando
todos os locais, sdo dados mo+ g, em queu € a média de todos os locais. Para cada
local j, os valores genotipicos preditos sdo obtidosuper g + ge, em queu; € a

média do local j (RESENDE, 2007).
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Os modelos de normas de reagdo ajustados via regressdo aleatdria podem ser
representados matricialmente das seguintes maneiras:

Modelo lineary = Xb+ 'l + ZyS, + Z15.Ll + e, em quey, b, | e e S@o vetores
de dados, de efeitos fixos de médias de blocos através dos locais, de efeitos fixos de
ambientes ou locais e de erros aleatorios, respectivamente;
Bo € B sao coeficientes do intercepto e linear da regressdo aleatéria sobre as
covariaveis, respectivamente;
X eI’ sdo matrizes de incidéncia paral, respectivamente;
Z,: matriz de incidéncia payg, (contendo @ 1’s); e
Z4: matriz associandg, a y (contendo O &’s).

A distribuicdo conjunta paa= [B,, f1]’ é dada por:

%y Tpops
N
respectivamente, as variancias dos coeficientes de regresséo intercepto e linear do efeito

, em que:g; e op S&O,

6~N(0,%5.5, ®1), em que: Zg 5, = l

genético aditivo diretagg, 5, € a covariancia entre os coeficientes de regressao.

As equacdes de modelos mistos séo:

~

[X'X X'Z, X'Z, b X'y

ZoX  ZoZo+ 1 Ago  ZoZy + 1 201 ||Bo| = |Zy|, em  quer Zpp02 =
ZiX ZiZo+ 12 ZiZy+ 17244 |8 121y

oo Aot

_/101 111 .

A herdabilidade em fungdo do gradiente ambiental é estimadahpjdr=

o5l

- em queo; |l = Var(By + Bil) = af + 03 12+205, 5.1.

og|l+ad
O valor genotipico do cloné no nivel ambientaf € definido comoy;|l; =
1+ 1L+ Bo, + Br,l;, em qud; é o valor do nivel da covariavel.
Modelo quadraticoy = Xb + I'l + ZoBy + Z1B1l + Z15,1? + e, em quey, b,
e e sdo vetores de dados, de efeitos fixos de médias de blocos através dos locais, de
efeitos fixos de ambientes ou locais e de erros aleatorios, respectivamente;
Bo, B1 € B, sdo os coeficientes do intercepto, linear e quadratico da regressao aleatoéria
sobre as covariaveis, respectivamente;
X eI’ sdo matrizes de incidéncia paral, respectivamente;
Z,: matriz de incidéncia payg, (conteado 0 ¢ 1’s); e

Z1: matriz associandg, e 5, ay (contendo @ 1°s).
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A distribui¢do conjunta para 0 = [fy, 1, ;] ¢ dada por 0 ~ N(0, Xz 45,5,® 1),
em que:
2

98, OBoB1  9BoB:

Zpopbs = |98s,  OF,  Op.p,|. €M que o, of e of sao, respectivamente, as
2

OBoB2  OB1B2 98,

variancias dos coeficientes de regressao intercepto, linear e quadratico do efeito

genético aditivoiop g,, 0p,p, € 0p,p, SA0, respectivamente, as covariancias entre os

coeficientes de regressao.

As equacles de modelos mistos sao:
[X'X X'Z, X'Z, X'Z, Mbe1 [x'vy
IZ(’)X Z0Zo+ 1" oo ZhZy + 1Ay Z4Zy + 12, Hﬁ"l Z)Y
|Z:X ZiZo+ 1Yoy ZiZy+ 170 Z1Z4 +I‘1/112|[[?1J ZlY ’
\ZIX ZiZo+ 1"y ZZy+17Ay Z1Zy + 174510

b
em  que:

2

/100 /101 /102
Z[;’Oﬁlﬁzo'ez = (o1 A1 Aiz2|
/102 /112 /122
A herdabilidade em fungdo do gradiente ambiental é estimadahpjdr=
%L em que: 02|l = Var(By + Byl + Bol?) = 02 + 62 12 + 02 1* + 205 4.1+
aZll+a?’ g 0 1 2 Bo B1 B2 Bo,B1

205, 5,1* + 205, 5,1°.
O valor genotipico do cloné no nivel ambientaj é definido comoig;|l; =
u+ L+ o, + Ba,l; + B, 17, em qud; é o valor do nivel da covariavel.
Modelo cubicoy = Xb + 'l + Zyg + Z1B1l + Z1 5,12 + Z, 5513 + e, em que
y, b, l e e s@o vetores de dados, de efeitos fixos de médias de blocos através dos locais,
de efeitos fixos de ambientes ou locais e de erros aleatorios, respectivamente;
Bo, B1, B2 € B3 sao coeficientes do intercepto, linear, quadratico e cubico da regressao
aleatdria sobre as covariaveis, respectivamente;
X eI’ sdo matrizes de incidéncia paral, respectivamente;
Z,y: matriz de incidéncia payg, (contendo 0 e 1’s); e
Z4: matriz associandg,, 8, e f; ay (contendo @ 1°s).
A distribui¢do conjunta para 0 = [y, 51, B2, B3]’ € dada por 6 ~ N(0, 2z 4, 5,5, ®
d e o]
gﬁzﬁ: UZ;Z 011?22 gﬁ:ﬁzJ, em que 0[?0,051,0[?23 O'Eg sao,
2

) em que:Zg g, p,p, =[
OBoBs  OB:1Bs  OB2B3  9Bs
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respectivamente, as variancias dos coeficientes de regressao intercepto,

quadratico e cubico do efeito genético aditg;z., 05,5, 0,55+ 8,8+ OB1Bs € OB, Bs

sao, respectivamente, as covariancias entre os coeficientes de regressao.

As equacdes de modelos mistos séo:

linear,

XX X'Z, X'7Z, X'Z, X'7Z, ]'E‘
Z(I)X Z(I)ZO + 1_1100 Z(I)Zl + 1_1101 Z(,)Zl + 1_1).02 Z(’)Zl + 1_1).03| ﬁ()
ZiX ZiZo+ 1N ZiZy+ 17Ny ZiZy+ 17Ny ZiZy+ 17245 (B1 ] =
ZiX ZiZo+ 1 Ny ZiZy+ 17Ny ZiZi+ 172y, ZiZy + 171 255|| 5,
ZiX ZiZg+ 17 gy ZiZy + 17 gy ZiZy+ 1Ay ZZy + 17125501, )
X'Y
Z{)Y] [)100 o1 Aoz /103]
dor M1 Az s
Z’y . 2 _ | 01 11 12 13
i e L Ll W W WP
1
_Z{Y /103 /113 /123 /133
A herdabilidade em fungdo do gradiente ambiental é estimadahpidr=
o2l .
m, em quesy |l = Var(By + Byl + Bo1? + B313) = op + 0 1> + af 1* + 05 I° +

20p,p,1 + 20p,5,1* + 205,5,1% + 20p,5,1> + 205, 5,1* + 205,5,1°.

O valor genotipico do cloné no nivel ambientaj & definido comoig;|l; =
u+ L+ Bo, + Ba,l; + B2, 15 + B,17, em qué; € o valor do nivel da covariavel.

Modelo de quarto grau (quarticoy = Xb + 'l + ZyBo + Z Byl + Z, 5,12 +
Z1f513 + ZBl* + e, em quey, b, | e e sdo vetores de dados, de efeitos fixos de
médias de blocos através dos locais, de efeitos fixos de ambientes ou locais e de erros
aleatorios, respectivamente;

Bo, B1, B2, Bs € B, sdo coeficientes do intercepto, linear, quadratico, cubico e quartico
da regressao aleatoria sobre as covariaveis, respectivamente;

X eI’ sdo matrizes de incidéncia paral, respectivamente;

Z,: matriz de incidéncia payg, (contendo O é’s); e

Z,: matriz associandB,, f,, B3 € B, ay (contendo @ 1°s).

A distribuicdo conjunta para 0 = [Bg, B1, B2 B3, B’ € dada por 6 ~ N(O,

-O—ﬁzo 08,81 9BoB2 OBoBs  OBoBa

0BoB1 O'El 0B1B, OB1Bs  OB1Pa
Zﬁoﬁlﬁ2ﬁ'3ﬁ4® l) em quezﬁoﬁlﬁzg3g4 =|0g,8, OB.B, 0'[?2 0B,Bs  OB,Pa , em que

OBoBs  OB1fs  9B2P3 0-323 08,8,

L0BoBs  OB1Bs  OB2Bs  OBsPa O-[i_
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of 0% ,05, 05 e 05 S&@0, respectivamente, as variancias dos coeficientes de
Bo’ “B1’ B2’ “B3 Ba

regressao intercepto, linear, quadrético, cubico e quértico do efeito genético aditivo;

OBoB1r

OBoB2+ 9BoBs3:

OBoBa

OB B>

OB1B3»

OB1Bar

0B, B3

OB B4

respectivamente, as covariancias entre os coeficientes de regressao.

X'X
ZhX
ZIX
7 X
7 X
| 7:x
X'y
ZhY

!

ZlY

As equacdes de modelos mistos séo:

X'z,
Z4Zy + I g
ZiZy+ 1712,
ZiZo+ 1712,
ZiZo + 1" g3
ZiZo + 1712,

|

1 B 2
Z{Y , €m que2ﬁ0313233ﬁ403 -

X'z,
Z4Z, + 1712,
ZiZ, + 171,
ZiZ, + 171,
ZiZ, + 17125
ZiZ, + 1712,

Aoo
i
| Aoz
[103

)'04

X'z,
Z4Z, + 1712,
ZiZ, + 171,
ZiZ, + 1712,
ZiZy + 171y,
ZiZ, + 1712y,

X'z,
Z4Z, + 1" g5
ZiZy + 1715
ZiZ, + 171y,
ZiZ, + 171 a5
ZiZ, + 17123,

Aos
A1a
A24 |
/134J
A4q

X'z,
Z4Z, + 1712,
ZiZ, + 171,
ZiZ, + 1712,
ZiZ, + 1712,

ZiZ, + 1712,

€ 0p.p,

sao,

> TS

| Z1Y
A herdabilidade em fungdo do gradiente ambiental é estimadahpjdr=

2
200 em queiaZ|l = Var(Bo + Bul + Bol? + Bsl® + Bul®) = 0f, + 0Z 12 + 0F 1" +

og|l+ad

219 2 116 2 3 4 3 4
O'ﬁ3l + O'[)>4l + 20'3031[ + Zo-ﬁoﬁzl + 20—ﬁ0ﬁ3l + Zo—ﬁoﬁzll + 20ﬁ1ﬁ2l + 20'31331 +
20'[;1[;415 + 20'[;2/;315 + 20'[;2[;4l6 + 20ﬁ3ﬁ4l7'

O valor genotipico do cloné no nivel ambientaj € definido comog;|l; =
u+ L+ Bo, + Byl + B2, 15 + B, IP + Ba,1, em qud; € o valor do nivel da covariavel.

O modelo de simetria compostg € ge) foi ajustado por meio do software
Selegen REML/BLUP (Modelo 54) (RESENDE, 2007). Os modelos de normas de
reacdo foram ajustados da seguinte maneira: (i) utilizacdo do modelo de simetria
composta g + ge) para obter uma estimativa tjeou sejaij; (i) emprego deij como
uma covariavel conhecida em um modelo de regressao aleatdria para o valor genotipico
do clonei. Os modelos de regressao aleatoria foram ajustados por meio do software R
Core Team (2016), utilizando o pacote Ime4, funcéo Imer (BATES et al., 2015).

A significancia dos coeficientes dos modelos de normas de reacdo foi testada
usando o Teste da Razdo de Verossimilhanca de Wilks (LRT). Quanto menor a
deviance de um modelo, menor os residuos do mesmo e melhor o modelo. A diferenca
entre as deviances de dois modelos ajustados pode ser usada para o teste LRT, desde

gue os mesmos tenham uma estrutura hierarquica e os mesmos efeitos fixos. Isto
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permite a comparagdo de modelos com diferentes fatores aleatérios, porém com uma
mesma estrutura de efeitos fixos (RESENDE et al., 2014).

Assim, basta comparat = Deviancemodeio com menor nimero de parimetros —
Deviancemogeto com maior nimero de parametros COM 0 valor da funcdo densidade de
probabilidade (Tabela de y?) para determinado nimero de graus de liberdade e
probabilidade de erro (DOBSON, 1990). O numero de graus de liberdade é definido
pela diferenca no nimero de parametros. A distribuicdo assintoticepideerivada por
Wilks (1938) (RESENDE et al., 2014).

Para comparar o modelo mais adequado de normas de reacdo com o modelo de
simetria compostég + ge) foi calculado, para cada cazgtem cada ambiente:

(i) O coeficiente de correlacdo de Pearson entre os valores genotipicos preditos pelo
modelo de normas de reagéo e pelo modelo de simetria cornipgassige);

(i) O coeficiente de correlacdo de postos de Spearman entre o ranqueamento dos
valores genotipicos preditos pelo modelo de normas de reacdo e pelo modelo de
simetria compostég + ge);

(iif) O coeficiente de correlacdo de Pearson entre os efeitos da interacdo genoétipos x
ambientes preditos pelo modelo de normas de red&o/;l, em quei é o grau da
equacao) e pelo modelo de simetria comp@gta ge) (ge).

(iv) O coeficiente de coincidéncia de Cohen entre os clones selecionados pelo modelo
de normas de reacéo e pelo modelo de simetria comgpstae). Sendo que: de 215
clones foram selecionados 20 (9,30%) por cada um de dois métodos de sele¢cdo. Tem-se
10% de 20 individuos como concordancias ao acaso (2);

(v) O erro relativo percentual médio dos valores genotipicos preditos pelo modelo de
normas de reacdo em relacdo aos valores genotipicos preditos pelo modelo de simetria
composta g + ge);

Foi calculado tambér coeficiente de correlacdo de Pearson entre os efeitos
genotipicos preditos livres da interacdo genoétipos x ambientes pelo modelo de normas
de reacdof,) e pelo modelo de simetria composgia+ ge) (g), para cada carater.

Para avaliar a interacdo genotipos x ambientes, usando o modelo de normas de

reacao, foi calculado, para cada carater:
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2
(i) A correlacédo genética entre cada par de ambientes. Isso equp/aie—zaaﬁ‘)—

Op, Iy aéili

em guei; € a variancia genética livre da interagéo genétipos x ambiglitgss; ' €
a variancia da interacdo genétipos x ambienies @ grau da equacao.
(i) O coeficiente de correlacdo de Pearson entre os efeitos genotipicos livres da
interacdo(f3,) e os efeitos da interacdo gendtipos x ambier®és, g;1'), para cada
ambiente.

As normas de reacdo (equacao cubica), dos 10 melhores clones no ambiente
médio (I = 0) para cada carater, ao longo do gradiente ambiental, foram obtidas por
meio do software R Core Team (2016) utilizando o pacote ggplot2 (WICKHAM, 2009).

3. RESULTADOS E DISCUSSAO

A Tabela 2 ilustraas comparacdes (em relacdo ao modelo de maior ordem
imediata), pelo Teste de Razao de Verossimilhanca (LRT), entre os modelos de normas
de reacédo avaliados para predicdo dos valores genotipicos e estimacdo dos parametros

genéticos: caracteres DARPP.

Tabela 2. Deviance e LRT (em relacdo ao modelo de maior ordem imedhata os
modelos de normas de reacdo avaliados para predicdo dos valores genetipicos

estimacdo dos parametros genéticos: caracteres DAP | PP.

Modelo Nl]rpero de Deviance T
parametros
Intercepto 1 100120,2101891,4
Linear 2 99986,2/101818,9 134,0**|72,5**
Quadratico 3 99483,7/99091,0 502,5**|2727,9**
Cubico 4 98582,7/97433,8 901,0** | 1657,2**
Quartico 5 98582,7|97433.8 oNS | oNS

* @ NS significativo e ndo significativo, respectivamente, ao nivel de 1% de probdeifr] teste de

razdo de verossimilhancH;: hipotese nulaModelo; = Modelo;,,,em que i é o n® de pariametros).

O modelo cubico de normas de reagdo apresentou o menor valor de deviance
nao diferiu do quartico e, de acordo com o LRT e o critério de parciménia, foi 0 mais
adequado para predizer os valores genotipicos e estimar os parametros genéticos para

ambos os caracteres.

24



A tabela 3 apresenta as estimativas das variancias das estimativas dos

parametros, residual e fenotipica, os coeficientes de determinacao (C2) e@ﬁi gue:

2 2 2 _ 2 . . ~
g, /Ofenotipica © Clesiauo =1 =2 Cs,, 0s coeficientes de determinacao acumulado (C2

acumulado), a redég proporcional do erro e a percentagem de explicagcdo em relacao

ao modelo cubico de normas de reacéo para os cardofePedsPP.

Tabela 3. Estimativas das variancias das estimativas dos parametros, residual e
fenotipica; coeficientes de determina¢@s); coeficientes de determinacdo acumulado
(C2 acumuladqg)redudo proporcional do erro e percentagem de explicacdo em relacao

ao modelo cubico de normas de reacao para os caracteres DAP | PP.

Reducdo Percentagen

2
Variancia C2 ¢ proporcional de
acumulado S
do erro explicacéo
Bo 2,177|5,119 0,109|0,119 0,109|0,119 0,891|0,881 14,0|13,3
b1 5,015| 23,221 0,250|0,539 0,359|0,658 0,641|0,342 46,1|73,6
B, 1,328|1,932 0,066]0,045 0,425|0,703 0,575|0,297 54,7|78,6
Ji 7,070|8,232 0,353|0,191 0,778|0,894 0,222|0,106 100,0]|100,0

Residuo 4,453|4,553 0,222|0,106 1,000| 1,000
Fenotipica 20,043| 43,057

A variancia do interceptcufo) representa a variancia genética livre da interacao.
Os componentes de variancia linéaf ), quadratica(o;) e cabico(ag,), representam
a variancia da interacdo gendtipos x ambientesoeficiente de determinagédo (C2)
indica a percentagem que cada parametro explica no modelo cubico de normas de
reacdo. O coeficiente de determinacdo acumul@8d@gumulado) representa o quanto
cada modelo (modelo de intercepto, modelo linear e modelo quadratico) explica em
relacdo ao modelo cubico de normas de reacdo. A reducdo proporcional do erro é
equivalente a um menos o C2? acumulado, culminando cofmdm @siduo. Quanto &
percentagem de explicacdo em relacdo ao modelo cubico de normas de reacao podemos
verificar que os modelos de intercepto, linear e quadratico explicam 14,0%, 46,1% e
54,7%, respectivamente, (carater DAPN3,3%, 73,6% e 78,6%, respectivamente,
(carater PP) do que é explicado pelo modelo em questdo. Assim, todos os coeficientes
explicaram fracdes consideraveis (> 10%) no modelo cubico de normas de reacéo.

A tabela 4 ilustra as comparacdes entre 0 modelo cubico de normas de eacéo e

modelo de simetria compogta + ge), em cada ambiente, para os caracteres DXP |
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Tabela 4. Comparacdes entre o modelo cubico de normas de reacdo e o modelo de

simetria compostég + ge), para os caracteres DAP | PP, em cada ambiente.

| I I IV Vv
Ambiente 1 1,00[1,00 1,00/1,00 0,57[0,79 0,89/1,00 8,69|2,61
Ambiente 2 1,00/0,88 1,00/0,89 0,85/0,35 1,00/0,72 1,01|11,94
Ambiente 3 1,00]0,90 1,00/0,90 0,74|-0,24 0,94|0,72 3,12|4,04
Ambiente 4  1,00/1,00 1,00/1,00 0,92|0,73 1,00]0,94 11,88|4,35

| = coeficiente de correlacdo de Pearson entre os valores genotipicos preltitosodelo cubico de
normas de reagdo e pelo modelo de simetria comfgstage); Il = coeficiente de correlacdo de postos
de Spearman entre o ranqueamento dos valores genotipicos predito®gelo cubico de normas de
reacdo e pelo modelo de simetria compg@gta- ge); Il = coeficiente de correlagdo de Pearson entre os
efeitos da interagdo genoétipos x ambientes preditos pelo modelo cibico de dermessdce pelo
modelo de simetria composfg + ge); IV = coeficiente de coincidéncia de Cohen entre os 20 clones
selecionados pelo modelo cubico de normas de reagdo e pelo modelotda somgostag + ge); V =

erro relativo percentual médio dos valores genotipicos preditos pelo molelo dé normas de reacéo

em relacdo aos valores genotipicos preditos pelo modelo de simetria cofgpegia).

Os modelos, cubico de normas de reaedsimetria compostalg + ge),
mostraramse altamente correlacionados em todas as situacdes, tanto em termos de
capacidade preditiva (correlacdo de Pearson), quanto em termos de ranqueamento dos
genotipos (correlacdo de Spearman).

Verifica-se que ha, aproximadamente, uma equivaléncia entre os efeitos da
interacdo genotipos x ambientes preditos pelo modelo cubico de normas de reacgéo
(B4l + B,12 + B313) e pelo modelo de simetria compogia+ ge) (ge), para DAP.

Porém, para PP essa similaridade ocorreu em dois ambientes.

Valores de coincidémcde 0,80 a 1,00 indicam concordancia quase perfeita e de
0,60 a 0,79 indicam concordancia substancial (LANDIS; KOCK, 1977). Aplicado a
uma fracdo selecionada, o indice Kappa € uma medida de acuracia setorial. Essa € mais
apropriada para o propésito de sele¢do do que o é, a acuracia global (RESENDE et al.,
2014).

Com excecdo do ambiente 2 (carater PP) e do ambiente 4 (carater DAP) todos os

valores de erro relativo percentual médio foram inferiores a 10%. Os baixos valores
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obtidos indicam boa concordancia entre os valores genotipicos preditos pelo modelo
cubico de normas de reacéo e pelo modelo de simetria conjpostae).

O coeficiente de correlacdo de Pearson entre os efeitos genotipicos preditos pelo
modelo cubico de normas de rea¢p) e pelo modelo de simetria composgat ge)

(g) foi igual a 0,88 e 0,95 para os caracteres DAP e PP, respectivamente. Assim, pode-
se inferir que ha, aproximadamente, uma equivaléncia gptd® modelo cubico de
normas de reagdogedo modelo de simetria composgia+ ge).

De maneira geral, 0 modelo cubico de normas de reacdo € préximo ao modelo de
simetria compostdg + ge). A vantagem do modelo de simetria composta sobre o
modelo cubico de normas de reacao é a parcimonia, pois 0 modelo de simetria composta
ajusta trés parametros de variancia (incluindo o parametro de variancia residual) e o
modelo cubico de normas de reacdo ajusta cinco parametros de variancia (incluindo o
parametro de variancia residual). A vantagem do modelo cubico de normas de reacéo
sobre o modelo de simetria compo6ie+ ge) € a possibilidade de interpolacdo para
niveis ambientais ndo experimentados.

A tabela 5 apresenta as estimativas do efeito ambiental e da variancia genética,
da variancia da interacdo genoétipos x ambientes e do coeficiente de herdabilidade, em
funcdo do gradiente ambiental, em cada ambiente, para os caracteres DAP e PP, pelo

modelo cubico de normas de reacao.

Tabela 5. Estimativas do efeito ambien(f;-l) e da variancia genéticargﬁj), da
variancia da interacdo genotipos x ambiemggﬂj) e do coeficiente de herdabilidade
(h§|l}), em funcéo do gradiente ambiental, em cada ambiente, para osesdater|

PP.

Ambiente 1 Ambiente 2 Ambiente 3 Ambiente 4
Zj 0,4760|-1,2265 -0,9667|-0,3272 -0,4306|1,4875 0,9212|0,0662
o; |l} 1,3924|3,4773 0,7373|4,1870 1,9969|4,5778 2,5902| 3,9090
ajeﬁj 0,5929|0,9029 1,0370/0,5658 0,3660|1,4170 1,5677|0,0273
h§|l} 0,2382|0,4330 0,1421]0,4791 0,3096|0,5014 0,3678|0,4619

Resende (2002) classifica as magnitudes de herdabilidade individuais em: baixa,
guando varia de 0,01 a 0,15; média ou moderada, quando varia de 0,15 a 0,50; e alta
quando acima de 0,50. Contata-se que a variancia genética e a herdabilidade foram

diretamente proporciomaao efeito ambiental, ou seja, quanto maior o efeito de um
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dado ambiente para um dado carater maior foi a estimativa da variancia genética e da
herdabilidade.
A tabela 6 apresenta as correlacfes genéticas entre cada par de ambientes, para

0s caracteres DAPRP,

Tabela 6. Correlagbes genéticas entre cada par de ambientes para os caract¢res DAP
PP.

Ambiente 2 Ambiente 3 Ambiente 4
Ambiente 1 0,73]0,87 0,50] 0,96 0,72]0,86
Ambiente 2 0,40]0,89 0,54]0,90
Ambiente 3 0,60]0,81

Os pares de ambientes 1 e 2; e 1 e 4 apresentaram correlacdo alta e os pares de
ambientes 1 e 3; 2 e 3; 2 e 4; e 3 e 4 apresentaram correlagdo moderada, péea o car
DAP, refletindo interacdo do tipo complexa e exigindo maior atencdo do melhorista.
Enquanto que os pares de ambientes 1 e 3; e 2 e 3 apresentaram correlacdo muito alta
0s pares de ambientes 1 e 2; 1 e 4; 2 e 3; e 3 e 4 apresentaram corrglapacaait
carater PP. Esses resultados denotam auséncia de interagédo do tipo complexa e facilitam
o trabalho do melhorista.

Os coeficientes de correlacdo de Pearson entre os efeitos genotipicos livres da
interacdo g,) e os efeitos da interacdo gendtipos x ambie(fes+ B,1% + B513),
preditos pelo modelo cubico de normas de reacao, foram iguais a -0,35; -0,#: 0,13
0,14 para o carater DAP e -0,34; -0,08; -GeIK05 para o carater PP, nos ambientes 1,
2, 3 e 4, respectivamente. Portanto, com exce¢do do carater DAP no ambiente 2 que
apresentou correlacédo forte e negativa e de ambos caracteres no ambiente 1 que
apresentaram correlagéo fraca e negativa todos os demais valores indicam correlagao
muito fraca. Esses resultados indicam que os clones que aprasentaiores valores
genotipicos ndo sdo responsivos a melhoria do ambiente, ou seja, ndo alteram
substancialmente o seu desempenho ao longo do gradiente ambiental.

As figuras 1 e 2 apresentam as normas de reacdo ao longo do gradiente ambiental
para os 10 clones selecionados para altos valores de DAP e para baixos valores de PP,

no ambiente médi@l = 0), respectivamente.
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Normas de Reacao - Modelo Cubico (DAP)

Clone
— C38871

C38903
= C39002

39066
— C39176
— C39427
= 39438
— C39665
— C39700
— C39789

@

Valor genotipico predito

144

10 05 00 05 10
Gradiente ambiental

Figura 1: Normas de reacé@o (equacao cubica) para os 10 clones selegiamaditos valores de DAP

no ambiente médio.

Normas de Reacéo - Modelo Cubico (PP)

’ Clone
/ — C34039

C38863
— C38889

€39091
— 39130
— C39168
— C39471
— C39617
— C39690
— C6061

@

Valor genotipico predito

10 05 0.0 05 10 15
Gradiente ambiental

Figura 2: Normas de reacédo (equacdo cubica) para os 10 clones selecianathasxps valores de i@

ambiente médio.

Essas curvas de valores genotipicos em fungcéo do gradiente ambiental sdo muito
Uteis ao melhorista, pois, permitem prever o comportamento de seus materiais em cada
nivel ambiental. Comparando as Figuras 1 e 2 verifica-se que a interagdo genotipos X
ambientes para a variavel DAP foi maior do que para PP.

Considerando o carater DAP o melhor clone nos amisiecwen niveis

ambientais negativos (C38903) classifica-se em 5° lugar no ambiente com maior nivel
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ambiental e o melhor clone nos ambientes com niveis ambientais positivos (C39789)

classifica-se em 5° lugar no ambiente com menor nivel ambiental. Para o carater PP o
melhor clone nos ambientes com niveis ambientais negativos (C6061) classifica-se
também em 1° lugar no ambiente com maior nivel ambiental e o pior clone no ambiente
com menor nivel ambiental (C39091) classifica-se em 9° lugar nos demais niveis

ambientais.

Esses resultados sdo coerentes com as magnitudes das correlacbes genéticas
entre pares de ambientes (Tabela 6), que revelam valores bem menores para DAP do
que para PP. Verificarsetambém pelas Figuras 1 e 2 que ndo h& coincidéncia alguma
entre os clones selecionados para DAP e PP, isso € reflexo da baixa correlagé genéti
verificada entre os dois caractel@l3). Assim, para melhorar ambos o0s caracteres

simultaneamente (aumentar DAP e reduzir PP) deve-se empregar um indice de selecéo.

4. CONCLUSOES

De maneira geral, o0 modelo mais adequado de normas de reacédo é proximo ao
modelo de simetria composta. Para os caracteres avaliados, o modelo mais adequado foi
0 cubico. A vantagem do modelo cubico de normas de reagdo sobre o modelo de
simetria composta € a possibilidade de interpolacdo para niveis ambientais nao
experimentados. Curvas de valores genotipicos em funcdo do gradiente ambiental, as
quais prevem o comportamento de materiais em cada nivel ambiental foram geradas.
Os modelos de normas de reacdo podem ser aplicados de forma eficiente no

melhoramento de plantas.
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