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RESUMO

MELO, Vinicius Lopes de, D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, fevereiro de 2020. Seleciao de
progénies de feijoeiro usando modelos mistos com diferentes estruturas de covariancias.
Orientador: Pedro Crescéncio Souza Carneiro.

Nos programas de melhoramento de feijoeiro que utilizam como esrtatégia de melhoramento a
selecdo recorrente sdo conduzidos ensaios a cada ciclo seletivo com a finalidade de avaliar e
selecionar progénies para recombinagdo e extracdo de linhagens. Cabe ressaltar que é comum
ocorrer desbalanceamento (genético e, ou, estatistico) nos dados de avaliacdo dessas progénies,
bem como o uso de delineamentos distintos quando as progénies sdo avaliadas em mais de um
ambiente. Assim, os objetivos com este trabalho foram: i) conectar ensaios de avaliacdo de
progénies de feijoeiro com delineamentos distintos, desbalanceamento genético e, ou, estatistico,
disponiveis de um programa de selecdo recorrente, modelando as diferentes estruturas de
(co)variancias entre as safras/anos para os efeitos genéticos, de blocos e residuais; ii) escolher o
modelo com maior capacidade preditiva do valor genotipico de progénies de feijoeiro e iii)
selecionar as progénies superiores, visando tanto a recombinacio quanto a extracao de linhagens
elites em um programa de sele¢do recorrente de feijoeiro. Para tal, foram utilizados quatro
ensaios de avaliacdo de progénies de feijoeiro oriundas do programa de melhoramento de
feijoeiro da Universidade Federal de Vigosa (UFV) por selecdo recorrente. De inicio, trezentas e
oitenta progénies F.3, juntamente com 20 testemunhas, perfazendo 400 tratamentos, foram
avaliados em Coimbra, MG nas safras da seca e inverno de 2015. Dentre as 380 progénies
avaliadas foram selecionadas as 58 de melhor desempenho, visando a extracdo de linhagens
superiores, que na sequéncia foram avaliadas também em coimbra, MG na safra da seca e inverno
2017. Assim, foram utilizados dados dos dois primeiros ensaios para a selecdo de progénies
visando a recombinagdo e os dados dos quatro ensaios para selecdo de progé€nies visando a
extracdo de linhagens superiores. Nos quatro ensaios, os caracteres avaliados foram a
produtividade e o aspecto comercial dos graos. O modelo que assume estrutura de (co)variancias
do tipo ndo estruturada para o efeito genético, variancia de bloco homogénea e variancia residual
diagonal heterogénea, foi o que apresentou melhor ajuste aos dados dos dois primeiros ensaios,
com destaque para estimativas mais acuradas de herdabilidade. O ganho genético médio predito
com a recombinacdo das progénies selecionadas foi de 2,97% para produtividade de grios.

Considerando os quatro ensaios, visando a selecdo de progénies para a extracdo de linhagens, o



modelo com diagonal heterogéneo (DIAGH) para produtividade de grdos e o modelo ndo-
estruturado (US) para aspecto comercial de grios, apresentaram menores valores de critério de
informacdo de Akaike (AIC), sendo, portanto, os de melhores ajustes aos dados, os quais
forneceram estimativas mais acuradas dos valores genotipicos de progénies. A modelagem
assumindo diferentes estruturas de (co)varidncias para os efeitos genéticos e ndo-genéticos
mostrou-se promissora em casos que envolvem desbalanceamento estatistico/genético, bem como
quando ensaios com diferentes delineamentos experimentais sdo utilizados na avaliagdo de

progénies de feijoeiro.

Palavras-chave: Phaseolus vulgaris. Selecdo recorrente. REML/BLUP.



ABSTRACT

MELO, Vinicius Lopes de, D.Sc., Universidade Federal de Vicosa, February, 2020. Selection of
common bean progenies using mixed models with different (co)variance structures. Adviser:
Pedro Crescéncio Souza Carneiro.

In common bean breeding programs that use recurrent selection as strategy, trials are established
in each cycle to evaluate and select progenies for recombination and inbred line extraction. It is
worth mentioning that it is common to occur data unbalance (genetic and, or, statistical) in these
trials, as well as the use of different experimental designs when the progenies are evaluated in
multi-environmental trials. Thus, the aims of this study were to: i) connect trials for progenies
evaluation with distinct experimental designs and genetic and/or statistical unbalance of data
from a recurrent selection program, modeling the different (co)variance structures among
growing seasons/years for the genetic, blocks and residual effects; i) choose the model with the
greatest predictive capacity for the genotypic values of the common bean progenies; iii) select the
superior progenies, aiming both the recombination and elite inbred lines extraction in a common
bean recurrent selection program. For this purpose, four trials for evaluation of progenies from
the common bean recurrent selection program from Universidade Federal de Vigosa (UFV) were
used. At the beginning of the study, 380 F,.; progenies added to 20 checks, i.e., a total of 400
treatments, were evaluated in Coimbra — MG in the dry and winter growing seasons of 2015.
Among the 380 evaluated progenies, the 58 progenies with greatest performance were selected
aiming superior lines extraction. Subsequently, these selected progenies were evaluated in the dry
and winter growing seasons of 2017, also in Coimbra-MG. Thus, we used data from the first and
second field trials to proceed progeny selection aiming the recombination, and data from all four
field trials to proceed selection of progenies aiming superior lines extraction. In all four trials, the
evaluated traits were grain yield and grain commercial appearance. The model with unstructured
(co)variance for genetic effects, homogeneous block variance, and heterogeneous diagonal
residual variance was the model with the best fit for the data from the first and second trial, with
emphasis on more accurate estimates of heritability. The predicted mean genetic gain for the
recombination of the selected progenies for grain yield was 2.97%. Considering the four trials for
progeny selection aiming lines extraction, the model with heterogeneous diagonal structure
(DIAGH) for grain yield, and the unstructured model (US) for grain appearance, were those with

lowest values for the Akaike's information criterion (AIC), and were, therefore, the models with



the best fit for the data and provided more accurate estimates for the genotypic values of the
progenies. The modeling of different (co)variance structures for genetic and non-genetic effects
was promising for scenarios with genetic and/or statistical data unbalance, such as when trials

with different experimental designs are used for progeny evaluation in common bean.

Keywords: Phaseolus vulgaris. Recurrent selection. REML/BLUP.
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INTRODUCAO GERAL

O feijao comum (Phaseolus vulgaris L.) é a leguminosa mais consumida no mundo e a
principal fonte de proteina na dieta de populacdes de baixa renda (Broughton et al., 2003). Essa
leguminosa também € fonte significativa de carboidratos, fibras alimentares, minerais e vitaminas
(Rehman et al., 2001; Mesquita et al., 2007; Rezende et al., 2018). Os melhoristas de feijdo tém
dedicado e direcionado esfor¢os para o desenvolvimento de novas cultivares mais tolerantes aos
estresses bidticos e abidticos e com melhor desempenho em relacdo aos atributos agrondomicos e
a qualidade nutricional (Assefa et al., 2019).

A maior parte do feijao produzido e consumido no Brasil € do tipo carioca. O segundo tipo
mais importante é o feijao-preto, popular no Rio Grande do Sul, Santa Catarina, sul e leste do
Parand, Rio de Janeiro, sudeste de Minas Gerais e sul do Espirito Santo. Todavia, outros tipos,
com nichos restritos de mercado, ndo deixam de ser importantes. E o caso, por exemplo, do feijio
vermelho na Zona da Mata de Minas Gerais. Esse tipo de feijdo € relevante na economia dessa
regido, por ser o mais valorizado no mercado local (Borém & Carneiro 2015; Melo, 2016)

Devido a importancia do feijdo vermelho na Zona da Mata Mineira, o programa de
melhoramento de feijoeiro da Universidade Federal de Vicosa (UFV) vem trabalhando com este
tipo de grao desde o final da década de 1990 (Menezes Junior, 2011). Neste programa se utiliza a
hibridagdo para reunir alelos desejaveis, que se encontram em diferentes genitores, o que € quase
impossivel de agrupar em um unico ciclo de recombinacdo. Assim, a principal estratégia que vem
sendo adotada para reunir o maior nimero destes alelos favordveis € a selecao recorrente, em que
ciclos repetidos de selecdo e recombinacdo compdem a base desta estratégia (Hallauer, 1992;
Geraldi, 1997; Bernardo, 2010). No caso de plantas autdgamas, a etapa de recombinagdo em um
programa de selecdo recorrente € feita por etapas e varias populagdes sao obtidas a cada ciclo do
programa (Bearzoti, 1997). Essa estratégia de melhoramento vem sendo utilizada com sucesso no
melhoramento do feijoeiro, visando a obten¢ao de linhagens superiores para varios caracteres de
interesse agrondmico (Beaver & Kelly, 1994; Ranalli et al., 1996; Singh et al., 1999; Cunha et al.,
2005; Ramalho et al., 2005; Amaro et al., 2007; Silva et al., 2007; Menezes Junior et al., 2008;
Silva et al. 2010; Melo, 2016).

Para o melhoramento de caracteres quantitativos e de grande influéncia ambiental, via
selecdo recorrente em plantas autégamas, a etapa de avaliacio de prog€nies tem grande

importancia (Ramalho et al., 2001). No caso do feijoeiro, as progénies sdo derivadas de multiplas



15

populacdes a cada ciclo seletivo. Neste contexto, a selecdo de progénies tem duas finalidades:
primeira para recombinacdo e a segunda para extracdo de linhagens. Na primeira, selecdo para
recombinacdo, geralmente é avaliado um grande nimero progénies em diferentes ambientes
(locais, safras e, ou, anos) para identificar a melhor progénie de cada populagdo que serdo
intercruzadas, gerando a populacdo base do novo ciclo de selecdo recorrente. Este processo
continua até que o melhorista consiga desenvolver uma populagdo base que permita a extragdo de
uma linhagem superior que reuna todos os alelos favordveis que se encontram nos diferentes
genitores. Na segunda sele¢do para extracdo de linhagens, em geral, sdo selecionadas de 15% a
20% das melhores progénies independente da populagdo de origem.

Cabe ressaltar que ¢ comum ocorrer desbalanceamento (genético e, ou, estatistico) nos
dados de avaliacdo de progénies, tanto visando a recombinacdo quanto a extra¢do de linhagens,
sendo esse fato importante em um programa de selecdo recorrente. Visando a extragdo de
linhagens, em geral, apenas as progénies com melhor desempenho nas geracdes iniciais de
avaliacdo s@o avancadas para as proximas etapas de avaliacdo, o que gera desbalanceamento
genético (Bruzzi, 2008). Além disso, o numero de repeticdes utilizadas nas avaliagdes das
progénies em avaliacdes iniciais normalmente € distinto e menor do que nas mais avangadas, bem
como delineamentos estatisticos distintos podem ser utilizados quando as progénies sdo avaliadas
em diferentes ambientes. Além disso, € comum a existéncia de interacdo genétipos por ambientes
(GxA), o que dificulta a selecao das progénies superiores, sendo necessario que, no processo de
selecdo, as progénies sejam avaliadas no maior nimero de ambientes (anos, locais e safras)
possiveis. Estes fatos dificultam o uso das andlises tradicionais via andlise de vairiancia
(ANOVA).

Interacdo GxA com efeito significativo para os principais atributos agrondémicos do
feijoeiro, como produtividade de graos, tem sido reportada por varios autores (Ramalho et al.,
1998; Pirola et al., 2002; Matos et al., 2007; Bruzi et al., 2007, Faria et al., 2013, Barili et al.,
2015). No contexto de andlise conjunta de ensaios, ressalta-se que a ocorréncia de interagdo GxA
pode consumir a variabilidade genética existente na média dos ensaios, bem como levar a
obtencdo de estimativas de pardmetros genéticos viesados, podendo a sele¢do de progénies ndo
resultar em ganhos genéticos nos caracteres de interesse. Ramalho et al. (1993) relatam que a
interacio GxA ¢é uma das principais dificuldades que enfrentam os melhoristas na selecdo e

recomendacdo de novas cultivares, exigindo adotar medidas que controlem ou mitiguem o seu
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efeito.

Uma alternativa a tradicional andlise conjunta de variancia (ANOVA conjunta) para um
grupo de ensaios € o uso da abordagem de modelos mistos (Henderson, 1975) que permite
modelar diferentes estruturas de varidnicias e covariancias [(co)variancias]. Segundo Smith et al.
(2005), este tipo de andlise vem se tornando popular para dados “multi-environment trials”
(MET), pois fornecem uma estrutura mais flexivel para a matriz de (co)varidncias em que dados
com desbalanceamento genético e, ou, estatistico podem ser analisados com maior eficiéncia
(Kelly et al., 2007).

Cabe ressaltar, que no melhoramento de plantas autégamas, as linhagens sdo extraidas da
ultima geragdo em que as progénies foram avaliadas. Entretanto, alguns autores tém demonstrado
que a utilizacdo das informacdes das avaliacdes anteriores pode melhorar a eficiéncia seletiva dos
programas de melhoramento. Piepho & Mohring (2006), utilizando dados de Canola, verificaram
que a andlise sequencial proporcionou maior acurdcia seletiva em relagdo a geracdo de referéncia.
Yan & Rajcan (2003) observaram, para a cultura da soja, que a predicio do desempenho de
cultivares utilizando as informacdes de vérios anos foi mais eficiente do que anélise considerando
uma unica geracdo. No caso do feijoeiro, Bruzzi (2008) adotou andlise sequencial em um
programa de selecdo recorrente e incorporou todas as informacdes das geragdes de avaliacdo, o
que proporcionou maior acuricia seletiva.

Resende et al. (2015) propuseram o indice multigeracio que usa ndo apenas as
informacdes das geracOes, mas também as covariancias através das geracOes. Batista et al. (2017)
ampliaram este indice incorporando o efeito de geragdes em um modelo de simetria composta
(CS) através da matriz de parentesco entre geracdes. Este indice admite varidncias genéticas
homogéneas e covaridncia constante entre pares de ambientes. Resende et al. (2016)
incorporaram no indice multigera¢do ndo apenas os efeitos das progénies nas diferentes geragoes,
mas também os efeitos das populacdes em todas as geracdes. O indice de selecdo com efeito de
progenitor, populacdo, progénie e geracao (ISPPPG) abrange toda a estrutura de um programa de
melhoramento de espécies autdgamas, via selecio recorrente, visando maior eficiéncia na etapa
de selecdo de progénies. Entretanto, consideram que a variancia genética ao longo das geracoes é
unica. Essa abordagem ndo leva em consideragdo o efeito da interacio GxA, que segundo Zhang
et al. (2015) resulta da expressao diferencial dos genes envolvidos no controle genético do carater

em questdo, o que resulta em variabilidade genética distinta entre os ambientes em que as
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progénies foram avaliadas. Assim, modelar os efeitos genéticos e residuais na presenca da
interacdo GXA permite obter um modelo mais realista para dados MET, ja que, o efeito da
interacdo é devido a heterogeneidade de varidncia genética e a falta de correlagdo de gendtipos
entre pares de ambientes (Falconer, 1952, Bernado 2010).

Com base no exposto, o presente estudo teve como objetivos: i) conectar ensaios de
avaliacdo de progénies de feijoeiro com delineamentos distintos, desbalanceamento genético e,
ou, estatistico, disponiveis de um programa de selecdo recorrente, modelando as diferentes
estruturas de (co)variancias entre as safras/anos para os efeitos genéticos, de blocos e residuais;
ii) escolher o modelo com maior capacidade preditiva do valor genotipico de progénies de
feijoeiro e iii) selecionar as progénies superiores, visando tanto a recombinac¢ao quanto a extracao

de linhagens elites em um programa de selecio recorrente de feijoeiro.
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RESUMO

Nos programas de melhoramento que utilizam como estratégia a selecdo recorrente, sdo
conduzidos ensaios, em diferentes ambientes visando a selecdo de progénies de maior potencial
para recombinagdo. Nestes ensaios, € comum a ocorréncia de desbalanceamento genético e/ou
estatistico. Além disso, pode ocorrer covariancia entre os efeitos genéticos e entre os nao-
genéticos quando as progénies sdo avaliadas em diferentes ambientes. Assim, os objetivos foram:
i) testar diferentes estruturas de (co)varidncias entre as safras para os efeitos genéticos e nao
genéticos ii) escolher o modelo com maior capacidade preditiva do valor genotipico de progénies
e 1i1) selecionar as progénies superiores com o intuito de mitigar os efeitos de interacdo genotipos
por ambientes GxA. Para isso, foram utilizados dados de dois ensaios conduzidos nas safras da
seca e do inverno de 2015, em Coimbra-MG. Os ensaios foram delineados em latice 20x20. No
ensaio 1 (safra da seca) utilizaram-se duas repeticdes, em razao do reduzido nimero de sementes.
No ensaio 2 (safra de inverno), a parcela foi composta por trés repeticdes para cada tratamento.
Nestes ensaios foram avaliados 380 progénies F,.3, juntamente com 20 testemunhas, quanto a
produtividade e ao aspecto comercial dos graos. O modelo 4, que assume estrutura de
(co)variancias do tipo ndo estruturada para o efeito genético, variancia de bloco homogénea e
variancia residual diagonal heterogénea, foi o que apresentou melhor ajuste aos dados. Observou-
se alteracOes nas estimativas de herdabilidade e da acurécia para os diferentes modelos ajustados,
com destaque para as estimativas mais precisas com o modelo 4. A correlagdo genética entre as
safras da seca e inverno foram de baixa magnitude (-0,04) para produtividade de graos, o que
corrobora com forte interacio GxA. O ganho médio predito com a recombinag@o das progénies
selecionadas, a partir do modelo 4, foi de 2,97% para produtividade de graos. A modelagem
assumindo diferentes estruturas de (co)varidncias para os efeitos genéticos e ndo-genéticos €
promissora em andlises que envolvem desbalanceamento estatistico e avaliacdo de progé€nies em

diferentes ambientes, visando a sele¢do daquelas de maior potencial para a recombinagao.

Palavras-chave: Phaseolus vulgaris. Interacdo genotipos por ambientes. Selecdo recorrente.
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1. INTRODUCAO

Nos programas de melhoramento de feijdo comum por selecio recorrente, a piramidacao
dos alelos de interesse que se encontram em distintos genitores € feita por etapas a partir de
multiplas populagdes (Bearzoti, 1997). Assim, ciclos repetidos de selecdo e recombinagdo de
individuos ou progénies de diferentes populacdes compdem a base desta estratégia de
melhoramento (Ramalho et al., 2001). Para melhorar caracteres quantitativos e que sofrem grande
influéncia do ambiente, estes programas de melhoramento conduzem ensaios em diferentes
ambientes (locais, safras e/ou anos) com a finalidade de se avaliar progénies endogamicas
visando a selecdo daquelas de maior potencial para a recombinagdo. Nestes ensaios, € comum a
ocorréncia de desbalanceamento estatistico, ou seja, variagdo do nimero de repeti¢des entre 0s
ensaios, em razao do menor nimero de sementes disponiveis na geracdo em que as progénies sao
derivadas, bem como em razdo da perda de alguma parcela e, ou, tratamento durante a conducao
dos ensaios (Bruzzi, 2008). Além disso, pode ocorrer covariancia entre os efeitos genéticos e
entre os ndo-genéticos quando as progénies sdo avaliadas em diferentes ambientes, o que pode
inflacionar o residuo e dificultar a identificacdo de gendtipos superiores (Smith et al., 2005; Kelly
et al., 2007).

Outro fator que dificulta a identificacdo dos genotipos superiores quando estes sdo
avaliados em diferentes ambientes € a ocorréncia de interacdo genétipos por ambientes (GXA )
(Carvalho et al., 2002; Coimbra et al., 2008). A interacdo GxA pode ser de natureza simples ou
complexa (Robertson, 1959), sendo esta tltima de maior influéncia na sele¢do de progénies, pois
resulta da mudanga no ranqueamento das progénies nos diferentes ambientes em que foram
avaliadas. Isso acontece porque a expressio de um genétipo € alterada pelas condigdes
ambientais (Zhang et al., 2015). Segundo Falconer (1952), o efeito da interacio GxXA € devido a
heterogeneidade de varidncia genética entre os ambientes e a falta de correlacdo perfeita de
genotipos entre os pares de ambientes. Falconer e Mackay (1996) enfatizaram que um carater
medido em dois ambientes ndo deve ser considerado como um unico cardter. Assim, segundo
Linch e Walsh (1998) a ideia de caracteres correlacionados sugere uma forma alternativa para
modelar efeitos da interacdo GxA. No contexto de modelos mistos, independente da natureza
simples ou complexa da interacdo, esta pode ser modelada por uma matriz de (co)variancias dos
efeitos genéticos entre os diferentes ambientes em que os gendtipos foram avaliados (Piepho,

1997, 2009; Smith et al., 2001; Crossa et al., 2004, 2006; Oakey et al., 2006; Burguefio et al.,
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2011, 2012). Além disso, via modelos mistos, pode-se modelar de forma mais adequada os
efeitos ndo genéticos (residuais) pela matriz R de (co)variancias residuais (So e Edwards, 2011,
Pédua et al., 2016, Ogut et al., 2014, Rocha et al., 2019)

Resende et al. (2015) propuseram o indice multigeracdo que usa n@o apenas as
informacdes das geracdes, mas também as covariancias através das geracdes na selecdo de
progénies endogamicas de feijoeiro. Batista et al. (2017) ampliaram este indice para a selecdo de
progénies endogamicas avaliadas em diferentes ambientes, modelando o efeito da interacio GxA
por uma estrutura de simetria composta (CS) considerando a matriz de parentesco entre geracoes.
Neste caso, este indice admite variancia genética homogénea e covariancias constante entre pares
de ambientes, como nos modelos tradicionais de andlise conjunta de variancia (ANAVA). Essa
abordagem ndo capitaliza o efeito da interacdo GxA, que segundo Zhang et al. (2015) resulta da
expressdo diferencial dos genes envolvidos no controle genético do carater em questdo. Além
disso, a ocorréncia de interacdo GxA de natureza complexa pode consumir a variabilidade
genética existente na média dos ensaios, o que pode conduzir a selecdo de progé€nies que nao
acarretard na obten¢do de ganhos, bem como estimativas de parametros genéticos viesados (Cruz
et al., 2012). Assim, modelar os efeitos genéticos na presenca da interagdo GxA permite obter um
modelo mais realista, jd que, o efeito da interacdo € devido a heterogeneidade de varidncias
genética e a falta de correlacdo de gendtipos entre pares de ambientes (Falconer, 1952, Bernado
2010). A eficiéncia da modelagem de diferentes estruturas de (co)varidncias para os efeitos
genéticos € ndo genéticos tem sido relatada em milho (So e Edwards, 2009; Hu e Spilke, 2011;
So e Edwards, 2011); forragem (Sripathi et al., 2018), cana-de-acticar (Balsalobre et al., 2016) e
trigo (Studnicki et al., 2016), e tem conduzido a incrementos na acurdcia preditiva dos valores
genéticos e, consequentemente, na eficiéncia da selecdo (Burguefio et al., 2011; So e Edwards,
2011; Zapata-Valenzuela, 2012).

Na cultura do feijoeiro sdo escassos os estudos que abordam o uso da metodologia de
modelos mistos com modelagem da matriz de (co)variancias para os efeitos genéticos e nao
genéticos. Assim, o presente estudo visa: i) testar as diferentes estruturas de (co)variancias entre
as safras para os efeitos genéticos e ndo genéticos na avaliacdo de progénies endogamicas de
feijoeiro ii) escolher o modelo com maior capacidade preditiva do valor genotipico de progénies
endogamicas de feijoeiro e iii) selecionar as progé€nies superiores para a recombinacdo em um

programa de selecdo recorrente de feijao comum.
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2. MATERIAL E METODOS

2.1. MATERIAL GENETICO

O material genético utilizado nesse trabalho é proveniente do programa de Selec¢do
Recorrente de Feijado Vermelho iniciado na Universidade Federal de Vigosa (UFV) em 1999. O
cultivar Vermelhinho, tnico cultivar de graos vermelhos disponivel, a epdca, para os agricultores
da Zona da Mata mineira, foi cruzado com os seguintes genitores: Aporé, Pérola, IAPAR3I,
IAPARS1, AN9022180, LR720982CP, AFR19521, AFR19535, AB136 e Vermelho 2157. Foram
obtidas 18 populacdes segregantes, oriundas de cruzamentos simples, triplos e de
retrocruzamentos com o cultivar Vermelhinho (Menezes Junior, 2011). Essas populacdes
constituiram a base (ciclo Cy) para o programa de selecao recorrente de feijao vermelho que vem
sendo conduzido na UFV. Na obtencao do ciclo C; foram derivadas progénies das 18 populagdes
do ciclo Cy, que foram avaliadas quanto a produtividade de grios, aos aspectos de grdos e as
severidades de mancha-angular e ferrugem. Para constituir os genitores utilizados na obten¢do do
ciclo Cj, foi selecionada a melhor progénie de cada cruzamento do ciclo Cy. Na obtencdo da
populagdo do ciclo Cy foram introduzidos novos genitores nos cruzamentos, além das melhores
progénies selecionadas no ciclo C;. Plantas da melhor progénie de cada um dos 20 cruzamentos
do ciclo Cj foram cruzadas com plantas F; oriundas de cruzamentos envolvendo uma linhagem de
feijao vermelho fonte de resisténcia a ferrugem (OVR) e outros 20 genitores de porte ereto. No
ciclo Cy;, foram derivadas 19 progénies de cada cruzamento. Essas progénies foram avaliadas por
duas geragdes quanto aos caracteres produtividade de grdos, arquitetura de planta, aspecto
comercial de grdos e severidade de ferrugem e mancha-angular. A melhor progénie de cada
cruzamento foi utilizada para recombinagdo e obten¢ao do ciclo 3 (Cyy). Sementes F; resultantes
de 20 combinagdes hibridas que compuseram a populagdo do ciclo Cy foram multiplicadas para a
obtencdo das sementes F,. De cada uma das 20 populacdes F, foram derivadas 19 progénies F,.3,
totalizando 380 progénies. Na obten¢do destas progénies houve selecdo para o aspecto comercial
de graos (Melo, 2016). O trabalho aqui proposto teve inicio com a avalia¢do destas 380 progénies

1::2:3-
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2.2. LOCAL, DELINEAMENTO EXPERIMENTAL E TRATOS CULTURAIS

As 380 progénies F,.3, juntamente com 20 testemunhas, perfazendo 400 tratamentos,
foram avaliadas em duas geracdes: F,.3 (seca de 2015) e Fy.4 (inverno 2015). A geracdo F,.4 foi
obtida por amostragem (bulk) de sementes produzidas por cada progénie da geracio anterior.

Os ensaios foram conduzidos no ano de 2015, na estacdo experimental de Coimbra,
pertencente a Universidade Federal de Vicosa, localizada no municipio de Coimbra-MG (latitude
20°50'30"S, longitude 42°48'30”W, a 715m altitude).

Os ensaios foram delineados em latice quadrado 20x20. No ensaio 1 (safra da seca)
utilizaram-se duas repeti¢cdes, em razao do reduzido nimero de sementes, cuja parcela constituiu-
se em uma linha de 1,0 m espacadas em 0,5 m entre linhas. No ensaio 2 (safra de inverno), a
parcela foi composta por duas linhas de 2,0 m com trés repeticdes para cada tratamento. A
densidade de semeadura para ambos os ensaios foi de 12 sementes por metro. As praticas
culturais e de manejo relacionadas a fertilizacdo e ao controle de pragas seguiram as

recomendacdes técnicas para a cultura do feijao na regidao (Ramalho et al., 2014).

2.3. CARACTERES AVALIADOS

Foram avaliados os caracteres aspecto comercial de graos (AG) e produtividade de graos
(PG). Para a avaliacdo do aspecto comercial de graos adotou uma escala com notas de 1 a 5
proposta por Ramalho et al. (1998), que foi adaptada para avaliagdo de feijao vermelho. A nota 1
equivale ao grdo vermelho brilhante, ndo achatado, de formato eliptico e peso médio de 100
sementes entre 22 e 24 g, considerado como padrio; 2 se o grdo vermelho apresentar defici€ncia
em alguma de suas caracteristicas discriminadas para o padrdo; 3 se o grao vermelho apresentar
deficiéncia em duas das caracteristicas mencionadas no padrdo; 4 se o grdo vermelho conter
alguma deficiéncia em trés das caracteristicas anteriores descritas no padrdo; e 5 se o grao estiver
totalmente fora do padrao.

Para a produtividade de graos, procedeu-se a colheita manual de todas as plantas da
parcela. Estas plantas foram trilhadas e seus grios pesados (g parcela™), que posteriormente

foram convertidos em kg ha™.
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2.4. ANALISES ESTATISTICAS

Foram ajustados cinco modelos lineares mistos considerando diferentes estruturas de
(co)variancias para os efeitos genéticos e nao genéticos (blocos e residuos) (Tabela 1).
Os BLUPs dos efeitos de progénies em cada safra foram preditos a partir do modelo linear

misto apresentado a seguir:
y=Xt+Zu,+Zu,+e [1],
em que: y € o vetor de observagdes fenotipicas;

7 € o vetor de efeitos fixos de safras, repeticdes dentro de safras, testemunhas e interacdo

testemunhas x safras;

u, € o vetor de efeitos aleatdrios de progénies em cada safra, com u .~ N (O, G p ) ;

u, € o vetor de efeitos aleatorios de blocos dentro de repeti¢des, com u, ~ N (O, G, );

e é o vetor de residuos aleatérios, com ¢ ~ N (0, R);

X,Z, e Z,s3o as matrizes de incidéncia associadas aos efeitos 7, ue u,, respectivamente, e

G,,G, e R sdo as matrizes de (co)variancias dos efeitos U, uee, respectivamente.

A~ ~ T . . e .
O vetor de solugdes S = (r, u,, ub) para os efeitos fixos e aleatérios do modelo descrito
anteriormente (Eq. [1]) é estimado pela Eq. [2], maximizando-se a func¢do de distribuicdo

conjuntade y e u = (ug A )T (Henderson et al., 1959):

X'R'X  X'R'Z, X'R'z, & | |[X'RY
T p-1 T p-1 -1 T p-1 ~ T p-1
ZIR'X ZIR'Z,+G;' ZIR'z, |d,|=|ZIR"y| 2],

Z,R'X Z,R"'Z, Z,R"Z,+G,' ||\, | |Z'R"y

As diferentes combinacdes das estruturas de (co)variancias, associadas aos cinco modelos,

sdo apresentadas na (Tabela 1). Todos estes modelos consideraram o modelo base apresentado na

Eq. [1].
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Tabela 1. Resumo das estruturas de (co)variancias ajustadas aos efeitos aleatérios descritos na

equacao Eq. [1]

Modelos’
Matrizes de (co)variancias
1 2 3 4 5
G, dos efeitos de progénies CS US US US US
G, de blocos VC VC DIAG VC DIAG
R de residuo VC VC VC DIAG DIAG

TCS, simetria composta; US, ndo estruturada; VC, componente de variancia; DIAG, diagonal
heterogénea.

Para a anélise conjunta dos ensaios conduzidos nas duas safras, foi utilizada a abordagem
proposta por Smith (1999), que assume homogeneidade de (co)variancias. Os efeitos aleatdrios

de progénies (u . ) em cada safra foram definidos conforme Smith (1999), a seguir:
u, =(1,®1, Ju, +u, 31,
em que: ® corresponde ao produto de Kronecker; 1, € um vetor de uns de dimensdo N,xl1,

sendo N, o nimero de safras; I, ¢ uma matriz identidade de dimensdo N XN, sendo N, o

nimero de progénies; u, € o vetor de efeitos aleatorios principais de progénies; u,, € o vetor de

efeitos aleatdrios da interac@o progénies X safras.

O vetor de efeitos genéticos de progénies definidos na equacdo Eq. [3] assume a estrutura
de (co)variancia simetria composta - CS - (Tabela 1), isto é, varidncias homogéneas para as safras
e covariancia comum para todos os pares de safras (Eq. [4]) como mostrado a seguir:

N 2 2
G, =1,®(J0;+10,,) [41],

2

. é a variancia dos efeitos

em que: J, é uma matriz composta de uns de dimensdo N,xN,; o
. . . A . 2 VA e . . - N
principais de progénies; o, € a variancia dos efeitos da interagéo progénies x safras.

Além da abordagem proposta por Smith (1999), que assume homogeneidade de variancias
e covariancia comum, foi utilizada a abordagem proposta por Smith et al. (2001, 2005 e 2015)
que assume matriz de (co)variancia ndo estruturada - US - para os efeitos de progé€nies nas

diferentes safras. Nesta situacdo, admite-se a heterogeneidade de variancias para as safras e de
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covariancias entre pares de safras. Considerando o modelo multiplicativo, a matriz de
(co)variancias para os efeitos de progé€nies pode ser escrita como:

Gg = Ig ®Gt [5]7
em que: G, € a matriz de (co)variancia dos efeitos de progénies e G, € a matriz de (co)variéncia

genética.

Além dos efeitos de progénies, também modelou-se os efeitos ndo genéticos (blocos e
residuo). No presente trabalho, avaliou-se a heterogeneidade dos efeitos de blocos e do residuo
para as diferentes safras - estrutura diagonal heterogénea (DIAG) - como mostrado nas equagdes

(Eq. [6] e Eq.[7]) a seguir:
Gb - @ lozflb. [6],
j= i Y

t

R=®c’1, 7]
Jj= (-

em que: O'bz,_ ¢ a variancia dos efeitos de blocos na safra j e 0'3,_ ¢ a variancia do residuo na safra
Jj-

Os cincos modelos foram ajustados por meio da rotina implementada no software de
modelos Mistos Echidna (Gilmour et al. 2019). A estima¢do dos componentes de variancia foi
realizada com o auxilio do procedimento REML e teste de razdo de verossimilhancas (LRT) para
verificar a significancia das estruturas (componente de variancia, CS, US e DIAG) por meio da
estatistica qui-quadrado (XZ) com v graus de liberdade (Resende, 2007; Mariguele et al., 2011),
onde v € a diferenca entre o nimero de parametros dos modelos comparados.

Os cincos modelos foram comparados por meio do Critério de Informagao de Akaike

(AIC), de modo que, o modelo com melhor ajuste aos dados € o que apresenta o menor valor de

AIC (Akaike, 1974), dado a seguir:
AIC=—210g(L)+2p [8],

em que: log(L) € o logaritmo neperiano do ponto de maximo da fun¢do de verossimilhanga
residual e p € o nimero de parametros no modelo.

Apds a escolha do modelo com melhor ajuste, obteve-se as predi¢des dos valores
genotipicos das progénies e realizou-se a selecdo da melhor progénie de cada uma das 20

populacgdes.
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2.4.1. CORRELACAO GENETICA ENTRE SAFRAS

As correlagdes genéticas entre safras, considerando o desempenho das prog€nies com
relacdo a uma mesma caracteristica (produtividade ou aspecto comercial de grdos) em safras

diferentes, foram estimadas utilizando-se os parametros da matriz de covariancia G, .

o
_ gi/’

rG - 5 5 [9]7
\l Ggi X ng
em que: o, € a covariancia genética de progénies entre as safras da seca e do inverno;
ij

2 z A . 24 A"
o, €avariancia genética entre progénies na safra da seca;

0; € a variancia genética entre progénies na safra de inverno.
J

A correlacdo foi testada mediante a comparacdo de duas estruturas, por meio do teste de

razdo de mdxima verossimilhanca para a matriz de covariancia G, (US vs Diagonal), isto &, se

O, =0.

2.4.2. GANHO COM A SELECAO

A selecdo foi realizada para a melhor progénie de cada uma das populacdes avaliadas,

totalizando 20 progénies selecionadas. Os BLUPs de progénies obtidos com o modelo de melhor

ajuste foram utilizados para a selecao das progénies que baseou-se na distancia gendtipo-idedtipo
adaptada de Rocha et al. (2018) como apresentado a seguir:

S e i D 10l
{1 —u})}

i

lse AG <v
= [11],
0se AG >v

em que: [, corresponde a probabilidade espacial (Rocha et al., 2018), associada ao indice

genotipo-idedtipo, para cada progénie i;



31

ﬁg,, ¢ o valor genotipico (BLUP) da progénie i na safra j;
v; € 0 idedtipo para cada safra;
d; € a restricdo imposta & sele¢do para aspecto comercial de graos (AG) como apresentado na

equacao [11];
> € o operador de somatdrio;
IT € o operador de produtorio;
v € o valor da restricdo para aspecto comercial de graos.

Para produtividade de graos, adotou-se o idedtipo dado pelos maiores valores preditos
(BLUPS) obtidos em cada um dos dois ensaios. Entretanto, para aspecto comercial de graos,
adotou-se uma restricdo para que fossem selecionadas somente as progénies com notas inferiores

z

a trés, isto €, aplicou-se uma restri¢ao (dij) conforme equacdo [11]. Assim, utilizando-se a

equagdo [10] selecionaram-se as progé€nies que apresentam menor distincia em relacdo ao
ideotipo designado.

Posteriormente, foram construidos intervalos de confianga de 95% - CI(67),05- para os

parametros genéticos e ndo genéticos, da seguinte forma:

CI(67),0s =0, £1.96SE [12],

em que: é a o.¢€ o pardmetro associado ao efeito x e SE € o erro padrio da estimativa do

parametro.
O ganho com a selecdo das 20 progénies superiores, recombinadas segundo o esquema
sugerido por Bearzotti (1997), em que as progénies selecionadas sdo cruzadas aos pares e cada

progénie participa de dois cruzamentos, foi predito conforme a equagdo [13] :

GS (%) =100 [13],

A

2p

em que: u, € ﬁg”( ) sdo as médias dos BLUPs das progénies selecionadas na populagdo p e p' nas
ur up

safras (seca e inverno), respectivamente; i € a média geral.
Ressalta-se que, a partir do esquema de cruzamento das 20 progénies selecionadas
proposto por Bearzoti (1997), 20 novas populacdes sdo obtidas de cruzamentos biparentais.

Assim, os ganhos preditos foram realizados para cada uma destas populagdes.
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3. RESULTADOS E DISCUSSAO

3.1. ESTRUTURAS DE (CO)VARIANCIAS E ESCOLHA DO MODELO DE MELHOR
AJUSTE

Para avaliar o efeito de se incluir no modelo a matriz de (co)variincias de natureza US
para os efeitos genéticos, comparou-se o modelo 1 (modelo CS) com o modelo 2 (estrutura de
(co)variancias US). Nesta comparagdo, observou-se que o modelo 2 apresentou menor valor de
AIC (Tabela 2), considerando tanto a caracteristica produtividade de graos (27461,90) quanto o
aspecto comercial de graos (-391,12). Além disso, observou-se efeito significativo pelo teste de
LRT (teste XZ), a 1% de probabilidade, para a estrutura de (co)variancias US (modelo 2)
comparada ao modelo 1. Estes resultados indicam que o modelo 2 se ajustou melhor aos dados.

A estrutura de (co)variancias US descreve a natureza da interacdo GXA , na qual admite-
se a heterogeneidade de variancias genéticas para as safras e de covariancia genética entre o par
de safras. Dessa forma, consegue-se capturar a variacdo de comportamento dos genotipos nas
duas safras. Segundo Smith et al. (2001, 2005, 2015), modelar a estrutura de (co)variancias
genética € uma forma de mitigar os efeitos da interagdo GXA e isso aumenta o poder preditivo do
modelo.

Burguefio et al. (2011), em trabalho realizado com milho, batata e trigo, considerando a
modelagem da estrutura de (co)variancias para o efeito de interagdo GxA, relataram aumento do
poder de predi¢cdo do modelo em 6%. Studnick et al. (2016), em trabalho com trigo de inverno
visando avaliar a resposta adaptativa de 63 cultivares em 18 ambientes, modelaram diferentes
estruturas de (co)variancias (como, simetria composta-CS, nao estruturada-US e fator analitico-
FA) e concluiram que os modelos com estrutura de (co)variincias irrestritas (US) foram mais
adequados.

Para avaliar o efeito de heterogeneidade de variancias entre blocos, foram feitas
comparagdes entre o modelo 2 e 3 e entre os modelos 4 € 5. Na comparacdo do modelo 2 com o
3, observou-se menores valores de AIC para o modelo 2, tanto para produtividade de graos
(27461,90) quanto para aspecto comercial de graos (-391,12), e efeito ndo significativo pelo teste
de LRT (teste x%), a 1% de probabilidade, para a estrutura de heterogeneidade de varidncias para

o efeito de blocos nas duas safras (Tabela 2).
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Tabela 2. Numero de parametros (NP), critério de informacdo de Akaike (AIC), logaritmo do
ponto de méximo da funcdo de maxima verossimilhanca (Logl) e teste de razdo de
verossimilhanga (LRT) para os cinco modelos ajustados para a produtividade de graos e aspecto

comercial de grdos de progénies de feijao vermelho nas safras da seca e inverno de 2015

NP Produtividade de grios (kg ha™) Aspecto comercial de graos (nota)
Modelos AIC LogL LRT' AIC  LogL LRT'
1 4 2749122 -13741,61 - -353,92 180,95 -
2 5 2746190 -13725,95 31,32®<%D 391,12 200,56 39,22 ® <0V
3 6 2746296 -1372548 0,94 ®=% 38915 200,58 0,04 P=%
4 6 2742081 -13704,41 43,08 <™V 39275 202,38 3,64 ="
5 72742271 -13704,36 0,10 ®=%7 39080 202,40 0,04 P=08

TComparag()es via LRT (Modelo 2 vs Modelo 1, Modelo 3 vs Modelo 2, Modelo 4 vs Modelo 2 e
Modelo 5 vs Modelo 4)

Os mesmos resultados também foram observados na comparagdo do modelo 4 com o 5,
em que o modelo menos parametrizado apresentou melhor ajuste, ou seja, a inclusao da estrutura
diagonal para o efeito de blocos, ou variincias heterogéneas para o efeito de blocos nas duas
safras, ndo melhorou o ajuste do modelo aos dados. Assim, considerando o efeito de blocos, o
modelo 2 ou o 4 seriam os mais adequados.

Visando avaliar a heterogeneidade de variancia residual, comparou-se o modelo 4 com o
2. Nessa comparacgdo, observou-se menores valores de AIC para o modelo 4 (Tabela 2) tanto
para produtividade de grdos quanto aspecto comercial de graos. Também observou-se efeito
significativo pelo teste de LRT (teste y°) para a estrutura de varidncias heterogéneas para o
efeito residual entre safras tanto para a produtividade de griaos (p<0,01) quanto para o aspecto
comercial de graos (p=0,05). Com estes resultados e os anteriores para os ajustes dos modelos
referentes aos efeitos de blocos e de gendtipos conclui-se que o modelo 4 € o mais indicado para
a andlise dos dados e estimativas de parametros genéticos e ndo genéticos a serem utilizados na
selecdo das progénies de feijoeiro considerando os caracteres produvidade e aspecto de graos
avaliados nas safras da seca e inverno de 2015.

Rocha et al. (2019) relataram que modelos com varidncias residuais heterogé€neas
apresentaram melhores ajustes tanto para produtividade quanto aspecto de graos do feijoeiro

quando avaliados em diferentes safras e geracdes. So e Edwards (2011), em trabalho realizado
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com milho, utilizaram uma série de modelos lineares mistos com diferentes estruturas de
variancias para os efeitos genotipicos e residuais. Esses autores mostraram que modelos
ajustados com variancias residuais heterogéneas melhoraram a capacidade preditiva do modelo
para 63% do conjunto de dados analisados, e, portanto, recomendaram a inclusio da

heterogeneidade da variancia residual para a avaliacao da performace de hibridos de milho.

3.2. ESTIMATIVAS DE PARAMETROS GENETICOS E NAO GENETICOS

As estimativas de parametros genéticos € ndo genéticos obtidas com os modelos 1 e 4
encontram-se na Tabela 3.

As estimativas de parametros relativas ao modelo 1 sdo apresentadas apenas para efeito de
comparacdo com o modelo 4 (modelo de melhor ajuste para andlise dos dados). Pelo modelo 1
observou-se efeito significativo do componente de interacio GXA para os dois caracteres
avaliados. Com base neste modelo estima-se um unico componente de variancia genética com
base no comportamento médio das progénies avaliadas nas duas safras e, pelo intervalo de
confianca, observou-se que esse efeito foi significativo paro o aspecto comercial de graos, porém,
nao significativo para a produtividade de graos. Entretanto, considerando o modelo 4 observa-se
efeito significativo do componente de variancia genotipica para produtividade de graos nas duas
safras em que as progé€nies foram avaliadas. Estes resultados indicam que a interacdo GxA
consumiu toda a variabilidade genotipica manifestada entre as progénies em cada uma das safras
(seca e inverno) considerando a produtividade de graos. Isto também € indicativo que a
variabilidade genotipica manifestada entre as progénies em cada uma das safras é devida a
expressdo diferencial de genes envolvidos no controle desse cardter em cada safra, podendo
indicar até que genes diferentes estdo sendo expressos em cada uma das safras. Estes resultados
corroboram o melhor ajuste do modelo 4 que considera as diferentes estimativas de variincias
genotipicas manifestadas em cada safra, bem como de covaridncia entre o desempenho
genotipico das progénies nas duas safras. Vdrios autores (Pereira et al., 2012, Melo et al., 2007)
tém relatado a ocorréncia de interacio GxA com efeito significativo para varios caracteres de

importancia agrondmica na cultura do feijoeiro.
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Tabela 3. Resumo das estimativas de parametros genéticos e ndo genéticos do modelo 1 (CS para

o efeito genético) e do modelo 4 (US para o efeito genético) para as caracteristicas produtividade

de grdos e aspecto comercial dos graos

Produtividade de graos

Aspecto comercial de graos

Modelos Parametros (kg ha'l) (Notas)
LCL' Estimativas UCL LCL Estimativas UCL
o) 17063,15  32730,09  48397,03 0,02 0,03 0,05
o} -21479,08 412,09 22303,27 0,01 0,03 0,05
Tea 23940,41  57442,66 9094491 0,03 0,05 0,07
1 o, 35119596 383166,41 415136,86 0,20 0,22 0,24
h; 0,01 0,31
Teg 0,12 0,56
op 16641,59  31755,17  46868,76 0,02 0,03 0,04
o} 7128,36  68591,65 130054,95 0,13 0,18 0,22
O -24486,80  -2095,72  20295,35 0,02 0,03 0,05
s, 17837,51  40898,33  63959,14 0,02 0,04 0,05
o, 451749,38 527018,29 602287,20 0,16 0,19 0,21
) o, 266663,48 296772,09 326880,70 0,20 0,22 0,25
hg 0,21 0,65
e, 0,29 0,37
Tes, 0,45 0,81
g 0,53 0,61

"LCL limite inferior de confianga, UCL limite superior de confianga, o} varidncia do efeito de

2 N . L . A . 2 N . L . A .
blocos, o, varidncia genotipica entre progénies, o, varidncia genotipica entre progénies na
safra da seca, a; varidncia genotipica entre progénies na safra de inverno, o, covariancia

L . . 2 N . . . ~ A s
genotipica entre as safras da seca e inverno, o, varidncia do efeito da interagdo progénies por

safras, o7 varidncia residual, 0621 variancia residual na safra da seca, afz variancia residual na
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safra de inverno, h{g2 herdabilidade entre médias de progénies, h; herdabilidade entre médias de
progénies na safra da seca, h;z herdabilidade entre médias de progénies na safra do inverno, r,,

acuracia seletiva, Fea, acuricia seletiva na safra da seca, Fea, acuricia seletiva na safra de inverno.

Ainda com base no modelo 4 pode-se observar para a safra da seca que as variancias

L. .. . ~ 2 .
genéticas para produtividade e aspecto comercial de grdos (o, ) apresentaram maiores

. . . 2 . . .
magnitudes se comparadas com as obtidas na safra de inverno (o, ). Ja para as estimativas de

variancias residuais, observou-se estimativa de maior magnitude para a produtividade de graos

na safra da seca (af] ) comparada a safra de inverno (0622 ) e vice-versa para aspecto comercial de

graos (Tabela 3). Estes resultados também corroboram que considerar tanto (co)varidncias
genéticas quanto ambientais manifestadas entre os gendtipos avaliados em diferentes ambientes é
uma forma adequada de acomodar os efeitos da interagdo GxA .

As estimativas de herdabilidade tanto para produtividade quanto aspecto comercial de
graos apresentaram maiores magnitudes quando estimadas com base no modelo 4 comparadas ao

modelo 1 (Tabela 3). A estimativa de herdabilidade para produtividade de graos foi de 0,21 para

a safra da seca (h; ) e de 0,29 para a de inverno (h;2 ), enquanto que com base no modelo 1 (hgz)

foi de 0,01. Ja para aspecto comercial de graos notou-se comportamento oposto ao apresentado

.. ~ . . . 2
para produtividade de grdos, com a maior estimativa para a safra da seca (h, = 0,65) e menor

para a safra de inverno (th2 = 0,37). Os valores de herdabilidade estimados neste trabalho estdo

préoximos aos valores obtidos por outros autores na cultura do feijoeiro (Gongalves-Vidigal et al.,
2008; Coimbra et al., 2009 e Bertoldo et al., 2009).

As estimativas de acurdcia para a produtividade de grdaos, com base no modelo 4,
variaram de 0,45 a 0,53 para as safras da seca e de inverno, respectivamente, os quais, Segundo
Resende e Duarte (2007) sdo classificados como de magnitude moderada. Para aspecto de grios,
as estimativas de acurdcia foram maiores que para produtividade de graos, com valores de 0,81
na safra da seca e 0,61 no inverno, cuja magnitude é de moderada a alta (Resende e Duarte 2007).
Resultados similares foram obtidos por Batista et al. (2017), em que avaliaram progénies F».4 na
safra da seca e relatam acurdcia moderada para a produtividade de graos (0,64) e alta para o
aspecto de graos (0,80). Resende e Duarte (2007) relatam que a partir da acuricia é possivel

avaliar a qualidade dos ensaios, uma vez que na estimativa da acuricia € considerando tanto a
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variagdo residual quanto a de natureza genética.

3.3. CORRELACAO GENETICA ENTRE SAFRAS

As estimativas das correlagdes genéticas obtidas a partir dos BLUPs de progénies (modelo
4) preditos na safra da seca com os preditos na safra de inverno sdo apresentadas na Figura 1
(produtividade de grdos - Figura 1A; e aspecto comercial de grdos - Figura 1B). Para
produtividade de grdos a estimativa de correlacdo genética entre safras foi ndo significativa
(p>0,05) enquanto que para aspecto comercial de graos significativa (p<0,01), porém de baixa
magnitude (0,44).

No Brasil o cultivo do feijoeiro ocorre praticamente em todo o territério nacional, sob
diversas e variadas condi¢des ambientais. Ademais, o ciclo curto de produgdo contribui para a
sua exploracdo em trés épocas de cultivo por ano, em condi¢Oes climaticas distintas. Tais
adversidades ambientais podem contribuir para a ocorréncia das interacdes GxA (Rosse e
Vencovsky, 2000) e, portanto, reduzir a correlacdo entre as safras.

Robertson (1959) decompde a interacio GxA nas fracdes simples e complexa e relatam
que a fracdo complexa é dada pela falta de correlacdo entre o desempenho dos genétipos entre
pares de ambientes. Nesse sentido, os resultados indicam que, considerar os caracteres avaliados
em diferentes ambientes como caracteres distintos, utilizando o modelo 4 foi adequado, visando
melhor tratar os efeitos da interacio GxA nos processos de selecdao (Smith et al., 2005).

No modelo 1 (simetria composta - CS) admite-se homogeneidade de variancia e de
covariancia genética entre safras, de forma que o componente de variancia genética estimado é
Ginico entre as safras e dado por 6°; + 6°g, € a covaridncia entre safras por 6°. Isto resulta num
estimador de correlagdo genética entre safras dado por 6%, / 6”5 + 6. Cabe ressaltar que este
estimador de correlagdo € vélido apenas quando as variancias genéticas entre os genotipos em
cada safra forem iguais e, ainda, que com este estimador as estimativas de correlacdo genética

variam apenas no intervalode 0 a 1.
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Figura 1. BLUPs de progénies na safra da seca vs BLUPs de progénies na safra de inverno
considerando o melhor modelo para as caracteristicas produtividade de graos (Figura A) e

aspecto comercial de graos (Figuras B) de feijao vermelho.

Assim, quando os efeitos de interacio GxA forem muito pronunciados (interagdo de
natureza complexa), resultando em correlacdo genética negativa entre o desempenho dos
gendtipos nos ambientes avaliados, este modelo de CS ndo acomoda bem os efeitos da interacao
GxA, sendo, portanto também nao indicado para estas situacOes. Entretanto, segundo Resende
(2007), elevada correlagdo entre o desempenho dos genétipos avaliados em diferentes ambientes
aumentam o risco de obtencdo de matrizes de (co)variancia ndo positivas definidas e de nao
convergéncia no processo de estimacdo de componentes de varidncia quando se utiliza o modelo
US. Assim, o mais adequado € ajustar modelos considerando as diferentes estruturas de
variancias e de covariancias tanto para efeitos genéticos e ndo genéticos e escolher o mais
adequado para o cendrio que se apresenta.

Neste trabalho, foram avaliadas progénies F,3 e F,.4 em duas safras, seca e inverno de
2015, respectivamente, portanto em diferentes geragdes de endogamia. O indice de selecdo
multigeracdes proposto por Resende et al. (2015) e ampliado por Batista et al. (2017) considera o
efeito de geracdes de endogamia na predicdo dos BLUPs de progénies. Para isto modela o efeito
da interacdo GXA por uma estrutura de simetria composta (CS) considerando a matriz de
parentesco entre geragdes em funcio do coeficiente de endogamia. Entretanto, na redistribui¢ao

da variancia genética entre progénies nas diferentes geracdes de endogamia é considerada que
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variancia genética manifestada nas diferentes geracdes seja a mesma. Assim, na presenca de
interacio GxA de elevada magnitude este componente de varidncia pode ser nulo, o que
inviabiliza o uso deste indice. Assim, modelar os efeitos genéticos na presenca da interacdo GxA
permite obter um modelo mais realista, ja que, o efeito da interacdo é devido a heterogeneidade
de variancia genética e a falta de correlacdo de gendtipos entre pares de ambientes (Falconer,
1952, Bernado 2010). Assim, modelar as estruturas de (co)varidncias que realmente estejam
sendo manifestadas para o efeito de progénies avaliadas em diferentes ambientes com diferentes
graus de endogamia é o mais adequado, realcando que a avaliacdo de progénies com diferentes

graus de endogamia avaliadas em ambientes distintos € uma realidade dos programas de

melhoramento do feijoeiro por selecdo recorrente.

3.4. SELECAO DAS PROGENIES SUPERIORES

As vinte progénies de melhor desempenho (maiores BLUPs) em cada uma das safras
estdo ilustradas na Figura 2. Vale destacar que o ranqueamento das progénies superiores com
base em uma safra ndo corresponde com as prog€nies superiores na outra. Essa falta de
correspondéncia entre as progénies de melhor desempenho nas diferentes safras se deve a
interacdo GXA que interfere na classificacao das progénies superiores em ambiente distintos.

A interagdo GXxA dificulta o trabalho do melhorista em razdo da falta de correlagdo de
desempenho dos gendtipos em ambientes diferentes, podendo haver inconsisténcia na
superioridade dos gendtipos nos diferentes ambientes (Carvalho et al., 2002; Ramalho et al.,
2005). A interacdo GxA ocorre quando os genes que controlam o cardter se expressam de forma
distinta ao longo dos ambientes (Gauch and Zobel, 1996; van Eeuwijk et al., 2016). Estes
resultados corroboram que considerar os caracteres avaliados em diferentes ambientes como
caracteres distintos, via o modelo 4, é uma estratégia adequada para melhor tratar os efeitos da
interagdo GxA nos processos de selecdo. Com o modelo 4 obtém-se os BLUPs das progénies em
cada safra, considerando o carater avaliado em diferentes ambientes como caracteres distintos.
Assim, uma alternativa para se capitalizar a interacio GXA no processo de selecdo foi a utilizacao

do indice distancia gen6tipo-idedtipo.
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Figura 2. BLUPs de progénies na safra da seca (A) e inverno (B), considerando selecdo direta
em cada safra para caracteristica produtividade de graos (PG), com restricdo para aspecto

comercial de grdos de feijao vermelho.

As vinte progénies selecionadas com base no indice da distancia gendtipo-idedtipo,
considerando a caracteristica produtividade de graos, s@o ilustradas na Figura 3. Nesta situagdo, é
possivel observar um comportamento mais estdvel das progénies selecionadas nas duas safras
comparadas a selecdo das progénies com base em cada uma das safras (Figuras 2A e 2B). Cabe
ressaltar que as progénies selecionadas com o auxilio do indice s@o aquelas cujo desempenho é
menos influenciado pelas variagdes ambientais, ou seja, apresentam adaptacdo geral as duas

safras.
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Figura 3. BLUPs de progénies selecionadas com base no indice da distancia gendtipo-idedtipo
na safra da seca e inverno, para produtividade de graos (PG) com restricdo para aspecto

comercial de grdos de feijao vermelho.

3.5. GANHO COM A SELECAO DAS PROGENIES SUPERIORES

Os ganhos preditos, com a recombina¢do conforme o esquema proposto por Bearzotti, em
que as progénies selecionadas sdo cruzadas aos pares e cada progénie participa de dois
cruzamentos, sdo apresentados na Tabela 4.

O ganho médio de selecao (GMS) foi de 2,97 % para produtividade de graos. Esse
resultado indica que o uso do indice distancia gendtipo-idedtipo a partir dos BLUPs obtidos com
o modelo 4 foi uma alternativa eficiente de se considerar os efeitos da interacio GxA no processo

seletivo. Esse resultado também realca a utilizacdo do modelo 4 comparado ao modelo 1.
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Tabela 4. Ganho predito (%), com os BLUPs de progénies obtidos pelo modelo 4, com a
recombinacdo das 20 progé€nies selecionadas com base na produtividade de grdos e o ganho

médio de selecao (GSM)

Progénies Recombinadas Ganho (%) Progénies Recombinadas Ganho (%)

13 x 89 2,732 196 x 272 3,426
38 x 97 4,161 217 x 302 1,816
57x 119 1,591 239 x 318 3,718
68 x 141 3,129 259 x 337 4,210
89 x 159 2,764 272 x 351 3,164
97 x 174 3,581 302 x 375 1,722
119 x 196 2,557 318x 113 3,154
141 x 217 2,594 337 x 38 4,529
159 x 239 3,211 351 x 57 1,728
174 x 259 3,370 375 x 68 2,334
GSM (%) 2,970

Progénies selecionadas com base no modelo 4: 13, 38, 57, 68, 89, 97, 119, 141, 159, 174, 196,
217, 239, 259, 272, 302, 318, 337,351 e 375

O modelo 4 ajusta uma estrutura de (co)varincias aos efeitos genéticos enquanto o
modelo 1 assume simetria composta (CS) para essa estrutura. Ressalta-se que a partir do modelo
1, o componente de variancia genotipico foi ndo significativo (Tabela 3). No modelo 1 € obtido
um BLUP tnico para o conjunto de ambientes avaliados. Este modelo vem sendo de forma geral
utilizado em programas de melhoramento, via andlise conjunta. Cabe ressaltar, que o uso do
modelo 1 na presenca de forte interacdo GXA, a variabilidade genotipica existente pode ser
consumida por esta intera¢do, o que poderd conduzir a selecdo de genétipos que ndao permitem a
obtencdo de ganhos genéticos, bem como estimativas de parametros genéticos e nao genéticos
viesados. Assim, a flexibilizacdo das estruturas de (co)varidncias em ensaios que envolvem
progénies avaliadas em diferentes ambientes € uma estratégia promissora para os programas de

melhoramento, sobretudo para caracteres que sofrem elevada influéncia da interacdo GxA .
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4. CONCLUSAO

A modelagem das estruturas de (co)varidncias para os efeitos genéticos € nao genéticos
em ensaios que envolvem a avaliagdo de progénies em diferentes ambientes é uma estratégia
promissora para os programas de melhoramento.

O modelo com estrutura de (co)variancias heterogéneas (US) para os efeitos genéticos,
variacias homogéneas (VC) para os efeitos de blocos e variancias heterogéneas (DIAG) para os
efeitos residuais € o que melhor se ajustou aos dados de avaliacdo de progénies de feijoeiro nas
safras da seca e inverno.

O indice de selecdo distancia geno6tipo-idedtipo com base nos BLUPs obtidos a partir do
modelo de melhor ajuste proporcionou a sele¢io de progénies com desempenho mais estdvel nas

duas safras.
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RESUMO

Em geral, a avaliacdo de elevado nimero de progé€nies em ensaios com repeti¢oes,
principalmente nas primeiras geracOes segregantes, estdo entre os fatores que determinam o
sucesso de um programa de melhoramento de caracteres quantitativos visando a extragdo de
linhagens superiores. No caso do feijoeiro, a avaliacdo das progénies em ensaios com quantidade
considerada ideal de repeticdes, na geracdo em que elas sdo derivadas, torna-se dificil, tendo em
vista a pequena disponibilidade de sementes nesta fase. Também é comum o descarte de
progénies de desempenho insatisfatorio e somente aquelas de desempenho mais favordvel sdao
avaliadas nas proximas geracOes em ensaios sequenciais, os quais podem utilizar delineamentos
experimentais distintos. Assim, é comum ocorrer tanto desbalanceamento estatistico quanto
genético nos dados oriundos da avaliacio de progé€nies em programas de melhoramento de
feijoeiro, visando a extracdo de linhagens superiores. Desta forma, o presente estudo teve como
objetivos 1) comparar diferentes modelos lineares mistos, modelando as estruturas de
(co)variancias para os efeitos genéticos e nao genéticos, na andlise de dados obtidos da avalia¢do
de progénies endogamicas de feijoeiro em ensaios com diferentes delineamentos experimentais e
desbalanceamentos genético e estatistico, i1) escolher o modelo com maior capacidade preditiva
do valor genotipico de progénies de feijoeiro e iii) selecionar as progénies superiores, visando a
extracdo de linhagens elite em um programa de selecdo recorrente de feijoeiro. Para isso, foram
utilizados dados de quatro ensaios sequenciais conduzidos nas safras da seca e do inverno de
2015 e de 2017. Nos ensaios da seca de 2015 e inverno de 2015, 380 progénies nas geracoes F».3
e F..4, respectivamente, foram avaliadas utilizando o delineamento ldtice, com duas repeti¢des na
primeira avaliagdo e trés na segunda. A partir destes ensaios foram selecionadas 58 progénies, as
quais foram avaliadas em ensaios conduzidos na safra da seca de 2017 (gerag@o F,:s) e inverno de
2017 (F2) em delineamento de blocos casualizados com trés repticdes. Nestes quatro ensaios
foram avaliados os caracteres produtividade e o aspecto comercial de graos. Considerando
diferentes estruturas de (co)variancias para os efeitos genéticos e nao genéticos foram ajustados
cinco modelos lineares mistos. Observou-se acentuadas alteracOes nas estimativas de
herdabilidade e da acuricia para os diferentes modelos ajustados. Entre os modelos ajustados, o
modelo 3 DIAGH para produtividade de graos e o modelo 5 US para aspecto comercial de graos,
apresentaram menores valores de critério de informacdo de Akaike (AIC), sendo os escolhidos

para a obtengdo dos BLUP’s de progénies e selecdo daquelas de maior potencial visando a
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extracdo de linhagens superiores a partir do indice distancia genétipo-idedtipo. As progénies
selecionadas, com base no indice distancia genétipo-idedtipo, apresentaram comportamento mais
estdveis nos ambientes avaliados, capitalizando os efeitos da interacio GxA. A modelagem das
estruturas de (co)variancias para os efeitos genéticos e ndo genéticos € promissora na andlise de
dados obtidos da avaliacdo de progénies endogdmicas em ensaios com diferentes delineamentos

experimentais e desbalanceamentos genéticos e estatisticos.

Palavras-chave: Desbalanceamento genético/estatistico. Interacdo gendtipos por ambientes.

Conectar ensaios.
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1. INTRODUCAO

O objetivo final do melhoramento de plantas autdgamas € a obtencdo de linhagens que
superem com vantagens aquelas cultivares em uso pelos agricultores (Morais Junior et al., 2017).
A estratégia de selecdo recorrente tem-se destacado no melhoramento de caracteres quantitativos
com resultados satisfatérios em vdrias culturas autégamas (Gil et al., 2003; Ramalho et al, 2005;
Breseghello et al., 2009; Menezes Junior, 2011; Morais Jdnior et al., 2015; Melo, 2016; Morais
Junior et al., 2017.)

Nos programas de selecdo recorrente de plantas autdgamas, que visam o melhoramento de
caracteres quantitativos, a avaliacdo de progé€nies em ensaios com repeticao € prdtica rotineira
(Ramalho et al., 2001; Ramalho et al., 2012). No caso da sele¢do recorrente em feijoeiro, as
progénies sdao derivadas de multiplas populagdes a cada ciclo de recombinag¢do, que em geral
envolve cerca de 20 populagdes. Ressalta-se que a avaliacdo das prog€nies na geracdo em que
elas sdo derivadas (fase inicial) em ensaios com tamanho de parcelas e nimero de repeticoes
considerados ideais tornam-se dificeis de serem implementados, tendo em vista a pequena
disponibilidade de sementes nesta fase, ou seja, cada progénie € oriunda de sementes de uma
unica planta. Devido a esta restri¢do, os melhoristas de feijoeiro conduzem os ensaios desta fase
com parcelas bem menores e com nimero reduzido de repeti¢cdes, ou at€ mesmo sem repeticoes.

Em feijoeiro, quando as progénies de um ensaio da fase inicial sdo colhidas, tem-se as
sementes de uma parcela (em geral colhidas em bulk) para a implementacdo de outros ensaios
com as progénies, tendo, agora um ndmero bem maior de sementes e as progénies com o avanco
de uma geracdo de endogamia. Estes novos ensaios com as progé€nies avaliadas em outras
condi¢des ambientais (locais, safras e, ou anos) e também em geracdes mais avancadas de
endogamia sdo de grande importancia no melhoramento de caracteres quantitativos em funcdo
das diferentes condicdes edafoclimaticas que a cultura do feijoeiro € submetida, bem como
devido a ocorréncia de interacdo dos efeitos de progé€nies com os ambientais (interagdo GxA).
Segundo Ramalho et al. (1993), a interagdo GXA €é um dos maiores complicadores dos
melhoristas na selecdo e recomendacdo de novas cultivares, exigindo adotar medidas que
controlem ou mitiguem o seu efeito.

Ainda cabe ressaltar que € comum o melhorista de feijoeiro praticar selecdo de progénies
de um ensaio para o outro, de forma que apenas aquelas de melhor desempenho sdo avaliadas nos

N

ensaios subsequentes a etapa de selecdo. Também ndo € raro que estes ensaios envolvam
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delineamentos experimentais dististos. Além disso, € comum a perda de parcelas e até mesmo de
tratamentos (toda a progénie) durante a conducdo destes ensaios. Assim, € evidente a ocorréncia
de desbalanceamento genético e, ou, estatistico para um conjunto de ensaios de avaliacdo de
progénies em diferentes ambientes.

Cabe ressaltar que as linhagens sdo extraidas da dltima geracdo de endogamia em que as
progénies foram avaliadas. Entretanto, alguns autores t€ém demonstrado que a utilizacdo das
informacdes das avaliacdes anteriores pode melhorar a eficiéncia seletiva dos programas de
melhoramento de plantas autdgamas. Piepho & Mohring (2006), utilizando dados de Canola,
verificaram que a anélise sequencial proporcionou maior acurdcia seletiva em relacdo a geracdo
de referéncia. Yan & Rajcan (2003) observaram, para a cultura da soja, que a predicdo do
desempenho de cultivares utilizando as informacdes de vdrios anos foi mais eficiente do que
andlise considerando uma unica geragdo. No caso do feijoeiro, Bruzzi (2008) adotou andlise
sequencial em um programa de selecdo recorrente e incorporou todas as informacdes das
geracdes de avaliagdo, o que proporcionou maior acuricia seletiva.

Devido os ensaios de avaliacio de progénies em diferentes ambientes envolverem
delineamentos estatisticos diferentes, bem como desbalanceamentos genético e, ou, estatistico, a
abordagem de modelos mistos (Henderson, 1975) pode ser mais eficiente do que a tradicional
andlise de variancia (ANOVA) (Smith et al., 2005 e Kelly et al., 2007) para a andlise de dados
destes tipos de ensaios, pois permitem que diferentes estruturas de (co)varidncias entre efeitos
genéticos e ndo genéticos sejam consideradas.

Com base no exposto, o presente estudo teve como objetivos 1) comparar diferentes
modelos lineares mistos, modelando as estruturas de (co)variancias para os efeitos genéticos e
nio genéticos, na andlise de dados obtidos da avaliacdo de progé€nies endogdmicas de feijoeiro
em ensaios com diferentes delineamentos experimentais e desbalanceamentos genéticos e
estatisticos, ii) escolher o modelo com maior capacidade preditiva do valor genotipico de
progénies de feijoeiro e iii) selecionar as progé€nies superiores, visando a extracdao de linhagens

elite em um programa de selecdo recorrente de feijoeiro.

2. MATERIAL E METODOS
2.1. MATERIAL GENETICO

O material genético utilizado nesse trabalho € proveniente do terceiro ciclo (Cyy) do
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programa de Selecdo Recorrente de Feijao Vermelho da Universidade Federal de Vigosa, ja
detalhado no item material e métodos do capitulo 1. Sementes F; resultantes de 20 combinagdes
hibridas que compuseram a populagao do ciclo 3 (Cyy) foram multiplicadas para a obtengao das
sementes F,. Considerando o aspecto comercial de grdos, derivou-se de cada uma destas 20
populacdes F, 19 progénies F,3, totalizando 380 progénies, as quais foram avaliadas em quatro

ensaios, descritos a seguir.

2.2. CONDUCAO DOS ENSAIOS

As 380 progénies derivadas em F,, juntamente com 20 testemunhas, perfazendo 400
tratamentos, foram avaliadas em duas geracdes: Fp.3 (seca de 2015) e F,.4 (inverno 2015). A
geracdo F,4 foi obtida por amostragem (bulk) de sementes produzidas por cada progénie da
geragdo anterior. Independente da populacdo de origem foi selecionada, dentre as 380 progénies
do ciclo Cyy, as 58 progénies de maior desempenho. Estas 58 progénies também foram avaliadas
em ensaio de campo, com os ensaios conduzidos no ano de 2017 na estacdo experimental de
Coimbra, pertencente a Universidade Federal de Vigosa, localizada no municipio de Coimbra-
MG (latitude 20°50'30"S, longitude 42°48'30”W, a 715m altitude). Assim, foram utilizados dados
de quatro ensaios sequenciais (Tabela 1), visando a selecdo de prog€nies para a extracdo de
linhagens.

Os dois primeiros ensaios foram delineados em lédtice quadrado 20x20. No ensaio um
(safra da seca de 2015) utilizou-se duas repetigdes, cuja parcela constituiu-se em uma linha de 1,0
m em razdo do reduzido numero de sementes. O espagamento entre linhas foi de 0,5 m. No
ensaio dois (safra de inverno de 2015), a parcela foi composta por duas linhas de 2,0 m com trés
repeticoes (Tabela 1).

Nos ensaios trés (safra da seca de 2017 — geragdo F,.5) e quatro (safra de inverno de 2017
— geragdo F,¢) os tratamentos (58 progénies) foram delineados em blocos casualizados (DBC)
juntamente com as testemunhas Vermelhinho, Ouro Vermelho, OVR e Ouro da Mata, com as
parcelas constituidas por duas linhas de dois metros, espacadas em 0,50 m e com trés repeticoes

(Tabela 1).
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Tabela 1. Descricdo dos quatro ensaios utilizados para a selecao de progénies de feijao vermelho,

visando a extracdo de linhagens

Ensaios Anos Safras Delineamento Progenies Testemunhas Repeticdes Parcelas
1 2015 Seca Latice 380 20 2 11Ix1m
2 2015 Inverno Latice 380 20 3 2lx1m
3 2017 Seca DBC 58 4 3 21x2m
4 2017 Inverno DBC 58 4 3 21x2m

A densidade de semeadura para os quatro ensaios foi de 12 sementes por metro. As
praticas culturais e de manejo relacionadas a fertilizagdo e ao controle de pragas seguiram as

recomendacdes técnicas para a cultura do feijao na regido (Ramalho et al., 2014).

2.3. CARACTERES AVALIADOS

Nos quatro ensaios foram avaliados os caracteres aspecto comercial de graos (AG) e
produtividade de graos (PG). Para a avaliacdo do aspecto comercial de grdos adotou-se uma
escala com notas de 1 a 5 proposta por Ramalho et al. (1998), adaptada para avalia¢do de feijao
vermelho. A nota 1 equivale ao grao vermelho brilhante, nao achatado, de formato eliptico e peso
médio de 100 sementes entre 22 e 24 g, considerado como padrdo; 2 se o grao vermelho
apresentar deficiéncia em alguma de suas caracteristicas discriminadas para o padrdo; 3 se o grao
vermelho apresentar deficiéncia em duas das caracteristicas mencionadas no padrio; 4 se o grao
vermelho conter alguma deficiéncia em trés das caracteristicas anteriores descrita no padrdo; e 5
se o grdo estiver totalmente fora do padrao.

Para a produtividade de graos procedeu-se a colheita manual de todas as plantas da
parcela. Estas plantas foram trilhadas e seus grios pesados (g parcela™), que posteriormente,

foram convertidos em kg ha™.

2.4. ANALISES GENETICO-ESTATISTICAS

Para a anélise dos dados, foi considerado o modelo linear misto apresentado na Eq. [1].

y=Xt+Zu,+Zyu, +e [1],
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em que: y o vetor de observacdes fenotipicas para progénies e testemunhas em todos os ensaios; T
€ o vetor de efeitos fixos de ensaios, repeticoes dentro de ensaios, testemunhas e interacao
testemunhas por ensaios; u, € o vetor de efeitos aleatdrios de progénies em cada ensaio, com u, ~
N(0, G,); u, € o vetor de efeitos aleatérios de blocos dentro de repeti¢cdes dos ensaios instalados
em blocos incompletos, com u;, ~ N(0, Gy); e é o vetor de erros aleatérios em cada ensaio, com e
~N(0, R) e X, Z, e Z,, sdo as matrizes de incidéncia dos efeitos T, u, € u,, respectivamente.
Assumiu-se que os vetores de efeitos aleatérios ug, u, € e sdo mutuamente independentes,
com distribui¢do normal multivariada e média zero. A matriz de (co)variincia para u, € dada por
G, = G.®I,, onde G, ¢ uma matriz positiva semidefinida de (co)variancia genética entre ensaios
de ordem #xt (Smith et al., 2015), @ € o operador de produto de Kronecker e I, ¢ uma matriz

identidade de ordem gxg, sendo g igual ao niimero de progénies.
! 2
A matriz de (co)variancia para u, é dada por G, =@ o, I, , em que o> é o componente de
b.7b; b
j=1 " Y J

variancia de blocos associado ao ensaio j instalado em blocos incompletos e I, € uma matriz
J

identidade de ordem b;xb;, sendo b; igual aos numeros de niveis de blocos para o ensaioj (j=1¢

t
2). A matriz de (co)variancia residual assumiu duas formas: R= o’ e R= @0’ I, em que o’

j=1 %"
¢ o componente de variincia residual médio ao longo dos ensaios, I € uma matriz identidade de

ordem nxn, sendo n igual ao nimero total de parcelas de todos os ensaios, > ¢é o componente de
J
variancia residual para o ensaio je I, € uma matriz identidade de ordem n;xn;, sendo n; igual ao
J

numero de parcelas para o ensaio j(j=1,2,3e4).
A matriz de (co)variancia G, pode assumir quatro formas bdasicas, segundo Smith (1999) e
Smith et al. (2015). A primeira forma, denominada simetria composta (CS), € a estrutura mais

simples que considera correlagdo entre ensaios para os efeitos genotipicos das progé€nies. A

e . , 2 2 2
estrutura de (co)variancia CS é dada por G, = o p J;+ o e I, em que o , € 0 componente de

variancia genotipica de progénies na média dos ensaios, J, € uma matriz de uns de ordem ¢ X t,

2 2 [UN . . ~ , . . .
o, €0 componente de variancia da interacdo GxA e I, ¢ uma matriz identidade de ordem rxz. A

t
segunda forma € a diagonal (DIAG) com G, =@ 0;, em que o; € a variancia genotipica de
j=1 8i j

progénies para o ensaio j. Quando existe desbalanceamento genético no conjunto de ensaios
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avaliados, a forma DIAG pode ser reescrita como diagonal heterogénea (DIAGH) G, = G,
t

= @1 cr;I ., - Na estrutura de (co)varincia DIAG ou DIAGH assume-se que o efeito genético das
j= 7 7

progénies é ndo correlacionado entre ensaios em analogia com as andlises individuais. A terceira
forma, denominada de correlagdo uniforme e variincias heterogéneas (CORUH), combina as
vantagens das estruturas DIAG e CS, ou seja, assume heterogeneidade de varidncia e que os
efeitos genotipicos sdo correlacionados entre ensaios. A estrutura de (co)variancia CORUH ¢

dada por G, =D[p,J; + (1-p, )LD, em que p, € a correlagdo genética uniforme entre ensaios ¢ D
€ uma matriz diagonal com os elementos diagonais equivalentes a ,o; . A quarta forma,

denominada de ndo estruturada (US), é considerada a forma mais geral para a matriz G, com #( +
1)/2 parametros a serem estimados. A estrutura US contabiliza a heterogeneidade de variancias

entre ensaios e de covariancias entre pares de ensaios.
A~ ~ T . . s . .
O vetor de solugdes P = (‘r,u g,ub) para os efeitos fixos e aleatorios do modelo descrito
anteriormente (Eq. [1]) pode ser obtido pela Eq. [2], que pode ser obtida maximizando-se a

funcdo de distribui¢ao conjuntade y e u= (u U, )T (Henderson et al., 1959):

X'R'X  X'R7Z, X'R"Z, t ] [X'Ry
ZZR‘lX ZgR‘lZg +G;1 ZgR‘le u, |= Z?R“y [2],
Z,R'X ZZR"Zg Z,R'Z,+G,' || q, Z,Ry

A combinacdo de diferentes estruturas de (co)variancias para as matrizes R e G resultou
no estabelecimento de cinco diferentes modelos (Tabela 2).

Considerando os quatro ensaios, os cinco modelos acima descritos foram ajustados por
meio do software Echidna (Gilmour et al., 2019). A estimacdo dos componentes de variancia foi
realizada com o auxilio do procedimento REML e o teste de razdo de verossimilhancas (LRT) foi
utilizado para verificar a significancia das estruturas (VC, CS, US, CORUH e DIAGH) por meio
da estatistica qui-quadrado (%) com v graus de liberdade (Resende, 2007; Mariguele et al., 2011),

onde v € a diferenca entre o nimero de parametros dos modelos comparados.
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Tabela 2. Estruturas de (co)varidncias ajustadas aos efeitos aleatdrios descritos na equacao Eq.

[1]

Modelos’
Matrizes de (co)variancia
1 2 3 4 5
G, CS CS DIAGH CORUH US
G, DIAGH DIAGH DIAGH DIAGH DIAGH
R vC DIAGH DIAGH DIAGH DIAGH

'CS, simetria composta; DIAGH, diagonal heterogénea; VC, componente de varidncia; CORUH,

correlacdo uniforme e variancias heterogéneas; US, ndo estruturada.

Os cinco modelos foram comparados por meio do Critério de Informacdo de Akaike
(AIC), de modo que, o modelo com melhor ajuste aos dados é o que apresenta 0 menor valor
(Akaike, 1974).

AIC =-2log (L)+2p [3],
em que: log(L) € o logaritmo neperiano do ponto de maximo da fun¢do de verossimilhanga
residual e p € o nimero de parametros estimados pelo modelo.

Ap6s a escolha do modelo com melhor ajuste, obtiveram-se as predi¢cdes dos valores
genotipicos das progénies e realizou-se a selecdo daquelas superiores, visando a extragdo de

linhagens.

2.4.1. CORRELACAO GENETICA ENTRE PARES DE AMBIENTES

As correlagdes genéticas (rg) entre pares de ambientes e anos foram estimadas utilizando-

se os parametros da matriz de covariancia G, conforme a seguir:

(e}
- = (41

r. =
¢ Jo? xa?
8i 8j
em que: o, € a covaridncia genética de progénies entre as safras da seca 2015 e 2017;
ij
2 2z A . o A e .
o, €avariancia genética entre progénies na safra de inverno 2015 e 2017

0'; ¢ a variancia genética entre progénies na safra da seca 2015 e 2017.
J

A correlagdo foi testada mediante a comparacdo de duas estruturas, por meio do teste de razao de
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méxima verossimilhanga para a matriz de covariincia G, (US vs Diagonal), isto €, se o, = 0.
ij

2.4.2. SELECAO DAS PROGENIES PARA EXTRACAO DE LINHAGENS

A selecdo foi realizada para as 20 melhores progénies independente da populacido de
origem. Os BLUPs de progénies obtidos com o modelo de melhor ajuste foram utilizados para a
selecdo das progénies que baseou-se na distdncia gendtipo-idedtipo adaptada de Rocha et al.

(2018) como apresentado a seguir:

| /S tia

g l

3 lse AG<v
" 0se AG > v

em que: [, corresponde a probabilidade espacial (Rocha et al., 2018), associada ao indice

genotipo-idedtipo, para cada progénie i;

Ug o . Al .
% ¢ o valor genotipico (BLUP) da progénie i na safra j;

Yiéo idedtipo para cada safra;

4y € a restricdo imposta a selecdo para aspecto comercial de graos (AG) como apresentado na
equagao [6];
Z ¢ o operador de somatorio;
IT ¢ o operador de produtdrio;
v € o valor da restri¢do para aspecto comercial de graos.

Para produtividade de graos, adotou-se o ideétipo dado pelos maiores valores preditos
(BLUPS) obtidos em cada um dos quatro ensaios. Entretanto, para aspecto comercial de graos,

adotou-se uma restricdo para que fossem selecionadas somente as progénies com notas inferiores

a trés, isto é, aplicou-se uma restri¢ao (dij) conforme equagdo [6]. Assim, utilizando-se a equagao

[5] selecionaram-se as progé€nies que apresetam menor distdncia em relacdo ao idedtipo
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designado.
Posteriormente, foram construidos intervalos de confianga de 95% - CI(67),05- para os

parametros genéticos e ndo genéticos, da seguinte forma:

CI(52)y4s = 0. £1.96SE [7],
em que: € a o.€ o pardmetro associado ao efeito x e SE € o erro padrio da estimativa do

parametro.

3. RESULTADO E DISCUSSAO

3.1. SELECAO DE MODELOS COM MELHORES AJUSTES AOS DADOS

As estruturas de variancias e covariancias (modelos) ajustadas aos efeitos genéticos e
residuais sdo apresentadas na Tabela 2. Todos os modelos tinham a mesma estrutura diagonal
heterogénea de blocos (DIAGH). A diferenca entre os modelos é a estrutura da matriz de
variancias e covariancias ajustada aos efeitos genéticos e residuais.

Para verificar a heterogeneidade dos residuos comparou-se os modelos 1 e 2 (Tabela 2).
Sob a hipdtese nula de ndo haver diferenca na qualidade dos ajustes, a diferenca entre o LogL
multiplicado por dois apresenta distribui¢do qui-quadrado com numero de graus de liberdade
igual a diferenca no nimero de parametros entre os modelos. Nesse caso, a diferenca no desvio
foi de 83,42 e os modelos diferem em trés parametros. Assim, o valor de P associado a 83,42 em
uma distribuicdo de Qui-quadrado com trés de graus de liberdade foi significativo (P<0,01).
Como o modelo 2 apresentou menor valor de AIC em relagdo ao modelo 1 (Tabela 3) conclui-se
que o modelo 2, que admite uma estrutura diagonal heterogénea residual proporciona uma
melhora significativa na qualidade de ajuste do modelo aos dados tanto para a caracteristica
produtividade de graos (32494,85) quanto para aspecto comercial de graos (-971,01). Estes
resultados corroboram a superioridade do procedimento REML/BLUP em relagdo as tradicionais
andlises de variancia (ANOVA) devido a flexibilidade para se modelar as estruturas de variancia
residual. Resultados similares foram relatados por Rocha et al. (2019) em que houve melhoria no
ajuste do modelo quando foi incorporado residuos heterogéneos em ensaios de avaliacdo de
progénies de feijao carioca quanto a produtividade e aspecto comercial de grdos em diferentes

safras e geragoes.
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Tabela 3. Numero de parametros (NP), critério de informacdo de Akaike (AIC), logaritmo do
ponto de maximo da funcdo de médxima verossimilhanga e teste de razdo de verossimilhanca para
os cinco modelos ajustados para a produtividade de grdos (PG) e aspecto de graos (AG) de

progénies de feijao vermelho nas safras da seca e inverno de 2015 e 2017

PG AG
Modelos NP AIC LogL LRT' AIC LogL LRT'

1 5 3257229 -16281,14 731,57 370,78

2 8  32494,85 -16239,43 8342 ® <00 971,01 493,50 245,44 ®<00D
3 10 32480,63 -16230,32 18,22 ® <0 -1004,07 512,04 37,08 ® <%0V
4 11 32481,53 -16229,77 1,01 °?=%319 -1018,58 520,29 16,5 ® <D
5 16 32488,70 -1622835 2,84 P=0724 -1022,36 527,18 13,78 ®=001D

TComparag()es via LRT (Modelo 2 vs Modelo 1, Modelo 3 vs Modelo 2, Modelo 4 vs Modelo 3 e
Modelo 5 vs Modelo 4)

Cabe ressaltar que em andlises conjunta de variancia (via procedimentos tradicionais de
ANOVA) admite-se que os residuos sejam homogéneos e dado pela média dos residuos das
andlises individuais. Alguns autores relatam vantagens em modelar de forma adequada os
residuos heterogéneos em andlise conjunta de ensaios, entre as quais se destacam estimativas
mais precisas de valores genotipicos (Smith et al., 2001; Resende, 2007; Kelly et al., 2007;
Ronnegard et al., 2010, So e Edwards, 2009; So e Edwards, 2011; Padua et al., 2016).

Ap6s identificar a estrutura da matriz de (co)varidncias R mais condizente com os dados
analisados, procurou-se a estrutura que melhor acomodasse o efeito de gendtipos e da interacdo
GxA. Para isso, comparou-se os modelos 2 (CS) e 3 (DIAGH) para identificar a heterogeneidade
e correlacdo entre os efeitos de gendtipos (Tabela 2). O modelo 2 (CS) assume variancia genética
constante e correlacdo genética Unica entre pares de ambientes e o modelo 3 (DIAGH) admite
heterogeneidade de variancias e independéncia, ou seja, assume variancia genética distinta para
cada ambiente e auséncia de correlacdo genética entre ambientes (Tabela 2). Nesta comparagao,
observou-se que o modelo 3 apresentou menor valor de AIC (Tabela 3), considerando tanto a
caracteristica produtividade de graos (32480,63) quanto aspecto comercial de graos (-1004,07).
Também, observou-se efeito significativo pelo teste de LRT (teste x°), a 1% de probabilidade,
para a estrutura de (co)varidancia DIAGH (modelo 3) comparada ao modelo 2. Estes resultados

apontaram que o modelo 3 se ajustou melhor aos dados que o modelo 2, evidenciando a
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heterogeneidade da variancia genética.

Em geral, para dados de MET a suposi¢cdo de variancia e correlagdo genéticas constantes
entre ambientes € irrealista como tém sido relatado por diversos autores (Patterson & Nabugoomu
1992; Frensham et al. 1997; Cullis et al. 1998; Smith et al. 2005; Kelly et al. 2007). Neste
contexto, Smith et al. (2001, 2005) propuseram considerar uma determinada caracteristica
avaliada em diferentes ambientes como caracteres distintos. Com isto, a interagdo GxA pode ser
modelada de forma mais realista considerando-se heterogeneidade de varidncias genética e/ou
residual e correlacdo entre pares de ambientes.

Na presenca de interacdo GxA, o modelo 3 acomoda diferentes varidncias genéticas
manifestadas pelo conjunto de progénies nos diferentes ambientes em que foram avaliadas, o que
estd de acordo com o conceito de interagdo GXA que € a expressao diferencial de genes frente as
diferentes condi¢Oes ambientais (Zhang et al., 2015). Da mesma forma, a falta de correlacio entre
o desempenho dos gendtipos ao longo dos ensaios também € atribuida a interacdo GxA. Assim, o
modelo 3 acomoda melhor os efeitos da interacdo GXA para a produtividade de graos que € uma
caracteristica de natureza quantitativa e que sofre grande influéncia ambiental, isto €, governada
por vérios genes de pequeno efeito sobre o fenotipo (Bertoldo et al., 2009).

Na cultura do feijoeiro, alguns autores (Torga et al., 2013; Oliveira et al., 2006) relatam
que a principal causa de interacdo GXxA além dos fatores abidticos (radiacdo solar, temperatura,
dgua, vento, pressdo etc) considerando a produtividade de graos, seja devido a ocorréncia de
diferentes doencas influenciada pelas condi¢Oes climaticas caracteristicas de cada safra. Assim,
diferentes genes podem estar sendo expressos em fun¢do das variacOes decorrentes das diferentes
safras, resultando na falta de correlac@o entre os pares de ambientes envolvendo diferentes safras.

Apo6s a constatacdo da heterogeneidade de varidncia buscou-se verificar se a estrutura
que assume correlacdo entre ambientes melhora a qualidade de ajuste do modelo. Para isso,
foram feitas comparacdes entre os modelos 3 (DIAGH) e o modelo 4 (CORUH) que assume
heterogeneidade de variancias e correlagdo homogénea entre ensaios para os efeitos genéticos, e
o modelo 4 (CORUH) e o modelo 5 (US) ndo-estruturado, o qual admite heterogeneidade de
variancias para cada safra e covariancias entre pares de ambientes (Tabela 2).

Na comparagdo do modelo 3 e 4, observou-se menor valor de AIC para o modelo 3
(32480,63), em relacdo a produtividade de grios, e efeito ndo significativo para a estrutura de

CORUH. Estes resultados indicam que o modelo 3 se ajusta melhor aos dados. Na comparacao
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entre os modelos 4 e 5, observou-se também menor valor de AIC para o modelo 4 (32481,53) e
que nao houve efeito significativo pelo teste de LRT (teste xz), a 1% de probabilidade, para a
estrutura de US (Tabela 3). Estes resultados apontam para a escolha do modelo 4, ou seja, que a
inclusdo desta estrutura (US) ndo melhora o ajuste do modelo aos dados. Nesta situacdo, adota-se
0 modelo mais parcimonioso, que no caso € o modelo 3 por ter um pardmetro a menos. Estes
resultados sdo coerentes com a ocorréncia de interagdo GxA para a caracteristica produtividade
de grdos, a qual € dada pela falta de correlacdo genética entre pares de ambientes, resultante da
expressao diferencial de genes envolvidos no controle desta caracteristica. Varios outros autores
(Ramalho et al., 1998; Pirola et al., 2002; Matos et al., 2007; Bruzi et al., 2007, Faria et al., 2013,
Barili et al., 2015) tém relatado a ocorréncia de interagdao GXA significativa para a produtividade
de graos na cultura do feijoeiro.

Considerando a caracteristica aspecto comercial de graos, observou-se menor valor de AIC
(-1018,58) para o modelo 4, comparado ao modelo 3 (-1004,07) e efeito significativo pelo teste
de LRT (teste y°), a 1% de probabilidade, para a estrutura de CORUH (Tabela 3). Estes
resultados apontam para a escolha do modelo 4. Entretanto, comparando os modelos 4 e 5,
observou-se menor valor de AIC (-1022,36) para o modelo 5, que admite estrutura US, e efeito
significativo pelo teste LRT (teste x°), (p=0,017). Essa estrutura US descreve a natureza da
interacdo GxA, na qual se admite a heterogeneidade de variancias para as safras e de covariancia
entre o par de safras. Com isto, o modelo 5 seria o mais adequado para o aspecto comercial de
graos. Interacdo GxA de efeito ndo signifivativo para a caracteristica aspecto comercial de graos
foi relatada por Pereira et al. (2004) e por Baldoni et al. (2006). Interagcdo GxA de efeito ndo
significativo indica que a correlacdo entre o desempenho dos gendtipos avaliados em pares de

ambientes € de elevada magnitude.

3.2. ESTIMATIVAS DE PARAMETROS GENETICOS

Na tabela 4 € apresentado as estimativas dos parametros genéticos € ndo genéticos
segundo o modelo 1, que seria equivalente a andlise conjunta dos ensaios em que se estima para o
conjunto de ensaios um tUnico componente de variancia para o efeito de progénies. Entretanto,
ressalta que este modelo considera a heterogeneidade do efeito de blocos, delinementos

experimentais diferentes, bem como o desbalanceamento genético e estatistico.
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Tabela 4. Estimativas de parametros genéticos e niao genéticos do modelo simetria composta CS

para o efeito genético para as caracteristicas produtividade de grios e aspecto comercial dos

graos
Produtividade de graos Aspecto comercial de graos
Modelo  Parametros (kg ha'l) (Notas)
LCL' Estimates UCL LCL  Estimates  UCL
O_Z
b 14166,48  44716,46  75266,44 0,02 0,04 0,06
O'Zz 8135,03 25507,27  42879,52 0,02 0,03 0,05
o; 0,09 0,02 0,03 0,05
CS
6; 59018,61  83918,60  108818,60 0,03 0,04 0,06
o 344073,20 372079,60 400086,10 0,17 0,19 0,20
n’ 0,0 0,54
- 0,0 0,73

"LCL limite inferior de confianca, UCL limite superior de confianca, a,fl variancia doefeito de
blocos em latice, szz variancia do efeito de blocos em latice, 05 variancia genotipica entre
progénies, 0;, variancia do efeito da interagio GXA progénies por safras, o variancia residual,
h* herdabilidade entre médias de progénies e r,, acurdcia seletiva.

Com base no modelo 1, observou-se efeito ndo significativo de progénies sobre
produtividade de grdos, conforme o intervalo de confianga (Tabela 4), indicando auséncia de
variabilidade genética entre médias de progénies avaliadas nos diferentes ambientes (safras e, ou,
anos). Entretanto, houve efeito significativo da interacdo GxA. As estimativas de herdabilidade e
de acurécia foram nulas, uma vez que o efeito de progénies foi nao significativo. Segundo Cruz et
al. (2012) a interacdo GxA pode consumir a variabilidade genética estimada com base na média
dos ambientes.

Considerando a caracteristica aspecto de grdos, observou-se efeito significativo tanto de
progénies quanto da interacdo GxA (Tabela 4). As estimativas de herdabilidade e acuricia
seletiva foram de 0,56 e 0,74, respectivamente. Segundo Resende e Duarte (2007), estimativa de

acurdcia variando de 0,70 a 0,85, sdo consideradas de alta magnitude.
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Na tabela 5 sdo apresentadas as estimativas dos pardmetros genéticos € ndo genéticos
segundo os modelos de melhor ajustes para os caracteres produtividade (modelo 3) e aspecto
comercial de graos (modelo 5). Os efeitos de progénies foram sinificativos sobre os caracteres
produtividade e aspecto comercial de graos em todos os ambientes avaliados (Tabela 5) com base
nestes modelos. Os resultados observados para produtividade de grdos (modelo 3), comparado
aos observados com base no modelo 1 (Tabela 4), em que o efeito de progénies foi ndo
significativo, indica que o efeito da interacdo GxA consumiu a variabilidade genética entre as
médias das progénies nos ambientes avaliados.

Os efeitos da correlagdo estimados com base no modelo 5, para caracteristica aspecto
comercial de graos, foram significativos para os pares de ambientes, seca/2015 e inverno/2015
(S15,115), seca/2015 e seca/2017 (S15,S17) e inverno/2015 e inverno/2017 (I15,I17), e nao
sinificativos para os demais pares de ambientes (S15,117; 115,S17 e 117,S17). De modo geral, as
estimativas de correlacdo foram signinificativas para os pares de ambientes envolvendo as
mesmas safras e ndo significativas para os pares envolvendo safras diferentes. Cabe ressaltar que
na avaliagdo da caracteristica aspecto comercial de graos de feijao vermelho sdo considerados
outros caracteres como tamanho, forma, massa e cor dos graos. Alguns autores, como Torga et al.
(2013) e Pereira et al. (2006), t€ém relatado que o principal efeito da interacio GXA na
produtividade de graos em feijoeiro se deve ao efeito de safras, devido a ocorréncia de diferentes
doencas influenciadas pelas condi¢des climdticas caracteristicas de cada safra, podendo afetar o
tamanho, massa e a cor dos graos, o que também poderia afetar o aspecto comercial dos graos.

Para produtividade de graos nio foram apresentadas as estimativas de correlacdo na tabela
5, uma vez que, o modelo 3 de melhor ajuste para esta caracteristica assume variancias
heterogéneas e covariacias nulas entre pares de ambientes. Segundo Zhang et al. (2015), a
interacdo GxA € devida a expressdo diferencial de genes envolvidos no controle da caracteristica,
o que resulta na falta de associacdo linear entre o desempenho dos gendtipos nos ambientes em
que foram avaliados. Cabe ressaltar que o efeito da interacio GxA foi significativo para esta
caracteristica (Tabela 4). Estes resultados justificam o modelo 3 como o de melhor ajuste para
caracteristica produtividade de graos.

Embora o efeito da interacdo GXA tenha sido significativo para aspecto comercial de
graos (Tabela 4), alguns pares de ambientes apresentaram estimativas de covariancias

significativas (Tabela 5). Estes resultados justificam o modelo 5 como o de melhor ajuste para



66

Tabela 5. Resumo das estimativas de parametros genéticos e nao genéticos do modelo 3 (DIAGH
para o efeito genético) e do modelo 5 (US para o efeito genético) para as caracteristicas

produtividade de grdos e aspecto comercial dos graos

Produtividade de graos

Aspecto comercial de graos

Parametros (kg ha'l) modelo 3 (Notas) modelo 5
LCL' Estimates UCL LCL Estimativas UCL
(7;] 5662,71 35743,93  65825,16 0,009 0,028 0,047
alfz 12994,84  30251,36  47507,88 0,014 0,029 0,044
0; 7390,63 68866,74  130342,86 0,133 0,175 0,218
ai 17836,25  40889,83  63943,42 0,017 0,035 0,053
O'; 29894,80 104019,41 178144,03 0,015 0,033 0,050
0; 120769,54 278514,61 436259,69 0,009 0,023 0,037
p (S15,115) - - - 0,214 0,440 0,665
p (S15,S17) - - - 0,384 0,687 0,990
p (S15,117) - - - -0,303 0,111 0,526
p (I15,S17) - - - -0,311 0,217 0,745
p (I15,117) - - - 0,361 0,871 1,381
p (I117,S17) - - - -0,379 0,015 0,409
0621 450411,60 525801,61 601191,62 0,160 0,187 0,214
afz 266800,70 296948,70 327096,70 0,201 0,224 0,247
0623 199068,62 265760,63 332452,64 0,031 0,042 0,052
034 315298,86 420930,36 526561,85 0,030 0,040 0,050
hy 0,20 0,66
h 0,28 0,28
h; 0,53 0,73
b 0,65 0,66
r, 0,45 0,81

881
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e, 053 0,53
e, 073 0,85
e, 0,81 0,82

"LCL limite inferior de confianca, UCL limite superior de confianga, abzl variancia do efeito de
blocos em latice na safra da seca 2015, a,fz variancia do efeito de blocos em latice na safra de
inverno 2015, a; variancia genotipica entre progénies na safra da seca de 2015, G; variancia
genotipica entre progénies na safra de inverno 2015, 0'; variancia genotipica entre progénies na

safra da seca de 2017, 0; variancia genotipica entre progénies na safra de inveno de 2017, p

correlacdo genética entre pares de safras seca 2015; inverno 2015, seca 2017 e inverno 2017,
ofl variancia residual na safra da seca de 2015, O'i variancia residual na safra de inverno de 2015,

ai variancia residual na safra da seca de 2017, Ui variancia residual na safra de inverno de 2017,
h’ herdabilidade entre médias de progénies na safra da seca de 2015, A; herdabilidade entre
médias de progénies na safra de inverno2015, k; herdabilidade entre médias de progénies na
safra da seca de 2017, h; herdabilidade entre médias de progénies na safra de inverno2017 e
Fea, acuracia seletiva na safra da seca de 2015, Tee, acuracia seletiva na safra de inverno de 2015,

Fea, acuracia seletiva na safra da seca de 2017, Tecs acuracia seletiva na safra de inverno de 2017.

esta caracteristica. Assim, modelos com estruturas de (co)variancias na andlise de ensaios que
envolvem a avaliagdo de prog€nies em diferentes ambientes permitem melhor acomodar os
efeitos da interacdo GxA.

As estimativas de variancias residuais foram significativas tanto para produtividade de
graos quanto aspecto comercial de graos em todas as safras em que as progénies foram avaliadas
(Tabela 5), indicando influéncia significativa do ambiente na expressdo dos genes envolvidos no
controle genético destes caracteres, confirmando, portanto, a natureza quantitativa desses
caracteres. Para a produtividade de grdos, Bertoldo et al. (2009) relatam que esta € uma
caracteristica de natureza quantitativa e que sofre grande influéncia ambiental, ou seja, governada
por vérios genes de pequeno efeito sobre o fenétipo. Cabe ressaltar que tanto o modelo 3 quanto
o 5 consideram variancias residuais heterogéneas, o que também corrobora os efeitos de interacao
GXxA nestes dois caracteres, em que estes efeitos sdo devidos a expressao diferencial dos genes
envolvidos no controle deste caracter (Zhang et al., 2015). Efeitos significativos da variancia

residual também indicam que a fracdo aleatéria provenientes de fontes ndao controladas
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apresentam estimativas residuais diferentes de um ambiente para outro, corroborando com o teste
LRT que indicou uma estrutura de variancia diagonal hetrogénea para a variancia residual.

As estimativas de herdabilidade e de acurdcia para produtividade de grdos (Tabela 5)
foram maiores quando estimadas a partir do modelo 3 (modelo de melhor ajuste) comparadas ao
modelo 1, que foram nulas (Tabela 4). Estas estimativas variaram de 0,20 a 0,65 para a
herdabilidade e de 0,45 a 0,81 para a acuricia considerando os diferentes ambientes em que as
progénies foram avaliadas.

Considerando o modelo 5, modelo de melhor ajuste para o aspecto comercial de grdos, o
qual apresenta uma estrutura US para os efeitos genéticos e DIAG para os residuos, observou-se
variablidade significativa para os efeitos genéticos e residuais. Ressalta ainda que este modelo
também inclui estrutura de covaridncias entre pares de ambientes.

Resultados similares foram reportados por Ogut et al. (2014) para ensaios de avaliacao de
progénies de eucaliptos avaliadas em vdarios ambientes, no que se refere a estimativas de
herdabilidade mais acentuadas quando as estruturas de (co)variancias foram consideradas na

modelagem.

Mais importante do ponto de vista dos programas de melhoramento € a precisao preditiva
de cada modelo utilizado na andlise dos dados e como isso impacta diretamente nas estimativas
de parametros genéticos e nao genéticos, 0 que, em consequéncia, impacta os ganhos obtidos com
o processo de selecao. Assim modelar as estruturas de (co)variancias em ensaios que envolvem
progénies avaliadas em diferentes ambientes, delineamentos distintos e sobretudo para caracteres
que sofrem elevada influéncia da interacdo GXA, torna-se uma estratégia promissora para os

programas de melhoramento genético.

3.3. SELECAO DE PROGENIES SUPERIORES PARA EXTRACAO DE LINHAGENS

As vinte progénies de maior potencial considerando a selecdo direta em cada uma das
safras, inverno/2015, seca/2015, inverno/2017 e seca/2017, estao apresentadas, respectivamente,

nas figuras 1, 2, 3 e 4.
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Figura 1. BLUPs de 20 progénies superiores considerando selecdo direta na safra de inverno

2015 para o caracter produtividade de graos.

Seca 2015
800 -
600 -
400 -
200 -

-200 -
-400 -
-600 -
-800 -

187 77 353125 38 99341141 75 188170174159261248210259318 94 264

B Invemno 2015 B Seca 2015

Figura 2. BLUPs de 20 progénies superiores considerando selecdo direta na safra da seca 2015

para o caracter produtividade de graos.
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Inverno 2017
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Figura 3. BLUPs de 20 progénies superiores considerando selecdo direta na safra de inverno

2017 para o caracter produtividade de graos.
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B Invemno 2015 M®WSeca2015 MmInverno2017 MW Seca2017

Figura 4. BLUPs de 20 progénies superiores considerando selecdo direta na safra da seca 2017

para o caracter produtividade de graos.

O ranqueamento das progénies superiores com base em uma safra nao corresponde com as

progénies superiores na outra safra, resultado da interacio GxA. Este fato acaba interferindo no
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resultado da selecdo das progénies superiores em ambientes distintos. Assim, considerar os
caracteres avaliados em diferentes ambientes como caracteres distintos, via o modelo 3, € uma
estratégia adequada para melhor tratar os efeitos da interagdo GXxA nos processos de selegdo.
Com este modelo estima-se os BLUPs para cada ambiente, capitalizando os efeitos da interagao
GxA em cada safra. Smith et al. (2005), Smith et al. (2015) e Ogut et al. (2014) também
relataram que quando o interesse € selecionar gendtipos superiores quando sdo avaliados em um
conjunto de ambienes, em especial para caracteres quantitativos, a modelagem de estrutura de
(co)variancia para os efeitos genéticos € uma ferramenta importante para tratar os efeitos da
interacdo GXA nos programas de melhoramento.

Na Figura 5 estdo apresentadas as 20 progénies de maior potencial para a extracdo de
linhagens, selecionadas com base no indice distancia genétipo-idedtipo. E possivel observar um
comportamento mais estdvel destas progénies selecionadas nos quatro ambientes comparado a
selecdo das 20 progénies de maior potencial com base na selecdo direta em cada uma das safras
(Figuras 1,2,3 e 4).

As médias fenotipicas das 20 progénies selecionadas com base no indice distincia
genotipo-ideotipo sdo apresentadas na tabela 6. Observam-se valores de produtividade entre as
progénies selecionadas variando de 2474,52 a 5461,11 kg ha! com médias variando de 3244,37 a
4746,67 kg ha', apresentando, portanto, alto potencial de producdo. Cabe ressaltar que as
progénies selecionadas com o auxilio do indice sdo aquelas cujo desempenho foi menos
influenciado pelas variagdes ambientais, ou seja, apresentam maior adaptacdo, simultaneamente,
as quatro safras. O mesmo foi observado quanto ao aspecto comercial de graos, cujas notas
situaram-se abaixo de 2,75, com valores médios variando de 1,98 a 2,20, numa escala de 1 a 5.
Vale salientar que para aspecto de grdos, menores notas indicam melhor desempenho. Ainda
ressalta-se que as informacdes a respeito das progénies referem-se a médias, o que permite
selecionar, dentro das progénies, plantas com notas abaixo para aspecto comercial de grios e

superior quanto a produtividade de graos.
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Figura 5. BLUPs de 20 progénies superiores selecionadas com base no indice distancia genotipo-
1dedtipo, considerando simultaneamene as safras da seca e de inverno nos anos de 2015 e de 2017

para os caracteres produtividade e aspecto comercial de graos.

O cultivar Ouro Vermelho (OV), a mais plantada na regido da Zona da Mata mineira, é
referéncia quanto a produtividade e ao aspecto comercial de grdos, evidenciando assim o
potencial dessas progénies para extracdo de linhagens em um programa de selecdo recorrente.

Cabe ressaltar que entre as 20 progénies selecionadas com base no indice distancia
genotipo-idedtipo, nenhuma progénie apresentou o melhor desempenho nos quatro ambientes em
que elas foram avaliadas (Figura 5). Isso provavelmente se deve ao fato de que os trés ciclos de
recombinacdo realizados pelo programa de selecdo recorrente de feijao vermelho da UFV ainda
ndo foram suficientes para reunir todos os alelos favordveis envolvidos no controle genético da
produtividade e aspecto comercial de gridos e que novas recombinacdes devem ser realizadas

visando este propdsito.



73

Tabela 6. Médias de produtividade de grios (PG), em kg ha™', e aspecto comercial de grios (AG)
das 20 progénies selecionadas segundo o indice distancia gendtipo-idedtipo, avaliadas nas safras

da seca e inverno de 2015 e 2017, em Coimbra, MG

Médias Fenotipicas

Progénies Seca 2015 Inverno 2015 Seca 2017 Inverno 2017

PG AG PG AG PG AG PG AG

183 4088,07 1,75 3580,00 2,33 371290 1,78  5461,11 2,08
81 3776,79 1,75  4203,33 2,17 3530,62 2,17  5200,00 1,75
318 3898,64 1,75  4396,67 2,33  3359,85 1,72 484444 1,83
250 3858,29 2,00 3916,67 1,83 317498 1,89 5077,78 2,08
46 3819,5 2,5 3446,67 2.00 3312,73 2,00 5138,89 1,83
99 4236,07 1,75 4285.00 2,17 364743 1,78 4577778 2,08
259 4037,86 1,5 4356,67 2,33  3752,12 1,72 4538,89 2,00
341 421479 2,00  4086,67 2,33  3015,10 1,83 478333 1,83
13 3611,5 2,25  4310,00 3,00 3697,33 1,89  4500,00 2,67
182 3980,71 1,50  3820,00 2,17 274508 1,94 5461,11 1,67
223 3509,79 2,00 4216,67 2,00 3028,07 1,83 4761,11 2,00
187 4810,29 2,00  3893,33 2,33 2990,95 2,22  4683,33 2,25
141 4153,64 2,775 4020,00 2,50 2719,78 2,56 4927778 2,00
207 3947,07 2,00 3613,33 2,00 374798 2,11 435556 2,00
371 3342,36 2,25  4310.00 2,83  2659,87 2,11  4977,78 2,17
27 3824,79  2.00  4410,00 1,33  3463,83 1,72  4211,11 2,00
151 3596,93 1,50 4140,00 2,33 247452 2,00 4866,67 1,92
345 3636,79 2,25 4060,00 1,83  3607,95 2,11 409444 192
196 3517,79 2,75 454333 2,33  3250,50 2,11  4177,78 1,92
94 4001,79 2,775  3916,67 2,00 2996,27 2,39 429444 1,75
Meédias 3893,17 2,05 4076,25 2,20 324439 2,00 4746,67 198

Ouro Vermelho  3980,36 1,75  3636,66 1,83  3429,37 1,61 2205,56 1,83

4. CONCLUSAO

O uso da modelagem das estruturas de (co)variancias para os efeitos genéticos e residuais,
combinada com a modelagem dos vetores de efeitos aleatérios de blocos possibilitou conectar
ensaios com delineamentos distintos, desbalanceamentos genéticos e estatisticos, bem como
mitigar os efeitos da interacdo GXA na selecdo de progénies endogamicas de feijoeiro.

Entre os modelos testados, o modelo 3 (DIAGH) para produtividade de graos e o modelo

5 (US) ndo estruturado para aspecto comercial de graos, considerando os efeitos genéticos, e
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variancias heterogéneas (DIAG), para os efeitos nao genéticos, foram os modelos que melhor se
ajustaram aos dados de avaliacdo de progénies de feijoeiro em diferentes ambientes.

O 1indice de sele¢do gendtipo-idedtipo a partir das médias BLUP obtidas do modelo de
melhor ajuste proporcionou a selecdo de progé€nies com desempenho mais estdvel nos quatros
ensaios sendo promissor em um programa de selecdo recorrente visando a selecdo de progénies

de maior potencial para a extragdo de linhagens elite em um programa de melhoramento.
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