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RESUMO

AZEVEDO, Alcinei Mistico, D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, julho de .2015
Biometria aplicada ao melhoramento genético da couve de folha3rientador: Derly
José Henrique da Silva. CoorientaekCosme Damido Cruz e Carlos Nick Gomes.

A importancia da couve é crescente no Brasil, porém, ha poucos trabalhos na literatura
gue visam obter informacdes para o melhoramento genético desta cultura. Objetivou-se
avaliar familias de meios irmaos de couve a fim de obter informacdes sobre: O efeito da
transformacédo indicada pela metodologia Box-Cox na normalidade dos residuos,
homocedasticidade, nas estimativas de parametros e valores genéticos em familias de
meios irmaos de couve; As possiveis consequéncias da selecao truncada nas principais
caracteristicas de interesse agrondmico pelo estudo da analise de trilha; As estimativas
de parametros genéticos e valores genéticos aditivos individuais em familias de meios
irmaos de couve; Os ganhos esperados com a selecdo simultdnea baseando nas média:
dos ranks; O numero minimo de avaliacbes para a selecdo de familias de meios irméaos
de couve; A obtencdo de estratégias para o estudo da dissimilaridade genética
considerando dados quantitativos e qualitativos coletados em nivel de planta; e,
determinar as familias mais divergentes. O experimento foi conduzido na Universidade
Federal de Vicosa (UFV) em blocos ao acaso com quatro repeticdes e cinco plantas por
parcela. Foram avaliadas 24 familias de meios irmdos de couve de folhas oriundas de
acessos do banco de germoplasma da Universidade Federal dos Vales do Jequitinhonha
e Mucuri (UFVIM e duas testemunhas comerciais. Concluiu-se que: O uso da
transformacdo Box-Cox ndo influencia na selecdo dos melhores genoétipos, na
estimativa de parametros genéticos e que nem sempre garante o atendimento das
pressuposicdes de normalidade e homocedasticidade; A selecdo truncada para o nimero
de folhas proporciona ganhos de sele¢cdo indiretos favoraveis para todas as
caracteristicas; O uso do indice de selecdo baseada na média dos ranks indica a
viabilidade da sele¢édo simultanea para o melhoramento genético da populacdo estudada;
Com 8 colheitas é possivel avaliar todas as caracteristicas com um coeficiente de
determinacao superior a 85%. A conversdo de matrizes de dissimilaridade do nivel de
planta para o nivel de familia apresenta grande potencial para estudos de dissimilaridade
com dados multicategoéricos obtidos em nivel de planta; As cultivares comerciais e as
familia F13 sdo dissimilares em relacdo as demais familias de meios irméos, ja as

familias F8, F12, F14 e F22 apresentam pequena dissimilaridade entre si.
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ABSTRACT

AZEVEDO, Alcinei Mistico, D.Sc., Universidade Federal de Vigosa, July, 2015.
Biometrics applied to kale genetic improvementAdviser: Derly José Henrique da
Silva. Co-advisers: Cosme Damido Cruz and Carlos Nick Gomes.

The importance of kale has grown in Brazil; however, there are few studies aimed at
obtaining information for the genetic improvement of this crop. The objectives of this
study were to evaluate kale half-sib families in order to obtain information regarding:
the effect of the transformation indicated by the Box-Cox methodology in normality of
residuals, homoscedasticity, estimates of parameters, and genetic values in kale half-sib
families; the possible consequences of truncated selection in the main characteristics of
agronomic interest through the study of the path analysis; the estimates of genetic
parameters and genetic individual additive values in kale half-sib families; the expected
gains with the simultaneous selection based on the mean of ranks; the minimum number
of evaluations for the selection of kale half-sib families; strategies for the study of
genetic dissimilarity considering quantitative and qualitative data collected at plant
level; and the determination of the most divergent families. The experiment was carried
out at the Universidade Federal de Vicosa (UFV) in a randomized block design with
four replications and five plants per plot. It was evaluated 24 kale half-sib families from
the accesses of the Universidade Federal dos Vales do Jequitinhonha e Mucuri’s
(UFVIM) germplasm bank, and two commercial checks. It was concluded that: the
Box-Cox transformation does not influence the selection of the best genotypes, nor the
estimate of genetic parameters, and it does not always meet the assumptions of
normality and homoscedasticity; the truncated selection for number of leaves provides
favorable indirect selection gains for all characteristics; the use of the selection index
based on the mean of ranks indicates the feasibility of simultaneous selection for genetic
improvement of the studied population; and that with eight harvests it is possible to
evaluate all the characteristics with a coefficient of determination superior to 85%; the
conversion of dissimilarity matrices from plant level to family level presents great
potential for dissimilarity studies with multicategoric data obtained at plant level. The
commercial cultivars and the F13 family are dissimilar in relation to the other half-sib
families; on the other hand, F8, F12, F14 and F22 families have little dissimilarity

among them.
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1. INTRODUCAO GERAL

A couve de folhasBrassica oleraced.. var. acephalaDC.) é consumida em
todo o mundo, e sua alta ingestéo reduz o risco de doencas cronicas relacionadas com a
idade, tais como problema cardiovascular e outras doencas degenerativas (Moreno et al.,
2006; Vilar et al., 2008; Soengas et al., 2011). Consequentemente, seu consumo tem
aumentado gradativamente no Brasil (Novo et al., 2010). Desde o inicio do seu cultivo
(2000 AC), conscientemente ou ndo, plantas vém sendo selecionadas pelo homem,
contudo, muito ainda deve ser feito para o melhoramento genético da couve (Balkaya e
Yanamaz, 2005). Embora a importancia desta cultura seja crescente, sdo raros 0sS
trabalhos cientificos que se prestam a obtencédo de informacfes para o melhoramento
genético da couve.

Para se obter sucesso em um programa de melhoramento, além da avaliacdo do
desempenho agronémico de possiveis genitores, de acordo com Cruz et al. (2012),
alguns estudos preliminares devem ser feitos, como forma de auxiliar na escolha de
estratégias de melhoramento mais adequado para a cultura e que permitam fazer
inferéncias sobre a predicdo de ganhos com a selecdo. Dentre estes estudos destacam-s
as estimativas de parametros como herdabilidade, indice de variacdo, coeficiente de
variacdo residual, coeficiente de variacdo genética e correlagcbes. Os primeiros
(herdabilidade e indice de variacdo) refletem a propor¢édo da variacao fenotipica que é
causada pela variacdo genética para determinado carater. As correlacdes refletem o grau
de associacdo entre dois ou mais caracteres, podendo ser usada como indicativo da
consequéncia da selecdo truncada. Para o estudo da relacdo entre as caracteristicas
recomenda-se o desdobramento da matriz de correlagdo em efeitos diretos e indireto por
meio da andlise de trilha (Cruz et al., 2012).

As estimativas dos componentes de variancia para célculo dos parametros
genéticos sdo obtidas por analise de variancia ou por modelos lineares mistos via
REML/BLUP, quando se supde homocedasticidade e distribuicdo normal tanto dos
residuos quanto dos demais efeitos aleatorios (Resende, 2007). Em certos casos quando
ndo é possivel satisfazer as pressuposicdes para andlise de variancia na propria escala
observada, transformacdes séo feitas para uma escala mais apropriada com o objetivo de
se conseguir homogeneidade de variancias e distribuicdo aproximadamente normal
(Couto et al., 2009; Custédio e Barbin, 2009; Lucio et al.,, 2011). Nesta situacédo a
familia de transformagdes Box-Cox (Box e Cox, 1964) € amplamente utilizada. Porém



nao se sabe a consequéncia desta metodologia na estimativa de parametros genéticos €
de valores genéticos via REML/BLUP.

Além das estimativas de parametros genéticos e predicdo de valores genotipicos,
o estudo de dissimilaridade genética € importante na selecdo de genitores (Cruz et al.,
2014). A determinacdo da dissimilaridade genética pode ser obtida por informacdes de
varidveis quantitativas e qualitativas, as quais podem ser coletadas em nivel de planta ou
familia. Caso as variaveis analisadas sejam quantitativas coletadas em nivel de planta,
pode-se obter a média da familia e posteriormente uma matriz de dissimilaridade em
nivel de familia. Porém se os dados for multicategéricos e coletados em nivel de planta
esta estratégia ndo pode ser utilizada. Nestas condi¢cfes, € necessario o desenvolvimento
de estratégias para a solucdo deste problema. Outra informacdo importante para o
melhoramento genético da couve é o estabelecimento do nimero minimo de colheitas
para a discriminacdo dos melhores gendétipos, a fim de se evitar o desperdicio na
utilizagdo de méo-de-obra e de recursos financeiros.

Logo, objetivou-se avaliar familias de meios irmdos de couve e obter
informacdes sobre: O efeito da transformacédo Box-Cox na normalidade dos residuos,
homocedasticidade e nas estimativas de parametros genéticos e valores genéticos; As
possiveis consequéncias da selecdo truncada nas principais caracteristicas de interesse
agrondmico pelo estudo da analise de trilha; As estimativas de parametros genéticos e
valores genéticos aditivos individuais em familias de meios irmaos de couve; Os
ganhos esperados com a selecdo truncada e simultadnea; O numero minimo de medicdes
para a selecdo de familias de meios irmdos de couve por meio do estudo de
repetibilidade; A comparacao de metodologias para o estudo da dissimilaridade genética
considerando dados quantitativos e qualitativos coletados em nivel de planta; e,

determinar as familias mais divergentes.

2. REVISAO BIBLIOGRAFICA
2.1 A cultura da couve

A couve é uma hortalica arbustiva anual ou bienal, da faBréissicaceaeEsta
espécie botanica tem seu centro de origem ao longo da costa do Mediterraneo, de onde
provavelmente se disseminou por toda a Europa. Atualmente a espécie € subdividida em
varias variedades botanicas, coBoassica oleraced. var. capitataDC. (repolho),B.
oleraceal. var. botrytis DC. (couve-flor);B. oleraceal. var. acephalaDC. (couve de

folha); B. oleraceal. var.italica DC. (brdcolis), dentre outras. A hipétese aceita gue
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origem das variedades Baoleracea sederivam de uma espécie silvestre, denominada
deBrassica oleraced. var. sylvestris(Souza, 1983).

Embora a variedade de couve mais conhecida seja a Manteiga, segundo Silva et
al., (2011) ha 7 principais variedades de couve, as quais sdo caracterizadas na figura 1.
Dentre estas, as mais comercializadas sdo a couve manteiga, couve manteiguinha e

couve tronchuda.

Morfologia
Limbo foliar “Apice
Nervura
Margem

Base
Projecdes
aladas

Peciolo

Caracteristicas Couve Ti | Couve ig Couve Manteiguinha Couve Serrilhada
Forma do Limbo Orbicular e assimétrico Orbicular e assimétrico  Oval Oval-eliptico
Cor do Limbo Verde-escuro Verde-claro Verde-claro Verde-escuro
Cor do Peciolo Branco Verde Branco-esverdeado Verde arroxeados na base
Base Amplo auriculada Amplo auriculada Auriculada assimétrica Base amplo-auriculada
Apice Obtuso Arredondado Arredondado Agudo
Projecdes Aladas Sim Sim Sim Sim
Tipo de Projecoes Aladas Irregulares Irregulares Irregulares Irregulares
Forma da Margem do Limbo  Sinuada ondulada Iregularmente sinuada  Levemente sinuada Partida e
e Denticulada e Denticulada Lacerada
Cor da Margem do Limbo Verde Verde Verde Verde-escuro
Cor da Nervura Branco Branco-esverdeado Branco-esverdeado Branco Arroxeado
Tipo de Nervura Proeminente Lisa Lisa Lisa
| I

Caracteristicas Couve Roxa Couve Andradas Variegata Couve Crespa

Forma do Limbo Orbicular Oval-eliptico Orbicular e assimétrico

Cor do Limbo Roxo esverdeado Verde-escuro e Branco Verde-claro

Cor do Peciolo Roxo Branco com tons arroxeados Verde arroxeados na base

Base Amplo auriculada Amplo auriculada Estreito auriculada

Apice Obtuso a Truncado  Agudo Arredondado

Projecdes Aladas Sim Sim Sim

Tipo de Projecdes Aladas Irregulares Irregulares Irregulares

Forma da Margem do Limbo Sinuada e espagada Sinuada e espagada Partida e

denticulada denticulada Lacerada

Cor da Margem do Limbo Roxa Branca Arroxeado

Cor da Nervura Roxa Branco-arroxeado Branco esverdeado

Tipo de Nervura Lisa Lisa Lisa

Figura 1. Caracterizacdo morfolégica de sete variedades de couve. Adaptado: Si(2d&t al.

O consumo da couve no Brasil tem aumentado devido as novas maneiras de
utilizacdo na culinaria e as descobertas recentes quanto as suas propriedades
nutracéuticas (Novo et al., 2010). Sua ingestdo reduz o risco de doencgas crbnicas
relacionadas com a idade, tais como problema cardiovascular e reduz o risco de varios

tipos de cancer, pois possuem propriedades antioxidantes, sdo ricas em glucosinolatos,



possui elevado teor de flavondides, vitaminas e nutrientes (Moreno et al., 2006; Vilar et
al., 2008.

A couve € produzida geralmente por pequenos produtores com propriedades de
area inferior a 10 ha (IBGE, 2006). Em 2012, as 23 principais Centrais de
Abastecimento Brasileira (CEASAS) comercializaram aproximadamente 8 mil
toneladas de couve (Carvalho et al., 2013), indicando a importancia econdmica da
cultura. Sua produtividade pode chegar facilmente a 100 t/ha. Porém, por ser cultivada
com baixo nivel tecnologico, ser susceptivel a algumas pragas e serem suas folhas
muito pereciveis h4 grande perda de producado, consequentemente sua produtividade no
Brasil € préxima a 33 t/ha (Carvalho et al., 2013).

E uma cultura tipica de outono-inverno, se desenvolvendo melhor em
temperaturas amenas (16 a 22°C). Apresenta tolerancia ao calor e pode em alguns
locais, ser plantada ao longo de todo ano (Filgueira, 2008). As plantas podem
permanecer produtiva por varios meses, mas € altamente exigente em agua (Hussar et
al., 2004). Em hortas domésticas € comum encontrar plantas com mais de 2 metros de
altura e podem chegar a mais de 3 metros. Porém, em plantios comerciais sdo menores,
pois o replantio é feito com maior frequéncia a fim de evitar a perda de qualidade de
folhas, ocorréncia de pragas e dificuldade na colheita em plantas altas. Em temperaturas
inferiores a 10°C, a couve tende a florescer, fato que ndo € desejavel, pois paralisa
producao de folhas comercializaveis (Novo et al., 2010).

A planta é hermafrodita (tem os dois sexos na mesma flor) e a polinizagéo, na
maioria dos casos € cruzada, efetuada por insetos polinizadores, geralmente abelhas. A
espécie é aldgama devido a auto-incompatibilidade do tipo esporofitica (Azevedo et al.,
2012), apresenta depressao por endogamia (Thompson e Howard, 1958), com reducao
no tamanho e numero de folhas, a qual pode ser restaurada com a obtencao de hibridos,
possibilitando heterose para produtividade de folhas (Johnston, 1963). Porém, no Brasil
o cultivo de hibridos de couve ndo é a estratégia mais utilizada entre os produtores.
Segundo Novo et al. (2010) as cultivares hibridas sdo pouco cultivadas devido a
caracteristicas morfolégicas ndo atrativas para o consumidor, como folhas de cor mais
escura, nervuras proeminentes e de cor clara, que o consumidor associa a maior tempo
de coccéo.

A maioria das cultivares de couve comercializadas por sementes séo variedades
de polinizacdo aberta, e consequentemente, hd muita segregacdo para a cor, tamanho €

formato de folhas, o que nédo é desejavel comercialmente. Desta forma, a estratégia de
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plantio mais utilizada pelos produtores é a propagacao vegetativa, utilizando brotacdes
(Filgueira, 2008). Além de proporcionar maior uniformidade, o uso da propagacédo
vegetativa é de grande facilidade, com alta porcentagem de sobrevivéncia e baixo custo
econdbmico. Tudo isso justifica a maior adocdo da propagacdo vegetativa pelos
produtores de couve, que frequentemente utilizam baixo nivel tecnolégico. Para a
propagacdo vegetativa da couve é adotado o sistema de estaquia verde, utilizando
brotacdes laterais com trés a quatro centimetros de altura e dois foliolos para a formacao
das mudas.

O melhoramento genético da couve tem procurado selecionar genétipos com
menor altura, menor niumero de brotacdes, maior numero de folhas por planta (Azevedo
et al., 2012k resisténcia aB8revicoryne brassicae Plutella xylostella(Azevedo et al.,

2014), que sao as principais pragas das brassicas (Lovatto et al., 2004; Boica Junior et
al., 2010). Todas estas caracteristicas poderdo possibilitar para a cultura maior
adensamento, maior rendimento por area, reducdo de tratos culturais como a desbrota,
tutoramento, controle de pragas e menor perda de folhas devido ao ataque de pragas
(Azevedo et al., 2012; Azevedo et al., 2014).

2.1  Modelos lineares mistos e REML/BLUP

O objetivo de um modelo matematico € explicar as observacdes de uma variavel
dependente por meio de efeitos atribuidos a outra série de variaveis independentes. Um
modelo é classificado como linear se nenhuma das derivadas parciais da funcdo em
relacdo a um parametro qualquer depende de outros parametros do modelo.

Os efeitos do modelo podem ser de natureza fixa ou aleag®gundo Cruz et
al. (2012), um efeito pode ser considerado fixo quando as conclusdes a seu respeito
forem vélidas somente para ele préprio. Neste caso, 0 objeto estudado (tratamento) nao
constitui uma amostra, e sim o préprio material de interesse. Por outro lado, @ efeito
considerado aleatério quando o material avaliado constitui-se numa amostra de uma
populacao, de forma que as informacdes obtidas tém apenas o interesse de caracterizar a
populacao de trabalho.

Um modelo estatistico pode ser considerado aleatério quando todos os seus
efeitos sdo aleatérios (excetuando-se a média que é sempre fixo). Caso todos os efeitos
do modelo sejam considerados fixos (excetuando-se o erro que é sempre aleatério) trata-
se de um modelo fixo. Porém, se o modelo reune efeitos fixos e aleatorios (excetuando-

se a media e o erro) trata-se de um modelo misto (Ramalho et al., 2012).
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No melhoramento genético a utilizacdo de modelos mistos é feita com dois
objetivos, estimar os componentes de variancia para o célculo de parametros genéticos e
predizer valores genéticos. O conhecimento dos parametros genéticos como as
estimativas de herdabilidade, coeficientes de variacdo genética, coeficiente de variacao
residual e coeficiente de variagao relativo sdo importantes, pois auxiliam os melhoristas
na tomada de decisfes (Cruz et al., 2012). J4 a predi¢do de valores genéticos possibilita
a selecdo acurada de individuos superiores. Varios métodos ja foram criados para a
obtencéo destas estimativas.

Segundo Cruz et al. (201 4yates em 1931 prop6s o uso da metodologia de
quadrados minimos, enquanto Lush e Wright, nho mesmo ano, propuseram a
metodologia do indice de selecédo, que, em 1936, foi aplicada ao melhoramento vegetal
por Smith e, em 1943, ao melhoramento animal por Hazel. Esses dois métodos
apresentam inconvenientes, dependendo das situacdes em que sdo aplicados. Hendersor
(1963) desenvolveu um novo meétodo pela unido dos outros dois. Os trés métodos (de
Yates, de Lush e Wrigth e de Henderson) séo respectivamente, BP (Melhor preditor),
BLP (Melhor predicéo linear) e BLUP (Melhor predicéo linear ndo viesada).

Na utilizacdo da BP para avaliacdo genética assume-se que o0s valores genéticos
sdo fixos quando na realidade ndo o sdo. JA o BLP, assume coerentemente que 0s
valores genéticos sdo aleatorios. Entretanto, para a estimacdo dos efeitos fixos, as
correlagBes entre os valores genéticos ndo sdo consideradas, distorcestidmtgas
para a esperanca de y, e consequentemente gera predicdes distorcidas dos valores
genéticos (Cruz et al., 20lDiante destas dificuldades, Henderson (1963) propds a
utilizacdo do BLUP. Porém, todas estas metodologias pressupdem o conhecimento dos
componentes de variancia e covariancias. Assim, estes componentes que geralmente néao
sdo conhecidos podem ser estimados por varios métodos.

O procedimento usual para a obtencédo dos componentes de variancia, quando se
utiizam dados balanceados, € a analise de variancia (ANOVA). Os estimadores
ANOVA e seus derivados (Métodos |, Il e Ill de Henderson) (Henderson, 1953) séo
amplamente usados por causa das propriedades Gtimas de seus estimadores, como a
nao-tendenciosidade e a variancia minima, dentre outras. Porém, ha possibilidades de
obtencdo de estimativas negativas e, com dados ndo balanceados, somente a néo-
tendenciosidade dos estimadores é reconhéSeatale, 1971).

Uma alternativa para a ndo utilizagdo da ANOVA é o método da méxima

verossimilhanca (ML). Este método apresenta algumas propriedades desejaveis:
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translagdo invariante (ndo afetados por mudancas nos efeitos fixos), suficiéncia,
consisténcia, eficiénciéKennedy, 1981) e estimativas dos componentes de variancia
sempre positivos. Por outro lado, os estimadores ML sé&o viciados devido a imposicéo
de restricdo de ndo negatividade e perda de graus de liberdade devido a estimacdo dos
efeitos fixos(Shaw, 1987).

Uma modificacdo do método ML foi proposta por Patterson e Thompson (1971)
com o objetivo de obter estimativas ndo viesadas, resultando no métodarédo de
maxima verossimilhanca restrita (REML). A diferenca deste método para o da ML é
que, ao invés de utilizar toda a funcdo de verossimilhanca, apenas os termos da
verossimilhanca relativos a parte aleatéria das observacdes € utilizada, pois o0s
contrastes entre os efeitos fixos ndo fornecem nenhuma informacao adicional sobre o
residuo ou sobre os efeitos aleatorios (Resende, 2007).

Desta forma, a metodologia REML/BLUP vém sendo utilizada cada vez mais no
melhoramento de plantas, pois possibilita a avaliacdo de experimentos desbalanceados,
a utilizacdo da informacdo de parentesco entre os individuos, o estudo da associacao
entre caracteristicas por modelos multi-caracteristicos, a predicdo de hibridos né&o
realizados em analises dialélicas, a identificacdo de individuos geneticamente superiores
e a possibilidade de utilizar diferentes estruturas de covariancia para o residuo na

avaliacao de medidas repetidas (Resende, 2007).

2.2 Pressuposicdes de normalidade, homocedasticidade e transformacéo

de dados

A maioria das variaveis mensuradas em experimentos na area biologica ajusta-se
a distribuicdo normal. Porém, quando isso ndo ocorre, em algumas situacdes, ha a
aproximacédo da distribuicdo normal com o aumento do tamanho amostral, conforme
prevé o teorema do limite central (Resende, 2007). A estatistica paramétrica se
fundamenta em alguns pressupostos basicos, sendo um deles a normalidade dos dados ¢
dos residuos (Resende, 2007). Na presenca de grandes desvios de normalidade, a
aplicacao direta dos modelos lineares sobre os dados observados torna-se impropria, e
as informacdes obtidas pelas analises estatisticas podem gerar sérios equivocos (Xu et
al., 2013), invalidando testes de hipéteses como o teste F por exemplo.

No melhoramento genético de couve, bem como de outras plantas alégamas, a
avaliacdo de familias de meios irmé&os € uma pratica corriqueira para a selecao de

individuos e familias agronomicamente superiores. Neste caso, a variagdo no
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desenvolvimento e producgdo entre plantas é grande, mesmo dentro das parcelas, sendo
consequéncia da variagdo ambiental e genética. A grande variabilidade da producéo
entre plantas, segundo Lucio et al. (2011), pode acarretar desvios da homogeneidade de
variancias. A homogeneidade da variancia dos erros, também denominada
homocedasticidade, € muito importante (Couto et al., 2009), pois as hipoteses para os
efeitos testaveis dos modelos séo testadas considerando-se um residuo comum. Segundo
Resende (2007) a violacdo de qualquer uma das outras pressuposicdes da analise de
variancia pode conduzir a heterogeneidade de variancia dos erros.

Em certos casos quando ndo € possivel satisfazer as pressuposi¢cdes para andlise
de variancia na propria escala observada, transformacgfes tém sido feitas para uma
escala mais apropriada com o objetivo de se conseguir homogeneidade de variancias e
uma distribuicdo aproximadamente normal (Couto et al., 2009; Custddio e Barbin,
2009; Lacio et al., 2010; Lacio et al., 2011).

A escolha do tipo adequado de transformacdo ndo é trivial, pois
matematicamente, existem inimeras possibilidades e apenas o método de “tentativa e
erro” ndo ¢ o mais recomendado. Caso a escolha da transformacdo a ser utilizada seja
equivocada, pode-se ter maiores problemas com a normalidade e homecedasticidade dos
dados transformados do que utilizando os dados originais. Desta forma, a familia de
transformacdes Box-Cox (Box e Cox, 1964) € amplamente utilizada, pois permite
identificar a melhor transformacatws dados, com base na utilizagdo de um valor A
(lambda) que maximize o estimador de maxima verossimilhanca e minimize o residuo
(Lucio et al., 2011; Chung et al, 2007). Esta metodologia produz uma transformacao da
variavel resposta (Y) tal que as pressuposi¢cdes como homocedasticidade e normalidade
do modelo estatistico da andlise de variancia sejam simultaneamente satisfeitas (Couto
et al., 2009).

2.3 Repetibilidade genética

Durante o processo de selecdo de plantas visando a recomendacéo de cultivares
ou a escolha de genitores, é importante certificar-se da superioridade genética dos
individuos avaliados. Desta forma, a analise de sucessivas medicbes de uma
caracteristica em um grupo de individuos & desejavel no melhoramento genético de
plantas, pois ndésempre esperado que a superioridade ou a inferioridade inicial de um

individuo se mantenha ao longo das medi¢des (Martustedlg 2007).
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No processo de selecdo de genoétipos de couve, é necesséria a realizacdo de
avaliacdes periddicas em cada individuo sob sele¢édo, uma vez que séo feitas multiplas
colheitas no ciclo da planta, resultando no emprego consideravel de tempo, custo e méao-
de-obra. De acordo com Neves et al. (2010), a veracidade do bom desempenho de um
gendtipo ao longo de sucessivas avaliacbes pode ser comprovada pelo coeficiente de
repetibilidade das caracteristicas estudadas nos programas de melhoramento.

O coeficiente de repetibilidade varia com as propriedades genéticas da
populacao (clones, familias de meios irmaos, familias de irméaos completos, etc.) e com
a natureza do caréater avaliado, e suas estimativas variam de 0,00 a 1,00, sendo 1,00 a
repetibilidade maxima, verificada quando uma das caracteristicas manifesta-se com
muita constancia (Cruz et.al2012). Outra importante informacdo do estudo de
repetibilidade € a predicdo do numero de medicbGes necessarias para obter um
determinado nivel de precisédo (coeficiente de determinagdo) na comparacdo entre
gendtipos para uma dada caracteristica. Tal informacédo possibilita a avaliacdo de um
namero minimo de medi¢des, reduzindo o gasto de tempo, mao de obra e custo.

Dentre os métodos estatisticos possiveis no estudo da repetibilidade, destaca-se o
método da andlise de variancia, o método dos componentes principais e analise

estrutural baseando-se em matrizes de covariancia e correlagdes (Cruz et al., 2012).

2.4  Andlise de trilha sob multicolinearidade

Em programas de melhoramento, quando geralmente sdo levadas em
consideracdo varias caracteristicas de interesse, o estudo das associacfes existentes
entre as caracteristicas € importante. Este estudo possibilita inferir sobre a consequéncia
gue a selecdo para uma caracteristica pode trazer nas demais. Além diss@ indica
viabilidade da selecao indireta, quando a caracteristica de principal interesse € de dificil
mensuracao ou de baixa herdabilidade (Cruz et al. 2012). As relacdes existentes entre 0s
caracteres sdo, em geral, avaliadas por meio das correla¢des fenotipicas, genotipicas e
residuais.

A correlacdo fenotipica tem causas genéticas e ambientais, porém, somente as
genéticas envolvem associacao de natureza herdavel, podendo ser utilizada para orientar
programas de melhoramento (Esposito et al., 2012). Porém, a correlacdo estimada pode
nao representar a verdadeira associagdo entre dois caracteres, uma vez que uma alta oL
baixa associacdo pode ocorrer por influéncia de um terceiro carater ou conjunto de

caracteres. Assim, 0 método estatistico da analise de trilha, permite estudar mais



detalhadamente as relagBes existentes entre as caracteristicas de interesse (Cruz et al.
2014. A associacao entre caracteres pode ser desdobrada nos seus efeitos diretos e
indiretos, tendo em vista um sistema causal que explica as inter-relacdes entre conjuntos
de variaveis (Teixeira et al., 2012).

Porém,se a matriz de correlacdo apresenta problemas de multicolinearidade
moderada ou severa, os coeficientes de trilha estimados apresentam pouco sentido
biologico (Carvalho, 1995). Segundo Cruz et al. (2014), em presenca de
multicolinearidade, as variancias associadas a certos estimadores, como, por exemplo,
os coeficientes de trilha que medem os efeitos diretos de variaveis explicativas sobre
uma principal, podem atingir valores demasiadamente elevados, sendo evidéncia de
serem as estimativas pouco confiaveis, e consequentemente, sem coeréncia com o0
fendmeno bioldgico estudado.

As duas metodologias mais utilizadas para a identificagcdo da multicolinearidade
se baseiam no fator de inflagdo da variancia (FIV) e no numero de cmdcEIV
pode ser obtido, para cada varidvel, na diagonal da inversa da matriz de correlagdo X’ X
(Cruz et al., 2014). Considera-se multicolinearidade severa, quando FIV > 10 (Hair et
al., 2009). O numero de condicao é a divisdo do maior pelo menor autovalor da matriz
de correlagdo X’X (Cruz et al., 2014; Guijarati, 2006). Numero de condi¢cdo menor que
100 indica multicolinearidade fraca, entre 100 e 1.000, moderada a forte e, maior que
1.000, multicolinearidade severa (Montgomeryeek’1982).

Uma opcdo para o problema da multicolinearidade € excluir as variaveis
explicativas de maior contribuicdo para a multicolinearidade antes de fazer a analise de
trilha. Porém, Cruz et al. (2014) sugerem que a andlise de trilha pode ser realizada na
presenca de multicolinearidade com todas as variaveis, adotando-se o procedimento de
regressao em crista ou cumeeira. Neste método, adiciona-se uma constante k a diagonal
da matriz de correlagdo X'X, a fim de reduzir a variancia associada ao estimador de
minimos quadrados da analise de trilha (Toebe e Cargnelutti Filho, 2013).

2.5 Dissimilaridade genética

Em um programa de melhoramento, o estudo da divergéncia genética é feito por
meio de técnicas multivariadas. Estas técnicas, além de permitirem combinacdes de
varias caracteristicas avaliadas na unidade experimental, sdo de primordial importancia

no planejamento de programas de melhoramento (Ivoglo et al., 2008).
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Para a quantificacdo da variabilidade genética, os caracteres morfoagronémicos
sdo descritores bastante acessiveis quando comparados com técnicas moleculares mais
avancadas e vém sendo utilizados na caracterizacéo e avaliacdo da divergéncaa genétic
de germoplasma (Oliveira et al., 2004). A divergéncia genética pode ser estimada a
partir de medidas de dissimilaridade, as quais sao utilizadas em métodos hierarquicos de
agrupamentce no método de otimizacdo de Tocher, podendo ser utilizada também
técnicas de dispersédo grafica (Oliveira et al., 2003; Oliveira et al., 2004; Sudré et al.,
2005; Silva et al., 2011). A escolha do método a ser utilizado é funcdo da preciséo
desejada, da facilidade de analise e da forma de obtencéo dos dados (Cruz et al., 2012).

Muitas técnicas de analise multivariada dependem da estimacdo da
dissimilaridade genética, a qual pode ser obtida por informacdes de variaveis
guantitativas, qualitativas binarias ou muticategodricas. Diante das metodologias de
andlise multivariada estabelecidas na literatura ha possibilidade de estudar a
dissimilaridade genética considerando o0s dados quantitativos e qualitativos
separadamente ou simultaneamente (Vieira et al., 2007).

Muitos trabalhos sdo encontrados na literatura contemplando o estudo da
dissimilaridade genética em familias de meios irmaos considerando a média da parcela
ou da familia (Martins et al., 2002; Ivoglo et al.,2008; Negreiros et al., 2013; Oliveira et
al., 2007). Porém, se as variaveis analisadas sédo qualitativas coletadas em nivel de
planta, esta estratégia € menos explorada. Logo, para este caso, torna-se importante
estabelecer e comparar metodologias que possibilitam o estudo da dissimilaridade
genética entre familias considerando dados qualitativos coletadas em nivel de planta.
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4. CAPITULO I : Transformacdo Box-Cox na avaliacdo de familias de meios
irmé&os de couve de folhas via REML/BLUP
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Transformagdo Box-Cox na avaliagéo de familias de meios irméos de couve de
folhas via REML/BLUP

Resumo- As pressuposi¢cdes de normalidade e homogeneidade dos residuos sdo muito
importantesSe estas pressuposicoes nao forem atendidas, as informacdes obtidas pelas
andlises estatisticas podem gerar sérios equivocos. Em tais situacfes, transformacdes
tém sido feitas a fim de amenizar os problemas da nao normalidade
heterocedasticidade. Logo, objetivou-se verificar o efeito da transformacéo indicada
pela metodologia Box-Cox na normalidade dos residuos, homocedasticidade, nas
estimativas de parametros e valores genéticos em familias de meios irméos de couve
Foram avaliadas 24 familias de meios irmdos de couve no delineamento em blocos
casualizados com quatro repeticdes e cinco plantas por parcela. Foram mensuradas as
caracteristicas numero de brotac6es, numero de folhas, massa fresca de folhas, altura da
planta, comprimento do limbo foliar, largura do limbo foliar, comprimento do peciolo,
largura do peciolo, espessura do peciolo e diametro do caule. A transformacgédo Box-Cox
melhorou a homocedasticidade e normalidade dos residuos para a maioria das
variaveis, porém nem sempre garantiu o atendimento destas pressuposicdes. A
transformacéo Box-Cox reduziu as estimativas da média e do coeficiente de variagao
genético e residual, porém nao proporcionou grandes alteracdes nas outras estimativas
de parametros genéticos. O uso da transformacao influenciou pouco no rangueamento
dos valores genéticos aditivos individuais e das familias, ndo afetando a selecdo dos
melhores gendtipos. A transformacéo Box-Cox é dispensavel neste trabalho.
Palavras-chave Brassica oleracea L. var. acephala DC., Normalidade,
Homocedasticidade, Parametros genéticos.
Box-Cox transformation in kale half-sib families evaluation through REML/BLUP
Abstract - The assumptions of normality of residuals and homogeneity are very
important. If these assumptions are not met, the information obtained by statistical
analysis may lead to serious mistakes. In such situations, transformations have been
carried out in order to ease the problems of non-normality and heteroscedasticity. Thus,
this study aimed to verify the effect of the transformation indicated by the Box-Cox
methodology in normality of residuals, homoscedasticity, estimates of parameters and
genetic values in kale half-sib families. It was evaluated 24 kale half-sib families in a
randomized block design with four replications and five plants per plot.The following
characteristics were evaluated: number of shoots, number of leaves, fresh weight of

leaves, plant height, leaf blade length, leaf blade width, petiole length, petiole width,
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petiole thickness, and stem diameter. The Box-Cox transformation improved the
homoscedasticity and the normality of residuals for most variables; however, it did not
always meet these assumptions. The Box-Cox transformation reduced the estimates of
the mean and of the coefficient of genetic and residual variation; however, it did not
provide major changes in the other estimates of genetic parameters. The use of the
transformation little influenced on the ranking of families and of individual additive
genetic values, which did not affect the selection of the best genotypes. The Box-Cox
transformation is dispensable in this study.

key words Brassica oleraceal. var. acephalaDC., normality, homoscedasticity,

genetic parameters.

4.1 Introducao

A couve de folhasBrassica oleracea. var.acephalaDC.) é reconhecida pelas
suas qualidades nutracéuticas na reducdo do risco de doencas cronicas, tais como
problemas cardiovasculares e outras doencas degenerativas como varios tipos de cancer
(Moreno et al., 2006; Lefsrud et al., 2007; Vilar et al. 2008). Devido aos seus beneficios
a saude, seu consumo tende a aumentar, e consequentemente, trabalhos devem sel
realizados para o melhoramento genético da cultura (Azevedo et al., 2014).

Para o melhoramento genético, bem como outras areas do conhecimento, a
distribuicdo normal é a mais importante distribuicdo de uma variavel aleatoria, tendo
grande aplicacdo em pesquisas cientificas e tecnoldgicas (Ramalho et al., 2012), uma
vez que a maioria dos testes estatisticos pressupfe a normalidade dos residuos. A
estimacao de parametros, tais como herdabilidade, coeficientes de variacdo genotipico e
experimental e indice de variacdo relativo, sdo de grande importancia para obtencao de
informacdes sobre o controle genético dos caracteres (Pereira et al., 2012), facilitando a
tomada de decisbes nos programas de melhoramento (Cruz et al.,, 2012). Estas
estimativas podem ser obtidas por modelos lineares mistos, quando se supde
distribuicdo normal tanto dos erros quanto dos demais efeitos aleatorios do modelo
estatistico (Resende, 2007). Na presenca de grandes desvios de normalidade, a aplicacao
direta dos modelos lineares sobre os dados observados torna-se impropria (Resende,
2007), e as informacdes obtidas pelas andlises estatisticas podem gerar sérios equivocos
(Xu et al., 2013), invalidando testes de hipéteses como o teste F, por exemplo.

No melhoramento genético de couve, bem como de outras plantas alégamas, a

avaliacdo de familias de meios irmdos € uma pratica corriqueira para a selecdo de
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individuos e familias agronomicamente superiores. Neste caso, a variagdo no
desenvolvimento e producdo entre plantas é grande, mesmo dentro das parcelas, sendo
consequéncia da variagdo ambiental e genética. A grande variabilidade da producéo
entre plantas, segundo Lucio et al. (2011), pode acarretar problemas na homogeneidade
de variancias. A homogeneidade da variancia dos erros, também denominada
homocedasticidade, € muito importante (Couto et al., 2009), pois as hipoteses para os
efeitos testaveis dos modelos estatisticos sdo testadas considerando-se um residuo
comum. Segundo Resende (2007), a violacdo de qualquer uma das outras
pressuposi¢cdes da analise de variancia pode conduzir a heterogeneidade de variancia
dos erros.

Em certos casos quando nado é possivel satisfazer as pressuposi¢cdes para analise
de variancia na propria escala observada, uma alternativa € a transformacédo dos dados
para uma escala mais apropriada, com 0 objetivo de se conseguir homogeneidade de
variancias e distribuicdo aproximadamente normal (Couto et al., 2009; Custodio e
Barbin, 2009; Lucio et al., 2011).

Entretanto, a escolha do tipo adequado de transformacédo ndo € uma tarefa Obvia,
pois matematicamente, existem inimeras possibilidades e apenas o método de “tentativa
e erro” ndo ¢ o mais recomendado. Desta forma, a familia de transformagfes Box-Cox
(Box e Cox, 1964) € amplamente utilizada, pois permite identificar a melhor
transformagdo dos dados, com base na utilizagdo de uma poténcia A (lambdg que
maximize o estimador de maxima verossimilhanca e minimize o residuo (Lucio et al.,
2011; Chung et al, 2007).

A metodologia Box-Cox produz uma transformacédo da variavel resposta (Y) tal
que as pressuposicdes como homocedasticidade e normalidade dos residuos sejam
simultaneamente satisfeitas (Couto et al., 2009). Esta técnica vem sendo recentemente
empregada em varias areas do conhecimento, como para a transformacdo de dados na
econometria (Yang et al., 2004), na avaliacdo de bovinos (Freitas et al., 2005), na
estatistica gendmica (Yang et al, 2006), no estudo da qualidade da aguae(Freni
Mannina, 2012), no estudo de solos contaminados (Meloun et al., 2005), etc. O uso da
transformacdo Box-Cox em plantas embora seja de grande valia, € menos frequente,
destacando-se Gutierrez et al. (1995) com a cultura do tomate, Couto et al. (2009) com
abobrinha italiana, Lucio et al. (2010) avaliando brdcolis, Lucio et al. (2011)

trabalhando com pimentéo e Toebe e Cargnelutti Filho (2013) na cultura do milho.
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Assim, objetivou-se neste trabalho verificar o efeito da transformacéo indicada
pela metodologia Box-Cox na normalidade dos residuos, homocedasticidade, nas

estimativas de parametros e valores genéticos em familias de meios irmaos de couve.

4.2 Material e Métodos

O experimento foi conduzido no periodo de 26/01/2013 a 09/11/2013, na horta
de pesquisa da Universidade Federal de Vicosa (UHrta Velha-, em Vicosa, MG
(20°45'14"S; 42°52'53"W; 648,74 m de altitude). Segundo a classificacdo de Koppen, o
clima regional é do tipo Cwa, com umidade relativa média anual do ar de 80%,
temperatura média maxima e minima anual registrada de 26,4 e 14,8°C,
respectivamente, e precipitacdo média anual de 1.221,4 mm.

Foram avaliadas 24 familias de meios irm&os de couve oriundas de clones do
banco de germoplasma da Universidade Federal dos Vales do Jequitinhonha e Mucuri
(UFVJIM) utilizando-se o delineamento em blocos casualizados com quatro repeticdes e
cinco plantas por parcela.

A semeadura foi realizada no dia 26/01/2013 em bandejas de poliestireno
expandido contendo 128 células, em substrato comercial Plantmax Hdttaligas
bandejas foram acondicionadas em ambiente protegido, sob sombrite com 50% de
sombreamento, realizando-se irrigacdes diarias. Foi plantada uma Unica semente por
célula.

No dia 26/03/2013, as mudas foram transplantadas para canteiros com largura
aproximada de 2,50 m e 0,30 m de altura, utilizando-se espacamento de 1,00 x 0,50 m.
As adubacbes de solo e cobertura foram realizadas de acordo com as recomendacodes
para a cultura (Filgueira, 2008). A partir do dia 13/04/2013 até o dia 09/11/2013,
realizou-se colheitas de 14 em 14 dias, constituindo-se em 15 avaliacdes, foi avaliado
em 5 plantas por parcela o niumero de brotacdes (quando as mesmas foram removidas),
namero de folhas comercializaveisassa fresca de folhas comercializaveis. Para estas
caracteristicas foi considerada a producao total por planta para a andlise estatistica.
Foram consideradas como folha comercializavel folhnas completamente expandidas com
comprimento do limbo foliar maior que 15 cm e sem sinais de senescéncia (Azevedo et
al., 2012). No dia 06/07/2013 foi avaliada a altura das plantas medindo-se a planta do
nivel do solo até a extremidade da folha mais alta com o auxilio de uma fita métrica
graduada em centimetros e o diametro do caule (medido com paquimetro na metade da
altura da planta) (Azevedo et al., 2012). Na 52 folha expandida mais nova de cada planta
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foi avaliado o comprimento e largura do limbo foliar (medido com régua graduada em
centimetros), o didmetro do centro do peciolo e a espessura da base do peciolo em mm
(medido com paquimetro) e o comprimento do peciolo (medido com régua graduada em
centimetros a partir de sua insercéo no caule até o inicio do limbo foliar).

Para a determinacdo da melhor transformacdo necessaria para estabilizar ou
reduzir a variabilidade existente e normalizar os residuos, utilizou-se a metodologia
Box-Cox (Box e Cox, 1964). Como o objetivo deste trabalho é avaliar o efeito da
transformacdo Box-Cox, realizou-se esta metodologia para os dados de todas as
caracteristicas avaliadas, desconsiderando se os erros do conjunto de dados originais
seguiam distribuicdo normal e apresentavam homocedasticidade. Porém, recomenda-se
realizar a transformacdo de dados apenas quando os desvios de normalidade e
homocedasticidade s&o existentes.

Box e Cox (1964) definram a seguinte familia de transformacdes:

Vi = (%" =1/ A para) diferente de 0, e ¥, ,, =In(Y,) para) igual a 0. Estas
equacdes podem ser expressas npJ; = (Y,* —1)/(AG*™") parak diferente de 0, e
ti,, = GIn(Y,) parak igual a 0. Onde: A € um numero real e G € a media geométrica das

observacoes da variavel y.

Estas equacbes sédo baseadas na transformacao dos dados originais, sendo:
tl(/l)
t2(ﬂ,)

T =| 7 |=Xb+Za+Wc+e

t

[ ) |

Em que:'[u) € o vetor de dados transformadpsé 0 vetor dos efeitos de
repeticdo (assumidos como fixos) somados a média @rél,o vetor dos efeitos
geneticos aditivos individuais (aleatorios), € o vetor dos efeitos de parcelas
(aleatc')rios),g € o vetor de erros ou residuos (aleatérios). As letras mailsculas

representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos.

Sobre as distribuicbes e estruturas de médias e variancias, admiti-se que
(Adaptado: Resende, 2007):
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em que:

G=Ac’.

C=lo".

R=1c?

V = ZAG2Z+WI 62W+ o2 = ZGZ+WCW'+ R .

® = matriz nula.

Desta forma € possivel obter a seguinte equacdo de modelo misto:

X' X X'Z Xw bl | XTA)
Z'X Z'Z+A*,  ZW |a|=|ZT() |.em que:
WX W'Z  WW+I4L [ el [wT()
ﬂl_a_j_l—hz—cz 1 _0'_62_1—h2—02
ol N IS
O_Z
h? = s > - herdabilidade individual no sentido restrito no bloco;
o,+o0;+0,
02
¢’ = >—— . correlagao devida ao ambiente comum da parcela;
o, to, +o,

o’ variancia genética aditiva;
o’2: variancia entre parcelas;
o2 variancia residual;
A matriz de parentesco.
Foram avaliados valores de A entre -2 e 2 em intervalos de 0,125 unidades,

avaliando-se 338alores de A em cada variavel estudada. Para o célculo do estimador de

méaxima verossimilhanca do erio.,) em cada valor de A, foi utilizada a expressao:

n
Lnaxe) :—Eln(of(ﬂ))
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Para a obtencéo da variancia residugl,() para o calculo dbmaxe estimagéo

de parametros genéticos, utilizou-se o software R software (R Development Core Team,
2013) com auxilio do packageedigreemm Na metodologia Box-Cox, considera-se
como melhor valor de A aquele que maximiza o estimador de méaxima verossimilhanca

(Lmay (LUcio et al, 2011l A expressdoy™ — (¥* —1)/1 € equivalente a
y? =Y* parar#0, seL=0 torna-se necessario utilizar a transformacéo

y* =In(Y) (Box e Cox, 1964; Licio et al., 2011). Visando avaliar o efeito da

transformacdo, foram estimados os pardmetros genéticos com os dados originais e
transformados. Todos os estimadores dos parametros genéticos estudados sé&o
apresentados por (Resende, 2007). Para o estudo da normalidade e heterocedasticidade,
recorreu-se aos testes de Shapiro-Wilk's e Barttlet os quais foram implementados no

software R (R Development Core Team, 2013).

4.3 Resultados e Discussao

Verifica-se na Figura 1 que a caracteristica nUmero de brotacBes teve o maior
valor deLmax para o A com o valor 1,00, indicando que para esta variavel nenhuma
transformacdo possibilitaria maior maximizacdo do estimador de maxima
verossimilhancal(ys) que a utilizacdo dos dados originai®)( Na Figura 2 verifica-se
que nesta variavel houve homogeneidade dos residuos pelo teste Bartllet. Para a
variavel comprimento do peciolo (CP), verificaugue a estimativa de A foi proxima a
1,00 (1,125), evidenciando pouca necessidade do uso da transformacédo. Para esta
caracteristica, houve a normalidade dos residuos pelo teste Shapiro Wilk's e pequeno
desvio na homogeneidade de variancias pelo teste Bartllet (Figura 2), caso se considere
o nivel de significancia de 5%. Segundo Resende (2007) os testes de hipétese como o
teste F € robusto a pequenos desvios de homocedasticidade, desde que a normalidade
dos residuos néo seja seriamente comprometida, desta forma, a transformacao de dados
para as caracteristicas numero de brotacdes e comprimento do peciolo pode ser
considerada dispensavel.

A caracteristica numero de folhas apresentou o maior valtygdFigura 1)
para A proximo ao valor 0 (-0.125), quando a melhor transformacdo é a funcédo
logaritmica £°= log y). Segundo Banzatto e Kronka (2013) a transformagcéo logaritmica
estabiliza a variancia na situacdo em que os desvios padrfes sé&o propoadonais

médias dos tratamentos, o que ocorre frequentemente com algumas variaveis obtidas
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por contagem, como o caso do numero de folhas. Além disso, a transformacao
logaritmica pode contribuir para a adequacao ao modelo aditivo linear (Resende, 2007).
Lucio et al. (2010) utilizando a metodologia Box-Cox em caracteristicas produtivas do
brécolis, cultura pertencente a mesma espécie da couve, verificaram o melhor ajuste da
transformacédo logaritmica nas caracteristicas massa das cabegas comercializaveis,
ramificagcbes comercializaveis, cabecas ndo comercializaveis e ramificacbes néo
comercializaveis em experimentos conduzidos em trés estacbes do ano (inverno,
primavera e verdo). Na figura 2 pode-se observar que a transformacéo considerando o
valor de A como -0.125 contribuiu para a melhoria da normalidade e homocedasticidade,
porém as hipoteses de nulidade para estas pressuposi¢cées continuaram sendo rejeitadas
ao se considerar um nivel de significancia de 5%.

A caracteristica massa fresca de folhas, teve maior valbpg@ara A com o
valor 0,50 (Figura 1), indicando como melhor transformagéo a raiz quadrada.
transformacao raiz quadrada é indicada para casos em que a variavel segue distribui¢cao
Poison (média de tratamentos igual as suas respectivas variancias) o que geralmente
ocorre em dados de contagens (Banzatto e Kronka, 2013). Com o uso da transformacao
raiz quadrada na massa fresca de folhas os residuos continuaram seguindo distribuicéo
normal, porém, o problema de heterocedasticidade continuou a ser existente, sendo
ligeiramente agravado (Figura 2). Nesta situacdo, o uso da transformacdo n&o
apresentou vantagem.

Para as caracteristicas matéria fresca por folha, altura de plantas, razdo entre o
comprimento e largura da folha, espessura do peciolo e didametro do caule, a melhor
transformag@o foi a raiz quarta (A=0,25) (Figura 1). Couto et al., (2009) utilizando a
metodologia Box-Cox também verificaram maiores valoreb gdgpara A igual a 0,25
em todas as caracteristicas mensuradas em abobrinha italiana. Com a transformacao raiz
quarta nas caracteristicas matéria fresca por folha, altura de plantas e diametro de caule
os residuos continuaram heterocedasticos e ndo seguindo distribuicdo normal (Figura 2).
Para a espessura do peciolo, a pressuposi¢cdo de homocedasticidade continuou sendo
satisfeita, mas os residuos continuaram ndo seguindo distribuicdo normal. J& para a
razao entre o comprimento e largura do limbo foliar, estas pressuposi¢cdes passaram a
ser atendidas.

As caracteristicas comprimento e largura do limbo foliar j& seguiam distribuicao
normal mesmo antes do uso da transformacdo (Figura 1), consequentemente, a

transformacao de dados para estas caracteristicas é dispensavel. Apoés a transformacéo
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dos dados para a largura do peciolo os residuos continuaram heterocedasticos e nao
seguindo distribuicdo normal (Figura 2).

De forma geral,os valores de A seclecionados pela metodologia Box-Cox
proporcionam melhor normalidade dos residuos e homogeneidel@adancias
residuais. Isto mostra a eficiéncia da metodologia Box-Cox que segundo Yang (2006) é
a técnica mais indicada para a transformagcdo de dados cujos valores originais sdo
positivos. Estas situacBes ocorrem apenas com a utilizacdo de transformacoes
adequadas para os dados, pois se a escolha da transformacédo for feita de forma
equivocada, os problemas com a ndo normalidade dos residuos e heterocedasticidade
podem ser agravados, conforme pode ser observado na figura 2. Porém nem sempre o
uso de transformacéo € suficiente para fazer com que as pressuposicées de normalidade
e homocedasticidade sejam atendidas.

N&o foi verificada significAncia para o efeito de progénies pelo teste F ao nivel
de 5% de probabilidade para as caracteristicas altura de plantas e didametro do caule
utilizando ou ndo a transformacéo dos dados (Figura 2). Para as demais caracteristicas,
o efeito de progénie foi significativo ao nivel de 5% de significancia pelo teste F,
independente do uso de transformacdo. Segundo Pimentel-Gomes (2009) a
pressuposicdo de normalidade ndo é tao restritiva para o teste F caso a distribuicdo seja
apenas aproximadamente normal. Segundo este mesmo autor, a normalidade dos erros
jamais se verifica nos experimentos, pois como primeira condicdo, deveria haver
possibilidade de observacdes desdaté +o.

Para a analise do modelo estatistico adotado neste experimento via metodologia
REML/BLUP a pressuposicdo de normalidade ndo € apenas para os residuos, mas
também para os efeitos genéticos aditivos individuais e para os efeitos de parcelas
(Resende, 2007). As caracteristicas altura de plantas, comprimento da folha, e diametro
do caule j& apresentavam distribuicdo normal mesmo antes da transformacdo para os
efeitos genéticos aditivos individuais. Para o numero de folhas e razdo entre o
comprimento e largura da folha obteve-se normalidade dos efeitos genéticos aditivos
individuais ap0s a transformacéo dos dados (Tabela 1), porém para a matéria fresca de
folhas, largura de folhas e espessura do peciolo, a transformacédo fez com que estes
efeitos deixassem de seguir distribuicdo normal. Para as demais caracteristicas, 0s
efeitos genéticos aditivos individuais continuaram n&o seguindo distribuicdo normal

apos a transformacdo dos dados. Para o efeito genético aditivo das familias, efeito de
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blocos e efeitos de parcela, ndo se verificou distribuicAo normal ao nivel de 5%,
independente do uso de transformacéo.

Todas as transformacdselecionadas pela metodologia Box-Cox acarretaram a
reducdo da média dos dados e do coeficiente de variacéo residual (Figura 3 e Tabela 2).
Resultado similar foi verificado por Couto et al. (2009), Lucio et al. (2010) e Lucio et
al. (2011) que encontraram grande reducgao no coeficiente de variagdo ambiental e para
a meédia geral ap6s a transformacdo dos dados. Reducdes para os coeficientes de
variacdo genética aditivo individual e da familia também foram observadas com o uso
da transformacéo (Tabela 2). A reducao dos coeficientes de variacdo € consequéncia da
mudanca de escala pela transformagé&o dos dados, o que causa reducao da variacgao.

Para as estimativas de herdabilidade e acuracias foram observadas pequenas
alteracbes em funcdo do uso da transformacdo Box-Cox (Figura 3 e tabela 2),
mostrando que nao haveria mudancgas nas conclusdes sobre estes parametros para c
melhoramento genético em consequéncia da transformacdo de dados. O fato da
transformacao afetar a média geral e o coeficiente de variacdo ambiental e ndo causar
grandes alteracGes nas estimativas de herdabilidade mostra que a mudanca de escala
ocasiona alteracdes nos componentes de variancia de forma aproximadamente
proporcional. Desta forma, sendo as estimativas de herdabilidade e de acuracia obtidos
diretamente ou indiretamente pela razdo dos componentes de variancia (Rezende, 2007)
ndo ha grande alteracbes em suas estimativas. Portanto, em casos onde o objetivo &
estimar parametros genéticos o uso da transformacdo de dados pode ser considerado
dispensavel, principalmente quando os desvios de normalidade e homocedasticidade
Nao S&o severos.

Altas estimativas de correlacdo dos ranks foram encontradas antes e apés a
tranformac&o Box-Cox para os valores genéticos aditivos da familia e valoresagenétic
aditivos individuais (Tabela 2). Isto mostra que o uso da transformacdo nao traria

consequéncias na selecdo das melhores familias.

4.4  Conclusoes

1) A transformagdo Box-Cox melhora a homocedasticidade e normalidade dos
residuos na maioria dos casos, porém nem sempre garante o atendimento destas

pressuposicoes.
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2) A transformacé@o Box-Cox reduz as estimativas da média e do coeficiente de
variacdo genético e residual, porém ndo proporciona grandes alteracbes nas outras
estimativas de parametros genéticos.

3) A transformacao influencia pouco no ranqueamento dos valores genéticos
individuais e das familias, ndo afetando na sele¢cado dos melhores genotipos.

4) A transformacao Box-Cox € dispensavel neste trabalho.
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poténcia A para 0 nimero de brotagbes (NB), nimero de folhas (NF), massa frekdhade(MFF),
massa fresca por folha (MFF/NF), altura da planta (ALT), comprimentandooLfoliar (CF), largura do
limbo foliar (LF), razdo entre o comprimento e largura da folha (CFidfprimento do peciolo (CP),
largura do peciolo (LP), espessura do peciolo (EP) e diametro do calller{Cf@milias de meios irméaos
de couve. UFV, Vicosa - MG, 2013.

32



Teste da normalidade dos residuos (Shapiro-Wilk's)

o
b

§1000'0 000000
(%) Jolep-d

I

T T T

T T
GL000 00000

(%) Jolep-d

T
800

T T R

T
00 000

(%) Jojead

A(NF) A(MFF) A (MFF/NF) A(ALT) A(CF)

A(NB)

0000

0e00 S§L0O0
(%) Jolea-d

T T T ¥
Y00 000
(%) lolep-d

T T T T T T T T

0g 02 0L 0
(%) JoleA-d

A(CFILF) A(CP) A(LP) A(EP) A(DC)

A(LF)

Teste da homogeneidade dos residuos (Bartlett)

0c 0L §

(%) Joep-d

y;

e

4

T T T T
v0 z0
(%) JofeA-d

90-20'k  00+80°0

(%) JoleA-d

89 P
(%) Joep-d

T
¢ 0

A(NF) A(MFF) A (MFF/NF ) A(ALT) A(CF)

A(NB)

— I
T T ~J12
€z L 0
(%) Jolep-d

O
b

T T 1T 1T T T
ZL 80 ¥0 00
(%) Jolep-d

§L 0L & O
(%) lolea-d

A(CFILF) A(CP) A(LP) A(EP) A(DC)

A(LF)

Teste F para o efeito de progénies

S . i

T
900

(%) Joep-d

T
000

oy 02

0

(%) Joep-d

A(NF) A(MFF) A (MFFINF )

A(NB)

ezl
(%) Jojep-d

gL S0
(%) Jojep-d

800 200
(%) Joep-d

\
]
4
'
'
'
1
!
T

Sy S ST S
(%) Joep-d

A(CFILF)

A(LF)

A(CF)

A(ALT)

_
€0 10
(%) lolep-d

(%) lolep-d

A(EP)

A(LP)

A(CP)

Figura 2. Estimativa do p-Valor para o teste Shapiro Wilk's, Bartlett e para o teste Fgin fimuso de

de folhas (NF), massa fresca de folhas

, numero

poténcias A nas caracteristicas numero de brotacdes (NB)

(MFF), massa fresca por folha (MFF/NF), altura da planta (ALT), comprimdmtoimbo foliar (CF),
largura do limbo foliar (LF), razdo entre o comprimento e largura dea fiCF/LF), comprimento do
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Tabela 1.Estimativas do p-Valor (%) do teste Shapiro Wilk's para a normalidade dos
efeitos genéticos aditivos individuaigf(Ind), efeitos genéticos aditivos das familias

(Ef Fam), efeito do bloco (Ef Bloc), efeitos das parcelas (Ef Parc) e efeitos dos residuos
(Ef Res) considerando dados originais (NT) e transformados (T) na avaliacdo de

familias de meios irmaos de couve. UFV, Vicosa - MG, 2013.

Ef Ind Ef Fam Ef Bloc Ef Parc Ef Res
Carac! NT T NT T NT T NT T NT T
NB 0,00 0,00 0,000,00 0,000,000 0,000,00 0,00 0,00
NF 0,00 9,55 0,000,000 0,000,00 0,000,00 0,00 0,00
MFF 13,19 0,03 0,00 0,00 0,000,00 0,000,00 9,70 30,48
MFF/NF 0,00 0,06 0,000,00 0,000,000 0,000,00 0,00 0,00
ALT 36,00 10,82 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,48
CF 94,29 12,87 0,00 0,00 0,00 0,00 0,000,00 14,79 20,45
LF 12,04 0,22 0,000,00 0,000,00 0,000,00 3597 4,98
CF/LF 1,93 96,66 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,00 0,06
CP 2,27 0,28 0,000,00 0,000,000 0,00000 51,0021,27
LP 0,44 0,00 0,000,000 0,000,000 0,000,00 0,03 0,00
EP 10,09 0,00 0,000,00 0,000,00 0,000,00 1,60 2,37
DC 32,89 78,65 0,00 0,00 0,000,000 0,000,00 11,55 2,25

ICaracteristicas: nimero de brotagées (NB), nimero de folhas (NF), masaal&dslhas (MFF), massa
fresca por folha (MFF/NF), altura da planta (ALT), comprimento do Limbo fdll&),(largura do limbo
foliar (LF), razdo entre o comprimento e largura da folha (CF/LF), comptint® peciolo (CP), largura
do peciolo (LP), espessura do peciolo (EP) e diametro do caule (DC).
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Figura 3. Influéncia de poténcias A nas estimativas de herdabilidade individuaH), herdabilidade média
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meios irmaos de couve. UFV, Vicosa - MG, 2013.
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Tabela 2. Estimativas de parametros genéticos e correlacfes entre efeitos obtidos com dados originagisuisfoyreados (T) para as
caracteristicas numero de brotacdes (NB), numero de folhas (NF), massa fresca de folhas (MFF), massddites¢Mp6/NF), altura
da planta (ALT), comprimento do Limbo foliar (CF), largura do limbo foliar (LF), razéo entre o comfwimérgura da folha (CF/LF),
comprimento do peciolo (CP), largura do peciolo (LP), espessura do peciolo (EP) e diametro do caalayBiEcao de 24 familias de
meios irméos de couve. UFV, Vigosa - MG, 2013.

Parametros NB NF MFF MFF/NF ALT CF LF CF/LF CP LP EP DC
h2 NT 081 0,19 0,22 042 0,05 0,36 0,26 0,25 0,52 0,36 0,34 0.12
ind T - 0,18 0,26 044 0,08 0,37 0,27 0,24 0,52 0,39 0,37 0.14
2 NT 0,83 0,50 0,48 0,70 0,16 0,61 0,49 0,57 0,73 0,60 0,60 0.34
mp T - 0,49 0,54 0,71 0,23 061 0,50 0,55 0,73 0,63 0,61 0.38
Acuracia NT 091 0,70 0,69 0,84 0,40 0,78 0,70 0,75 0,85 0,77 0,77 0.58
T - 0,70 0,73 0,84 048 0,78 0,71 0,74 0,85 0,79 0,78 0.62

y NT 0,81 0,19 0,24 042 0,06 0,38 0,29 0,26 0,53 0,39 0,37 0.13
ajust T - 0,18 0,27 044 0,10 0,39 0,30 0,25 0,53 042 0,39 0.14
2 NT 0,76 0,15 0,19 0,35 0,05 0,31 0,23 0,21 0,46 0,32 0,30 0.10
ad.dentro T - 0,14 0,22 0,37 0,07 0,33 0,25 0,20 0,46 0,35 0,33 0.11
CVy g (%) NT 38,78 1182 13,67 16,17 519 10,05 9,34 793 20,66 11,90 10,60 5.47
gind T - 1,38 7,59 411 1,66 3,90 6,10 191 2319 791 2,78 1.46
cvV (%) NT 19,39 591 6,84 8,08 259 5,03 4,67 3,96 10,33 5,95 5,30 2.73
g-prog T - 0,69 3,80 2,06 0,83 1,95 3,05 0,96 1159 3,95 139 0.73
CV.ee(%) NT 17,31 1192 14,18 10,56 11,72 8,10 9,52 6,94 12,60 9,81 8,74 7.66
T - 142 7,06 2,61 3,08 3,09 6,07 1,73 14,07 6,12 2,20 1.87
Média NT 56,76 67,78 504656 7573 87,36 32,83 29,03 115 15,25 9,77 9,75 31.76
T - 0,59 70,25 293 3,04 3,69 8,17 1,03 2158 413 1,76 2.37

Correl. VG. Fam. (NT x T) - -0,99 0,99 0,98 0,99 1,00 1,00 0,99 1,00 0,99 0,99 0,99
Correl. VG.Ind. (NT x T) - -0,99 1,00 1,00 0,99 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00
Correl. Ef. Parc. (NT xT) - 1,00 1,00 1,00 0,99 1,00 1,00 1,00 1,00 0,99 0,99 1,00
Correl. Ef. Bloc. (NT XT) - 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00 1,00

'Parametros genéticos’ i herdabilidade dos efeitos aditivos individuai%,,phherdabilidade média da progénié.jblg[_: herdabilidade individual no sentido restrito,
ajustada para os efeitos de parcefa; dawe herdabilidade aditiva dentro de parceldfying (%): Coeficiente de variagdo genético aditivo individual;qGy4(%6):
coeficiente de variagao genético aditivo da familia,.§t%): coeficiente de variagao residual.
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5. CAPITULO II: Correlagbes genotipicas e analise de trilha em familias de

meios irmaos de couve de folhas
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Correlagbes genotipicas e analise de trilha em familias de meios irméos de couve de
folhas

Resumo — A sele¢do truncada para uma caracteristica pode trazer consequéncias
indesejaveis para as demais, pois pode haver associacdo entre caracteristicas, sendo
consequéncia de pleiotropia e/ou ligacdo dos genes. Assim, objetivou-se estudar as
associacfes existentes entre caracteristicas avaliadas em familias de meios irmdos de
couve por meio da correlacdo genotipica e andlise de trilha, a fim de se conhecer as
possiveis consequéncias da selecado truncada. Foram avaliadas 13 caracteristicas em 24
familias de meios irmédos de couve no delineamento em blocos casualizados com 4
repeticdbes e 5 plantas por parceomo existem quatro caracteristicas de maior
interesse para o melhoramento genético de couve (altura de planta, nimero de
brotacdes, niumero de folhas por planta e diametro do caule) foram feitas quatro analises
de trilha, sendo que cada analise considerou uma destas caracteristicas como variavel
dependente e as demais como variaveis explicativas. Constataram-se maiores
estimativas de correlacdo genotipica entre os caracteres comprimento e largura do
peciolo, numero de folhas e matéria fresca de folhas, e entre as caracteristicas
comprimento e largura de folhas. A selecdo para o menor nimero de brotacdes pode
ocasionar a reducdo do comprimento do peciolo. A selecdo para 0 maior niumero de
folhas pode proporcionar o aumento da producéo de massa fresca de folhas e reducéo da
massa fresca por folha, o que é desejavel na populacdo avaliada. A sele¢do truncada
para a altura de plantas ou diametro do caule pode ndo ocasionar alteracfes expressivas
nas demais caracteristicas avaliadas.

Palavras-Chave Brassica oleraceal. var. acephalaDC., correlacdo genotipica,

regressao em crista, melhoramento de plantas, selecdo truncada.

Genotypic correlation and path analysis in kale half-sib families

Abstract - Truncated selection for a characteristic may bring undesirable consequences
for the other characteristics, since there might be associations among them, as a result of
pleiotropy and/or linkage. The objectives of this work were to study the associations
between the characteristics evaluated in kale half-sib families by means of genotypic
correlation and path analysis, in order to know the possible consequences of truncated
selection. Thirteen characteristics were evaluated in 24 kale half-sib families in a

randomized block design with four replications and 5 plants per plot. Since there are
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four characteristics of greatest interest for kale genetic improvement (plant height,
number of shoots, number of leaves per plant and stem diameter), four path analyses
were carried out, and each one took into account one of these characteristics as
dependent variable, and the others as explanatory variables. It was found higher
estimates of genotypic correlation between petiole length and width, number of leaves
and fresh weight of leaves, and between leaves length and width. Selection for the
lowest number of shoots may reduce the petiole length. Selection for the highest
number of leaves may increase the yield fresh weight of leaves, and reduce the fresh
weight per leaf, which is desirable in this population. Truncated selection for plant
height or stem diameter may not cause significant changes in other characteristics.

key words. Brassica oleraced.. var. acephalaDC., genotypic correlation, ridge path

analysis, plant breeding, truncated selection.

5.1 Introducgéo

A couve Brassica oleraced.. var. acephalaDC.) € uma das formas mais
antigas da familia das brassicaceas, é originada do leste do mediterraneo e tem sido
utilizada como cultura alimentar desde 2000 anos AC (Balkaya e Yanamaz, 2005).
Desde o inicio do seu cultivo, conscientemente ou ndo, estas plantas vém sendo
selecionadas pelo homem, contudo, muito ainda deve ser feito para o melhoramento
genético da cultura.

Segundo Ramalho et al. (2012), o objetivo final de qualquer programa de
melhoramento é a obtencéo de cultivares que superem com vantagens as pré-existentes.
Ter vantagens adicionais sO € possivel se a nova variedade reunir simultaneamente uma
série de fendtipos favoraveis para os caracteres de interesse. No melhoramento genético
de couve tem se procurado selecionar genétipos com menor altura, menor nimero de
brotacdes, maior nimero de folhas por planta e maior diametro do caule. Todas estas
caracteristicas poderdo possibilitar para a cultura maior adensamento, maior rendimento
por area e reducdo de tratos culturais como a desbrota e tutoramento, permitindo a
maior rentabilidade da cultura (Azevedo et al., 2012; Azevedo et al., 2014).

Porém, a selecao truncada pode trazer consequéncias indesejaveis para as demais
caracteristicas de interesse agrondmico, pois pode haver associagao entre caracteristicas,
sendo consequiéncia de pleiotropia e/ou ligagdo dos genes (Falconer e Mackay; 1996).
Desta forma, no melhoramento genético de couve torna-se necessario conhecer a

associagdo existente entre as caracteristicas, a fim de se identificar as possiveis
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consequéncias da selecdo para a altura de planta, numero de brotagbes, numero de
folhas por planta e didmetro do caule sobre as demais caracteristicas de interesse
agrondémico.

As associacOes existentes entre os caracteres sdo, em geral, avaliadas por meio
das correlacdes fenotipicas, genotipicas e ambientais (Cruz2&1a). A correlacao
fenotipica tem causas genéticas e ambientais, mas somente as genéticas envolvem
associacdo de natureza herdavel, podendo ser utilizada para orientar programas de
melhoramento. Porém, a correlacdo estimada pode ndo representar a verdadeira
associagao entre dois caracteres, uma vez que uma alta ou baixa associa¢cao pode ocorrel
por influéncia de um terceiro carater ou conjunto de caracteres (Toebe e Cargnelutti
Filho, 2013).

Neste sentido, o0 método estatistico daisdk trilha (“path analysis”) permite
estudar mais detalhadamente as relacdes existentes entre as caracteristicas, por meio de
estimacao de coeficientes que caracterizam a influéncia que um carater exerce sobre
outro. Logo, a associacdo entre os caracteres pode ser desdobrada nos seus efeitos
diretos e indiretos, tendo em vista um sistema causal que explica as inter-relacdes entre
asvariaveis (Teixeira et al., 2012).

Assim, objetivou-se estudar as associacfes existentes entre caracteristicas
avaliadas em familias de meios irmaos de couve por meio da correlacdo gerotipica
analise de trilha, a fim de se conhecer as possiveis consequéncias da selecao truncada

nas principais caracteristicas de interesse agronémico.

5.2 Material e Métodos

O experimento foi conduzido no periodo de 26/01/2013 a 09/11/2013, na horta
de pesquisa da Universidade Federal de Vigosa (UHFrta Velha-, em Vicosa, MG
(20°45'14"S; 42°52'53"W; 648,74 m de altitude). Segundo a classificacdo de Koppen, o
clima regional € do tipo Cwa, com umidade relativa média anual do ar de 80%,
temperatura média maxima e minima anual registrada de 26,4 e 14,8°C,
respectivamente, e precipitacdo média anual de 1.221,4 mm.

Foram avaliadas 24 familias de meios irmaos de couve oriundas de clones do
banco de germoplasma da UFVJM (Universidade Federal dos Vales do Jequitinhonha e
Mucuri) utilizando-se o delineamento em blocos casualizados com quatro repeticoes e

cinco plantas por parcela.
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A semeadura foi realizada no dia 26/01/2013 em bandejas de poliestireno
expandido contendo 128 células, em substrato comercial Plantmax HdHalicas
acondicionadas em ambiente protegido, sob sombrite com 50% de sombreamento,
realizando-se irrigacdes diarias. No dia 13/03/2013, as mudas foram transplantadas para
canteiros com largura aproximada de 2,50 m e 0,30 m de altura, utilizando-se
espacamento de 1,00 x 0,50 m. As adubac¢bes de solo e cobertura foram realizadas de
acordo com as recomendacfes para a cultura (Filgueira, 2008).

A partir do dia 13/04/2013 até o dia 09/11/2013, realizou-se colheitas de 14 em
14 dias, constituindo-se 15 avaliacdes, foram avaliados em 5 plantas por parcela: o
namero de brotagBes (quando as mesmas foram removidas), numero de folhas
comercializaveis, massa fresca de folhas comercializaveis e a massa fresca por folha
Foram consideradas como folha comercializavel as folhas expandidas com
comprimento do limbo foliar maior que 15 cm e sem sinais de senescéncia (Azevedo et
al., 2012).

No dia 06/07/2013 foi avaliado a altura das plantas medindo-se a planta do
nivel do solo até a extremidade da folha mais alta com o auxilio de uma fita métrica
graduada em centimetros e o diametro do caule (medido com paquimetro na metade da
altura da planta). Na 52 folha expandida mais nova de cada planta foi avaliado o
comprimento e largura do limbo foliar (medido com régua graduada em centimetros), a
razao entre o comprimento e largura do limbo foliar, o diametro do centro do peciolo, a
espessura da base do peciolo em mm (medido com paquimetro), o comprimento do
peciolo (medido com régua graduada em centimetros a partir de sua insercdo no caule
até o inicio do limbo foliar) e as razdes entre o comprimento da folha e comprimento do
peciolo.A 52 folha expandida mais nova foi escolhida para fins de padronizacdo na
avaliacao, pois esta folha sempre apresenta grau de desenvolvimento similar na maioria
dos genatipos.

Para a obtencdo da matriz de correlacdo genotipica, recorreu-se a metodologia
indicada por Resende (2007) que visa a obtencdo de valores genéticos aditivos das
familias para todas as caracteristicas, e estimar a matriz de correlacdo entre os valores
genéticos obtidos.

Como as caracteristicas numero de folhas comercializaveis, massa fresca de
folhas, massa fresca por folna e niumero de brotacdes foram avaliadas em vérias
colheitas (medidas repetidas) foi utilizado o modelo estatigti¥on+Za+Wp+Tste,

em quey é o vetor de dados, ongle N(Xm,V),V=ZA0%Z +WIc3W’+Tlo: T +Ic%; A
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é a matriz de parentesco entre os individadse a variancia genética aditivag uma

matriz identidadea,z, é a variancia ambiental entre parcetgls¢ a variancia dos efeitos

7

permanentesg? é a variancia residualn é o vetor dos efeitos das combinacdes
medicao-repeticdo (assumidos como fixos) somados a média gerat; vetor dos
efeitos genéticos aditivos individuais (assumidos como aleatdrios),aeht{®, Ac?2);

p é vetor dos efeitos de parcela (aleatorios), send@-€ued, | a,z,); s é vetor dos efeitos

permanentes (aleatorios), onsle N(0,162);e e € o vetor de erros (aleatorios), sendo
e~N(0,l 62). As letras mailsculas representam as matrizes de incidéncia para os
referidos efeitos.

J& para as demais caracteristicas, que foram obtidas por uma Unica avaliacao por
planta, foi utilizado o modelp= Xr + Za + Wp + €, em quey € o vetor de dados, onde
y~N(Xr,V), V=ZA 0% Z+WIa% W'+l c%; 6% é a varidncia genética aditivaZé a
variancia ambiental entre parcelag;é a variancia residuat;é o vetor dos efeitos de
repeticdo (assumidos como fixos) somados a média gera@l,o vetor dos efeitos
genéticos aditivos individuais (aleatdrios), ordeN(0,Aa?2); p é o vetor dos efeitos de

parcelas (aleatérios), onge~ N(O,Ia,z,); e e é o vetor de erros (aleatérios), sendo

e~N(0,l 62). As letras mailisculas representam as matrizes de incidéncia para os
referidos efeitos.

Para a obtencdo das estimativas dos valores genéticos e das correlacdes
genotipicas utilizou-se o software SELEGEN (Resende, 2007).

Antes da analise de trilha, realizou-se o diagnéstico de multicolinearidade para a
matriz de correlacdo genotipica. No estudo de multicolineariedade para a analise de
trilha, deve-se analisar a matriz de correlacdo apenas entre as variaveis explicativas, a
qual corresponde a matriz X’X. A presenca de multicolinearidade foi verificada pela
analise dos autovalores da matriz X’X, em que o0 grau de multicolinearidade foi
estabelecido com base no niumero de condicdo (NC), que é a razdo entre 0 maior e 0
menor autovalor da matriz. Considerou-se também como indicativo de
multicolinearidade o fator de inflagdo da variancia (FIV), o qual foi obtido para cada
variavel na diagonal inversa da matriz de correlagdo (X’X).

Depois de constatado moderado grau de multicolinearidade, foi utilizada a
metodologia denominada de analise de regressdo em crista ou em cumeeira (Carvalho,
1995). Neste método adiciona-se uma constante (k) & diagonal da matriz de correlacdo

X'X, a fim de reduzir a variancia associada ao estimador de minimos quadrados da
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andlise de trilha. Para selecionar o melhor valor de k para minimizar a

multicolinearidade, verificaram-se as estimativas dos efeitos diretos da analise de trilha

(vetor B'), dos fatores de inflacdo da variancia e do niimero de condicdo em funcéo de

varios valores de k. Considerou-se como melhor valor de k o menor valor que

possibilitou a estabilizacdo das estimativas do vBiQrFIV inferior a 10 (Hair et al.,
2009) e NC menor que 100 (Montgomery e Peck, 1981).

Como existem quatro caracteristicas de maior interesse para o melhoramento
genético de couve (altura de planta, nimero de brotac6es, nimero de folhas por planta e
didametro do caule) foram feitas quatro analises de trilha, sendo que cada andlise
considerou uma destas caracteristicas como variavel dependente e as demais como
variavaes explicativas. Desta forma, para a obtencdo do vetor de efeitos diretos,
recorreu-se a analise de trilha utilizando o método de regressédo em crista pela seguinte
expressao:

B = (R, +1k) 'R,
Sendo:B’ o vetor com as estimativas dos efeitos dird&yss matriz de correlagéo entre
as variaveis explicativask o valor da constante k multiplicado pela matriz identidade

com namero de linhas e colunas igual ao nimero de variaveis explicatRgs; wetor

de correlacdes entre a variavel dependente e as variaveis explicativas.
O diagnéstico de multicolinearidade e analise de trilha foram obtidos a partir de

programacao no software R (R Development Core Team, 2013).

5.3 Resultados e discussao

As estimativas de correlagdes genotipicas obtidas variaram entre -0,680 e 0,901
(Tabela 1). Constataram-se maiores valores das estimativas de correlacdo genotipica
entre os caracteres comprimento e largura do peciolo (0,901), sendo superior a
encontrada por Azevedo et al. (2012) que encontrou correlacdo de 0,420 avaliando 30
acessos de couve. Altas estimativas também foram encontradas entre as caracteristicas
namero de folhas e matéria fresca de folhas (0,749), e entre as caracteristicas
comprimento e largura de folhas (0,713). A estimativa de correlagdo entre as
caracteristicas comprimento e largura de folhas também foi superior a encontrada por
Azevedo et al. (2012) que verificou estimativa de 0,420. As diferengas encontradas para
as estimativas de correlagéo genotipica entre este trabalho e o de Azevedo et al. (2012)
pode ser devido aos diferentes genotipos avaliados, diferentes condigbes
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edafocliméticas e diferenca na conducdo do experimento, ja que estes autores avaliaram
plantas cultivadas em vasos.

Correlacdes positivas foram encontradas entre o diametro do caule e massa
fresca de folhas (0,705), o que € desejavel, pois além de plantas produtivas, tém-se
interesse por plantas com maior diametro de caule, o que reduz a necessidade de
tutoramento e diminui a perda de plantas por tombamento (Novo et al.,, 2010). A
correlacdo negativa (-0,671) entre o0 numero de brotacdes e a massa fresca de folhas
também é desejavel, pois se tem interegsplantas com menor numero de brotacdes e
maior producdo de massa fresca de folhas. Para as outras estimativas de correlacao
obtidas entre o didmetro de caule, altura de plantas, nimero de brotacées e numero de
folhas, as quais sdo consideradas como mais importante neste trabalho, foram
encontradas menores estimativas de correlacdo (em maédulo). Estimativas de correlacao
genética proximas de zero apontam a independéncia entre as caracteristicas, o que
indica que a selecdo para uma caracteristica pode ndo afetar a média da outra. Porém,
para se conhecasrelacdes de causa e efeito, recomenda-se um estudo minucioso das
estimativas de correlacdo, o que pode ser feito pela analise de trilha (Teixeira et al.,
2012).

Segundo Borges et al. (2011), para um estudo mais detalhado das associacdes
das caracteristicas por meio da analise de trilha, é necessario detectar a presenca ou nac
da multicolinearidade na matriz de correlacdo entre as variaveis explicativas (matriz
X’X). Pois, em presenca de multicolinearidade, as variancias associadas a certos
estimadores, como, por exemplo, os coeficientes de trilha, que medem os efeitos diretos
de variaveis explicativas sobre uma principal, podem atingir valores demasiadamente
elevados (Cruz et al.; 2014). Estes valores demasiadamente elevados séo evidéncias de
estimativas pouco confidveis, e consequentemente, sem coeréncia com o fenbmeno
biolégico estudado, o que foi verificado por Bizeti et al. (2004), Coimbra et al. (2005) e
Toebe e Cargnelutti Filho ( 2013).

Na Tabela 2 verifica-se pelas estimativas do fator de inflacdo de variancia (FIV)

e numero de condicdo (NC) multicolinearidade sevena as matrizes X’X. As
caracteristicas que mais contribuiram para a multicolinearidade foram a largura do
limbo foliar, comprimento do limbo foliar e razdo entre o comprimento e largura da
(Tabela 2). A exclusdo de uma destas caracteristicas pode amenizar o problema de
multicolinearidade (Toebe e Cargnelutti Filho, 2013), porém, por serem importantes

para o melhoramento da couve, torna-se viavel a adicdo de uma constante (K) na
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diagonal principal da matriz X’X antes de se realizar a andlise de trilha, metodologia
denominada de regressédo em crista ou comunheira (Carvalho, 1995).

Na Figura 1, sdo apresendgdara as quatro analises de trilha estudadas, as
estimativas de efeito direto, coeficiente de determindf&dbe NC da matriz X’X em
funcdo de valores de K no intervalo de 0 a 1. Segundo Cruz et al. (2014), quanto maior
for o valor K mais viesaas serdo as informacdes obtidas pela analise de trilha. Logo,
foram selecionados os menores valores de K que proporcionaram a estabilizacdo dos
efeitos diretos, NC inferior a 100 e FIV inferior a 10. Encontram-se valores K de
0,0471, 0,0471, 0,0449 e 0,0477 para as analises de trilha considerando como variaveis
bésicas as caracteristicas numero de brotacdes, numero de folhas, altura de planta e
diametro do caule, respectivamente. Os valores de k utilizados neste trabalho séo
menores que os utilizados por Borges et al., (2011) e Toebe e Cargnelutti Filhg (2013)
porém foram eficientes para amenizar suficientemente o0s problemas de
multicolinearidade (Tabela 2). Os menores valores de k utilizados neste trabalho podem
ser consequéncia do menor grau de multicetidede da matriz X’X ou do critério
utilizado para a escolha do valor k.

Quando se considerou o numero de brotac6es como variavel basica verificou-se
maior efeito direto para a caracteristica comprimento do peciolo (Tabela 3). Foi
encontrada estimativa negativa para o efeito direto da matéria fresca de folhas sobre o
namero de brotacdes, 0 que é desejavel, pois se tem interesse em reduzir o nimero de
brotacdes e aumentar a matéria fresca de folhas. Porém este efeito foi menor que o
efeito da variavel residual, mostrando que estas caracteristicas ndo sdo fortemente
associadas.

Para a analise de trilha que considerou o niumero de folhas como variavel basica,
foram encontrados efeitos diretos superando o efeito da variavel residual para as
caracteristicas massa fresca de folha e massa fresca por folha (Tabela 3). Estas
associacfes estdo com sentido desejado para o melhoramento da couve, pois além de se
guerer um maior numero de folhas comercializaveis, € necessario também que haja
maior producéo de massa fresca de folha por planta e redug¢ao da massa fresca por folha.
A reducao da massa fresca por folha € desejavel nesta populacéo, ja que a maioria das
plantas avaliadas tem folhas de grande dimenséao, as quais geralmente sdo mais espessa:
e duras, sendo de menor interesse comercial. Embora a massa fresca por folha seja a
segunda caracteristica com maior efeito direto sobre o nimero de folhas, a estimativa de

correlacéo genética entre estas caracteristicas foi baixa (-0,067). Este resultado segundo
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Teixeira et al. (2012) demonstra que as estimativas de correlacdo podem induzir a erros,
sendo indicado o estudo da analise de trilha.

N&o foram encontradas estimativas de efeitos diretos e indiretos sobre a altura da
planta superiores ao efeito da variavel residual (Tabela 4), indicando que a selecéo
truncada para a altura de plantas pode nao trazer conseqiéncias para as demais
caracteristicas. Porém, deve-se atentar ao baixo coeficiente de determinacdo desta
analise (0,466), o que torna esta informacéo pouco conclusiva. A média para a altura de
plantas neste experimento foi de 87 cm, sendo maior que o desejavel pois, de acordo
com Novo et al. (2010), a maioria das cultivares comercializada no Brasil é de porte
variando de 40- 80 cm, as quais sdo multiplicadas por brotagbes. J4 as cultivares
hibridas sdo ainda mais compactas, com altura de até 50 cm e multiplicadas por
sementes.

Quando se considerou o diametro de caule como variavel basica, verificou-se
maior efeito direto da caracteristica massa fresca de folha. A associacao positiva entre
estas caracteristicas € desejavel, pois se tem interesse em aumentar o diametro do caule
e a massa fresca de folha (Novo et al., 2010).

Os coeficientes de determinacdo encontrados nas andlises de trilhas foram
baixos (Tabela 2 e 3), principalmente quando se considerou o diametro do caule (0,732)
e a altura de plantas (0,489) como variaveis basicas. Isso pode ser justificado pelos
modelos que ndo contemplaram todas as variaveis necessarias para explicar a variavel
basica. Outra justificativa pode ser a soma de constantisgonal da matriz X’X que
tende a reduzir o coeficiente de determinacdo e aumentar o valor do efeito da variavel
residual na andlise de trilha, conforme pode ser verificado na Figura 2. De acordo com
Borges et al. (2011) maiores estimativas do coeficiente de determinacdo sdo desejaveis,
sendo que valores préximos ou igual a unidade (1,00), indicam que as variacbes na
variavel dependente sdo explicadas pelas variacdes das variaveis independentes.

5.4 Conclusodes

A selecdo para o menor numero de brotacbes pode ocasionar a reducdo do
comprimento do peciolo.

A selecdo para o maior numero de folhas pode proporcionar o aumento da
producdo de massa fresca de folhas e reducdo da massa fresca por folha, o que é

desejavel na populacéo avaliada.
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A selecao truncada para a altura de plantas ou diametro do caule pode né&o
ocasionar alteracfes expressivas nas demais caracteristicas avaliadas.

5.5 Agradecimentos

Ao CNPq, FAPEMIG e CAPES pela concesséo de bolsas de estudos e recursos
financeiros para o desenvolvimento do projeto.

5.6 Referéncias bibliogréaficas

ALMEIDA FILHO, J.E. ; TARDIN, F.D.; RESENDE, M.D.V.;SILVA, F.F;
GRANATO, I.S.C.; MENEZES, C.B. Genetic evaluation of grain sorghum hybrids in
Brazilian environments using the REML/BLUP procedugeientia Agricolayv.71,
p.146-150, 2014.

AZEVEDO, A.M.; ANDRADE JUNIOR, V.C.; PEDROSA, C.E.; FERNANDES,
J.S.C; VALADARES, N.R.; FERREIRA, M.R.A.; MARTINS, R.A.V. Desempenho
agrondmico e variabilidade genética em gendétipos de cdRegquisa Agropecuaria
Brasileira, v.47, p.1751-1758, 2012.

AZEVEDO, A.M.; ANDRADE JUNIOR, V.C.; PEDROSA, C.E.; VALADARES,
N.R.; FERNANDES, J.S.C; FERREIRA, M.R.A.; MARTINS, R.A.V. Divergéncia
genética e importancia de caracteres em genétipos de d¢dortieultura Brasileira ,

v. 32, p.51-57, 2014.

BALKAYA, A; YANMAZ, R. Promising kale Brassica oleraceavar. acephala
populations from Black Sea region, Turkdyew Zealand Journal of Crop and
Horticultural Science, V.33, P.1-7, 2005.

BIZETI, H.S.; CARVALHO, C.G.P. de; SOUZA, J.R.P. de; DESTRO, D. Path analysis
under multicollinearity in soybeamrazilian Archives of Biology and Technology
v.47, p.669-676, 2004.

BORGES, V.; SOUZA SOBRINHO, F.; LEDO, F.J.S; KOPP, M.M. Associa¢io entre
caracteres e andlise de trilha na selecdo de progénies de meios-irnashikeria
ruziziensisRevista Ceresv.58, p.765-772, 2011

CARVALHO, S.P. deMétodos alternativos de estimacao de coeficientes de trilha e

indices de selecao sob multicolinearidad¥icosa: Editora UFV, 1995. 163p

47



COIMBRA, J.L.M.; BENIN, G.; VIEIRA, E.A.; OLIVEIRA, A.C. de; CARVALHO,
F.I.LF.; GUIDOLIN, A.F.; SOARES, A.P. Consequéncias da multicolinearidade sobre a
analise de trilha em canol@iéncia Rural, v.35, p.347-352, 2005.

CRUZ, C.D.; CARNEIRO, P.C.S. REGAZZI, AModelos Biométricos Aplicados ao
Melhoramento Genético Vigosa: Editora UFV, 2014. v.2, 668p.

CRUZ, C.D.; REGAZZI, A.J.; CARNEIRO, P.C.84/odelos Biométricos Aplicados
ao Melhoramento GenéticoVicosa: Editora UFV, 2012. V.1, 514p.

FALCONER, D.S.; MACKAY, T.F.C.Introduction to quantitative genetics. 4.ed.
Edinburgh : Longman Group Limited, 1996. 464p.

FILGUEIRA, F.A.R. Novo manual de olericultura: Agrotecnologia moderna na
producdo e comercializacéo de hortalicad/icosa: Editora UFV. 2008. 402p.

HAIR, J.F.; BLACK , W.C.; BABIN , B.J.; ANDERSON , R.E.; TATHAM , R.L.
Andlise multivariada de dados6.ed. Porto Alegre: Bookman, 2009. 688p.

MONTGOMERY, D.C.; PECK, E.Alntroduction to linear regression analysis New
York: J. Wiley, 1982. 504p.

NOVO, M.C.S.S.; PRELA-PANTANO, A.; TRANI, P.E.; BLAT, S.F.
Desenvolvimento e producdo de gendtipos de couve mantéigaicultura
Brasileira, v.28, p. 321-325, 2010.

R DEVELOPMENT CORE TEAM (2013)R: A language and environment for
statistical computing. R Foundation for Statistical Computing Vienna, Austria.
ISBN 3-900051-07-0, URL http://www.R-project.org.

RAMALHO, M.A.P.; ABREU, A.F.B.; SANTOS, J.B.; NUNES, J.A.Rplica¢cbes da
Genética Quantitativa no Melhoramento de Plantas Autdgamas.avras: UFLA,
2012. 522 p.

RESENDE, M. D. V.Mateméatica e estatistica na analise de experimentos e no

melhoramento genéticoColombo: Embrapa Florestas, 2007. 561p.

TEIXEIRA, D.H.L.; OLIVEIRA, M.S.D.; GONCALVES, F.M.A. NUNES, J.AR.
Correlacdes genéticas e andlise de trilha para componentes da producéo de frutos de

acaizeiro Revista Brasileira de Fruticultura, v. 34, p.1135-1142, 2012.

48



TOEBE, M.; CARGNELUTTI FILHO, A. N&o normalidade multivariada e
multicolinearidade na analise de trilha em milResquisa Agropecuéria Brasileira
v.48, p.466-477, 2013.

49



Tabela 1. Estimativas dos coeficientes de correlacdo genotipica entre caracteristicas avaliadas em 24
familias de meios irmdos de couve. UFV, Vigosa - MG, 2013.

Carac: NB NF  MFF  MFF/NF ALT CF LF CF/LF _CP CF/ICP LP EP DC

NB 1000 -0,491 -0,671 -0,386 0,103 -0,067 0,140 -0,302 0506 -0,573 0,111 0,051 -0,395
NF -0,491 1,000 0,749 -0,067 0,049 -0,315 -0,558 02386 -0,381 0,184 -0,504 -0,507 0,376
MFF -0,671 0,749 1000 0573 0205 0092 -0,074 0262 -0,159 0,296 -0,185 -0,063 0,705
MFF/NF -0,386 -0,067 0573 1,000 0218 0498 0551 -0,081 0267 0,164 0291 0519 0,643
ALT 0,103 0049 0205 0,218 1000 0467 0440 0019 0,284 -0,018 -0,063 0064 0117
CF -0,067 -0,315 0,092 0498 0467 1000 0,713 0,29 0446 0270 0286 0402 0271
LF 0,140 -0,558 -0,074 0551 0440 0,713 1000 -0,453 0602 -0,113 0530 0625 0,196
CF/LF -0,302 0386 0262 -0,081 0,019 0296 -0,453 1,000 -0,248 0480 -0,370 -0,329 0,086
CP 0506 -0,381 -0,159 0,267 0284 0446 0602 -0,248 1000 -0,680 0384 0,346 0,033
CF/ICP -0,573 0,184 0296 0164 -0,018 0270 -0,113 0480 -0,680 1,000 -0,190 -0,037 0,232
LP 0,111 -0,504 -0,185 0291 -0,063 0286 0530 -0,370 0384 -0,190 1,000 0901 0271
EP 0051 -0,507 -0,063 0519 0064 0402 0625 -0,329 0346 -0,037 0901 1,000 0,380
DC -0,395 0376 0,705 0643 0117 0271 0,196 0,086 0,033 0,232 0271 0,380 1,000

Caracteristicds Nimero de brotages (NB); Numero de folhas (NF); Méssza de folhas (MFF); Matéria fresca por folha
(MFF/NF); Altura da planta (ALT); Comprimento donhbo foliar (CF); Largura do limbo foliar (LF); R&a entreo
comprimento e largura do limbo foliar (CF/LF); Coinpento do peciolo(CP); Largura do peciolo (LP); d€ssura do peciolo
(EP) e Diametro do caule (DC).

Tabela 2. Estudo da multicolinearidade da matriz de correlagdo genotipica entre varidveis eaplicativ
(X’X) em fungdo de valores k considerando diferentes caracteristicas como variavel basica no estudo de
familias de meios irméos de couve. UFV, Vigosa - MG, 2013.

NB NF ALT DC
Carac.1 k=0,000 k=0,047 k=0,000 k=0,047 k=0,000 k=0,0449 k=0,000 k=0,0477
Fator de inflacdo de variancia
NB - - 4,723 3,049 4,527 2,961 4,445 2,923
NF 21,035 6,799 - - 22911 7,136 19,241 6,168
MFF 27,337 7,574 9,159 4,694 26,301 8,023 27,331 7,712
MFF/NF 14,314 4,817 5,872 3,688 16,452 5,324 14,338 4,706
ALT 2,059 1,631 2,340 1,734 - - 2,257 1,733
CF 276,692 9,186 276,815 9,178 274,690 9,299 230,780 9,054
LF 292,483 9,967 294,956 9,968 295,535 9,967 256,511 9,976
CF/LF 150,316 5,404 151,449 5,398 151,481 5,634 129,666 5,352
CP 11,076 5,106 14,247 6,024 13,138 6,018 13,382 5,975
CF/CP 11,997 4,699 12,015 4,672 11,239 4,708 11,778 4,647
LP 12,727 4,998 12,977 5,200 14,536 5,321 14,767 5,049
EP 16,597 5,924 17,335 6,014 17,463 6,102 17,386 5,925
DC 4,706 2,913 4,575 2,768 5,255 3,129 - -
Aj Autovalores da matriz de correlagdo (X'X)
AL 4,186 4,233 3,923 3,970 4,222 4,267 4,270 4,318
A2 3,000 3,047 3,237 3,284 3,438 3,482 2,934 2,982
A3 1,507 1,554 1,568 1,615 1,447 1,492 1,553 1,601
Ay 1,423 1,470 1,206 1,253 1,228 1,273 1,332 1,380
As 0,784 0,831 0,792 0,839 0,725 0,770 0,770 0,817
Ao 0,542 0,589 0,528 0,575 0,384 0,429 0,541 0,588
A7 0,255 0,302 0,354 0,402 0,307 0,352 0,295 0,343
Ag 0,182 0,229 0,223 0,270 0,134 0,178 0,197 0,245
Ao 0,058 0,105 0,089 0,137 0,055 0,100 0,050 0,098
Mo 0,046 0,093 0,041 0,088 0,042 0,087 0,038 0,086
A1 0,017 0,064 0,036 0,083 0,016 0,061 0,018 0,066
Ao 0,001 0,048 0,001 0,048 0,001 0,046 0,002 0,049

Ndmero de condicé 3048,994 87,333  2867,171 81,910 3088,205 92,230 2674,788 87,585

Caracteristicas: Numero de brotagdes (NB); Nimero dedo(NF); Massa fresca de folhas (MFF); Massa fresca pa fo
(MFF/NF); Altura da planta (ALT); Comprimento do Limlioliar (CF); Largura do limbo foliar (LF); Raz@lo comprimento e
largura do limbo foliar (CF/LF); Comprimento do p#o{CP); Razdo do comprimento da folha pelo comprimeiat peciolo
(CF/CP); Largura do peciolo (LP); Espessura do peiidt) e Diametro do caule (DC).
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Figura 1. Estimativas dos fatores de inflagdo da varidncia (FIV), nimero de condifgitos diretos da
andlise de trilha em funcéo de valores de K no estudo da multicolinearidddmigias de meios irméos
de couve. UFV, Vicosa - MG, 2013.
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Tabela 3. Estimativas dos efeitos diretos e indiretos da andlise de trilha com regeessétsta no
estudo de meios irmdos de couve considerando o nimero de brotacdes erm agirfolhas como
variaveis basicas. UFV, Vicosa - MG, 2013.

Variavel basica: Nimero de brotagdes

Variaveis explicativas

ElVia NF MFF  MFF/INF  ALT CF LF CF/LF CP CF/CP LP EP DC
NF - -0,240 0,021 -0,016 0,101 0,179 -0,123 0,122 -0,059 0,161 0,162 -0,120
MFF -0,293 - -0,224 -0,080 -0,036 0,029 -0,103 0,062 -0,116 0,072 0,025 -0,276
MFF/INF 0,023 -0,200 - -0,0v6 -0,174 -0,193 0,028 -0,093 -0,057 -0,102 -0,182 -0,225
ALT 0,011 0,045 0,048 - 0,102 0,096 0,004 0,062 -0,004 -0,014 0,014 0,025
CF 0,059 -0,017 -0,094 -0,088 - -0,134 -0,056 -0,084 -0,051 -0,054 -0,076 -0,051
LF 0,109 0,014 -0,107 -0,086 -0,139 - 0,088 -0,117 0,022 -0,103 -0,122 -0,038
CF/LF -0,029 -0,019 0,006 -0,001 -0,022 0,034 - 0,018 -0,036 0,027 0,024 -0,006
CP -0,208 -0,087 0,146 0,155 0,244 0,329 -0,135 - -0,372 0,210 0,189 0,018
CF/CP -0,004 -0,006 -0,003 0,000 -0,006 0,002 -0,010 0,014 - 0,004 0,001 -0,005
LP 0,164 0,060 -0,094 0,020 -0,093 -0,172 0,120 -0,125 0,062 - -0,292 -0,088
EP -0,096 -0,012 0,099 0,012 0,076 0,119 -0,062 0,066 -0,007 0,171 - 0,072
DC 0,107 0,202 0,184 0,033 0,078 0,056 0,025 0,009 0,066 0,077 0,109 -

ED sobre NB -0,320 -0,391 -0,350 0,218 -0,188 -0,195 -0,074 0,546 -0,021 -0,325 0,190 0,286

Corr. total -0,491 -0,671 -0,386 0,103 -0,067 0,140 -0,302 0,506 -0,573 0,111 0,051 -0,395

R? 0,734
k 0,047
Pe 0,516

Variavel basica: NUmero de folhas

Variaveis explicativas

ElVia NB MFF  MFF/NF ALT CF LF CF/LF CP CF/ICP LP EP DC
NB - 0,096 0,055 -0,015 0,010 -0,020 0,043 -0,073 0,082 -0,016 -0,007 0,057
MFF -0,461 - 0,394 0,241 0,064 -0,051 0,280 -0,109 0,203 -0,127 -0,043 0,485
MFF/NF 0,178 -0,265 - -0,101 -0,230 -0,255 0,037 -0,123 -0,076 -0,134 -0,240 -0,297
ALT 0,009 0,017 0,018 - 0,039 0,037 0,002 0,024 -0,002 -0,005 0,006 0,010
CF 0,009 -0,012 -0,065 -0,061 - -0,093 -0,039 -0,058 -0,035 -0,037 -0,052 -0,035
LF -0,018 0,010 -0,072 -0,057 -0,093 - 0,059 -0,07v8 0,015 -0,069 -0,081 -0,025
CF/LF -0,017 0,015 -0,0056 0,001 0,017 -0,026 - -0,014 0,028 -0,021 -0,019 0,005
CP 0,036 -0,011 0,019 0,020 0,032 0,043 -0,018 - -0,048 0,027 0,025 0,002
CF/CP 0,037 -0,019 -0,011 0,001 -0,017 0,007 -0,031 0,044 - 0,012 0,002 -0,015
LP -0,015 0,025 -0,040 0,009 -0,039 -0,073 0,051 -0,053 0,026 - -0,124 -0,037
EP -0,003 0,004 -0,031 -0,004 -0,024 -0,038 0,020 -0,021 0,002 -0,054 - -0,023
DC -0,0904 0,168 0,154 0,028 0,065 0,047 0,021 0,008 0,055 0,065 0,091 -

ED sobre NF -0,144 0,688 -0,462 0,084 -0,131 -0,130 0,057 0,071 -0,064 -0,138 -0,060 0,239

Corr. total -0,491 0,749 -0,067 0,049 -0,315 -0,558 0,386 -0,381 0,184 -0,504 -0,507 0,376

R® 0,907
k 0,047
Pe 0,305

Variaveig: Nimero de brotacdes (NB); Nimero de folhas (NF); Béssca de folhas (MFF); Massa fresca por folha (MFF/NF);
Altura da planta (ALT); Comprimento do Limbo foligEK); Largura do limbo foliar (LF); Raz&o do compento e largura do
limbo foliar (CF/LF); Comprimento do peciolo (CP);Zd&a do comprimento da folha pelo comprimento do ped©E/CP);
Largura do peciolo (LP); Espessura do peciolo (EP)aen@tro do caule (DC). Coeficiente de determinac&), (Rilor de k
utilizado na analise (k) e efeito da variavel residBg.
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Tabela 4. Estimativas dos efeitos diretos e indiretos da analise de trilha com regeessétsta no
estudo de meios irmdos de couve considerando a altura da planta e o didmatrie domo variaveis
basicas. UFV, Vicosa - MG, 2013.

Variavel basica: Altura de plantas

Variaveis explicativas

ElVia NF MFF  MFF/NF  ALT CF LF CF/LF CP CFCP LP EP DC
NF - -0.194 -0.265 -0.153 -0.026 0.055 -0.120 0.200 -0.227 0.044 0.020 -0.156
MFF -0.165 - 0.251 -0.022 -0.106 -0.187 0.129 -0.128 0.062 -0.169 -0.170 0.126
MFF/INF -0.266 0.297 - 0.227 0.037 -0.029 0.104 -0.063 0.117 -0.073 -0.025 0.280
ALT 0.048 0.008 -0.071 - -0.062 -0.069 0.010 -0.033 -0.020 -0.036 -0.065 -0.080
CF -0.031 -0.148 0.043 0.234 - 0.335 0.139 0.210 0.127 0.134 0.189 0.128
LF 0.077 -0.307 -0.041 0.303 0.393 - -0.249 0.332 -0.062 0.292 0.344 0.108
CF/LF -0.005 0.007 0.005 -0.001 0.005 -0.008 - -0.004 0.009 -0.007 -0.006 0.002
CP -0.166 0.125 0.052 -0.088 -0.146 -0.198 0.081 - 0.223 -0.126 -0.114 -0.011
CF/CP 0.132 -0.042 -0.068 -0.038 -0.062 0.026 -0.111 0.157 - 0.044 0.008 -0.054
LP -0.031 0.141 0.052 -0.082 -0.080 -0.148 0.104 -0.108 0.053 - -0.252 -0.076
EP 0.011 -0.105 -0.013 0.108 0.083 0.130 -0.068 0.072 -0.008 0.187 - 0.079
DC 0.086 -0.082 -0.154 -0.141 -0.059 -0.043 -0.019 -0.007 -0.051 -0.059 -0.083 -

ED sobre AP 0.396 0.336 0.396 -0.124 0.470 0.551 0.018 -0.328 -0.231 -0.280 0.207 -0.219

Corr.total  0.103 0.049 0.205 0.218 0.467 0.440 0.019 0.284 -0.018 -0.063 0.064 0.117

R? 0.489
k 0.045
Pe 0.715

Variavel basica: Diametro do caule

Variaveis explicativas

ElVia NB MFF  MFF/NF ALT CF LF CF/LF CP CFICP LP EP DC
NB - -0.141  -0.192 -0.111 0.029 -0.019 0.040 -0.087 0.145 -0.164 0.032 0.015
MFF -0.262 - 0.400 -0.036 0.026 -0.168 -0.298 0.206 -0.203 0.098 -0.269 -0.271
MFF/NF -0.202  0.225 - 0.172 0.062 0.028 -0.022 0.079 -0.048 0.089 -0.056 -0.019
ALT -0.148 -0.026  0.220 - 0.084 0.191 0.211 -0.031 0.102 0.063 0.112 0.199
CF -0.012 -0.006 -0.025 -0.026 - -0.056 -0.053 -0.002 -0.034 0.002 0.008 -0.008
LF -0.014 -0.067 0.020 0.106 0.099 - 0.152 0.063 0.095 0.057 0.061 0.085
CF/LF -0.004 0.017 0.002 -0.016 -0.013 -0.021 - 0.014 -0.018 0.003 -0.016 -0.019
CP 0.021 -0.027 -0.018 0.006 -0.001 -0.020 0.031 - 0.017 -0.033 0.025 0.023
CF/CP -0.060 0.045 0.019 -0.032 -0.034 -0.053 -0.072 0.030 - 0.081 -0.046 -0.041
LP -0.052 0.017 0.027 0.015 -0.002 0.024 -0.010 0.044 -0.062 - -0.017 -0.003
EP 0.031 -0.142 -0.052 0.082 -0.018 0.081 0.150 -0.105 0.109 -0.054 - 0.255
DC 0.008 -0.079 -0.010 0.081 0.010 0.063 0.098 -0.052 0.054 -0.006 0.141 -

ED sobre DC 0.287 0.534 0.301 0.383 -0.121 0.213 -0.030 -0.069 -0.119 0.091 0.283 0.157

Corr.total -0.395 0.376 0.705 0.643 0.117 0.271 0.196 0.086 0.033 0.232 0.271 0.380

R? 0.732
k 0.048
P, 0.518

Variaveig: Nimero de brotacdes (NB); Nimero de folhas (NF); Bléssca de folhas (MFF); Massa fresca por folha (MFF/NF);
Altura da planta (ALT); Comprimento do Limbo foligEK); Largura do limbo foliar (LF); Raz&o do compento e largura do
limbo foliar (CF/LF); Comprimento do peciolo(CP); &2a do comprimento da folha pelo comprimento do peqiGF/CP);
Largura do peciolo (LP); Espessura do peciolo (EP)aen@tro do caule (DC). Coeficiente de determinac®), (Rilor de k
utilizado na analise (k) e efeito da variavel residBg.
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Figura 2. Estimativas do coeficiente de determinacad’) €Rdo efeito da variavel residual (Pe) para a
andlise de trilha em fungdo de valores de K considerando como variaveis basicesctasistizas
namero de brotacdes (NB), nimero de folhas (NF), altura de plantas (ALT) etrdi&n caule (DC)
avaliadas em familias de meios irméos de couve. UFV, Vigosa - MG, 2013.
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6. CAPITULO Il : Parametros genéticos e ganhos com a selecéo em farsilia

de meios irmaos de couve via REML/BLUP
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Parametros genéticos e ganhos com a sele¢cdo em familias de meios irmaos de couve
via REML/BLUP

Resumo- O uso de REML/BLUP permite a predicdo acurada e ndo viesada dos valores
genéticos mesmo sob desbalanceamento, propiciando estimativas mais precisas dos
componentes de variancia e dos valores genéticos individuais. Desta forma, objetivou-
se obter estimativas de parametros genéticos e valores genéticos aditivos individuais em
familias de meios irméos de couve via REML/BLUP, além de estimar ganhos esperados
com a selecdo truncada e simultanea. Foram avaliadas nove caracteristicas em 24
familias de meios irméos de couve no delineamento em blocos casualizados com quatro
repeticdes e cinco plantas por parcela. Nao verifsgsignificancia para o efeito de
familia para a altura de plantas e didmetro do caule. Houve maior predominancia dos
efeitos genéticos sobre os ambientais para as caracteristicas niamero de brotacdes,
namero de folhas, massa fresca de folhas e comprimento de folhas, o que é desejavel. A
selecdo truncada para menor massa fresca por folha ocasiona ganhos indiretos
indesejaveis para o numero de brotagdo, numero de folhas e massa fresca de folhas. A
selecédo truncada para o numero de folhas proporciona ganhos de selecdo indiretos
favoraveis para todas as caracteristicas. O uso do indice de selecdo baseada na média
dos ranks indica a viabilidade da selecao simultanea para o melhoramento genético da
populacao estudada.

Palavras chave Brassica oleracea L. var. acephala D@elhoramento genético, indice

de selecdo, valor genético individual, modelos mistos.

Genetic parameters and gains with selection in kale half-sib families through
REML/ BLUP

Abstract - The use of REML/BLUP enables accurate and unbiased prediction of genetic
values even when they are unbalanced, providing more accurate estimates of variance
components and of individual genetic values. Thus, the objectives of this study were to
obtain estimates of genetic parameters and individual genetic additive values in kale
half-sib through REML/BLUP, and to estimate expected gains from truncated and
simultaneous selection. Nine characteristics were evaluated in 24 kale half-sib families
in a randomized block design with four replications and five plants per plot. There was
no significance of family effect for plant height and stem diameter. Genetic effects were
higher than environmental effects for number of shoots, number of leaves, fresh weight

of leaves and leaf length, which is desirable. Truncated selection for lower fresh weight
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of leaves results in undesirable indirect gains for number of shoots, number of leaves
and fresh weight of leaves. Truncated selection for the number of leaves provides
favorable indirect selection gains for all characteristics. The use of the selection index
based on the mean of ranks indicates the feasibility of simultaneous selection for genetic
improvement of the population studied.

Key Words: Brassica oleracea L. var. acephala D@enetic improvement, selection

index, individual genetic value, mixed models.

6.1 Introducéo

A couve Brassica oleraea L. var. acephalaDC.) é de grande importancia
nutracéutica para prevencédo de aterosclerose, doencas cardiovasculares, degenerativas ¢
alguns tipos de céancer (Vilar et al. 2008innenpai, 2014). Suas propriedades
nutracéuticas devem-se as propriedades antioxidantes, alto teor de glucosinolatos,
flavondides, vitaminas e nutrientes (Moreno et al., 2006; Vilar et al., 2008). Segundo
Azevedo et al. (2012) o melhoramento genético de couve tem procurado selecionar
gendtipos com menor altura, menor niumero de brotagfes, maior didmetro de caule
maior numero de folhas, para facilitar os tratos culturais e aumentar o rendimento por
area.

A espécie é aldbgama devido a auto-incompatibilidade do tipo esporofitica
(Azevedo, et al. 2012), apresenta depressao por endogamia (Thompson e Howard,
1958), com reducgdo no tamanho e niumero de folhas, o que pode ser restaurada com a
obtencdo de hibridos, possibilitando heterose na produtividade de folhas (Johnston,
1963).

Em programas de melhoramento o sucesso depende da variacdo genética
disponivel na populacdo, e, sobretudo, do valor relativo desta perante a variagdo
ambiental. Além disso, deve-se ter médias altas para as caracteristicas de interesse.
Assim, experimentos com testes de progénies sao importantes para o trabalho do
melhorista, e tém sido utilizados na estimacdo de parametros genéticos e selecdo de
individuos superiores por modelos lineares mistos (Resende, 2007).

Para a avaliagdo por modelos mistos, a técnica de méaxima verossimilhanca
restrita (REML) tem sido utilizada com maior frequéncia, permitindo estimar o0s
componentes de variancia. Com a precisdo das estimativas e disponibilidade do REML,
ha a viabilidade do uso do procedimento de melhor predicdo linear nao viesada (BLUP)
(Resende, 2007; Atroch et al., 2010). Essa abordagem (REML/BLUP) permite a
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predicdo acurada e ndo viesada dos valores genéticos mesmo sob desbalaneeamento
possibilita o uso simultdneo das informacdes do individuo e da familia, o que
proporciona estimativas mais precisas dos componentes da variagcdo genética e dos
valores genéticos individuais (Henderson, 1984; Resende, 2007; Atroch et al., 2010;
Pereira et al., 2013).

Desta forma, objetivou-se obter estimativas de parametros genéticos e valores
genéticos aditivos individuais em familias de meios irméos de couve via REML/BLUP,
além de estimar ganhos esperados com a selecéo truncada e simultanea.

6.2 Material e Métodos

O experimento foi conduzido no periodo de 26/01/2013 a 09/11/2013, na horta
de pesquisa da Universidade Federal de Vicosa (UFV), em Vicosa, MG (20°45'14"S;
42°52'53"W; 648,74 m de altitude). Segundo a classificacdo de Koppen, o clima
regional é do tipo Cwa, com umidade relativa média anual do ar de 80%, temperatura
média maxima e minima anual registrada de 26,4 e 14,8°C, respectivamente, e
precipitacdo média anual de 1.221,4 mm.

Foram avaliadas 24 familias de meios irmaos de couve oriundas de acessos do
banco de germoplasma da UFVJM (Universidade Federal dos Vales do Jequitinhonha e
Mucuri) utilizando-se o delineamento em blocos casualizados com quatro repeticdes e
cinco plantas por parcela.

A semeadura foi realizada no dia 26/01/2013 em bandejas de poliestireno
expandido contendo 128 células, em substrato comercial Plantmax Hdttafsas
bandejas foram acondicionadas em ambiente protegido, sob sombrite com 50% de
sombreamento, realizando-se irrigacdes diarias. No dia 13/03/2013, as mudas foram
transplantadas para canteiros com largura aproximada de 2,50 m e 0,30 m de altura,
utilizando-se espacamento de 1,00 x 0,50 m. As adubac¢des de solo e cobertura foram
realizadas de acordo com as recomendacdes para a cultura (Filgueira, 2008).

Foram avaliadas o numero de brota¢des (quando as mesmas foram removidas),
namero de folhas comercializaveis, massa fresca de folhas comercializaveis por planta e
amassa fresca por folha, obtida pela razdo entre a massa fresca de folhas e o nimero de
folhas comercializaveis. Estas avaliacfes basearamd® colheitas realizadas de 14
em 14 dias no periodo de 13/04/2013 até o dia 09/11/2013. Foram consideradas como
folhna comercial folhas completamente expandidas com comprimento do limbo foliar

maior que 15 cm e sem sinais de senescéncia (Azevedo et al., 2012).
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No dia 06/07/2013 foi avaliado a altura das plantas medindo-se a planta do nivel
do solo até a extremidade da folha mais alta (com o auxilio de uma fita métrica
graduada em centimetros) e o diametro do caule (medido com paquimetro na metade da
altura da planta). Na 52 folha expandida mais nova de cada planta foi avaliado o
comprimento e largura do limbo foliar (medido com régua graduada em centimetros) e
o comprimento do peciolo (medido com régua graduada em centimetros a partir de sua
insercdo no caule até o inicio do limbo folia#).52 folha expandida mais nova foi
escolhida para fins de padronizacdo na avaliacdo, pois esta folna sempre apresenta grau
de desenvolvimento similar na maioria dos genotipos.

Para as caracteristicas numero de brotagdes, numero de folhas comercializaveis,
massa fresca de folhas por planta e massa fresca por folha, as quais foram avaliadas em
varias colheitas (medidas repetidas), foi utilizado o modelo estatysticém + Za +
Wp + Ts + e em que:y é o vetor de dados observados, onge
N(Xm\V)V=ZA0c;Z+WIo, W+TIo; T’+lo%, A é a matriz de parentesco entre 0s
individuos,s? é a variancia genética aditivaé uma matriz identidade,z, € a variancia
ambiental entre parcelas? € a variancia dos efeitos permanente€ é a variancia
residuaj m € o vetor dos efeitos das combina¢des medicdo-repeticdo (assumidos como
fixos) somados a média gera;é o vetor dos efeitos genéticos aditivos individuais
(assumidos como aleatorios), onale- N(O, Aa?2); p é vetor dos efeitos de parcela

(aleatodrios), sendo tuN(O,Iaf,); s é vetor dos efeitos permanentes (aleatérios), onde

s~ N(0,l6%);e e é o vetor de erros (aleatorios), serede N(0,b2).As letras mailsculas
representam as matrizes de incidéncia para os referidos efeitos.

Ja para as demais caracteristicas, que foram obtidas por uma Unica avaliagdo por
planta, foi utilizado o modelp= Xr + Za + Wp + €, em quey € o vetor de dados, onde
y~N(Xr,V), V=ZA a2 Z’+WIa? W+l c%, 6% é a variancia genética aditiva? é a
variancia ambiental entre parcelagZeé a variancia residuat é o vetor dos efeitos de
repeticdo (assumidos como fixos) somados a média geral,o vetor dos efeitos
genéticos aditivos individuais (aleatdrios), seadeN(0,Ac2); p € o0 vetor dos efeitos

de parcelas (aleatorios), onge- N(O,Ia,z,); e e € 0 vetor de erros (aleatorios), sendo

59



e~-N(0,l 62). As letras mailisculas representam as matrizes de incidéncia para os
referidos efeitos.

Os componentes de variancia foram obtidos pelo método da maxima
verossimilhanca restrita e as solucdes para as equacdes de modelo misto foram obtidas
pelo método iterativo da esperanca e maximizacdo com o auxilio do software
SELEGEN. As expressdes estatisticas para a estimativa de componentes de variancia,
parametros genéticos, valores genéticos aditivos individuais, e ganhos de selecdo sao
apresentadas por Resende (2007).

6.3 Resultados e discussao

Para a altura de plantas e diametro do caule ndo se verificou significancia ao
nivel de 5% pelo teste F para o efeito de familia (Tabela 1), indicando dificuldade para
o melhoramento genético destas caracteristicas na populacdo estudada.
Consequentemente, estas caracteristicas tiveram menores estimativas para as
herdabilidades, coeficientes de variacdo genético e coeficiente de variacdo relativo.
Estes resultados se diferem dos obtidos por Azevedo et al (2012) que além de encontrar
significancia ao nivel de 1% pelo teste F para o efeito de genétipos encontraram
herdabilidade no sentido amplo superiores a 0,90 e coeficiente de variacdo relativo
superiores a 0,97 para estas caracteristicas. Estas diferencas podem ser justificadas pelo
fato destes autores terem avaliado clpoegie possibilitou maior uniformidade para os
tratamentos. Além disso, estes autores avaliaram também cultivares comerciais, as quais
possuem caracteristicas morfolégicas bastante distintas dos clones (Azevedo et al.,
2014), o que pode ter contribuido para maior variabilidade genética.

A altura média encontrada para as plantas foi de 87,21 cm. Este valor é maior
que o desejavel pois, de acordo com Novo et al. (2010), a maioria das cultivares
comercializadas no Brasil € de porte variando de 40 a 80 cm, as quais sdo multiplicadas
por brotacfes. Ja as cultivares hibridas sdo ainda mais compactas, com altura de até 50
cm e multiplicadas por sementes. O valor médio encontrado para o diametro de caule
foi de 31,67 mm, sendo que o desejavel sédo valores entre 40 e 50 mm. A reducédo da
altura de plantas e aumento do diametro do caule em couve é desejavel, psis pode-
diminuir a perda de plantas por tombamento e a necessidade de tutoramento, facilitando
0s tratos culturais.

As estimativas encontradas para a média geral para a massa fresca de folhas por

colheita (350,35 g) equivalem ao total de 105 t/ha ao longo de oito meses de colheita.
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Esta produtividade é 3,14 vezes maior que a produtividade citada por Carvalho et al.
(2013) para o estado de S&o Paulo (33,4 t/ha). Esta alta produtividade indica o potencial
desta populacéo para o melhoramento genético.

Para todas as caracteristicas avaliadas verificou-se coeficiente determinacdo dos
efeitos de parcelazf,gra de baixa magnitude, com estimativas inferiores a 0,06. Baixas
estimativas para ongrc revela que o delineamento experimental empregado foi 6timo,
pois indica que a variabilidade entre parcelas dentro de blocos e correlacdo ambiental
entre observacfes dentro de parcelas foram pequenas (Sturion e Resende, 2004), ndo
permanecendo heterogeneidade ambiental dentro dos blocos (Resende, 2007).

Para as estimativas de acuracia, as caracteristicas nimero de brotagfes, numero
de folhas, massa fresca de folhas, comprimento das folhas, largura daefolha
comprimento do peciolo tiveram estimativas superiores a 0,70. A acuracia pode ser
interpretada como a correlacdo entre os valores preditos e os verdadeiros, desta forma,
altas estimativas de acuracia indicam a adequacdo do numero de repeticbes, do
delineamento experimental e do modelo estatistico utilizado (Resende 2007). Para as
caracteristicas cujas avaliacbes sao obtidas por varias colheitas, a eficiéncia na
discriminagdo entre os genétipos depende da herdabilidade, da repetibilidade do carater,
da quantidade de avalia¢cbes e dos procedimentos utilizados na predicdo dos valores
genéticos (Della Bruna, et al., 2012). Segundo Ramalho et al. (2012), a acuracia € uma
informacdo mais importante para os melhoristas que o0 coeficiente de variacao
experimental, sendo indicativo da qualidade do experimento e da confiabilidade das
informagdes experimentais.

Para as caracteristicas avaliadas varias vezes durante o ciclo da planta foram
obtidos coeficientes de determinacdo de média magnitude (Atroch et al., 2010). Desta
forma, a variacdo ambiental permanente, de uma colheita para a outra, é existente. O
valores encontrados para o coeficiente de repetibilidade individual foi de magnitude
média (Resende, 2002). O conhecimento do coeficiente de repetibilidade das
caracteristicas permite avaliar o dispéndio de tempo necessario para que a selecédo de
individuos geneticamente superiores seja feita com a acuracia desejada (Resende, 2007)
As menores estimativas de repetibilidade foram encontrados para a caracteristica massa
fresca por folha, indicando a necessidade de um maior nimero de avaliagbes quando
comparado com o numero de folhas comercializaveis, que teve a maior estimativa de

repetibilidade.
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As maiores estimativas do coeficiente de variacao relat®ve,) (foram
encontradas para as caracteristicas numero de brotacdes, numero de folhas
comercializaveis, massa fresca de folhas, comprimento de folhas e comprimento do
peciolo, com estimativas variando de 0,64 a 0,85 para p(€h\re) e de 1,28 a 1,70
para o CV,(dentro). Este parametro corresponde a predominancia dos efeitos genéticos
sobre os ambientais, quando sdo desejadas estimativas superiores a uma unidade,
indicando maior possibilidade de se obterem ganhos genéticos com a selecdo (Cruz et
al., 2013.

Uma vantagem da selecdo individual pelo procedimento BLUP € que esta
metodologia considera também as informag8es de parentes (informacao da familia), fato
gue propicia uma razoavel acuracia seletiva (Oliveira et al., 2004). Os valores genético
aditivos individuais, ganhos genéticos de selecdo predito e tamanho efetivo
populacional para as caracteristicas cujo o efeito de familias foi significativo sao
apresentados nas tabelas 2 e 3. Entre @slearacteristicas, o nimero de brotacdes foi
a gque possibilitou o maior ganho de selecéo, -69,73, -59,68 e -41,72 % para a selecéo de
7,5, 15 e 30% dos melhores individuos, respectivamente. O namero de brotacdes em
couve também esteve entre as caracteristicas com maior estimativa de ganho de selecéo
por Azevedo et al. (2012). Segundo estes autores, a selecdo de genotipos com menor
namero de brotacBes € de interesse das empresas produtoras de sementes, para reduzir
potencial de propagacdo vegetativa da planta, o que garante a venda continua de
sementes. Outra vantagem do menor nimero de brotacdes consiste na reducéo dos tratos
culturais como a desbrota, o que reduz os custos com méao de obra para a producdo
comercial de folhas.

Embora o uso de uma menor porcentagem de plantas selecionadas proporcione
maior ganho com a selecdo é necessario se atentar ao tamanho efetivo populacional, a
fim de se evitar a reducédo da endogamia na populagdo em melhoramento (Atroch et al.,
2010). Todas as caracteristicas apresentaram estimativas satisfatérias para o ganho de
selecdo, apontando possibilidade de sucesso para o melhoramento genético. As
caracteristicas com menor estimativa de ganho de sele¢cdo foram o comprimento e
largura da folha. A média para o comprimento de folhas encontradas nesta pesquisa foi
de 32,78 cm, sendo superior ao comprimento desejado do ponto de vista comercial, que
segundo Filgueira (2008) é de 25 a 30 cm.

O efeito da selecdo truncada nas demais caracteristicas € apresentado na Tabela

4 considerando a porcentagem de selecdo de 15 e 30%. Verifica-se que a selecao
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truncada em qualquer caracteristica avaliada, proporciona a redu¢do do comprimento do
limbo foliar, largura do limbo foliar e comprimento do peciolo, o que é desejavel.
Quanto a selecdo para o maior numero de folhas, obsersarestimativas de ganho

indireto em sentido favoravel para todas as caracteristicas. Ja a selecdo para a menor
massa fresca por folha ocasionaria o0 aumento do nimero de brotacdes e reducao do
namero de folhas e massa fresca de folhas, o que € indesAjaedlucdo da massa

fresca por folha é necessaria nesta populacao, jA que uma parte plantas avaliadas tem
folhas de grande dimenséo, as quais sdo geralmente espessas e duras, sendo de menc
interesse comercial.

Embora as estimativas de ganho de sele¢cédo truncada indiquem o potencial da
populacdo para o melhoramento genético, a selecédo de individuos é baseada em varias
caracteristicas simultdneamente, sendo importante o uso de indices de selecédo (Cruz et
al., 2014). Os indices de selecao sdo geralmente utilizados com o propdsito de escolher
genotipos superiores, com base em um complexo de varidveis que reuna atributos de
interesse do melhorista, de modo a resultar em melhores ganhos simultaneos (Freitas et
al., 2013). Assim, foi utilizado indice de selecdo com base na média de ranks (Mulamba
e Mock, 1978) cujos resultados sdo apresentados na tabela 4. Para o ganho de selecéo
baseada na média dos ranks verificam-se estimativas inferiores as encontradas pela
selecdo truncadanas com estimativas bastante favoraveis para todas as caracteristicas,
apontando a viabilidade da sele¢ao silmutanea.

6.4 Conclusdes

1) Ha possibilidade de sucesso com o melhoramento genético para todas as
caracteristicas, exceto para a altura de plantas e diametro do caule.

2) Houve maior predominancia dos efeitos genéticos sobre os ambientais para as
caracteristicas numero de brotacbes, niumero de folhas, massa fresca de folhas e
comprimento de folhas, possibilitando maiores estimativas para o0 ganho com a selecéo.

3) A selecdo truncada para menor massa fresca por folha ocasiona ganhos
indiretos indesejaveis para o numero de brotacdo, nimero de folhas e massa fresca de
folhas.

4) A selecéo truncada para o numero de folhas proporciona ganhos de sele¢céo
indiretos favoraveis para todas as caracteristicas.

5) O indice de selecdo baseada na média dos ranks indica a viabilidade da

selecéao simultanea.
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Tabela 1. Estimativas de parametros genéticos para nove caracteristicas avaliadas em
familias de meios irmaos de couve. UFV, Vicosa - MG, 2013.

Parametrd NB NF MFF MFF/NF  ALT CF LF CP DC

h?, 0,28 0,27 0,24 0,10 0,07 037 0,28 052 0,12

r 051 0,72 0,59 0,27 - - . ; ]
h?; 0,36 0,49 0,37 0,12 0,08 039 0,30 053 0,13
Cparc 0,00 0,01 0,03 0,03 0,06 0,05 0,08 001 0,05

Cperm 0,23 043 0,32 0,14 - - - - -
Winp 0,66 0,71 0,62 0,35 0,23 062 053 074 0,33
ACprog 0,81 0,84 0,79 0,59 0,48 079 0,73 086 0,58
o 0,29 042 0,31 0,09 0,06 032 0,25 045 0,10

CV,i (%) 38,58 18,90 21,93 14,61 6,06 10,26 9,81 21,02 5,46
CVgp (%) 19,29 9,45 10,97 7,30 3,03 5,13 490 10,551 2,73
CV, (%) 27,95 12,07 17,08 19,90 11,07 7,96 9,20 12,35 7,70
CViicvgicvey 1,38 1,57 1,28 0,73 05 1,29 1,07 1,70 0,70
CVicvgricvey 0,69 0,78 0,64 0,37 0,27 065 053 085 0,35
Média 3,77 4,86 350,35 72,93 87,21 32,78 28,92 15,16 31,67

"Herdabilidade individual no sentido restritdjh Repetibilidade individual (r); Herdabilidade individual no semtid
restrito, ajustada para os efeitos de parce?g);(h:oeficiente de determinacdo dos efeitos das parceziga%);(c
Coeficiente de determinagéo dos efeitos permanétiigs,); herdabilidade da média de familiad ) acuracia da
selecdo de familiasA€yo); herdabilidade aditiva dentro de parceld,JiCoeficiente de variacdo genética aditiva
individual (CV,;%); Coeficiente de variacdo genética entre familiasy (@Y, Coeficiente de variagéo experimental
(CVe0); Coeficiente de variagao relativo 1 (@Y Coeficiente de variacao relativo 2 (@) Caracteristicas:Numero
de brotagbes (NB), Numero de folhas comercializaveis (NF); Massa fresca de (MdIRE); Massa fresca por
folha(MFF/NF), Altura de plantas (AP), Comprimento do limbo foliar (CErgura do limbo foliar (LF),
Comprimento do peciolo (CP) e Diametro do caule (DC).
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Tabela 2. Valores genéticos aditivos individuais (u+a) e ganho de selecdo (GS%) com a detegd@hores individuos para quatro
caracteres avaliados em familias de meios irméos de couve. UFV, Vigosa - MG, 2013.

IS(%)! Nimero de brotagbes NuUmero de folhas Massa fresca de folhas Massa fresca por folha

Ordem Indiv u+a GS (%) Ordem Indiv u+a GS (%) Ordem Indiv ut+ta GS (%) Ordem Indiv u+ta GS (%)
0,2 1 F12B1P5 061 -8382 1 F18B3P3 7,73 5881 1 F22B1P5 60907 7309 1 F23B1P2 5468 -2518
0,5 2 F22B1P1 0,71 -8256 2 F8B4P2 687 4997 2 F18B1P1 52095 6056 2 F11B3P5 5469 -2517
0,7 3 F8B1P2 0,75 -8171 3 F18B1P1 6,77 4632 3 F8B2P1 50945 5530 3 F6B2P3 5537 -24,86
1,0 4 F22B1P5 0,76 -81,27 4 F24B1P5 665 4391 4 F18B3P3 50835 5259 4 F11B1P1 5578 -24,56
1,2 5 F8B3P2 0,77 -8092 5 F12B3P2 665 4244 5 F14B1P5 50093 5054 5 F13B1P1 5623 -24,26
15 6 F14B1P1 093 -8001 6 F11B3P4 662 4137 6 F22B1P1 49592 4894 6 F23B3P1 5667 -2396
1,7 7 F19B1P1 096 -7922 7 F19B4P5 656 4042 7 F18B2P4 48804 4748 7 F11B1P4 5681 -2372
1,9 8 F12B1P1 101 -7847 8 F14B1P5 653 3964 8 F22B3P1 48201 46,16 8 F11B1P2 5841 -2327
2,2 9 F24B4P1 104 -77,79 9 F18B3P1 645 3885 9 F8B2P2 48175 4514 9 F11B4P1 5888 -2284
2,4 10 F12B3P1 1,08 -77,16 10 F13B1P4 6,4 3811 10 F14B1P3 47702 4418 10 F11B4P3 5977 -22,38
2,7 11 F8B4P5 111 -7656 11 F12B2P2 6,4 3751 11 F14B3P2 461,90 4300 11 F15B3P1 5984 -2199
2,9 12 F8B4P1 111 -76,05 12 FoB4P4 6,4 37,00 12 F7B4P5 458,30 4194 12 F3B1P3 6033 -2161
3,2 13 F19B4P1 113 -7558 13 F14B4P1 637 3653 13 F11B3P4 45734 4102 13 F6B1P4 6052 -2127
34 14 F15B3P5 116 -7513 14 F13B1P2 637 3613 14 F22B4P4 455,00 4018 14 F10B3P1 6057 -2098
3,6 15 F8B4P2 116 -7473 15 F14B3P2 6,28 3565 15 FAB3P4 45391 3944 15 F3B1P2 6080 -20,70
3,9 16 F12B4P2 117 -7437 16 F7B3P4 621 3515 16 F15B3P5 45379 3878 16 F11B1P5 6080 -2046
41 17 F22B3P4 119 -7402 17 FAB1P1 6,2 3470 17 F14B4P3 45262 3818 17 F3B3P2 61,00 -2022
4,4 18 F22B1P2 121 -7369 18 F12B4P3 6,19 3429 18 F20B3P4 45029 37,62 18 FoB2P2 61,05 -20,02
4,6 19 F4AB2P2 121 -7338 19 F5B2P2 6,19 3391 19 F14B1P1 44916 37,09 19 F12B3P2 6112 -1982
49 20 F19B3P1 123 -7309 20 FoB2P4 6,17 3356 20 F22B1P2 44777 36,60 20 F11B3P2 61,19 -1965
51 21 Fo9B2P4 125 -7279 21 F13B3P3 6,14 3320 21 F14B2P2 447,20 3615 21 F15B2P1 6144 -1947
53 22 FOB4P4 128 -7248 22 F22B1P2 6,13 3287 22 FAB2P3 44669 3573 22 F6B3P1 61,73 -1929
5,6 23 F22B2P2 1,3 -7218 23 F18B2P4 6,12 3256 23 F22B4P3 44604 3534 23 F2B3P3 61,82 -1912
58 24 FoB2P2 1,3 -71,90 24 F22B1P5 6,11 3227 24 F18B3P2 44537 3497 24 F23B2P4 6183 -1897
6,1 25 FAB3P5 131 -7164 25 F12B4P4 6,11 3199 25 F18B3P1 44462 3463 25 F10B4P5 6201 -1882
6,3 26 F13B4P2 137 -71,33 26 F23B3P2 6,1 3174 26 F12B2P2 44461 3431 26 F11B4P2 6201 -1867
6,6 27 F17B1P4 138 -7104 27 F6B2P3 6,1 3150 27 F19B4P5 44203 3399 27 F3B1P4 6223 -1853
6,8 28 F22B4P2 14 -7074 28 F13B2P1 606 3125 28 F19B4P1 44148 3368 28 F21B2P5 6248 -1839
7,0 29 F15B4P4 149 -7039 29 F24B4P1 6,04 31,00 29 F13B1P4 44091 3339 29 F2B1P2 6268 -1825
73 30 FO9B1P3 1,5 -7005 30 F14B1P3 6,03 30,76 30 F18B4P2 44024 3312 30 F24B1P4 6272 -1811
75 31 F14B2P4 15 -6973 31 F22B4P4 598 3051 31 F8B4P2 44013 3286 31 FOB1P1 6287 -17,98
150 62 F12B2P3 227 -59,68 63 F18B1P3 564 2456 33 F12B4P4 43872 3237 33 F2B1P1 6288 -1773
300 124 F21B3P5 333 -41,72 125 F14B3P3 508 17229 124 F14B3P5 37785 1938 62 F21B3P2 6543 -14,99
1001 414 F20B4P1 7,08 0,00 418 F21B2P5 347 0,00 414 F23B1P2 22477 0,00 412 FAB2P3 10476 0,00

*Porcentagem de individuos selecionados (%)
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Tabela 3. Valores genéticos aditivos individuais (u+a) e ganho de selecdo (GS%) com a
selecdo dos melhores individuos para trés caracteres avaliados em familias de meios irmaos
de couve. UFV, Vicosa - MG, 2013.

IS(%)" Comprimento da folha Largura da folha Comprimento do peciolo
Ordem Indiv u+a GS (%) Ordem  Indiv u+a GS (%) Ordem  Indiv u+a GS (%)
0,2 1 F13B2P3 25,34 -22,79 1 F13B2P3 22,53 -22,24 1 F20B2P1 9,66 -36,53
0,5 2 F13B1P1 26,67 -20,76 2 F13B1P1 24,23 -19,31 2 F22B3P1 10,02 -35,33
0,7 3 F2B4P3 27,53 -19,21 3 F13B3P3 24,38 -18,16 3 F14B4P2 10,21 -34,52
1,0 4 F13B1P5 27,64 -18,35 4 F13B1P2 24,97 -17,07 4 F13B2P3 10,34 -33,89
1.2 5 F15B4P1 27,76 -17,76 5 F13B1P4 24,97 -16,42 5 F3B3P2 10,54 -33,26
15 6 F2B1P1 28,16 -17,17 6 F13B2P4 25,00 -15,97 6 F20B4P2 10,75 -32,60
1,7 7 F13B3P2 28,29 -16,68 7 F12B3P2 25,10 -15,6 7 F22B4P1 10,77 -32,11
1,9 8 F24B4P1 28,43 -16,27 8 F13B3P5 25,12 -15,31 8 F16B4P1 10,81 -31,72
2,2 9 F13B2P4 28,57 -15,90 9 F13B4P2 25,34 -15 9 Fo9B2P2 10,92 -31,33
2,4 10 F13B1P4 28,61 -15,59 10 F13B3P2 25,37 -14,74 10 F22B3P3 10,93 -31,01
2,7 11  F18B3P1 28,61 -15,34 11 F7B4P5 25,39 -14,53 11 F8B1P2 11,04 -30,69
2,9 12 F7B4P5 28,65 -15,12 12 F22B4P1 25,82 -14,22 12 F13B1P1 11,07 -30,40
3,2 13 F24B4P4 28,75 -14,91 13  F16B4P1 25,89 -13,95 13  F24B4P1 11,19 -30,09
34 14  F13B3P3 28,94 -14,69 14 F22B3P1 25,94 -13,7 14  F24B4P3 11,19 -29,83
3,6 15 F24B3P3 28,94 -14,50 15 F12B2P2 26,07 -13,45 15 F15B4P4 11,21 -29,59
3,9 16  F13B4P2 29,01 -14,31 16  F15B1P1 26,10 -13,23 16 F22B1P3 11,27 -29,36
4,1 17  F24B4P2 29,08 -14,14 17 F11B1P4 26,18 -13,02 17 F3B1P3 11,33 -29,13
4,4 18 F7B3P3 29,13 -13,98 18 F7B1P5 26,29 -12,81 18 F2B1P4 11,33 -28,93
4,6 19 F2B2P3 29,20 -13,82 19 F12B2P4 26,32 -12,62 19 F7B4P5 11,41 -28,73
4,9 20 F13B2P1 29,21 -13,68 20 F12B2P5 26,32 -12,44 20 F22B2P4 11,43 -28,53
51 21  F19B4P1 29,22 -13,55 21 F13B3P4 26,36 -12,28 21 F10B4P5 11,49 -28,34
53 22  F15B1P1 29,28 -13,43 22 F7B3P2 26,43 -12,12 22 F8B4P1 11,53 -28,15
5,6 23  F11B1P4 29,31 -13,31 23 F7B3P3 26,43 -11,98 23 F8B4P3 11,53 -27,98
58 24  F18B1P4 29,51 -13,17 24  F13B1P5 26,45 -11,84 24 F7B3P3 11,54 -27,82
6,1 25 F2B2P5 29,52 -13,05 25 F12B4P4 26,49 -11,71 25 F24B4P2 11,65 -27,64
6,3 26  F19B4P4 29,54 -12,93 26  F24B4P2 26,50 -11,59 26 F8B2P4 11,70 -27,47
6,6 27 F9B2P2 29,54 -12,82 27 F9B2P2 26,50 -11,47 27 F8B2P5 11,70 -27,30
6,8 28 F13B1P2 29,58 -12,72 28 F10B2P2 26,50 -11,37 28 F24B2P2 11,81 -27,13
7,0 29 F13B3P4 29,58 -12,62 29 F15B2P1 26,54 -11,27 29 Fo9B2P4 11,83 -26,96
73 30 F3B3P2 29,63 -12,52 30 F13B4P5 26,58 -11,17 30 F19B4P4 11,86 -26,79
7,5 31 F15B2P5 29,73 -12,42 31 F3B1P2 26,59 -11,07 31 F19B4P5 11,86 -26,64
15,0 33 F7B3P4 29,78 -12,23 33 F11B1P2 26,67 -10,89 33 F8B3P3 12,02 -26,31
30,0 60 F18B3P3 30,55 -10,32 60 F10B1P2 27,28 -9,06 60 FOB2P3 12,74 -22,61
100,0 401 F20B2P5 40,23 0,00 401 F1B2P2 34,92 0,00 401 F5B1P3 22,09 0,00

*Porcentagmde individuos selecionados (%)
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Tabela 4. Ganhos de selecéo diretos (valores em negrito), indiretos e simultanedsrérults
a média dos ranks) para a porcentagem de selec¢éo de 15 e 30% para quatro caracteres avaliados
em familias & meios irmaos de couve. UFV, Vigosa-MG, 2013.

Selecdo das melhores plantas (15%) Ganho de selegdo (%)
para a caracteristita NB NF MFF MFF/NF CF LF CP
NB -59,68 154 17,04 131 -181 -2,94 -11,00
NF -3502 24,56 22,37 -1,46 -383 -4,70 -8,92
MFF -37,37 20,68 32,37 5,02 -1,13 -2,03 -4,38
MFF/NF 12,38 -1,00 -1871 -17,73 -542 -5,05 -5,90
CF -2,59 399 -353 -6,60 -12,23 -6,84 -9,85
LF -791 10,08 012 -7,39 -7,33 -10,89 -10,92
CP -19,99 495 -0,46 -4,83 -3,75 -4.24 -26,31
Selecao das melhores plantas (30%) Ganho de selegdo (%)
para a caracteristita NB NF MFF MFF/NF CF LF CP
NB -41,72 9,66 10,63 127 -1,6 -1,95 -6,28
NF -2209 17,29 16,65 -0,09 -2/48 -2,99 -6,04
MFF -24,05 1372 19,38 5,04 -0,09 -0,61 -1,71
MFF/NF 783 033 -12,66 -14,99 -4,00 -3,58 -5/48
CF -2,16 352 -2,90 -533 -10,32 -4.27 -7,06
LF -5,17 6,62 -0,34 5,71 -5,19 -9,06 -7,52
CP -15,07 501 0,65 -3,14 -3,25 -3,38 -22,61
Selecéo considerando a média dos ranks © Ganho de selecdo (%)
caracteristicas com intensidade de: NB NF MFF MFF/NF CF LF CP
15% -41,40 20,19 1524 -3,02 -5,35 -6,25 -16,74
30% -2544 1335 9,85 -2,71 -4,55 -4,63 -11,88

ICaracteristicas:NUmero de brotacdes (NB), Nimero de folhas comercializaveis (NF);mésss de folhas (MFF);
Massa fresca por folha(MFF/NF), Comprimento do limbo foliar (CFjglwa do limbo foliar (LF) e Comprimento
do peciolo (CP).
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7. CAPITULO IV: Numero 6timo de colheitas para a avaliacdo de familias de
meios irmaos de couve de folhas
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Numero 6timo de colheitas para a avaliagdo de familias de meios irméos de couve
de folhas
Resumo -A couve possui ciclo vegetativo longo, requerendo muita méao-de-obra, pela
necessidade de tutoramento, desbrotas e colheitas multiplas, trazendo dificuldades na
manutencdo e avaliagdo de experimentos. Assim, objetivou-se estimar o numero
minimo de medicdes para a selecdo de familias de meios irmaos de couve com maior
eficiéncia e confiabilidade por meio do estudo de repetibilidade. Foram avaliadas 24
familias de meios irmédos de couve no delineamento em blocos casualizados com quatro
repeticbes e cinco plantas por parcela. Foram mensuradas em 15 colkeitas a
caracteristicas numero de brotacdes, numero de folhas comercializaveis, massa fresca de
folhas comercializaveis e massa fresca por folha. Todas as caracteristicas tiveram altas
estimativas do coeficiente de repetibilidade, indicando elevada regularidade na
expressao das caracteristicas avaliadas ao longo do periodo de colheitas. Sdo necessaria:
8 colheitas para a avaliagdo da massa fresca de folha, 4 colheitas para o nimero de
folhas comercializaveis, 7 colheitas para o numero de brotacdes e 13 colheitas para o
peso de massa fresca por folha para obter o coeficiente de determinacdo de 90% nha
avaliagdo de familias de meios irmaos de couve. Com 8 colheitas é possivel avaliar
todas as caracteristicas com um coeficiente de determinacédo superior a 85%.
Palavras-chaveBrassica oleraced.. var. acephalaDC., repetibilidade, melhoramento
genético, producéao de folhas.

Optimal number of harvests for kale half-sib families evaluation
Abstract - Kale has long growing cycle, requiring intensive labor due to the need for
staking, prunings and multiple harvests, which makes it difficult to maintain and
evaluate the experiments. Thus, the objectives of this study were to estimate the
minimum number of measurements to select kale half-sib families with greater
efficiency and reliability through repeatability study. It was evaluated 24 kale half-sib
families in a randomized block design with four replications and five plants per plot.
Number of shoots, number of marketable leaves, fresh weight of marketable leaves, and
fresh weight per leaf were measured in 15 harvests. All characteristics presented high
estimates of repeatability coefficient, indicating high regularity in the expression of the
characteristics evaluated throughout the harvest period. It is necessary 8 harvests for the
evaluation of fresh weight of leaves; 4 harvests for the number of marketable leaves; 7
harvests for the number of shoots; and 13 harvests for the fresh weight per leaf, in order

to obtain a coefficient of determination of 90% in the evaluation of kale half-sib
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families. With 8 harvests it is possible to evaluate all the characteristics with a
coefficient of determination superior to 85%.
Key words: Brassica oleraceal. var. acephala DC., repeatability, genetic

improvement, leaf yield.

7.1.Introducao

A couve @rassica oleraced.. var. acephalaDC.) é consumida em todo o
mundo, e sua alta ingestéo reduz o risco de doencas cronicas relacionadas com a idade,
tais como problema cardiovascular e outras doencas degenerativas e reduz o risco de
varios tipos de cancer. Suas qualidades nutracéuticasngeva diferentes compostos
como glucosinolatos, flavonodides, vitaminas e nutrientes minerais (Moreno et al., 2006;
Vilar et al., 2008; Soengas et al., 2011). Consequentemente, seu consumo tem
aumentado gradativamente no Brasil (Novo et al., 2010).

A cultura é considerada arbustiva anual ou bienal (Emongor et al., 2004) e as
colheitas de suas folhas séo feitas periodicamente durante todo o seu ciclo vegetativo.
couve demanda muita mao-de-obra, pela necessidade de tutoramento, desbrotas e
colheitas mdltiplas, trazendo dificuldades na manutencdo e avaliacdo de experimentos.
Além disso, no melhoramento genético, geralmente, o numero de tratamentos € muito
grande, assim como o numero de colheitas necessarias para se comparar 0s tratamentos
eficientemente.

Segundo Cardoso (2006) a falta de informacdes sobre o nimero minimo de
colheitas para avaliar um experimento pode levar o pesquisador a realizar mais colheitas
gue o necessario para se diferenciar os tratamentos, o que pode acarretar um desperdicio
na utilizacdo de made-obra e de recursos financeiros. De acordo com Neves et al.
(2010), a veracidade do bom desempenho de um gendtipo ao longo de sucessivas
avaliacdes pode ser comprovada pelo coeficiente de repetibilidade.

O coeficiente de repetibilidade varia com as propriedades genéticas da
populacado (clones, familias de meios irmaos, familias de irmdos completos, etc.) e com
a natureza do carater avaliado. Suas estimativas variam de 0,00 a 1,00, sendo 1,00 a
repetibilidade maxima, verificada quando uma das caracteristicas manifesta-se com
muita constancia (Cruz et al., 2012). Outra importante informagdo no estudo de
repetibilidade € a predicdo do numero minimo de medicbes necessarias para obter

eficiéncia na comparacéo entre gendtipos.
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Como ndo se encontra na literatura trabalhos avaliando o numero ideal de
colheitas no estudo de familia de nsgim&os de couve, objetivou-se estimar o nimero
minimo de medicdes para a selecdo de familias de meios irmaos de couve com maior

eficiéncia e confiabilidade por meio do estudo de repetibilidade.

7.2.Material e Métodos

O experimento foi conduzido em campo, no periodo de 26/01/2013 a
09/11/2013, na horta de pesquisa da Universidade Federal de Vicosa-{UHor)a
Velha-, em Vigcosa, MG (20°45'14"S; 42°52'53"W; 648,74 m de altitude). Segundo a
classificagcdo de Koppen, o clima regional é do tipo Cwa, com umidade relativa média
anual do ar de 80%, temperatura meédia maxima e minima anual registrada de 26,4 e
14,8°C, respectivamente, e precipitacdo média anual de 1.221,4 mm.

Foram avaliadas 24 familias de meios irmaos de couve oriundas de genitores do
banco de germoplasma da UFVJM (Universidade Federal dos Vales do Jequitinhonha e
Mucuri) utilizando-se o delineamento em blocos casualizados com quatro repeticoes e
cinco plantas por parcela.

A semeadura foi realizada no dia 26/01/2013 em bandejas de isopor contendo
128 células, em substrato comercial Plantmax Hort&ljgaondicionadas em ambiente
protegido, sob sombrite com 50% de insolacdo, realizando-se irrigacfes diarias. Foi
plantada uma Unica semente por célula.

No dia 26/03/2013, as mudas foram transplantadas para canteiros com largura
aproximada de 2,50 m e 0,30 m de altura, utilizando-se espacamento de 1,00 x 0,50 m.
As adubacdes de solo e cobertura foram realizadas de acordo com as recomendacoes
para a cultura (Filgueira, 2008). A partir do dia 13/04/2013 até o dia 09/11/2013,
realizou-se colheitas de 14 em 14 dias, constituindo-se em 15 avaliacdes, foi avaliado
em 5 plantas por parcela o numero de brotacdes (quando as mesmas foram removidas),
namero de folhas comercializaveis, massa fresca de folhas comercialeénagsa
fresca por folha. Foram consideradas como folha comercializavel aquelas
completamente expandidas com comprimento do limbo foliar maior que 15 cm e sem
sinais de senescéncia (Azevedo et al., 2012).

Utilizou-se o modelo estatistico com dois fatores de variacdo (genotipo e
colheita):

Yi=m+g+g+ae,
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sendo: Y: observagéo referente ao i-€simo genotipo na j-ésima colheita (avaliagéo); m:
média geral; g efeito aleatdrio da i-ésima familia sob a influéncia do ambiente
permanente (i = 1, 2, ..., 24 familias);efeito da j-ésima colheita (j = 1, 2, ..., 15)g, e
erro experimental associado a observaggo Y

Para a estimacdo dos coeficientes de repetibilidade, utilizaram-se os métodos:
andlise de variancia (ANOVA); componentes principais com base na matriz de
correlacbes e de covariancias; e analise estrutural com base na matriz de correlacdes.
Todas as analises estatistitm®m realizadas utilizando o software genético-estatistico
GENES (Cruz, 2013) e todas as expressfes estatisticas utilizadas sdo detalhadas por
Cruz et al. (2012).

7.3.Resultados e Discusséo

Verificou-se diferenca significativa para todas as caracteristicas ao nivel de 1%
de probabilidade pelo teste F entre as familias de meios irmaos de couve (Tabela 1). Os
coeficientes de variacdo obtidos para esses caracteres foram inferiores a 19.48%,
evidenciando consideravel precisdo experimental. Na caracteristica numero de
brotacbes foi obtido o maior valor para o coeficiente de variacdo, sendo o mais
influenciado pelo ambiente.

As estimativas dos coeficientes de repetibilidade foram proximas entre o0s
métodos estatisticos utilizados (Tabela 2). Observa-se que as estimativas do coeficiente
de repetibilidade obtidas pelo método da analise de variancia (ANOVA) sdo sempre
proximas ou inferiores as estimativas obtidas pelos métodos multivariados (analise
estrutural e componentes principais). Resultados similares foram obtidos por Feijo et al.
(2005), Chia et al. (2009), Lopes et al. (2001), Neto et al. (2002), Neves et al. (2010),
Manfioi et al. (2011) e Martuscello et al. (2007). Justifica-se o menor valor do método
da ANOVA pelo fato deste né&o isolar o fator periodicidade, que, quando ocorre, fica
incluido no erro experimental, elevando seu valor, e entdo, a repetibilidade é
subestimada (Vasconcellos et al., 1985). No entanto, as diferencas observadas entre as
estimativas obtidas pelos diferentes métodos sdo pequenas, aumentando a
confiabilidade das estimativas.

Na caracteristica numero de folhas comercializaveis foram observados os
maiores valores do coeficiente de repetibilidade. Maiores valores do coeficiente de
repetibilidade indicam menor acréscimo na precisdo experimental em fungdo do

aumento do numero de avaliagdes (Rezende, 2007; Della Bruna et al., 2012) (Tabela 2).
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Em relagdo a caracteristica massa fresca por folha foram obtidos menores valores de
repetibilidade, indicando a necessidade de um maior niumero de colheitas para a sele¢éo
com maior eficiéncia e confiabilidade. Todas as estimativas dos coeficientes de
determinacao, obtidas para as caracteristicas pelos quatro métodos foram superiores a
90%, demonstrando que a avaliacdo das caracteristicas pode ser realizada com alta
confiabilidade. De acordo com Padilha et al. (2003), valor acima de 50% para o
coeficiente de repetibilidade indica que existe confiabilidade para os numeros de
medicdes necessarias para os diferentes coeficientes de determinacéao.

As estimativas dos coeficientes de repetibilidade, expressam o valor maximo que
a herdabilidade no sentido amplo pode atingir (Cruz et al., 2012), sendo importantes
para programas de melhoramento. Segundo Costa (2003), a repetibilidade aproxima-se
da herdabilidade a medida que a variancia proporcionada pelos efeitos permanentes do
ambiente € minimizada. Se a variancia genotipica estimada fosse puramente de natureza
genética, os coeficientes de repetibilidade estimados corresponderiam a herdabilidade
das caracteristicas.

Com base nos métodos multivariados, considerando-se o coeficiente de
determinacdo de 90%, verificag-que 8 colheitas sdo necessérias para a avaliacdo da
massa fresca de folha (Tabela 3), 4 colheitas para o numero de folhas comercializaveis,
7 colheitas para o numero de brotacdes e 13 colheitas para o peso de massa fresca por
folha. Estas informacdes também podem ser verificadas na Figura 1. Apds a
estabilizacdo do coeficiente de determinacdo em funcdo do numero de colheitas,
verificou-se valor superior a 85% para todas as variaveis avaliadas. Segundo Cardoso
(2006), estimativas do coeficiente de determinacdo acima de 80% podem ser
consideradas razoaveis no processo de selecao.

Para 8 colheitas é possivel obter um coeficiente de determinacéo de 85% para a
caracteristica massa fresca por folha, e superior a 90% para as outras caracteristicas,
sendo o melhor nimero de colheitas a serem realizadas em familias de meios irméos de
couve.

Em programas de melhoramento, estas informacdes sao importantes, pois
permitem saber o nimero minimo de avaliagbes para a comparacdo de gendtipos. Isto
permite evitamla perda de tempo com avaliagbes além do necesséario, evitando também a
avaliacdo por um periodo muito pequeno, o que pode levar a erros na identificacdo dos

genotipos superiores (Neves et al., 2010).
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O maior niumero de medi¢des necessérias para a massa fresca por folha pode ser
devido a maior interacdo entre 0s gendtipos e 0 ambiente temporario nestas
caracteristicas. Outra justificativa para a necessidade de maior nimero de medicdes
segundo Cruz et al. (2012) é a possibilidade do carater ser regulado por conjuntos
génicos diferentes, podendo eles estarem mais ou menos ativos em funcao do estado de

desenvolvimento do individuo.

7.4.Conclusdes

1) Todas as caracteristicas possuem altos valores para a estimativa do
coeficiente de repetibilidade, indicando elevada regularidade na expressdo das
caracteristicas avaliadas ao longo do periodo de colheitas.

2) S840 necesséarias 8 colheitas para a avaliacdo da massa fresca de folha, 4
colheitas para o numero de folhas comercializaveis, 7 colheitas para 0 numero de
brotacGes e 13 colheitas para o peso de massa fresca por folha para avaliar as familia
de meios irm&os com o coeficiente de determinacao de 90%.

3) Com 8 colheitas € possivel avaliar todas as caracteristicas com um coeficiente
de determinacao superior 85%.
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Tabela 1-Resumo dos quadrados médios dos caracteres massa fresca de folhas, nimero
de folhas comercializaveis, niumero de brotagéemassa fresca por folhas em 15
medicdes, em 24 familias de meios irmaos de couve. UFV, Vicosa - MG, 2013.

FV GL MF Folhas N° flhs Com. N° Brotagcbes Peso/Folha
Medicbes 14 371652,13 25,99 14,82 8875,71
Genotipos 23 27233,25** 4,38** 10,25** 608,47**
Residuo 322 1930,09 0,16 0,55 56,8
CV(%) 12,58 8,20 19,48 10,50

** significativo pelo teste F ao nivel de 1% de significancia.

Tabela 2. Estimativas da repetibilidade dos caracteres massa fresca de folhas, nimero

de folhas comercializaveis, nimero de brotacdes e massa fresca por folha em 15

medicdes de 24 familias de meios irmaos de couve. UFV, Vicosa - MG, 2013.
Componentes Principais  Analise estrutura

Caréater ANOVA —— — ——

O-variancia orrelacao O-variancia

(C ) (Correl ) (C )
Coef, 0,47 0,58 0,56 0,52
MFFolhas ooy 92,01 95,43 95,03 94,15
. Coef. 0,64 0,71 0,69 0,68
N*fihs Com. ooy 96,42 97,35 97,15 97,00
\ Brotacges CO€ 0,54 0,63 0,58 0,58
€8S Re(p) 04,67 96,17 95,41 95,32
uEEopa | COC 0,39 0,46 0,48 0,41
R(%) 90,67 92,65 93,25 91,31
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Tabela 3. Numero de medi¢cbes estimado por diferentes métodos para os caracteres
massa fresca de folhas, nimero de folhas comercializaveis, numero de brotacdes e
massa fresca por folna em 15 medicdes, em 24 familias de meios irmdos de couve.
UFV, Vicosa - MG, 2013.

Componentes Principais Andlise
Carater R? ANOVA (Co-variancia) (Correlagdo)  estrutural
© 0,80 4,58 2,88 3,14 3,73
= 0,85 6,48 4,08 4,44 5,28
L 0,90 10,30 6,47 7,06 8,39
L§L 0,95 21,74 13,66 14,89 17,72
0,99 113,27 71,19 77,6 92,32
o 0,80 2,23 1,64 1,76 1,85
g 0,85 3,16 2,32 2,49 2,63
%,), 0,90 5,01 3,68 3,96 4,17
:E— 0,95 10,58 7,77 8,36 8,80
Z 0,99 55,13 40,5 43,55 45,85
4 0,80 3,38 2,39 2,89 2,95
S 0,85 4,79 3,39 4,09 4,17
<) 0,90 7,60 5,38 6,49 6,63
Eﬂ 0,95 16,05 11,36 13,70 13,99
< 0,99 83,64 59,16 71,39 72,90
0,80 6,18 4,76 4,34 571
2 0,85 8,75 6,74 6,15 8,09
h 0,90 13,90 10,71 9,77 12,84
= 0,95 29,34 22,60 20,63 27,11
0,99 152,88 117,77 107,47 141,25
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Figura 1. Estimativas do coeficiente de determinacéo calculado por diferentes métodos

em funcdo do numero colheitas para o numero de brotacdes (A), nimero de folhas
comercializaveis (B), massa fresca de folhas comercializaveis (C) e massa fresca por
folha (D) em 24 familias de meios irmédos de couve. UFV, Vicosa - MG, 2013.
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8. CAPITULO V : Metodologias multivariadas para avaliacdo de dados

guantitativos e qualitativos em familias de meios irmdos de couve
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Metodologias multivariadas para avaliagao de dados quantitativos e qualitativos
em familias de meios irméos de couve

Resumae O estudo da dissimilaridade genética é importante para a organizacdo dos
bancos de germoplasmas e para a indicacdo das combinacfes hibridas de maior efeito
heterotico. Porém, sdo raros os estudo de divergéncia genética entre familias de meios
irmaos comparando metodologias na avaliacdo de dados quantitativos e qualitativos
coletados em nivel de plantas. Objetivou-se comparar metodologias para o estudo da
dissimilaridade genética entre familias de meios irmaos considerando dados
quantitativos e qualitativos coletados em nivel de planta e conhecer as familias mais
divergentes. Foram avaliadas onze caracteristicas quantitativas e doze multicategéricas
em trés cultivares comerciais e 24 familias de meios irmaos. O experimento foi
conduzido no delineamento em blocos casualizados com 4 repeticdes e 5 plantas por
parcela. Foram obtidas sete matrizes de dissimilaridade entre as familias de meio
irmaos envolvendo dados quantitativos, dados qualitativos multicategériausos
simultaneamente. Verificou-se que a transformacdo dos dados quantitativos em
qualitativos multicategoéricos ndo provocou grande perda de informacéo. As matrizes de
dissimilaridade estimadas pelas trés metodologias de analise conjunta dos dados
guantitativos e qualitativos sédo altamente correlacionadas entre si. A conversao das
matrizes obtidas em nivel de planta para o nivel de familia apresenta grande potencial
para estudos de dissimilaridade com dados multicategoéricos obtidos em nivel de planta.
As cultivares comerciais e as familia F13 sao dissimilares em relacao as demais familias
de meios irmaos, ja as familias F8, F12, F14 e F22 apresentam pequena dissimilaridade
entre si.
Palavras-chave:Brassica oleraced.. var. acephalaDC., analise multivariada, dados

multicategoricos, distancia de Gower, distancia de Mahalanobis.

Multivariate methods to evaluate quantitative and qualitative data on half-sib

families of kale

Abstract- The study of genetic dissimilarity is important for the organization of
germplasm banks and for the indication of hybrid combinations of higher heterotic
effect. However, there are few studies on genetic divergence among half-sib families
comparing methodologies in the evaluation of quantitative and qualitative data collected
at plant level. The objectives of this work were to compare methodologies for the study

of genetic dissimilarity among half-sib families considering quantitative and qualitative
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data collected at plant level, and to know the most divergent families. Eleven
guantitative characteristics and twelve multicategoric characteristics were evaluated in
three commercial cultivars and in 24 half-sib families. The experiment was carried out
in a randomized block design with four replications and 5 plants per plot. Seven
dissimilarity matrices were obtained among half-sib families involving quantitative
data, multicategoric qualitative, and both data simultaneously. It was found that
transformation of the quantitative data in qualitative multicategoric data does not cause
great information loss.The dissimilarity matrices estimated by the three methods of joint
analysis of the quantitative and qualitative data are highly correlated. The conversion of
the obtained matrices from plant level to family level presents great potential for
dissimilarity studies with multicategoric data at plant level. The commercial cultivars
and the F13 families are dissimilar in relation to the other half-sib families. On the other
hand, the F8, F12, F14 and F22 families have little dissimilarity among them.

Key words. Brassica oleraceal. var. acephala DC., multivariate analysis,

multicategoric data, Gower distance, Mahalanobis distance

8.1.Introducao

O estudo da dissimilaridade genética é importante para a organizacéo dos bancos
de germoplasmas e para a indicacdo das possiveis combinac6es hibridas de maior efeito
heterético, aumentando a chance de se obter individuos superiores em um programa de
melhoramento (Goncalves et al., 2008). A determinacdo da dissimilaridade genética
pode ser obtida por informacdes de varidveis quantitativas, qualitativas binarias ou
muticategoricas. Cruz (2006) apresenta procedimentos para estimar essas medidas com
base em varidveis quantitativas (distancia euclidiana, distancia de Gower, indice de
Cole-Rodgerse distancia generalizada de Mahalanobis, etc), variaveis qualitativas
binarias (indices de Jaccard, Nei e Li, Sorensen-Dice, etc.) e variaveis qualitativas
multicategéricas (Coincidéncia simples).

Diante das metodologias de andlise multivariadas estabelecidas na literatura ha a
possibilidade de estudar a dissimilaridade genética considerando os dados quantitativos
e gualitativos separadamente ou simultaneamente (Vieira et al., 2007). Embora a analise
conjunta das variaveis quantitativas e qualitativas seja potencialmente um indicador
mais completo da variabilidade existente nos bancos de germoplasma (Moura et al.,
2010) esta estratégia é pouco explorada. Isto pode ser justificado pela falta de

conhecimento das técnicas estatisticas que permitam essa abordagem por parte dos
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pesquisadores ou a caréncia de softwares que analisem esses dados simultaneamente
(Vieira et al., 2007; Gongalves et al., 2008; Moura et al., 2010).

Muitos trabalhos sdo encontrados na literatura contemplando o estudo da
dissimilaridade genética em familias de meios irméos considerando a média da parcela
ou da familia (Martins et al., 2002; Oliveira et al., 2007; Ivoglo et al., 2008; Negreiros
et al.,, 2013). Porém, sdo raros os estudo de divergéncia genética entre familias
comparando metodologias na avaliacdo de dados quantitativos e qualitativos coletados
em nivel de planta, em especial na cultura da couve de folhas.

Objetivou-se comparar metodologias para o estudo da dissimilaridade genética
entre familias de meios irmaos de couve considerando dados quantitativos e qualitativos

coletadoemnivel de planta e determinar as familias mais divergentes.

8.2. Material e métodos

O experimento foi conduzido no periodo de 26/01/2013 a 09/11/2013, na horta
de pesquisa da Universidade Federal de Vigcosa (UR¥Qrta Velha, em Vigosa, MG
(20°45'14"S; 42°52'53"W; 648,74 m de altitude). Segundo a classificacdo de Képpen, o
clima regional € do tipo Cwa, com umidade relativa média anual do ar de 80%,
temperatura média maxima e minima anual registrada de 26,4 e 14,8°C,
respectivamente, e precipitacdo média anual de 1.221,4 mm.

Foram avaliadas 24 familias de meios irmaos de couve oriundas de genitores do
banco de germoplasma da UFVJM (Universidade Federal dos Vales do Jequitinhonha e
Mucuri) e duas testemunhas comerciais. As testemunhas comerciais utilizadas foram a
couve-manteiga 900 legitima pé alto (Feltrin Sementes, Farroupilha-RS) e couve-
manteiga Baby (Vidasul Sementes Ltda., XanX&@g-as quais foram denominadas de
C25 e C26, respectivamente. Foi utilizado o delineamento em blocos casualizados com
quatro repeticdes e cinco plantas por parcela.

A semeadura foi realizada no dia 26/01/2013 em bandejas de isopor contendo
128 células, em substrato comercial Plantmax Hort8ljgaondicionadas em ambiente
protegido, sob sombrite com 50% de insolacdo, realizaadiwigaces diarias. Foi
plantada uma Unica semente por célula.

No dia 26/03/2013, as mudas foram transplantadas para canteiros com largura
aproximada de 2,50 m e 0,30 m de altura, utilizando-se espacamento de 1,00 x 0,50 m.
As adubacbes de solo e cobertura foram realizadas de acordo com as recomendacdes
para a cultura (Filgueira, 2008). A partir do dia 13/04/2013 até o dia 09/11/2013,
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realizou-se colheitas de 14 em 14 dias, constituindo-se em 15 avaliacdes, foram
avaliados em 5 plantas por parcela: o numero de brotagdes (quando as mesmas foram
removidas), numero de folhas comercializaveas matéria fresca de folhas
comercializaveis. Foram consideradas como folha comercializavel folhas
completamente expandidas com comprimento do limbo foliar maior que 15 cm e sem
sinais de senescéncia (Azevedo et al., 201ara o numero de folhas, nimero de
brotacdes e matéria fresca de folhas considerou-se o valor total por planta obtido em
todas as colheitas para a andlise estatistica. No dia 06/07/2013 foi avaliado a altura das
plantas medindo-se a planta do nivel do solo até a extremidade da folha mais alta com o
auxilio de uma fita métrica graduada em centimetros e o didmetro do caule (medido
com paquimetro na metade da altura da planta) (Azevedo et al., 2014).

Na 52 folha expandida mais nova de cada planta foi avaliado o comprimento e
largura do limbo foliar (medido com régua graduada em centimetros), a razdo do
comprimento com a largura do limbo foliar, o didmetro do centro do peciolo, a
espessura da base do peciolo em mm (medido com paquimetro) e o comprimento do
peciolo (medido com régua graduada em centimetros a partir de sua insercao no caule
até o inicio do limbo foliar)A 52 folha expandida mais nova foi escolhida para fins de
padronizacdo na avaliagao, pois esta folna sempre apresenta grau de desenvolvimento
similar na maioria dos gendétipos.

Também foram avaliadas por escala de notas proposta pelo International Board
for Plant Genetic Resources (IBPGR, 1990) as caracteristicas: Angulo da folha, incis&o
foliar, formato do &pice, bolhas no limbo foliar, alargamento do peciolo, seccédo do
peciolo e tamanhoad brotacdes. Além destas caracteristicas, foram avaliadas as
caracteristicas: Formato do &pice foliar, formato do limbo foliar, margem foliar,
coloracdo do peciolo, coloracdo da nervura principal e coloracdo da haste seguindo a
escalas de notas sugeridas por Azevedo et al. (2014).

Para a obtencdo da medida de dissimilaridade para os dados quantitativos
utilizou-se:

a) O indice de Gower (Matriz 1}, =(Zp:vvijk dijk)/Zp:wijk em quek € o numero de
k=1 k=1
variaveis (k = 1, 2,..., p = namero total de caracteristicas avaliadas); i e | dois
individuos (plantas) quaisquéty € um peso dado a comparagéo atribuindo valor 1
para comparacdes validas e valor 0 para comparagfes invalidas (quando o valor da

variavel esta ausente em um ou ambos individugsg; a contribuicdo da variavkia
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similaridade entre os individudse j, apresentando valores entre 0 e 1. Para uma
variavel continuadi.=|xi—Xj|/R« ondexi e xx sdo os valores da variavelpara os
individuosi e j, respectivamente, B € a amplitude de variacdo da variakeha
amostra. A divisdo pdr elimina as diferencas entre escalas das variaveis, produzindo
um valor dentro do intervalo [0, 1] e pesos iguais.

b) A distancia de Mahalanobis (Matriz 2): calculada considerando a média de

parcela com o auxilio do software Genes (Cruz, 2013).

c) O complemento do indice de coincidéncia (Matriz 3): obtido porl{(C+D)
sendoD o total de discordancia de categoria de todas as varidveis consider@das, e
total de concordancias de categoria de todas as variaveis consideradas. Para isso, 0s
dados quantitativos em nivel de planta foram transformados em dados multicategoricos.
Para a determinacdo do numero de classes, selecionou-se o numero que possibilitou
maior correlagdo cofenética com a matriz obtida pelo método de Gower (Matriz 1).
Assim, utilizou-se quatro classes divididos em intervalos equidistantes.

Para as caracteristicas qualitativas (obtidas por escala de notas) foi obtida a
dissimilaridade entre cada planta avaliada a partir do complemento da matriz de
coincidéncia simples (Matriz 4) conforme a expressao citada anteriormente.

Para as matrizes de dissimilaridade obtidas em nivel de planta (Matriz 1, Matriz 3 e
Matriz 4) calculou-se a matriz de dissimilaridade em nivel de familia a partir dos
seguintes passos:

a) Calculo da diagonal principal da matriz de dissimilaridade em nivel de familia a

iidkili

partir da expressam, ="RI1;=—1N ondeM; é a média das dissimilaridades existente

i
entre os individuoK e L pertencentes a familine N; € o ndmero de individuos
pertencentes a familia

b) Célculo das medidas de dissimilaridade entre as familias pela expressao

N N
sziLj M +M.
D, = Kzlltﬁ\l — 5 LondeDj é a dissimilaridade entre a familiee j, dki; € a
i

dissimilaridade entre a plankada familiai e a plantd. da familiaj, M; € a média das
dissimilaridades existente entre os individuos da familiaMj € a media das
dissimilaridades existente entre os individuos da fajnéiaé o niumero de medidas de

dissimilaridade somadas.
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c) Os valores dd; negativos foram substituidos por 0,01 para evitar problemas
com a indeterminagéo nos estudos de divergéncia genética.

d) Os valores da diagonal principal da matriz de dissimilaridade entre as familias
foram preenchidas com o valor zero.

Para o calculo da matriz de dissimilaridade reunindo as informa¢des dos dados
quantitativos e qualitativos simultaneamente, cada uma das quatro matrizes de
dissimilaridade foram normatizadas de forma que os valores de dissimilaridade de cada

matriz variassem entre zero e um. Para a normatizacdo foi utilizada a expressao:

\/n _ 1+ (Vobs _Vmax)
V. -V

max min

em que¥, é o valor normatizad¥, ., o valor observad¥,,,, é o

valor minimo da matriz ¥__, 0 valor maximo da matriz. Posteriormente foi feita a

média ponderada (em funcéo do nimero de caracteristicas utilizadas para estimar cada
matriz: 11 quantitativas e 12 qualitativas) da matriz de dissimilaridade normatizada
obtida com dados quantitativos com a matriz de dissimilaridade obtida com dados
qualitativos. Desta forma foram obtidos trés métodos: Método | (média ponderada da
matriz 1 e Matriz 4), método Il (média ponderada da matriz 2 e matriz 4) e método llI
(média ponderada da matriz 3 e matriz 4).

Para o estudo da dissimilaridade genética foi feito o agrupamento de Tocher e
obtido sua matriz cofenética de acordo com a metodologia citada por (Silva e Dias,
2013) com o auxilio do pacot®otools no software R (http://www.r-project.org/Ds
métodos hierarquicos e suas respectivas matrizes cofenéticas foram obtidas com as
funcdeshcluste cophenetiaddo pacotestats Para o estudo da correlacdo entre matrizes
foi utilizado a funcéanantel.rtesto pacoteade4

8.3.Resultados e discusséo

Verificou-sena tabela 1 alta correlagéo (0,974) entre a matriz de dissimilaridade
obtida pelo complemento do indice de coincidéncia (Matriz 3) e a matriz obtida pelo
indice Gower (Matriz 1). Isto indica que a transformacdo dos dados quantitativos em
qualitativos multicategoéricos com 4 classes para obtencdo da matriz 3 ndo provocou
grande perda de informacéo. Esta estimativa (0,974) é superior a encontrada por Martins
et al.,, (2011) ao avaliar a dissimilaridade genética em acessos de tomate, 0s quais
encontraram correlacdo de 0,780 entre a matriz de dissimilaridade obtidas a partir de

dados originais e convertidos para qualitativos multicategéricos com trés classes.
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Altas estimativas de correlagdo também foram encontradas entre a matriz obtida
em nivel de familigdistancia de Mahalanobis - Matriz 2) e as matrizes obtidas em nivel
de planta e convertidas para nivel de familia (Matriz 1 e 3), com estimativas de 0,931 e
0,911, entre a matriz 2 com as matrizes 1 e 3, respectivamente. Estas altas estimativas
indicam que o processo de conversdo das matrizes obtidas em nivel de planta para a
matriz de dissimilaridade em nivel de familia é eficiente. Esta estratégia € muito (til
para dados qualitativos coletados em nivel de planta, quando ndo é possivel obter a
média da familia para os dados originais e posteriormente a dissimilaridade em nivel de
familia, o que geralmente é feito para dados quantitativos.

Entre as matrizes obtidas por dados quantitativos (Matriz 1, 2 e 3) e qualitativos
(Matriz 4) encontraram-se as menores estimativas de correlacdo (0,474 a 0,501). Ao
avaliar a correlacdo entre medidas de dissimilaridade utilizadas na determinacdo da
divergéncia genética para caracteres qualitativos e quantitativos, Gomes (2007)
encontrou estimativa de 0,09 avaliando mandi@cBramardi et al. (2005) encontraram
estimativa de -0,602 avaliando acessos de abobora. Segundo estes autores, estas
estimativas de correlacdo pode ser explicada pela diferenca do controle genético nos
diferentes tipos de caracteres analisados.

Apés a obtencdo das médias ponderadas das matrizes de dados quantitativos e d
matriz de dados qualitativos foram obtidos os métodos |, Il e Ill. Verificaram-se altas
correlacbes entre estas matrizes, com estimativas variando entre 0,967 a 0,990,
indicando que a dissimilaridade estimada por estas trés metodologias na analise
conjunta de dados quantitativos e qualitativos sdo concordantes entre si. Segundo
Moura et al. (2010), com a analise conjunta dos dados quantitativos e qualiativos
possivel alocar os acessos em um Unico dendrograma permitindo a melhor andlise e uso
dos dados qualitativos que, em geral, sdo analisados apenas por estatistica descritiva.
Altas estimativas de correlacdo também foram encontradas entre as matrizes 1, 2, 3 e 4
com as matrizes dos métodos |, 1l, e Ill, com estimativas variando entre 0,817 a 0,885.
Altos valores para estas estimativas sdo esperadas, pois os métodos |, Il e Ill foram
obtidas pelas médias das matrizes 1, 2, 3 e 4.

Para o agrupamento de Tocher (Tabela 2) verificou-se que o0s resultados
referentes as matrizes obtidas pelos valores quantitativos foram similares. A partir da
matriz 1 e matriz 2 obtiveram-se 3 grupos, e com a matriz 3 obtiveram-se 2 grupos. O
menor nimero de agrupamentos formados a partir da matriz 3 pode ser justificado pela

transformacao de dados quantitativos em multicategoéricos, o que pode ter ocasionado a
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reducdo da variabilidade dos dados. Em todos os agrupamentos obtidos por estas 3
matrizes, verificou-se que as cultivares comerciais (C25 e C26) fizeram parte de grupos
distintos das familias estudadas. Azevedo et al. (2014), avaliando clones de couve,
também verificaram divergéncia das cultivares comerciais em relagdo aos demais
acessos, segundo estes autores isto pode ser justificado pelo fato das cultivares
comerciais terem geralmente menor altura e maior numero de folhas quando
comparados aos acessos. Além destas caracteristicas, estas cultivares comerciais tenden
a apresentar maior diametro do caule e menor comprimento do peciolo em relacdo aos
demais genotipos.

Para todas as matrizes de dissimilaridade ahtiderificou-se pelo método
Tocher, que as cultivares comerciais se divergiram das familias de meios irmaos, com
excecdo dos resultados obtidos para a matriz 4 (matriz estimada apenas com dados
qualitativos), mostrando que as caracteristicas avaliadas por escala de notas pode nao ter
sido eficientes para discriminar estes genétipos dos demais. Diferencas de agrupamento
para matrizes obtidas por diferentes métodos também foram encontrados por Bramardi
et al. (2005) estudando cucurbitaceas, Bertan et al. (2009), avaliando hibridos de trigo e
Gongalves et al. (2008) avaliando acessos de tomate. Embora se tenha encontrado altas
estimativas de correlacdo entre as matrizes dos Métodos |, Il e Il verificou-se que o
namero de grupos formados por estas trés matrizes pelo teste Tocher foram diferentes,
sendo observado 10, 11 e 7 grupos respectivamente. A consisténcia dos agrupamentos
Tocher foram verificada pelas correlacbes cofenéticas, quando foram encontradas altas
estimativas, com valores variando de 0,885 a 0,922. Estas estimativas foram préximas
as encontradas por Silva e Dias (2013) no método Tocher utilizando a distancia
euclidiana (0,85) e distancia de Mahalanobis (0,90) avaliando cultivares de alho.

Os resultados dos dendogramas obtidos a partir das matrizes de dissimilaridade
pelo método UPGMA (Figura 1) apresentaram resultados similares aos verificados pelo
método Tocher (Tabela 2). De forma geral, verificou-se a dissimilaridade das cultivares
comerciais em relacao as familias. A familia 13 (F13) também apresentou consideravel
divergéncia em relacdas demais, de acordo com os resultados dos dendogramas
(Figura 1) para as matrizes 1, 2, 3 e para os metodos | e Il. A similaridade entre as
familias F8, F12, F14 e F22 foi observado pelos dendogramas obtidos pela matriz 1,
matriz 4, método 2 e método 3. Esta similaridade também foi observada pelo

agrupamento Tocher para as matrizes 1, 2, 3 e pelos métodos |, Il e lll. Desta forma,
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considerando a concordancia entre as informacfes obtidas a partir das varias matrizes

estimadas, verifica-se consisténcia nas metodologias empregadas.

8.4.Conclusao

1. A transformacdo dos dados quantitativos em qualitativos multicategoricos
nao provocou grande perda de informagao.

2. As matrizes de dissimilaridade estimadas pelas trés metodologias empregadas
para a analise conjunta de dados quantitativos e qualitativos sdo altamente
correlacionadas entre si.

3. A conversdo das matrizes obtidas em nivel de planta para o nivel de familia
tem grande potencial para estudos de dissimilaridade com dados multicategoricos
obtidos em nivel de planta.

4. As cultivares comerciais e as familia F13 sao dissimilares em relacdo a
demais familias de meios irmaos, ja as familias F8, F12, F14 e F22 apresentam pequena
dissimilaridade entre si.
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Tabela 1. Correlacdo entre matrizes de dissimilaridade (a cima da diagonal) e suas
significancias estimadas pelo teste Mantel (a baixo da diagonal) com 1000 simulac¢des
no estudo da divergéncia genética entre 24 familias de meios irmdos de couve. UFV,

Vicosa-MG, 2013.
Matriz1l Matriz2 Matriz3 Matriz4 Meétodo! Método Il Método I

Matriz 1 - 0,931 0,974 0,498 0,871 0,843 0,867
Matriz 2  <0,001 - 0,911 0,474 0,817 0,872 0,816
Matriz3 <0,001 <0,001 - 0,501 0,857 0,833 0,885
Matriz4 <0,001 <0,001 <0,001 - 0,860 0,844 0,846
Método| <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 - 0,975 0,990
Método Il <0,001 <0,001  <0,001 <0,001  <0,001 - 0,967

Método Ill  <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 <0,001 -
Matriz 1 (obtida pelo algoritmo de Gower com os dados quantitativos), Matridistancia de
Mahalanobis obtidas com os dados quantitativos), Matriz 3 (complementointiadéncia simples
obtidos a partir da transformacéo dos dados quantitativos em multiteeydMatriz 4 (complemento
da coincidéncia simples obtida com os dados das caracteristicas multicategoéricas ), IMétédia
ponderada entre a matriz 1 e matriz 4), Método Il (média ponderada entigiza2m@a a matriz 4),
Método Il (média ponderada entre a matriz 3 e a matriz 4).
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Tabela 2. Agrupamento de Tocher obtidos por diferentes matrizes de dissimilaridade no
estudo da divergéncia genética entre 24 familias de meios irmaos de couve. UFV,
Vigosa-MG, 2013.

Matriz 1 Matriz 2 Matriz 3 Matriz 4 Método | Método Il Método I
F1, F5, F15
F1, F5, F20, F6, ) 9 9
F23, F16, F17, P15 F19,F24, F20,F23, F2, F7 F20, F2,F7,F21,

F8, F2, F4, F9, F16, F10, F17,

) F15, F10, F21 F1,F2, F2,F21,F16, F21,F2, F16,F9,
S Fa F7 F2 F19 16 F2L P FAFILFS  oo'on 7 ko 'Epa. F16.FA. F24, F4,
5 F7, F20, F10, F3 F18, F9, F21,
F24, F8, F3, F9, F21 F19,F4  F1,F23, F19
11 14 P1s. F23,FLFl4, F22,F3, F24, 17
Fio pop | F12,F5,F22  F11,F6, F13,
: F19, F14, F12
o
= F6, F18, F13 F3,F4, F8,Fl14, F12, F9,F24, F10, F17
o ' ’ ’ ’ ’ ’ ' ' ’ ’ ' ’
3 €25, C26 F11 C25, C26 F23 F22 F19, F12 F5, F1, F23
o
2 Fs, F8,Fl14, F12, F14,
A F13 C25, C26 Fiaces O F1S F22 F22, F8
o
S« F10, F17 F1,F20 F17 Fis F18 o F15
5 F18
g F3, F11
S F12, F22 F3,F23,F11 C25,C26 e
5 F13
2
So© F15, F18 C25, C26 F3 C25, C26
(O]
o
o
S~ F9, F24 F5 F5 F20
o
o
o
S F13, F19 F10 F6
(O]
o
o
So F5 F13 F10
(O]
2
59 F6 F18 F11
(O]
2
>9 F11 F13
o
2
59 F16
(O]
2
39 C26
(O]

Correlacéo cofenétiqggCC)

0,909 0,885 0,910 0,897 0,922 0,886 0,910

P valor para a significancia da estimativa de CC
(teste de mantel com 1000 simulagdes)

<0,001 <0,001 <0,001 0,003 <0,001 <0,001 <0,001

Matriz 1 (obtida pelo algoritmo de Gower com os dados quawtifi Matriz 2 (distncia de Mahalanobis obgida
com os dados quantitativos), Matriz 3 (complemento da coincidéncia siofjildss a partir da transformacao dos
dados quantitativos em multicateg6ricos), Matriz 4 (complemento da coioicid®#mples obtida com os dados das
caracteristicas multicateg6ricas ), Método | (média ponderada entre a mati@z ratriz 4), Método Il (média
ponderada entre a matriz 2 e a matriz 4), Método Il (média ponderadaenatriz 3 e a matriz 4).
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Figura 1. Dendogramas obtidos por diferentes matrizes de dissimilaridade utilizando o
método UPGMA no estudo da divergéncia genética entre 24 familias de meios irméaos
de couve. UFV, Vicosa-MG, 2013.
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9. CONCLUSOES GERAIS

O uso da transformacdo Box-Cox ndo influencia na selecdo dos melhores
gendtipos, na estimativa de parametros genéticos e nem sempre garante o
atendimento das pressuposicdes de normalidade e homocedasticidade;

A selecdo truncada para o numero de folhas pode proporcionar ganhos de
selecdo indiretos favoraveis para todas as demais caracteristicas avaliadas;

O uso do indice de selecado baseada na média dos ranks indica a viabilidade da
selecao simultanea para o melhoramento genético da populagéo estudada;

Com 8 colheitas é possivel avaliar todas as caracteristicas com um coeficiente de
determinacgao superior a 85%;

A conversdo de matrizes de dissimilaridade do nivel de planta para o nivel de
familia apresenta grande potencial para estudos de dissimilaridade com dados
multicategoricos obtidos em nivel de planta;

As cultivares comerciais e as familia F13 sdo dissimilares em relacdo as demais
familias de meios irméos, ja as familias F8, F12, F14 e F22 apresentam pequena

dissimilaridade entre si.
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