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RESUMO

SIGNORINI, Victor Silva, M.Sc., Universidade Federal de Vicosa, fevereiro de 2022.
Potencial de linhagens de trigo do programa de melhoramento da UFV. Orientador:
Maicon Nardino.

Atualmente, a triticultura brasileira tem se expandido para regides de clima tropical, mais
notadamente para o bioma Cerrado. De acordo com dados recentes da Companhia Nacional de
Abastecimento (CONAB), no ano de 2021, a produ¢do nacional atendeu a 62% da demanda
interna de trigo, evidenciando a dependéncia de importacdo do grdo. A expansdo para novas
fronteiras pode ser alcancada através do melhoramento genético, com formagao da populagao-
base e selecdo de gendtipos adaptados as condig¢des tropicais. O objetivo deste trabalho foi
avaliar o desempenho agrondmico e selecionar linhagens do PROGRAMA TRIGO-UFV para
compor o Ensaio Preliminar de Linhagens (EPL), bem como de realizar um estudo de
diversidade genética dos candidatos. Foram realizados dois experimentos nas safras de inverno
de 2020 e 2021, entre junho e outubro, na Unidade Experimental de Pesquisa e Extensao
Professor Diogo Alves de Mello da Universidade Federal de Vicosa (UFV), em Vigcosa-MG.
Foram avaliadas 111 linhagens Fa.c € 88 genotipos Fa.7, € 10 e 12 testemunhas, em delineamento
em latice simples 11x11 e triplo 10x10. Os caracteres avaliados foram: altura de planta (AP,
cm), espigamento (ESP, dias), resisténcia a ferrugem e mancha amarela (FE e MA, nota de
doenca), massa de cem grios (MCG, g), peso do hectolitro (PH, kg 100L™') e rendimento de
grios (RG, kg ha'). Os dados foram submetidos 2 andlise de variancia, e os genétipos foram
selecionados com base no indice da distincia genétipo-idedtipo. A diversidade genética foi
analisada pela andlise de componentes principais. Em ambas as safras foram selecionadas 15
linhagens. Os ganhos preditos para as varidveis foram de -1,09%, -1,71%, 15,29%, 17,08%,
4,66%, 1,23%, 21,99% na geragdo Fu.6 € -2,08%, -1,29%, 36,18%, 8,41%, 5,71%, 1,37% e
23,67% na geragdo Fa;. Os dois componentes principais da ACP acumularam 59,23% da
variancia dos dados originais, indicando alta complexidade do conjunto de dados. Conclui-se
que a selecdo simultanea de caracteres foi eficiente em proporcionar ganhos satisfatérios nas
variaveis em estudo, e as linhagens do PROGRAMA TRIGO-UFV possuem grande potencial

de desempenho na regido tropical brasileira.

Palavras-chave: Melhoramento do trigo. Indice de selecio. Andlise multivariada.



ABSTRACT

SIGNORINI, Victor Silva, M.Sc., Universidade Federal de Vicosa, February, 2022. Potential
of wheat lines from UFYV breeding program. Advisor: Maicon Nardino.

The Brazilian triticulture nowadays is marked by the expansion into regions with a tropical
climate, most notably to the Cerrado biome. According to the National Supply Company
(CONAB) latest data, the national production supplied 62% of Brazil’s consumption demand,
denoting brazilian dependence on imports. This expansion is enabled by the wheat breeding
process, generating diverse base populations and selection of genotypes adapted to tropical
conditions. This study aims to evaluate the agronomic performance and select wheat lines
developed by UFV Wheat Breeding Program, to posterior composition of a Preliminary Lines
Trial, as well as a exploratory analysis of the genetic diversity of the candidates. The field
experiments were conducted in two different environments, during 2020 and 2021 winter
seasons, between june and october, at the Professor Diogo Alves de Mello experimental area of
the Federal University of Vigcosa (UFV), Vicosa, MG, Brazil. 111 Fs.6 and 88 F4.7 lines were
evaluated with 10 and 12 commercial cultivars, in a simple lattice design 11x11 and triple lattice
design 10x10, respectively. The traits measured were: plant height (AP, cm), heading date
(ESP, number of days), wheat leaf rust and wheat tan spot resistance (FE and MA, disease note),
hundred grain weight (MCG, g), hectoliter weight (PH, kg 100L") and grain yield (GY, kg ha"
1). The data were submitted to analysis of variance, and the genotypes were selected with the
genotype-ideotype distance index. The genetic diversity was assessed through the principal
component analysis. It was selected 15 lines through the index. The predicted gains for the
variables were -1,09%, -1,71%, 15,29%, 17,08%, 4,66%, 1,23%, 21,99% in 2020 and -2,08%,
-1,29%, 36,18%, 8,41%, 5,71%, 1,37% e 23,67% in 2021. The two first principal components
formed in the PCA explained 59,23% of the total variance, indicating high complexity of the
original dataset. In conclusion, the genotype-ideotype index was successful in achieving well
distributed and desired gains between the traits evaluated, and the UFV Wheat Program

Breeding lines has great potential in Brazil’s central region.

Keywords: Wheat breeding. Selection indices. Multivariate analysis.
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1. INTRODUCAO

A triticultura no Brasil € um setor da producio agricola de elevada importancia e possui
grande potencial de desenvolvimento. Historicamente, o Brasil é considerado um grande
consumidor de trigo, e encontra-se na lista dos cinco maiores importadores do mundo,
considerando a média de importacao desde 1993 (Faostat, 2021). No ano de 2021, o Brasil teve
a maior producdo de trigo desde 2014, atendendo a 62% da demanda nacional. Atualmente
também se observa um consideravel aumento da area cultivada, com acréscimo de 16,3% do
ano de 2020 para 2021, com notdvel crescimento nos estados do Goids e Bahia (CONAB, 2021).
Esta expansdo para as dreas centrais do Brasil impde a cultura do trigo a ambientes distintos
das tradicionais regides triticolas brasileiras, como exemplo os estado do Rio Grande do Sul e

Parand, maiores produtores nacionais do grao.

Na regido central do Brasil, o bioma predominante € o Cerrado, que corresponde a uma
zona tropical com inverno seco, de acordo com o sistema de Koppen (Alvares, 2013). A
ocorréncia de temperaturas elevadas e possivel restricdo hidrica no inverno sujeita a cultura do
trigo a eventuais estresses abidticos, e algumas doengas possuem elevada patogenicidade nesta
regido, como a mancha amarela e brusone (Maciel et al., 2020). Neste contexto, o
melhoramento genético é fundamental para a sustentabilidade da triticultura nessas areas de
menor latitude do Brasil, com a exploracdo da diversidade genética existente para

desenvolvimento de cultivares adaptadas a regido.

Desenvolver genétipos que apresentam caracteristicas satisfatorias, superiores aos ja
cultivados, e adaptados a diferentes ambientes, € uma tarefa desafiadora para o melhorista. Os
indices de selecdo sdao ferramentas eficientes para superar a complexidade na selecdo de
multiplas caracteristicas no trigo, uma vez que € requerida alta produtividade, resisténcia a
estresses bidticos e abidticos, e produgcdo de graos que apresentem qualidade tecnoldgica e
nutricional; de forma que possibilitam ganhos equilibrados entre os caracteres de interesse

(Mezzomo, 2020; Wells e Kofoid, 1986).

No processo de sele¢do, ¢ comum a obtencdo de linhagens-elite, ou linhagens com
caracteristicas especificas que sao importantes para uma cultivar moderna; porém ndo possuem
bom desempenho para algum cardter, seja em relacdo a produgdo, a adaptagdo ou ao
aproveitamento pela industria moageira. Estas linhagens podem ser utilizadas como genitores
em hibridagdes com potencial de gerarem uma populacdo com alta frequéncia de alelos

favordveis e diversidade genética (Borém e Miranda, 2013). A vista disso, estudos de
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diversidade entre os gendtipos candidatos em um programa de melhoramento € imprescindivel
para o direcionamento estratégico de possiveis recombinagdes, € uma alternativa para a
investigacdo da divergéncia genética em um conjunto de gendtipos € via andlise de

componentes principais (Cruz et al., 2012).

Para o langcamento de uma cultivar na regido do Cerrado, o Ministério da Agricultura,
Pecudria e Abastecimento (MAPA) requer a realizagdo de ensaios de Valor de Cultivo e Uso
(VCU), conduzidos em trés locais por dois anos, ou dois locais por trés anos, em cultivos em
sequeiro ou irrigado (BRASIL, 2008). Dessa forma, € importante que gendtipos que possuem
bom desempenho agrondmico sejam previamente selecionados, e ha caréncia de trabalhos na

literatura que estudam a sele¢do em geracdes avangadas em trigo (Meier et al., 2019).

Com isso, o objetivo deste trabalho foi avaliar o potencial agrondmico e selecionar
linhagens superiores de trigo em duas safras, bem como realizar o estudo da diversidade
genética para direcionamento de futuros cruzamentos e recombinacdes entre os genotipos

selecionados.

2. REVISAO BIBLIOGRAFICA

2.1. Triticultura — origem, botanica e importancia

O trigo (Triticum spp. L.) foi o primeiro cereal a ser domesticado pela humanidade, e
acredita-se possuir centro de origem na regido sudoeste asidtica, com ampla variabilidade
genética na regido do “Crescente Fértil” e arredores, com registros de cultivo de farro em 9000
a.C., o ancestral do trigo. Atualmente, as espécies cultivadas predominantemente sdao o trigo
comum (Triticum aestivum L.) e o trigo duro (7. durum L.), que sdo alopoliploides descendentes
de um ancestral diploide. Através de hibridacdo natural das espécies T. turgidum subsp.
dicoccoides, um trigo tetraploide cultivado e Aegilops tauschii, uma graminea diploide da Asia
Central, originou-se o T. aestivum L., a espécie estudada neste trabalho. Este processo evolutivo
convergente favoreceu a diversidade genética do trigo, proporcionando adaptabilidade em
vdrios ambientes distintos. Em conjunto com caracteristicas importantes para 0 consumo
humano, como graos maiores e de ficil debulha, colmo resistente, produtividade, maior teor de
proteina e aptidao para produgdo de paes, a dispersdo geografica do trigo comum foi ampla,

tornando-se global. (Baezinger, 2016; Hancock, 2004; Mourad et al., 2019; Shewry, 2009).

O trigo comum € hexaploide (2n = 6x = 42 cromossomos), € possui trés genomas

(AABBDD). Sua reproducao ocorre preferencialmente por autofecundagao, sendo uma espécie
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autégama e monoica, pertencente a familia Poaceae. Seu sistema radicular € do tipo fasciculado,
com presenca de raizes seminais, permanentes e adventicias. Possui em média 5 a 6 folhas
definitivas, constituidas pela bainha, lamina, ligula e um par de auriculas que frequentemente
apresentam pilosidade. A bainha da folha € aderida ao colmo, que € cilindrico e oco,
apresentando de quatro a sete entrends. A emissdo de afilhos é comum, que sdao novos colmos
emitidos a partir da coroa, regido meristemadtica na base do caule. Normalmente, cada afilho

produz uma inflorescéncia a partir da diferenciacdo do meristema.

A inflorescéncia do trigo € tipo espiga composta, distica, constituida por espiguetas
alternadas e opostas na base de sustentacdo, denominada raquis. A espigueta é formada por
duas a nove flores também alternadas, que possuem glumas na base, e as flores sdo envolvidas
pela lema na porcdo inferior, apresentando ou nao arista, e pela pélea, protegendo os orgaos
reprodutivos. O gineceu € constituido por um ovdrio, estilete e estigma plumoso e bipartido, e
o androceu possui trés filetes e anteras de coloragdo amarelada em maturacdo. A fecundacdo
precede a extrusdo das anteras, sendo um mecanismo que favorece a autogamia. O grao formado
€ do tipo cariopse, seco e indeiscente, com aproximadamente 7 mm de comprimento (Borém e
Scheeren, 2015). Os estddios fenoldgicos do trigo, segundo Zadoks et al. (1974), sdo:
germinacdo, crescimento da plantula, afilhamento, alongamento do colmo, emborrachamento,
emergéncia da inflorescéncia (espigamento), antese, desenvolvimento do grdo leitoso,

desenvolvimento do grdo em massa e maturacao, subdividida em 99 fases.

Atualmente, o trigo é o segundo cereal mais produzido no mundo, totalizando 774
milhdes de toneladas nas safras de 2020/2021, e o maior em darea cultivada. Os maiores
produtores mundiais, em ordem decrescente, sao: Unido Europeia (138,4 milhdes de toneladas);
China (136,9 milhdes de toneladas); India (109,52 milhdes de toneladas); Rissia (74,500
milhdes de toneladas) e Estados Unidos (44,79 milhdes de toneladas) (USDA, 2021). A
seguranca alimentar mundial é dependente da triticultura, visto que possui papel essencial na
dieta humana, onde aproximadamente 20% das calorias ingeridas mundialmente sdo derivadas

do trigo (Faostat, 2021; Shiferaw, 2013).

No Brasil, a introdugdo do trigo foi feita ainda no século XVI, tornando-se pioneiro na
exportagdo do grao (Borém e Scheeren, 2015). Todavia, o pais hoje se encontra entre os sete
principais importadores, registrando um valor de importagcdo de mais de 1,317 bilhdo de ddlares
em 2020. Em 2021, o Brasil importou aproximadamente 4,87 milhdes de toneladas de trigo,
sendo em sua maior parte de origem argentina, representando em torno de 86% do total

comercializado no ano (Abitrigo, 2021). A producdo nacional registrada da safra 2021/22 foi
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de aproximadamente 7,811 milhdes de toneladas, atendendo a cerca de 62% da demanda interna
(Conab, 2021). Com a desvalorizacdo do real devido a crise causada pela pandemia, a
importacdo tornou-se mais onerosa, valorizando o trigo nacional (Klein, 2020). Este panorama
refletiu em um aumento significativo de drea cultivada, com destaque para o Brasil Central, que
engloba predominantemente o bioma Cerrado. Seja em sistemas de alto emprego de tecnologia
e em regime de irrigacdo, quanto em ambientes de sequeiro, a triticultura avanca para os estados
do Goids e Bahia, com crescimento de mais de 100% na drea cultivada, segundo o ultimo
levantamento da CONAB. Este avanco representa um desafio para a triticultura nacional, visto
que engloba um conjunto de ambientes que sdao distintos dos estados tradicionalmente

produtores do grdo, o Rio Grande do Sul e o Paran4.

2.2. Melhoramento genético de trigo

Um programa de melhoramento de trigo pode ser dividido em cinco etapas de
desenvolvimento. A primeira é a definicdo do objetivo, como aumento de produtividade,
tolerdncia a estresses abidticos, resisténcia a patdgenos, entre outros. A segunda fase
compreende-se pela identificacdo de germoplasma de interesse e incorporacdo de variabilidade
genética para o programa, através da hibridacao de genotipos contrastantes. A terceira envolve
selecdo e condugdo de populagdes superiores para obtencdo de linhagens, e sdo aplicados
distintos métodos para realizacdo desta fase, de acordo com o objetivo, as limitagdes e os
materiais disponiveis. A quarta etapa consiste na avaliacdo das linhagens obtidas, distribuidas
em diferentes ambientes e anos, a fim determinar o comportamento em areas de adaptacao. Por
fim, a quinta resume-se ao lancamento da cultivar desenvolvida (Baezinger, 2016; Borém e

Miranda, 2013).

Dentre os recursos para conducao das populagdes segregantes para o melhoramento de
trigo no Brasil, destacam-se principalmente os métodos massal, genealdgico, SSD (Single Seed
Descent) e retrocruzamento. A selecdo massal € um dos métodos mais antigos desempenhados
pelo homem, e neste € realizada a selecdo de um niimero elevado de individuos na populagao
que apresentem fendtipo semelhante, sendo eliminados os tipos incomuns ou indesejados, e
entio sdo colhidos em conjunto para originar a progénie. E um método empregado
principalmente para remover variagdes fenotipicas causadas por mudanga de ambiente em
cultivares e purificar linhagens. O método genealdgico consiste na selecio de individuos
superiores da populacdo segregante F2, originando progénies que sdo avaliadas separadamente

em linhas. As melhores progénies sdo submetidas a uma andlise individual de plantas, e as que
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apresentarem fendtipo superior sdo selecionadas e conduzidas. Esta segmentacdo permite o
registro e conhecimento da genealogia das linhagens selecionadas, possibilitando determinar o

grau de parentesco entre elas (Baezinger, 2016; Borém e Scheeren, 2015).

O método descendente de uma tnica semente, ou SSD, que como a denominacao sugere,
uma semente de cada planta € colhida aleatoriamente para se constituir a populacdo seguinte.
Ap6s o aumento da homozigose, realiza-se a sele¢do de plantas superiores, € as progénies sao
avaliadas e encaminhadas para os ensaios preliminares de avaliacdo de linhagens. Como ¢é
obtido o aumento da homozigose separadamente da selecdo, € possivel a conducdo das
populacdes em ambientes diferentes aos de onde a cultivar serd lancada (Baezinger, 2016;

Borém e Miranda, 2013).

O método dos retrocruzamentos baseia-se na introdu¢do de um ou mais caracteres de
interesse de uma cultivar doadora para uma cultivar recorrente, que € geralmente adaptada e
produtiva. A cultivar doadora participa do primeiro cruzamento, € a progénie € cruzada
novamente com o parental recorrente, havendo selecdo das plantas que apresentarem o(s)
carater(s) de interesse. Além dos métodos citados, a selecdo recorrente também ¢ utilizada na
cultura do trigo. Todos os métodos, com suas especificidades, devem ser empregados
estrategicamente, de acordo com o0s objetivos, limitacdes e disponibilidade de recursos,
devendo ser levado em conta as vantagens e desvantagens de cada um deles (Baezinger, 2016;

Borém e Miranda, 2013).

As cultivares de trigo modernas possuem um conjunto de caracteristicas que
proporcionam efetiva resposta em sistemas com emprego de tecnologia e recursos, como
irrigacdo e fertilizacdo adequadas, resultando em elevado potencial produtivo. A descoberta e
incorporagdo dos genes do nanismo RAt, resultando em gendtipos semiandes, proporcionou um
avango na triticultura mundial, como ocorrido nos trabalhos desenvolvidos por Noman Bourlag
no CIMMYT (Centro International de Mejoramiento de Maiz y Trigo) (Acquaah, 2007).
Ganhos genéticos expressivos foram obtidos a partir da década de 70 no mundo (Foulkes et al.,
2007), e no Brasil, um estudo com 187 cultivares lancadas entre os anos 1985 e 2014,
demonstrou um ganho em produtividade de 56.2 kg ha (Woyann, 2019). Os fenétipos de
menor estatura apresentam maior resisténcia ao acamamento, capacidade de afilhamento, maior
ndmero de espigas por drea, e maior produgdo de biomassa. Todavia, novos desafios ainda tém
de ser superados para o avango da triticultura, principalmente no Brasil. Alguns dos principais
objetivos buscados por programas de melhoramento atualmente sdo: adaptacdo a estresses

abidticos, como resisténcia a seca e ao calor (Tricker, 2018); resisténcia a doengas, como
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brusone, mancha amarela e ferrugem (Kohli et al., 2011; Todorovska et al., 2009; Faris et al.,

2013); e qualidade industrial (Herndndez-Espinosa, 2018).

Para o sucesso do desenvolvimento de linhagens com potencial de serem superiores as
cultivares modernas, € essencial o emprego de estratégias que explorem a diversidade genética
do trigo e capitalize os efeitos de natureza aditiva. Um procedimento comum em plantas
autégamas € a realizacdo de diversos cruzamentos, resultando na obtencdo de um elevado
nimero de populacdes. Todo programa de melhoramento possui limitacdes em relagdo a
capacidade de unidades experimentais a serem avaliadas, e a decisdo do niimero de populacdes
e o nimero de familias em cada populacdo a ser conduzido € um desafio para o melhorista.
Contudo, segundo Bernardo (2003), a maneira mais eficiente de se obter reposta a sele¢do €
com a escolha de genitores de valor genético conhecido, sendo possivel a obtencao de resposta
com diversos esquemas do bindmio nimero de populagdes versus nimero de familias de cada
populacdo gerada. Dessa forma, além do conhecimento do desempenho agrondmico das
potenciais linhagens elite desenvolvidas por um programa de melhoramento, o estudo da
diversidade genética é fundamental para o direcionamento de possiveis recombinacdes entre

gendtipos superiores divergentes.

2.3. Componentes de variancia, parametros genéticos e selecao
O sucesso do melhoramento genético vegetal é, em grande parte, devido a aplica¢do dos
fundamentos da genética quantitativa, que busca a compreensdo da heranga de variacOes de
natureza gradual entre individuos e o valor médio destes caracteres. A aplicagcdo de ferramentas
para andlise da variancia e a possibilidade de estimacdo de parametros genéticos relacionados
a estes caracteres quantitativos proporcionam aos melhoristas informacdes importantes para a
definicdo de estratégias de selecdo e identificacdo de gendtipos superiores, seja no

desenvolvimento de linhagens, hibridos ou clones (Bernardo, 2020).

A decomposicao da variancia total (fenotipica, afz) de um ensaio nos permite averiguar a
fracdo da variacdo que € causada por um fator genético e por um fator ambiental. Métodos de
estimacdo como a tradicional andlise de varidncia (ANOVA), ou o método da Maxima
Verossimilhanca Restrita (REML), quando aplicados devidamente, fornecem estimativas
confidveis da variancia genotipica (agz) e ambiental (62). Estes sdo componentes da variancia
total observada em um experimento, e sdo associados aos efeitos aleatérios do modelo
estatistico. O efeito de um fator pode ser conceituado como a dimensdo na qual diferentes niveis

deste fator em estudo, no caso genétipos, influenciam na varidvel de interesse, podendo ser fixo
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ou aleatdrio. De acordo com Searle (2009), efeito de natureza aleatéria € aquele atribuido a um
conjunto (normalmente) infinito de niveis de um fator, no qual é computado a partir de uma
amostra aleatdria coletada do conjunto. Efeito de natureza fixa, por sua vez, € atribuido a um
conjunto finito de niveis de um fator, sendo o efeito destes niveis o que o pesquisador pretende

investigar, especificamente.

Com a estimacdo da variancia genotipica de uma populag¢do, podemos obter parametros
genéticos que nos permite realizar uma sele¢do efetiva. Os componentes da varidncia
genotipica, a herdabilidade dos caracteres e as correlacdes entre os mesmos sao exemplos de
parametros de grande importancia, € o processo estimacdo € dependente de delineamentos
estatisticos e genéticos. Delineamentos genéticos sdo sistemas ordenados por uma estrutura
estabelecida da relagdo de parentesco entre os fatores (individuos ou grupos de individuos)
estudados, que possibilitam a estimativa dos componentes da variancia genotipica. (Cruz et al.,

2014).

A variancia genotipica é composta pela soma da variancia aditiva (¢2), variancia devido
aos desvios de dominancia (¢Z) e variancia devido aos efeitos de natureza epistética (67). A
variancia aditiva € um importante componente, como citado anteriormente, por ser o principal
determinante de propriedades genéticas observédveis da populacdo de melhoramento e que
possibilita resposta de selecdo, principalmente quando realizada em geracdes precoces. Sua
estimacdo é facilitada, visto que é estabelecida de acordo com o grau de parentesco dos
gendtipos analisados. Com isso, em certas ocasides, € possivel particionar a varidncia

genotipica total em parte aditiva e ndo aditiva (Falconer e Mackay, 1989).

Decompondo a variancia fenotipica, € possivel averiguarmos a importancia relativa de
seus componentes, ou seja, o quanto cada um € determinante para a variacdo total dos dados
analisados. A herdabilidade € um parametro baseado na importancia relativa do componente
genotipico da variancia total. Como agz € composto por uma por¢do herdavel (aditiva) e outra
nao herdavel, a herdabilidade é desmembrada em sentido restrito e amplo. Em sentido amplo,
calculada através da razdo entre a variancia genotipica total pela fenotipica, aponta a magnitude
na qual os fendtipos observados sdo determinados por fatores genéticos. Em sentido restrito, a
herdabilidade € contabilizada pela razdo entre a variincia aditiva sobre a fenotipica, nos
indicando a magnitude que os fenétipos observados sdo determinados pelos genes de seus
parentais, ou poderdo ser observados na proxima geracdo (Falconer e Mackay, 1989). Em

plantas autdgamas, a acdo ndo aditiva dos genes, seja de dominincia ou epistatica, pode ser
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assumida como ndo significativa (Moll e Stuber, 1974), principalmente na avaliacdo de

geracdes avangadas com alto nivel de homozigose.

Para avaliarmos a qualidade do processo de estimativa dos parametros citados, a acuricia
seletiva (154) deve ser levada em conta, preferencialmente. Ao contrario dos pardmetros de
coeficiente de variagdo experimental e genético, a acuricia € independente da espécie em estudo
e de caracteres avaliados, podendo ser utilizada como referéncia em experimentos diversos. Por
estar diretamente correlacionada com o valor de F do teste de hipéteses da ANOVA, a acuricia
leva em conta o coeficiente de variacdo experimental, o nimero de repeti¢des e o coeficiente

de variacdo genotipico. (Resende e Alves, 2020).

A selecdo artificial de genétipos superiores em um conjunto avaliado influencia em
alteracdes nos parametros de média e variancia da populagdo em estudo, na maioria dos casos.
Esta alteracdo € denominada resposta a selecdao. Podemos compreendé-la determinando os
valores fenotipicos observados (x) e o valor genético (y), onde a sele¢do atua diretamente em
x, e desejamos obter a resposta em y. Dessa forma, é possivel utilizarmos uma anélise de
regressao linear para obtermos a relacdo entre x e y. Considerando as médias em x e y pré-

selecdo como [, € [y, € as médias pos sele¢do como p'y e iy, temos como resposta a selegdo
(RS) a seguinte equagao:
R5=.u,y_ﬂy =p X (.u,x_.ux)

. . ~ . z z ~ !
sendo f8 o coeficiente de regressdo. A diferenga dos valores observados pré e pds sele¢do p’, —
Uy € definido como diferencial de selecdao (DS). A média fenotipica dos valores dos genétipos
selecionados € relacionada com a porcentagem de individuos da populacdo inicial que o
melhorista selecionard, e isso depende do conhecimento da distribuicdo destes valores em x,
que € geralmente aproximada a distribui¢cao normal. Dessa forma, o conhecimento da variancia
de x (02) é necessdrio para a predi¢do da resposta a selegdo. Se dividirmos DS pelo desvio

padrdo g,,, obtemos o diferencial de selecdo padronizado, que € denominado por intensidade de

selecdo (i):

Este valor pode ser calculado através de tabelas de distribui¢do normal e obtido pela fracao da

populagdo original que sera selecionada (Wricke e Weber, 1986).

Levando em conta o coeficiente de regressdo 3, que é definido como:
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_ Cov(x,y)
=43

podemos reescrever a equagdo de resposta a selecdo da seguinte maneira:

_ Cov(x,y)

RS 2 X (M,x _Hx)
Ux

dessa forma, obtemos a resposta a sele¢ao nao-padronizada:

Cov(x,
RSu — l X J
Gx

e, por fim, a resposta a selecdo padronizada, definida como a RS dividida pelo desvio padrao
emy:

Cov(x,
- (x,¥)

RS, =i =1iX
u 0,0, Pxy

onde p,,, € o coeficiente de correlagdo. Esta € uma maneira generalizada de se obter a resposta
a selecdo. A covariancia entre o fen6tipo conhecido e o genétipo desconhecido Cov(x, y) pode
ser assumida como a variancia genética, sendo obtida entdo a seguinte equacio de resposta a
selecao:

o? o2
DS =2 x DS =ix-%Xo;
oF oF

Cov(x,
_Llovxy)

2

RS
u O_x

Esta resposta obtida através da equacdo mostrada € devidamente aplicdvel quando as
unidades de selecdo serdo recombinadas para formarem a populacdo melhorada ndo
endogamica. Em uma situacdo em que sdo avaliadas familias, em plantas autégamas, onde o
objetivo € avaliar o progresso genético entre geragdes, € possivel predizer o ganho pela seguinte
equagio:

(1 + Fk)O'gz

2
of

GS = DS X

sendo Fj, o coeficiente de endogamia da geracdo onde foi realizada a abertura de linhas pela

selecdo de plantas na populacdo (Cruz et al., 2014).
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2.4. Estratégias de selecao

A selecdo de gendtipos superiores em um conjunto analisado pode ocorrer por meio de
diferentes estratégias. E possivel selecionar para um cariter desejado diretamente, obtendo a
resposta direta. Esta medida, denominada selecao direta, leva em conta como critério de sele¢ao
somente a caracteristica desejada, como rendimento de grdos, por exemplo. Havendo
conhecimento do desempenho dos gendtipos para outros caracteres, também é possivel
atingirmos ganhos indiretos destes na selecdo de uma caracteristica principal. Esta estratégia
denomina-se selecdo indireta, sendo muito utilizada quando hd um cardter de dificil
mensuragdo, ou de baixa herdabilidade, que € possui correlagdo genética com a caracteristica
desejada. Frequentemente observa-se elevada magnitude de ganho de selecao obtido através da
selecdo direta (Fellahi et al., 2020; Meier et al., 2019). Todavia, para os caracteres secundarios,
€ comum ganhos insatisfatorios, principalmente devido a natureza da correlacdo entre os

caracteres avaliados.

No processo de selecdo, é fundamental a avaliacdo de diversos caracteres que sao
importantes para que um genotipo seja considerado superior aos demais, seja dos que
constituem a populacio de melhoramento, seja das cultivares que sdo comercialmente
cultivadas. Uma cultivar moderna deve responder as restri¢des edafoclimaticas dos ambientes
em que é recomendada, a tecnologia empregada pelo produtor e as exigéncias da industria e
mercado consumidor. Portanto, a selecdo multipla de caracteres é uma maneira eficiente de se
realizar a selecdo, visto que se computa o desempenho dos genétipos avaliados com base em
diversas caracteristicas de maneira simultanea, a fim de se obter ganhos de selecdo equilibrados

para caracteres de importancia economica (Cruz et al., 2012).

Os indices de selecdo foram desenvolvidos originalmente por Smith (1936) e Hazel
(1943), sendo o primeiro direcionado ao melhoramento vegetal e o segundo ao melhoramento
animal, com o objetivo de selecionar materiais com base em multiplos caracteres. A junc¢ao
destes caracteres em uma func¢do linear define o valor do agregado genotipico (H) de um

candidato a sele¢do, expresso como:

t
H = Z w;igi
im1

onde t é o nimero de caracteres, g; € o verdadeiro valor genético aditivo inobservéavel do
candidato para o cardter i, e w; é o peso econdomico relativo do cardter i. Esta metodologia

baseia-se na obtencdo uma combinacao linear de valores fenotipicos observaveis, ponderados
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por seus respectivos coeficientes de importancia, com o objetivo de predizer o agregado
genotipico e maximizar a resposta de selecdo e ganhos genéticos em multiplos caracteres

(Céron-Rojas e Crossa, 2018).

Lin (1978) enunciou algumas limitagdes da aplicacdo dos indices cldssicos de selecdo.
A primeira € pela mudanca dos parametros devido a selecdo propriamente dita. Quanto mais
eficiente o indice, maior serd o percentual de reducdo da varidncia genética nas geragdes
subsequentes. A segunda limita¢do é pela possivel ocorréncia de erros de amostragem e
consequente efeito negativo na estimacdo dos parametros necessdrios para a aplicacdo do
indice, enviesando o resultado e os ganhos estimados. A terceira é relacionada com os
respectivos pesos econdmicos de cada varidvel, sendo um desafio para muitos caracteres em se
estipular um valor econdmico relativo. Alguns indices propdem a nao utilizacdo de pesos
econdmicos, como o proposto por Elston (1963) e o de Mulamba e Mock (1978). Por fim,
correlagdes genéticas negativas entre caracteres que sido positivamente favoraveis a selecdo é
um possivel empecilho que pode surgir no processo de aplicacdo dos indices, resultando na
reduc¢do do progresso genético; além do problema pela presenca de multicolinearidade entre as
varidveis, que representa um impedimento na aplicacdo de indices que procedem a inversao da

matriz de covariancia fenotipica, como o indice cldssico de Smith e Hazel.

Carvalho et al. (2002) propos o indice de sele¢ao baseado na distancia euclidiana média
entre o genotipo avaliado e um ide6tipo determinado pelo melhorista a partir de um limite
superior, inferior e valor 6timo para cada caréter avaliado no indice. Quanto maior a distancia,
maior serd a pontuacdo computada no indice, e pior serd a posicdo no ranqueamento de
genotipos. Os caracteres também sdo ponderados por um coeficiente de peso econdmico,

permitindo manipular a importancia relativa de cada varidvel avaliada.

Teixeira et al. (2017), aplicando quatro diferentes indices de selecdo, obteve ganho total
maximo pelo indice da distancia gendtipo-idedtipo, com valores percentuais satisfatoriamente
distribuidos entre os caracteres computados no indice. Mezzomo et al. (2020) alcangou
resultados similares, com maior soma total de ganhos na aplica¢do dos indices com base em

soma de postos (Mulamba e Mock, 1978), e o da distancia genotipo-idedtipo.

2.5. Analise multivariada via componentes principais
A selecdo no melhoramento genético ocorre normalmente a partir de um conjunto de
dados com diversas varidveis, como enfatizado no item anterior. Existem algumas ferramentas

estatisticas que possibilitam a reducao do nimero de varidveis, mantendo as informacdes



20

geradas pelo conjunto de dados original, a fim de facilitar a interpretacdo. Uma das principais
alternativas com esta finalidade € a andlise por componentes principais (ACP). A ACP baseia-
se na obtencdo de combinagdes lineares entre as varidveis de um conjunto de dados, onde a
primeira combinag¢do, ou o primeiro componente principal formado retém a maior parte da
variancia original dos dados, e assim sucessivamente. Dessa forma, esta andlise permite a
interpretagdo da variacdo, ou da diferenca entre os individuos avaliados em um determinado

estudo que contém muitas varidveis (Anderson, 2003).

O ndmero de componentes principais a serem levados em conta neste tipo de andlise
depende da variancia total acumulada, onde € usual que integrem de 70 a 90% do conjunto de
dados original. Todavia, o contexto do conjunto de dados, mais especificamente o nimero de
varidveis, a variancia apresentada por cada varidvel e o numero de individuos, podem resultar
em valores menores. Normalmente, os trés primeiros componentes formados abrangem quase
a totalidade da variancia dos dados originais (Jolliffe, 2005). A observacdo dos dois primeiros
componentes principais formados em um grafico biplot permite uma visualizagdo grafica dos
tratamentos avaliados, bem como os vetores de cada variavel, a fim de se observar a influéncia
de cada uma nos componentes e a divergéncia entre os tratamentos. Também € possivel a

confec¢do de um gréfico tridimensional com a inclusdo do terceiro componente.

Para o melhoramento genético, a ACP permite ndo somente a avaliagdo da diversidade
genética de um conjunto de gendtipos, como também a importancia de cada carater estudado
para a variacdo observada entre os materiais. Isso possibilita a possivel exclusdo de algumas
varidveis que nao influenciam na discriminacao dos gendtipos, com o objetivo de aumentar a

eficiéncia no processo de avaliagdo (Cruz et al., 2012).

3. MATERIAL E METODOS

3.1. Material genético e conducio experimental
O estudo foi realizado em duas safras, sendo a primeira semeada em 2020 e a segunda
em 2021, na estacdo de inverno, em regime irrigado. Foram conduzidas nove diferentes
populacdes derivadas de cruzamentos biparentais e conduzidas pelo método da populacao, com
selecao das melhores plantas na geracdo Fa4, e avaliadas nas geracdes Fau:6 (Safra 2020) e Fa:7
(Safra 2021), respectivamente; além de um grupo de familias de selecdo recorrente (SR) obtidas
pelo PROGRAMA TRIGO-UFV, sendo a primeira safra constituida de 111 linhagens e 10

testemunhas e a segunda safra de 88 linhagens e 12 testemunhas (Tabela 1).
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Tabela 1. Relacdo dos tratamentos com a devida identificagcdo da populag@o de origem por experimento

Numero de linhagens

Populages Safra 2020 Safra 2021
A: BRS 254 x CD 122 8 4
B: BRS 254 x CD 117 29 21
C: CD 150 x VI 98053 16 13
D:CD 116 x CD 1104 14 10
E: BRS 254 x CD 1034 11 9
F: CD 151 x VI 98053 19 18
G: IAC 364 x CD 1039 2 2
H: BRS 264 x CD 196 5 4
I: BRS 264 x CD 150 3 3
Familias SR 4 4
Testemunhas 10 12
Total 121 100

Os experimentos foram conduzidos na Unidade de Ensino, Pesquisa e Extensdo
Professor Diogo Alves de Mello (20°45'14" S; 42°52'55" O; 648 m de altitude), do
Departamento de Agronomia da Universidade Federal de Vicosa (UFV), em Vigosa, Minas
Gerais, Brasil. O delineamento experimental utilizado na safra 2020 foi o latice quadrado
simples, e na safra 2021 latice quadrado triplo. As testemunhas utilizadas foram selecionadas
por serem cultivares recomendadas para cultivo no Cerrado (regido IV de adaptagdo de trigo),
além de alguns dos genitores das linhagens avaliadas, listadas a seguir: TBIO Aton, TBIO
Duque, TBIO Toruk (Biotrigo Genética); MGS Brilhante (EPAMIG); ORS Feroz, ORS Senna,
ORS Guardido (OR Sementes); e os genitores BRS 264, BRS 254 (Embrapa), CD 150, CD 151
e CD 1104 (COODETEC). Na safra 2020, as parcelas foram constituidas por duas linhas de
Sm, espacadas a 0,2m, e na safra 2021 trés linhas de 3m, com o mesmo espacamento entre
linhas. A densidade populacional foi de 350 sementes/m2. A irrigacdo foi realizada com base
na necessidade hidrica da cultura, através de aspersdo convencional. Os tratos culturais foram
realizados de acordo com as recomendagdes de cultivo para a cultura do trigo, e as pragas e

doencas incidentes foram controladas de acordo com o nivel de dano econdmico (Kuhnem,

2020).

3.2. Caracteres avaliados
Para a avaliacdo do desempenho agrondmico das linhagens, foram avaliados os
seguintes caracteres: altura de planta (AP), mensurada através de régua em centimetros, do nivel
do solo até a altura de insercdo da espiga; data de espigamento (ESP), contabilizada pelo

numero de dias da semeadura até a aparicao da primeira espiga (fase 50 da escala fenoldgica de
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Zadoks et al., 1974) em pelo menos 50% das plantas da unidade experimental; incidéncia de
ferrugem foliar (FE) e mancha amarela (MA), utilizando nota de doenca (1 para plantas
extremamente suscetiveis a 5 para plantas resistentes), sendo aplicada a conversao das notas de
acordo com Anjos et al. (2019); massa de cem graos (MCG), obtida em gramas e mensurada
em balanca de precisdo a partir de uma amostra aleatéria de cem graos; peso do hectolitro (PH),
medida de acordo com as Regras para Andlise de Sementes, em kg 100L!; e rendimento de
graos (RG), obtido pela massa total de graos da parcela, ajustada a 13% de umidade, convertida

em kg ha™’.

3.3. Analises estatisticas
Os dados foram submetidos a andlise de variancia individual para cada safra, com o

auxilio do software Genes (Cruz, 2006), de acordo com o modelo estatistico a seguir:
Yieh = U+t 13+ (D/1) ey T e

onde Yie(j) ¢ o valor observado do tratamento i (i = 1,2,...,v = kz), no bloco incompleto
L =1,2,..,k),darepeticio j (j = 1,2,...,7); u é amédia geral do experimento, inerente a
toda observagéo; t; € o efeito fixo do tratamento i; 7; € o efeito da repeti¢@o j; e;p(j) € 0 erro
aleatdrio associado a observagao yip(j). A soma de quadrado de tratamentos foi desdobrada em

soma de quadrados de linhagens e testemunhas, possibilitando o teste de significancia para cada

grupo e o contraste entre eles.

Os estimadores dos componentes de variancia sdo calculados através das respectivas
esperancgas do quadrado médio, obtidos através das seguintes equacdes, de acordo com Silva et

al. (1999):

62 = QMR
~, _QMT — QMR
$s =—7—
"EF1
A2 _ i — 1)?
f v—1

onde 62 é a variancia residual; qb; € o componente quadritico referente a variabilidade

genotipica; QMR é o quadrado médio do erro efetivo; QMT € o quadrado médio do tratamento;
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[; é a média ajustada do i-ésimo tratamento, e i = Z;“i. A estatistica para testar a hipétese de

nulidade (Hy: 435 = 0) € realizada através do teste F, demonstrada a seguir:

MT
g o QMT
OMR
onde F possui (v — 1) e (k — 1)(rk — k — 1) graus de liberdade.

A eficiéncia do latice € obtida através da seguinte equagao:

QMRDBC
EL = EEF

onde EL € a eficiéncia do latice; QMRpg. € o quadrado médio do erro no delineamento em

blocos ao acaso e EEF € o erro efetivo do latice.
O coeficiente de variagdo experimental (CVe) foi calculado de acordo com a equagio a

seguir:
VEEF
x 100

CVe(%) = —

em que X é a média fenotipica observada para o cardter.
A herdabilidade média genotipica em sentido amplo (h%yg) foi obtida através da razdo

entre o componente quadratico genotipico e a variancia fenotipica do experimento através da

seguinte formula:
_%
=—

h2.,
Ji

Por fim, a acuricia seletiva foi calculada através da equacdo a seguir:

3.4. Selecao de linhagens
As melhores linhagens foram selecionadas em cada geracdo com base no indice de

distancia gendtipo-idedtipo (DGI) (Carvalho et al., 2002). Foram calculados os valores
maximo, minimo e médio de cada carater, para serem determinados os intervalos e valores
6timos almejados no processo de selegdo. X;; € o valor fenotipico médio do i-ésimo gendtipo
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em relag@o ao j-€simo cardter, Y;; € o valor fenotipico médio transformado e C; € uma constante
relativa a alteracdo da média para o genétipo que ndo se encontra dentro dos padrdes requeridos.

Logo, LI; € o limite inferior apresentado pelo gendtipo para o j-€simo cardter, de acordo com o
valor estipulado pelo melhorista; LS; € o limite superior € VO; € o valor 6timo. Dessa forma, se

LI <X; <LS entaoY =X,

ij = N XU < LI], entao YU = XU + VOJ - LI] - C], S€ XU > LI],

ij>
entdo Y;; = X;; + VO; — LS; + C;. O valor de (; garante que qualquer valor de X;; dentro do
intervalo de variagdo em torno do valor 6timo resultard em um Y;; com magnitude préxima ao

V0;, diferentemente dos valores de X;; que estiverem fora deste intervalo. Dessa forma, a

transformacgdo garante a depreciacdo dos valores fenotipicos que nio estiverem dentro do

intervalo. Os valores de Y;; obtidos sdo padronizados e ponderados pelo peso determinado para

cada cardter, resultando em valores de y;;, da seguinte forma:

‘/_XS(Y)

onde S (Yi j) € o desvio-padrao da média fenotipica dos valores obtidos com a transformacao; e
a; o peso econdmico de cada carater. Também s@o obtidos os valores 6timos padronizados e

ponderados pelo mesmo processo:

_ J

Os valores computados para o indice sdo entdo obtidos de acordo com a férmula

especificada abaixo:

1 n
— 2
Ipgr = —Z i = V0ij)
n j=1

Seguem abaixo os respectivos pesos econdmicos, valores 6timos e limites superior e
inferior determinados para as varidveis avaliadas em cada geracdo (Tabela 2). Para as varidveis
AP e ESP, o sentido de decréscimo de média é o favoravel para selecdo. Para as demais
varidveis, € almejado o aumento dos valores. Foi aplicada uma intensidade de selecdo
equivalente a 12% e 15% para as safras 2020 e 2021, respectivamente, a fim de se obter 15

genGtipos selecionados em cada experimento.
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Tabela 2. Peso, valores 6timos, limites inferiores e superiores para cada variavel adotados no indice
distancia genétipo-idedtipo

Safra 2020 Safra 2021
Varidvel Peso Otimo Lim.Inf. Lim.Sup. Otimo Lim.Inf. Lim. Sup.
AP (cm) 1 71 71 86 77 77 92
ESP (dias) 1 54 54 58 55 55 59
FE (nota) 1 3,5 1,7 3,5 34 1,7 34
MA (nota) 1 33 1,5 33 2,1 1,0 2,1
MCG (g) 1 5,22 391 5,22 4,51 3,63 4,51
PH (kg 100L ) 1 78,4 74 78,4 79,5 75,0 79,5
RG (kg ha'!) 2 5615 3365 5615 4352 23780 4352

AP: altura de planta; ESP: espigamento; FE: ferrugem; MA: mancha amarela; MCG: massa de cem

graos; PH: peso do hectolitro; RG: rendimento de graos.
A predi¢do do ganho de selecdo foi calculada a partir da seguinte equacao:

Xs—X
GS(%) === 2 X hZ,4 % 100
0

3.5. Analise multivariada via componentes principais
Para a obtengdo dos componentes principais, as médias fenotipicas X;; foram
padronizadas para possibilitar a combinagdo linear entre as varidveis originais. Logo, seja x;; a
média padronizada do i-ésimo gendtipo para a j-ésima varidvel, e R a matriz de correlagdo
fenotipica entre as varidveis do conjunto. O primeiro e o segundo componente principal CP; e

CP, sao compostos pelas seguintes combinagdes lineares (Cruz et al., 2012):
CP; = a1xi1 + ayXjp + azxiz + ayxiy + asxis + agXie + a7X;7

CPZ = blxl'l + bzxiz + b3xi3 + b4,xl'4, + bsxis + b6xl'6 + b7xl‘7

2 _ 2 _
aj—ij—l

=1

7
j=1

A maior variancia € apresentada pelo primeiro componente formado CP;, e tomando-o

7
j=1

~.

como exemplo, sua variancia € calculada por:

V(CP)) = a'Ra
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em que a’ é um vetor 1 X n de elementos a (j=123,..., 7), obtido para que a variancia de
CP; seja maximizada. Dessa forma, impde-se a restricdo a’a = 1 no conjunto de solugdes de
a. Expressando V(CP;) pela fungdo w,, e aplicando o multiplicador 1, de Lagrange para

encontrar o ponto extremo da fung¢@o restrita w, tem-se:
w; =a'Ra+A;(1—-a'a)
Realizando a diferenciacdo da fungdo w;, e denominando dw;/da = ¢, encontra-se:
(R=2ADa=¢

A solucido deste sistema deve obedecer a condicdo de que a # ¢. Com isso, a determinante de
R — 241 deve ser nula, para que o sistema se torne indeterminado e a solucdo satisfaca a
restricdo imposta. Como A, s@o os valores que transformam a matriz R em uma matriz singular,

A4 s@o os autovalores de R e a € o autovetor associado.

Para CP;, o autovalor A; deve ser o maior dos n autovalores estimados, pois, pré-

multiplicando ¢ por a’, verifica-se que:
a’'Ra—a'al; =0
como a’'a = 1, logo:
Ay =a'Ra=V(CP)

Por a ser um vetor utilizado para maximizar V(CP;), essa condi¢do determina que A,
assume o valor méximo entre os elementos do conjunto de autovalores de R, justificando a
maior variancia para o primeiro componente principal. Para o segundo componente principal
CP,, a obten¢do do autovalor 4,, o segundo maior, e do seu autovetor associado b é estimado
de maneira andloga a descrita acima, assim como dos demais componentes principais

estimados.

A medida de dissimilaridade entre os gendtipos foi realizada com base na distancia
euclidiana a partir da distancia grafica entre as linhagens pelos seus respectivos escores nos

primeiros componentes principais formados, de acordo com a equagdo a seguir:

depijy = \/(Yu —Yir1)? + (Yiz — Yir2)?
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3.6. Softwares utilizados
Foi realizada a andlise descritiva e multivariada com o auxilio do software R (R
Development Core Team, 2020), e para a confeccdo dos graficos de boxplot, radar e
componentes principais foram utilizados os pacotes tidyverse() (Wickham et al., 2019), fmsb()
(Nakazawa et al., 2019) e ggplot2() (Wickham et al., 2011), respectivamente. A andlise de
variancia foi feita através do software Genes (Cruz, 2013), bem como a aplicacio do indice de

selecdo genotipo-idedtipo.

4. RESULTADOS E DISCUSSAO

4.1. Anélise descritiva dos dados
Os resultados da anélise descritiva podem ser visualizados na Figura 1. Observa-se que

a amplitude interquartilica € maior na safra 2020 para a maioria varidveis, possivelmente devido
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Figura 1. Boxplots das varidveis analisadas no experimento. AP: altura de planta, ESP:
espigamento, FE: ferrugem, MA: mancha amarela, MCG: massa de cem graos, PH: peso do
hectolitro e RG: rendimento de graos.
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maior variabilidade de linhagens presente no primeiro experimento. Os resultados também
indicam maior média para rendimento de graos (RG) e massa de cem graos (MCQG) na safra
2020. A auséncia de linhagens que foram selecionadas e ndo compuseram o ensaio em 2021,
em conjunto com as condicdes ambientais de colheita, realizada em periodo que houve

ocorréncia de chuvas, justificam a diminui¢do na média para rendimento de graos.

4.2. Analises estatisticas e biométricas

As andlises de variancia individuais (Tabelas 3 e 4) indicaram efeito significativo de
gendtipo a 1% de probabilidade para todas as varidveis em nivel de linhagens, em ambos os
experimentos. Em nivel de testemunhas, na safra 2020, a variabilidade genotipica foi ndo
significativa para as varidveis MA e MCG, e significativa a 5% de probabilidade para PH e 1%
para o restante das varidveis. Na safra 2021, a ndo significancia a nivel de testemunhas foi
observada somente para a varidvel MA. O contraste L. x T foi nao significativo na safra 2020
para as varidveis AP, PH e RG, e na safra 2021 foi significativo para todas as varidveis a 1%
de probabilidade, exceto para AP, que apresentou efeito significativo de gendtipo a 5% de
probabilidade para esta varidvel. Estes resultados expressam que hé variabilidade genética que

pode ser explorada no conjunto de genétipos avaliados no experimento.

O processo de estimacdo e interpretacio dos componentes de varidncia sao
fundamentais no processo de selecdo, pois possibilitam ao melhorista averiguar, diante da
variabilidade total observada, qual a magnitude desta € devido a fatores genéticos. Além disso,
a decomposi¢do da varidncia nos permite a obtencdo de pardmetros importantes na avaliacao
dos experimentos e na predicao de ganhos de selecdo, como a razdo entre os coeficientes de
variacdo genético e experimental, herdabilidade, acuricia seletiva, entre outros (Ramalho et al.,

1993; Borém e Miranda, 2013).

De acordo com a classificagdo de Resende e Alves (2020), a acurécia seletiva apresentou
valores altos a muito altos em ambos os experimentos, variando de 0,75 para MA na safra 2021
até 0,96 para ESP na mesma geracdo, e a mesma classificacdo se aplica para os niveis de
herdabilidade. Segundo estes autores, valores de acuricia acima de 0,70 devem ser buscados
no processo de selecao de gendtipos superiores, e este parametro deve ser levado em conta em
conjunto com os coeficientes de variacao genético e experimental para avaliagdo da precisao

experimental.

A avaliacdo do ciclo, mais especificamente a fase de espigamento, apesar de ser

controlada por multiplos genes e influenciada por condigdes ambientais como temperatura e
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duracdo do dia (Zhang et al., 2009), € precisa devido a facilidade de identificac@o deste estadio
fenoldgico e alta influéncia genética, justificando os valores mais elevados de acurécia seletiva

(0,84 em 2020 e 0,96 em 2021).

A razdo CV g/CVe foi maior que a unidade para as varidveis AP, ESP, FE, PH e RG na
safra 2020 e para as varidveis ESP, FE, MCG e PH na safra 2021. De acordo com Cruz et al.
(2012), valores maiores que a unidade para este parametro indicam situagdo favordvel para a
selecdo, com obtencdo de ganhos expressivos. As demais varidveis apresentaram valores
préximos a 1, salvo pela MA na safra 2021 (0,65). Este panorama reforca a estratégia de se
aplicar a selecao multipla de caracteres, visto que algumas das importantes varidveis avaliadas
possuem dificil avaliacdo, como MA, ou sd@o muito influenciadas por fatores ambientais, como

RG.

Os coeficientes de variacdo experimental apresentaram magnitudes que indicam, no
geral, boa precisdo experimental, exceto para RG na safra 2021. Neste experimento, a época de
colheita coincidiu com incidéncia de chuvas, o que possivelmente influenciou em menor
uniformidade de colheita. Para as varidveis de doenga FE e MA, foram encontrados os valores
absolutos mais elevados de CVe em ambas as geracdes (34,05% e 41,16% na safra 2020 e
30,04% e 40,98% na safra 2021, respectivamente). Na literatura, € comum a obtencdo de
valores mais elevados deste parametro para caracteres que analisam severidade de doencas.
Mitter et al. (2006) analisou um germoplasma de trigo com objetivo de encontrar resisténcia a
podridao da coroa (Fusarium pseudograminearum) em casa de vegetacao, e foram encontrados
valores de CVe entre 47,2% e 70%; e mesmo com 0 aumento progressivo de repeticdes, o
coeficiente de variacdo ndo apresentou diminui¢do. Vazquez et al. (2012), analisando
resisténcia da cultivar de trigo ‘Stephens’ a ferrugem amarela (Puccinia striiformis f. sp. tritici)

em varios ambientes, obtiveram valores de CVe de 23% a 81%.
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Tabela 3. Andlise de varidncia e pardmetros genéticos de genotipos de trigo para os sete caracteres em
estudo na safra 2020, com tratamentos ajustados

FV GL QoM
AP ESP FE MA MCG PH RG
Bloco/Rep 20 117,69 13,10 0,432 0,39 0,27 4,89 405161,90
Tratamentos 120 88,05 16,90" 1,07 1,12" 0,34 10,097 1195632,73"

Linhagens (L) 110 88,72 10,74™ 1,01 1,057 034" 10457 1233008,13™
Testemunhas (T) 9 84,26 38,62 093" 0,58 0,19 641" 870963,20™

LxT 1 48,19™ 49890 873" 1331 197" 364" 636524
Erro efetivo 100 2448 5,13 035 039 013 290 27367247
hig 0,72 070 0,67 065 061 071 0,77
T4g 0,85 0,84 082 081 078 084 0,88
CVe 5,75 388 3405 41,16 928 230 15,58
CVg/CVe 1,14 1,07 1,01 097 088 1,11 1,30
Eficiéncia do Létice 153,46 117,82 100,99 99,84 11020 105,67 103,25

FV: Fontes de variagdo; GL: graus de liberdade; QM: quadrados médios; **: significativo a p<0,01; "
significativo a p<0,05; ": ndo significativo. AP: altura de planta, ESP: espigamento, FE: ferrugem, MA:
mancha amarela, MCG: massa de cem graos, PH: peso do hectolitro e RG: rendimento de grios.

Tabela 4. Andlise de varidncia e parAmetros genéticos de genotipos de trigo para os sete caracteres em
estudo na safra 2021, com tratamentos ajustados

QM

v GL AP ESP FE MA MCG PH RG
Bloco/Rep 27 13026 3,98 040 023 583 256  696835,52
Tratamentos 99 111,85 15,88 1,83 042" 024" 1643" 1023598,72"
Linhagens (L) 87 10569 9,80 1,68 038" 020" 1697 81987643
Testemunhas (T) 11 153,33 43,67" 2,61 026" 053" 7,87 2497912,21"
LxT 1 191,68° 239,98 7,12 524 056" 62,12 2529989,98"
Erro efetivo 171 31,82 122 025 0,19 002 279 35043199
hing 0,72 092 08 056 091 083 0,66
T4g 0,85 096 093 075 095 091 0,81
CVe 6,14 1,86 30,04 40,98 4,15 223 24,89
CVg/CVe 0,92 2,00 145 065 1,79 1,28 0,80
Eficiéncia do Latice 133,88 123,10 103,62 100,96 114,33 98,91 107,65

FV: Fontes de varia¢do; GL: graus de liberdade; QM: quadrados médios; **: significativo a p<0,01; ™
significativo a p<0,05; ": ndo significativo. AP: altura de planta, ESP: espigamento, FE: ferrugem, MA:

mancha amarela, MCG: massa de cem grdos, PH: peso do hectolitro e RG: rendimento de gréos.

4.3. Genétipos selecionados
A aplicacdo do indice de distancia genétipo-idedtipo para as safras 2020 e 2021, com
intensidade de 12% e 15% respectivamente, possibilitou a selecdo de 15 genétipos em cada

geracdo (Tabelas 5 € 6).
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Tabela 5. Gené6tipos de trigo selecionados na safra 2020 pelo indice da distancia gendtipo-ideétipo, teste
de Dunnett (5%) e ganho de sele¢do (GS%)

Genotipos selecionados AP ESP FE MA  MCG PH RG
36F_CD 151 x VI 98053 84  55° 2,5® 2 @b 4,52%  76,8% 3780
39D_CD 116 x CD 1104 90%®  55°P 2,0® 2@ 427*%  758%® 5149%
64F_CD 151 x VI 98053 76%®  56° 2,1% 2@ 4,29° 75,0%® 3863 %

8A_BRS 254 x CD 122 79 580 1,5% 1,5%  436% 743%® 4843
67C_CD 150 x VI 98053 712 54° 20%®  1,75%® 416° 75,0 38242

6K_FAMILIA 86 SR g6*® 57° 20%®  1,75%® 424%  76,6% 42182

15B_BRS 254 x CD 117 84 550 1,34 1 420%  77,5% 5228%*
16B_BRS 254 x CD 117 g3  59°b 2,8%® 275%® 389 7] 8® 4775 ®
73F_CD 151 x VI 98053 87%® 60 2,8 25 405%® 737%® 42402
57C_CD 150 x VI 98053 93 570 22%®  175%®  473%  76,4%® 37912
16D_CD 116 x CD 1104 g9 58 2,1® 2ab 3,74%® 76,0 47052
60B_BRS 254 x CD 117 96 58 2,3 2ab 4,41%  748% 45362
11B_BRS 254 x CD 117 84 g1 2,7% 275%® 419b 7333 3948 2
33E_BRS 254 x CD 1034 883  55° 1,7® 1,5% 426% 78,0%® 3970 @
12C_CD 150 x VI 98053 81 57° 20® 1,5% 395%® 74 6%® 3992 2

TEST_ TBIO ATON 83,2* 66,5° 2,82 2,52 3,52 74,9 4177,5*
PAI_BRS 254 87,0° 57,0° 1,0° 1,3° 3,7° 74,3° 2877,5°
Ganho de Selecio (GS%) -1,09 -1,71 1529 17,08 4,66 1,23 21,99
4: diferenca ndo significativa com testemunha TBIO ATON (p<0,05); ®: diferenga nio significativa com

testemunha BRS 254 (p<0,05); *: diferenca significativa em relacdo a ambas as testemunhas (p<0,05).
AP: altura de planta, ESP: espigamento, FE: ferrugem, MA: mancha amarela, MCG: massa de cem
graos, PH: peso do hectolitro e RG: rendimento de graos.

Tabela 6. Gendtipos de trigo selecionados na safra 2021 pelo indice da distancia gendtipo-idedtipo,
teste de Dunnett (5%) e ganho de selecdo (GS%)

Gendtipos selecionados AP ESP FE MA MCG PH RG
14B_BRS 254 X CD 117  96%® 57%® 2,6 L1®  421*  77,6® 3160
47C_CD 150 X VI 98053 92 58 2,2 1,2%® 3,78°  78,1%® 3095

8A_BRS 254 X CD 122 93 61® 1,9° 1,0®  4,15* 773%™ 3405%
5C_CD 150 X VI 98053 91 58 2,1® 0,8% 3,61°  762® 3939
53A_BRS 254 XCD 122  92% 59 1,6° 1,0%® 3,99  78,1%® 3123%
25F_CD 151 X V198053  90% 60® 2,7% 1,3% 3,62°  77.4%® 2988
36F_CD 151 X VI 98053  86% 57 2,4 1,2%® 400> 76,0 2362°
20E_BRS 254 X CD 1034  95% 58 2,7% 1,0%® 3,88°  75,1%® 2964
61C_CD 150 X VI 98053 82 60 2,8% 1,7% 3,70°  745%®  2454°
62C_CD 150 X VI 98053 80 56 * 2,0° 1,0%® 3,58 749%®  2753%®
63F_CD 151 X VI 98053 97,0 58,3%® 0,8° 0,7 3,39 70,2%  2125°
38F_CD 151 X VI 98053 89,9 592 3,1®  1,7®  3,66° 77,30® 2271°
20C_CD 150 X VI 98053 92,0® 58 2,6 1,1 3,88°  78,20%® 2356°

3F_CD 151 X VI98053  98,6® 574 1,5° 08%®  4,11* 74,43%® 3557
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1C_CD 150 X VI 98053  90,6® g 2,92 1,6 376% 75,802 2493°

TEST_ORS GUARDIAO  83,8* 59% 33¢@ 1,82 4,52¢ 77,1*  4375%
PAI BRS 264 94,8* 593" 2,0° 1,0° 3,7° 75,2%  3430,5°

Ganho de Selecdo (GS%) -2,08  -1,29 36,18 8,41 5,71 1,37 23,67
% diferenca ndo significativa com testemunha TBIO ATON (p<0,05); ®: diferenga nio significativa com

testemunha BRS 254 (p<0,05); *: diferenca significativa em relagdo a ambas as testemunhas (p<0,05).
AP: altura de planta, ESP: espigamento, FE: ferrugem, MA: mancha amarela, MCG: massa de cem

graos, PH: peso do hectolitro e RG: rendimento de graos.

Dentre as nove populagdes que compuseram os ensaios, no primeiro experimento foram
selecionadas linhagens das popula¢des BRS 254 x CD 117 (4 linhagens); CD 151 x VI 98053
(3 linhagens); CD 150 x VI 98053 (3 linhagens); CD 116 x CD 1104 (2 linhagens); BRS 254 x
CD 122 (1 linhagem); BRS 254 x CD 1034 (1 linhagem); BRS 254 x CD 122 (1 linhagem);
além da linhagem do grupo de sele¢do recorrente 86 SR (1 linhagem). No segundo experimento
foram selecionadas linhagens das populacdes CD 150 x VI 98053 (6 linhagens); CD 151 x VI
98053 (5 linhagens); BRS 254 x CD 122 (2 linhagens); BRS 254 x CD 117 (1 linhagem); BRS
254 x CD 1034 (1 linhagem). As populacdes CD 150 x VI 98053 e CD 151 x VI 98053
demonstraram grande potencial para derivacdo de linhagens com bom desempenho
agrondmico, visto que cada uma proveu no minimo 20% das linhagens selecionadas em ambos

0s experimentos.

A selecdo das testemunhas para o teste de Dunnett (5%) foi realizada com base na
recomendacao das cultivares para o cultivo na regido do Cerrado. A cultivar TBIO Aton possui
ciclo e estatura média (Biotrigo Genética, 2020), e a cultivar BRS 254 possui ciclo precoce e
estatura média (Embrapa, 2005a). A cultivar ORS Guardido possui ciclo médio a precoce e
estatura baixa (OR Sementes, 2021), e a cultivar BRS 264 possui ciclo precoce e altura média

(Embrapa, 2005b).

O teste de Dunnett (5%) indicou superioridade dos genétipos 39D_CD 116 x CD 1104
e 15B_BRS 254 x CD 117 na safra 2020 em relacdo as testemunhas para RG. Sete gen6tipos
selecionados também apresentaram superioridade para MCG em relacdo as testemunhas no
mesmo experimento. O espigamento dos selecionados nesta safra também indica precocidade

de ciclo, visto que onze gendtipos foram significativamente mais precoces que a cultivar TBIO

Aton e ndo diferiram da BRS 254.

Na safra 2021, observamos também desempenho competitivo das linhagens

selecionadas em relagdo as testemunhas. A linhagem 62C_CD 150 X VI 98053 apresentou ciclo
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significativamente mais precoce que as testemunhas, e nio diferiu para rendimento de graos,

destacando-se como gendtipo potencial para langamento.

Os gendtipos 36F_CD 151 x VI 98053 e 8A_BRS 254 x CD 122 foram selecionados
em ambos os experimentos. Os gendtipos 39D_CD 116 x CD 1104, 15B_BRS 254 X CD 117,
16B_BRS 254 x CD 117, 57C_CD 150 x VI 98053, 16D_CD 116 x CD 1104, 60B_BRS 254
x CD 117 e 11B_BRS 254 x CD 117, totalizando 7 selecionados na safra 2020, nio

compuseram O ensaio no ano seguinte.

Obter ganhos satisfatérios em todas as varidveis avaliadas em um processo de sele¢dao
multipla € desafiador. Meier et al. (2019), ao aplicar o indice com base em soma de postos
(Mulamba & Mock) e o indice cldssico (Smith & Hazel), obteve ganhos de selecao equilibrados,
porém positivos de 3,34% e 3,96% para altura de plantas, o que € especialmente indesejado em
condi¢des de cultivo irrigado (Mezzomo, 2020). Com o propdsito de diminuir a suscetibilidade
do trigo ao acamamento, sdo buscados genodtipos de baixa estatura, sendo interessante o

decréscimo deste carater.

Fellahi et al. (2018) também demonstra em seus resultados a consisténcia na aplicacao
de indices de selecdo em trigo em proporcionar ganhos equilibrados entre as varidveis, com
inclusdo de caracteres fisioldgicos. A selecdo direta proporciona maiores ganhos absolutos para
a varidvel escolhida, mas, em contrapartida, normalmente resulta em ganhos indesejados para

caracteres secundarios de interesse do melhorista.

Para a avaliagdo da soma de ganhos, € importante a separacdo entre as varidveis com
interesse em acréscimo das com interesse em decréscimo, possibilitando uma andlise mais
concisa, como se observa em Olivoto e Nardino (2021). Esse trabalho expde um novo indice
de distancia gendtipo-idedtipo multi-cardter (MGIDI) com resultados promissores,
apresentando ganhos satisfatérios para todos os caracteres avaliados na selecao de genétipos de
trigo. Este indice, baseado em andlise de fator, propde aplicacdo e interpretacio facilitadas, uma
vez que ndo ha problemas na avaliacdo de caracteres correlacionados, situacio de comum

ocorréncia em processos de selecao.

O indice de distancia gendtipo-idedtipo (DGI) foi eficiente em possibilitar ganhos
desejados para todas as varidveis em ambas as geragoes, visto que a redugdo dos caracteres AP
e ESP foi almejada no processo de selec@o, a fim de selecionar um genétipo que possua baixa

estatura e precocidade, em conjunto com o acréscimo da média das demais varidveis. Um
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expressivo ganho para FE (36,18%) foi obtido na safra 2021 e para RG em ambas os
experimentos (21,99% e 23,67%).

E possivel observar as médias fenotipicas dos genétipos selecionados em um gréfico de
radar, a fim de se obter um panorama comparativo geral sobre o desempenho dos genétipos e
as caracteristicas de cada um para cada varidvel avaliada, nas safras 2020 (Figura 2) e 2021

(Figura 3).

36F_CD 151 X VI 98053
39D_CD 116 X CD 1104
64F_CD 151 X VI 98053
8A_BRS 254 X CD 122
67C_CD 150 X VI 98053
B6K_FAMILIA 86 SR
15B_BRS 254 X CD 117
16B_BRS 254 X CD 117
73F_CD 151 X VI 98053
57C_CD 150 X VI 98053
16D_CD 116 X CD 1104
60B_BRS 254 X CD 117
11B_BRS 254 X CD 117
33E_BRS 254 X CD 1034
12C_CD 150 X VI 98053

o
.
200 P OO

Figura 2. Grafico de radar com os gendtipos selecionados na safra 2020.
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14B_BRS 254 X CD 117
47C_CD 150 X VI 98053
8A_BRS 254 X CD 122
5C_CD 150 X VI 98053
53A_BRS 254 X CD 122
25F_CD 151 X VI 98053
36F_CD 151 X V1 98053
29E_BRS 254 X CD 1034
61C_CD 150 X VI 98053
62C_CD 150 X VI 98053
63F_CD 151 X V1 98053
38F_CD 151 X V1 98053
20C_CD 150 X V1 98053
3F_CD 151 X VI 98053
1C_CD 150 X VI 98053

00O QOO &

Figura 3. Grafico de radar com os genétipos selecionados na safra 2021.

4.4. Componentes principais

Com base nos resultados obtidos pelo método de componentes principais, foram obtidos
os autovalores e porcentagens da variancia explicada por cada um dos sete componentes
principais formados pelo conjunto de dados nas safras 2020 (Tabela 7) e 2021 (Tabela 8). Os
dois primeiros componentes principais acumularam 59,23% e 54,83% da variancia do conjunto
de dados original. O grande numero de varidveis avaliadas decresce a capacidade de se explicar
niveis acima de 80% da variancia total em apenas dois componentes. Ajmal et al. (2013)
realizou andlise multivariada via componentes principais em germoplasma de trigo, avaliando
7 caracteres em 50 linhagens, e obteve a retencdo de 70,58% da variacdo total no terceiro
componente principal formado. Casagrande et al. (2020) realizou um estudo de importancia de
caracteres em um conjunto de 32 linhagens de trigo em Ensaio Preliminar de Linhagens (EPL)
e 12 nove cultivares comerciais através da andlise de componentes principais, obtendo

aproximadamente 80% da variacdo total também no terceiro componente principal.
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Tabela 7. Autovalores, propor¢do da variancia e propor¢cdo acumulada dos componentes principais
formados na safra 2020

Componente  Autovalores Proporcao da variancia  Proporcdo acumulada

Principal 1) (%) (%)
CP1 2,35 33,61 33,61
CP2 1,79 25,63 59,23
CP3 0,98 14,04 73,30
CP4 0,74 10,58 83,85
CP5 0,68 9,67 93,52
CP6 0,37 5,30 98,81
CP7 0,08 1,19 100

Tabela 8. Autovalores, propor¢do da variancia e propor¢cdo acumulada dos componentes principais
formados na safra 2021

Componente Autovalores  Propor¢do da varidncia Proporcdo acumulada

Principal 1) (%) (%)
CP; 2,11 30,07 30,07
CP; 1,73 24,76 54,83
CP; 1,21 17,21 72,04
CP4 0,68 9,75 81,79
CPs 0,50 7,14 88,92
CPs 0,48 6,82 95,74
CP; 0,30 4,26 100

A contribui¢do das varidveis para cada componente principal nos dois experimentos é
apresentada na Tabela 9. Na safra 2020, as varidveis que mais contribuiram para o CP; foram
FE e MA, com o mesmo valor de contribui¢do (-0,57). Na safra 2021, as varidveis de produgao
PH (0,49), RG (0,47) e MCG (0,47) tiveram maior importancia no primeiro componente
formado, seguido pela FE (0,41). Este padrdao foi similarmente observado para o segundo
componente da safra 2020, onde as varidveis MCG (0,53), PH (0,47) e RG (0,42) foram as
varidveis de maior importancia para a CP>. Em 2021, as varidveis de maior contribuicdo para a
CP; foram MA (0,56) e ESP (0,54). Para o terceiro componente principal formado, em ambos
os experimentos a varidvel AP foi a de maior contribui¢do, em sentidos opostos (-0,66 e 0,69,

respectivamente).
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Tabela 9. Contribuicdo das varidveis para os trés primeiros componentes principais formados nos
experimentos

Variaveis ch CP CPs

2020 2021 2020 2021 2020 2021

AP -0,33 0,29 0,30 -0,23 -0,66 0,69
ESP -0,36 0,03 -0,37 0,54 -0,54 0,45
FE -0,57 0,41 -0,19 0,37 0,38 -0,42
MA -0,57 0,25 -0,25 0,56 0,31 -0,10
MCG -0,17 0,47 0,53 -0,33 0,02 -0,12
PH -0,19 0,49 0,47 0,10 0,27 0,28
RG -0,23 0,47 0,42 -0,29 -0,0006 -0,20

AP: altura de planta, ESP: espigamento, FE: ferrugem, MA: mancha amarela, MCG: massa de cem

graos, PH: peso do hectolitro e RG: rendimento de graos.

Foram plotadas as coordenadas de cada gendtipo nos dois primeiros componentes
principais para possibilitar a visualizacdo da divergéncia genética do conjunto dos gendtipos
analisadas no estudo em ambos os experimentos (Figuras 4 e 5). Os gendtipos selecionados
foram identificados de acordo com sua respectiva posi¢do no ranqueamento do indice de
selecdo gendtipo-idedtipo. Esta visualizagdo da divergéncia € importante para melhoristas na
tomada de decisdo de possiveis cruzamentos e recombinagdes, visto que € importante proceder
a hibridizacdo em linhagens de bom desempenho e que sdo geneticamente divergentes (Borém

e Miranda, 2013).
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Figura 4. Gréfico de dispersdo das linhagens, testemunhas e genitores nos componentes principais 1 e
2 da geragao 2022.
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Figura 5. Grafico de dispersdo das linhagens, testemunhas e genitores nos componentes principais 1 e
2 da geracgdo 2021.

A matriz de dissimilaridade entre os gendtipos selecionados em cada safra estd indicada
nas tabelas 10 e 11. Nas colunas, a identificacdo de acordo com a populagdo foi omitida para
melhor visualizacdo do resultado. Percebe-se alta divergéncia entre as linhagens 15B com as
linhagens 16B e 11B presentes na safra 2020, que sdo derivadas da mesma populacdo. Este
valor encontrado pode indicar que o cruzamento BRS 254 x CD 117 proporcionou a obten¢ao
de uma populacdo com elevada varidncia aditiva e complementariedade entre os genitores,
sendo possivel explorar a variabilidade genética encontrada para sele¢do de gendtipos distintos.
Os resultados desta mesma safra indicaram também elevada dissimilaridade entre os gen6tipos
11B e 33E. No ano de 2021, observamos elevada divergéncia entre a linhagem 63F e as demais
linhagens, inclusive com genétipos derivados da mesma populacao. Este valor pode indicar boa
capacidade de combina¢do em um estudo dialélico, despertando o interesse na selecao desta
linhagem como genitora em um esquema de cruzamentos. A utilizacdo de varidveis fenotipicas
para a andlise em questao pode nao representar precisamente a diversidade genética do conjunto
de gendtipos, sendo recomendada a estimagao dos valores genotipicos pelo método do melhor

preditor linear nao-viesado (BLUP) (Casagrande et al., 2020).
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Tabela 10. Matriz de dissimilaridade entre os gendtipos na safra 2020 selecionados a partir da distancia

euclidiana
39D 64F 8A 67C 6K 15B 16B 73F 57C 16D 60B 11B 33E 12C
36F_CD 151 X VI 98053 0.63 130 1.00 194} 0.19 168 235 2.04 064 083 091 253 098 1.51
39D_CD 116 X CD 1104 1.93 148 248 0.83 155 286 249 021 139 092 299 0.97 2.11
64F_CD 151 X VI 98053 0.78 0.89 1.11 227 195 192 194 1.04 196 226 1.70 0.29
8A_BRS 254 X CD 122 1.00 0.87 149 2.60 246 158 1.29 188 2.87 097 0.80
67C_CD 150 X VI 98053 1.77 223 273 278 256 190 274 3.06 1.90 0.61
6K_FAMILIA 86 SR 1.74 223 195 0.83 0.71 1.01 243 1.04 1.32
15B_BRS 254 X CD 117 393 3.69 177 244 244 416 0.70 2.26
16B_BRS 254 X CD 117 049 272 152 217 034 325 2.17
73F_CD 151 X VI 98053 233 125 1.73 050 2.99 2.18
57C_CD 150 X VI 98053 129 072 284 1.17 2.15
16D_CD 116 X CD 1104 1.01 1.72 1.74 1.32
60B_BRS 254 X CD 117 223 1.78 2.22
11B_BRS 254 X CD 117 346 2.49
33E_BRS 254 X CD 1034 1.76

Tabela 11. Matriz de dissimilaridade entre os genétipos na safra 2021 selecionados a partir da distancia

euclidiana
47C 8A 5C 53A 25F 36F 29E 61C 62C 63F 38F 20C 3F 1C
14B_BRS 254 X CD 117 1.35 064 133 1.02 233 206 140 3.61 3.19 488 3.14 1.75 1.71 3.23
47C_CD 150 X VI 98053 0.72 092 0.78 1.11 092 0.48 230 2.17 3.99 197 041 2.18 2.05
8A_BRS 254 X CD 122 0.86 054 1.77 145 0.79 3.02 262 437 2.62 1.13 1.74 2.70
5C_CD 150 X VI 98053 033 196 093 048 295 187 3.55 279 1.18 1.34 2.87
53A_BRS 254 X CD 122 1.88 1.11 049 299 2.16 387 273 1.13 1.40 2.81
25F_CD 151 X VI 98053 142 147 133 244 422 085 0.77 3.27 0.94
36F_CD 151 X VI 98053 0.67 2.11 126 3.08 2.14 0.80 2.19 2.20
29E_BRS 254 X CD 1034 251 1.85 3.63 231 0.70 1.81 2.39
61C_CD 150 X VI 98053 252 396 0.86 1.89 4.27 0.82
62C_CD 150 X VI 98053 1.83 293 2.02 2.69 297
63F_CD 151 X VI 98053 457 3.85 394 4.59
38F_CD 151 X VI 98053 1.61 4.12 0.08
20C_CD 150 X VI 98053 2.50 1.69
3F_CD 151 X VI 98053 4.19

5. CONCLUSAO

O indice de selecdo baseado na distancia gendtipo-idedtipo resultou em ganhos

favordveis para todas as varidveis avaliadas, evidenciando a eficiéncia do método da selecao

simultanea de caracteres por meio dessa metodologia para a obtencdo de ganhos de selecdo

equilibrados.
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Os genitores CD 150 e CD 151 apresentaram complementariedade nos cruzamentos
com o genitor VI 98053, onde as populacdes geradas proporcionaram grande nimero de
linhagens selecionadas no processo. Na safra 2020, seis dos quinze gendtipos selecionados
possuiam a linhagem VI 98053 como genitora, e na safra 2021 onze dos quinze gendtipos

selecionados, combinados com os genitores CD 150 e CD 151.

A andlise de componentes principais na safra 2021 indicou elevada importancia dos
caracteres produtivos para a variabilidade existente no conjunto de genétipos, demonstrando a
relevancia destas varidveis no processo de selecdo de linhagens em situacdo de elevada

homozigose.

Os desempenhos das linhagens selecionadas do PROGRAMA TRIGO-UFV foram
satisfatorios em relacdo as testemunhas avaliadas pelo teste de Dunnet. A linhagem 39D_CD
116 x CD 1104 apresentou maior produtividade em relacdo a ambas as testemunhas, e a
linhagem 62C_CD 150 X VI 98053 apresentou precocidade em relacdo também as duas
testemunhas avaliadas, refor¢cando o interesse em futuras avaliagdes diante do elevado potencial

para lancamento de cultivar.
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