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RESUMO

SILVA, Léiza Maria Bendia da, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, julho de 2021. Estratégia
de selecao de progénies de feijao para derivaciao de linhagens. Orientador: José Eustiaquio de
Souza Carneiro.

O feijado-comum (Phaseolus vulgaris L..) € uma leguminosa importante social e economicamente
para o Brasil. Os programas de melhoramento t€ém dedicado esforcos no desenvolvimento de
linhagens com adequados niveis de resisténcia a doengas, boa arquitetura, alta produtividade de
graos e graos de elevado valor comercial. O objetivo deste trabalho foi identificar progénies
endogamicas de feijao do tipo carioca com potencial para derivar linhagens com alto desempenho
agrondmico utilizando como estratégia o indice FAI-BLUP. Foram avaliadas 38 progénies,
provenientes das populacdes VC 25 x CVIII 8511 (populacdo 1) e VC 25 x Pérola (populagdo 2),
e mais sete testemunhas. Quatro experimentos foram conduzidos na Unidade de Ensino, Pesquisa
e Extensdo de Coimbra (UEPE Coimbra — UFV) em diferentes safras/geracdes (F2.6, F2.7, Fo:s € Fa.9)
e delineados em blocos casualizados, com 3 repeticdes. Foram avaliados arquitetura de planta
(ARQ), produtividade de graos (PROD), aspecto comercial de graos (ACG), severidade de
crestamento-bacteriano-comum (CBC) e mancha-angular (MA). Os dados foram analisados por
meio da metodologia de modelos mistos. Para selecio das progénies superiores foi utilizado o
indice de selecdo FAI-BLUP (factor analysis and genotype-ideotype distance). O teste de razao de
verossimilhanca (LRT) indicou significancia para o efeito de progénies sobre a maioria dos
caracteres, com exce¢ao de PROD (F2.7), ACG (F2:3) e ARQ (Fa:3 € Fa.9), 0 que indica variabilidade
genotipica entre as progénies avaliadas. Para PROD, observou-se efeito significativo para a
interag@o progénies x safras. Considerando todos os caracteres significativos avaliados nas varias
safras, procedeu-se a selecdo das 20 progénies mais bem classificadas, com base no indice FAI-
BLUP. Entre as 20 progénies selecionadas, 10 foram derivadas da populacdo 1 (VC 25 x CVIII
8511) e 10 da populagdo 2 (VC 25 x Pérola). Conclui-se que o indice FAI-BLUP, por considerar
multiplos caracteres, geracdes, ambientes e populagcdes, se mostrou adequado como estratégia de
selecdo no melhoramento do feijoeiro, e que existem progé€nies com potencial para extracdo de
linhagens elites de feijao carioca com destaque para as progénies 1 e 31 da populagdo 1 € 23,24 ¢

25 da populagao 2.



Palavras-chave: Indice FAI-BLUP. Melhoramento de feijdo. Estrutura de covariancia.



ABSTRACT

SILVA, Laiza Maria Bendia da, M.Sc., Universidade Federal de Vigosa, July, 2021. Selection
strategy of bean progenies aiming inbred lines extraction. Advisor: José Eustdquio de Souza
Carneiro.

The common bean (Phaseolus vulgaris L.) is a legume that is socially and economically important
for Brazil. Breeding programs have dedicated efforts to the development of inbred lines that
involve genotypes with resistance to diseases, upright plant architecture, high grain yield and high
commercial acceptance grains. Thus, this study aims to identify inbred progenies of carioca
common bean aiming the extraction of high agronomic performance inbred lines using the FAI-
BLUP index as a selection strategy. Thirty-eight inbred progenies, derived from populations VC
25 x CVIII 8511 (population 1) and VC 25 x Pérola (population 2), along with 7 testers were
evaluated. Four field experiments were conducted at the Coimbra Experimental Station (UEPE
Coimbra - UFV) in different growth season / generations (Fz:6, F2.7, F2.3 and F2.9). The experimental
design used was randomized complete block with three replications. The traits assessed were: plant
architecture (PAC), grain yield (GY), grain appearance (GA), bacterial blight (CBB), and angular
leaf spot (ALS). The data obtained were analyzed using a mixed model methodology, and
individual and combined analyses were carried out. Superior inbred progenies were selected using
the factor analysis and genotype-ideotype distance (FAI-BLUP) selection index. The likelihood
ratio test detected significance of progenies effect on most of the characters, except for GY (F2.7),
GA (F2g), and PAC (Fa3 e Fa9). This indicates genotypic variability among the evaluated
progenies. For GY trait, a significant effect for the progenies X growth season interactions were
detected. Twenty superior inbred progenies considering the main important traits in common bean
were selected using the FAI-BLUP index, considering the traits with a significant effect on the
individual analysis. Twenty inbred progenies selected, being 10 of them from population 1 (VC
25 x CVIII 8511), and 10 were from population 2 (Pérola x VC 25). Therefore, it is concluded that
the FAI-BLUP index, considering multiple traits and growth seasons, is suitable as a selection
strategy in common bean genetic breeding. There are inbred progenies with potential to extract
superior carioca common bean inbred lines, especially inbred progenies 1 and 31 from population

1 and 23, 24 and 25 from population 2.



Keywords: Common bean genetic breeding. FAI-BLUP index. Covariance structure.
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1. INTRODUCAO

O feijao-comum (Phaseolus vulgaris L.) € uma das leguminosas de graos mais consumidas
no mundo e é considerada uma rica fonte de proteina e minerais. Na Africa e na América Latina,
mais de 200 milhdes de pessoas dependem desta cultura como alimento béasico (Schmutz et al.,
2014), sendo muito importante social e economicamente nos paises em desenvolvimento.

O Brasil, além de ser um grande consumidor de feijao, € o terceiro maior produtor mundial
(FAO, 2018). A produc¢do nacional de feijao-comum (Phaseolus vulgaris L.) se divide em
diferentes tipos de graos. Dos 2,5 milhdes de toneladas colhidas na safra 2019/2020, 1,75 milhdes
sdo do tipo carioca, sendo o principal feijao produzido e consumido no Brasil (Conab, 2021). A
média de produtividade de feijao na safra 2019/2020 foi de 1.550 kg/ha (Conab, 2021). Essa
produtividade € baixa diante do potencial das cultivares recomendadas atualmente. Dentre as
causas desta baixa média de produtividade da cultura, os fatores bidticos e abidticos se destacam.

Doencas como antracnose, mancha-angular, mofo-branco e murcha-de-fusdrio sdo
responsdveis por perdas significativas nas lavouras (Paula Jinior e Wendland, 2012). Além dos
patogenos, fatores abidticos como déficit hidrico e temperaturas desfavordveis também causam
prejuizos em determinadas épocas de cultivo (Ramalho et al., 2009). Diante do exposto, cultivares
melhoradas, mais resistentes aos patdgenos e mais tolerantes aos fatores abidticos, sdo uma das
principais tecnologias de producao.

Além da maior resisténcia/tolerancia aos fatores bidticos e abidticos, a obtencdo de
linhagens de porte ereto, boa qualidade de graos e elevado potencial de producdo também sio
objetivos de praticamente todos os programas de melhoramento de feijao. No desenvolvimento de
novas linhagens, os alelos favordveis que controlam caracteristicas de interesse encontram-se em
diferentes genitores. Neste sentido, a escolha adequada dos genitores a serem cruzados € etapa
fundamental, pois dela depende o sucesso das posteriores etapas, sendo o inicio do programa de
melhoramento (Borém et. al., 2017; Bertan et al., 2007).

Uma vez escolhidos os genitores, estes devem ser cruzados para obten¢do das populagdes
segregantes. Quanto mais genitores estiverem envolvidos nos cruzamentos, maior deve ser a
populacdo F., de modo a ter maior probabilidade de que o gendtipo que se almeja ocorra na

populacdo e possa ser selecionado.
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Em autégamas, as populagdes segregantes de maior potencial sdao conduzidas a
homozigose. O método de condugdo das populagdes segregantes conhecido como bulk dentro de
progénies € muito utilizado na cultura do feijao (Ramalho et al., 2001). Esse método tem como
principio a selecdo de plantas individuais nas geracdes F> ou F3, sendo que cada planta originara
uma progénie (Borém et al., 2017). As progénies sdo avaliadas, em geral, em experimentos de
campo, e em delineamentos experimentais com duas ou trés repeticoes.

A avaliacdo das progénies tem como objetivo obter seus valores genotipicos para fins de
selecdo das melhores (Resende, 2007). Neste sentido, as metodologias de modelos mistos se
destacam, pois permitem a predi¢cdo dos valores genotipicos, a inclusdo de informacgdes de
parentesco e ndo exigem o balanceamento dos dados, que porventura ocorra (Resende et al., 2014).
Além disso, permite a utilizacdo de indices de selecdo que se baseiam em valores genotipicos,
como o indice FAI-BLUP (Factor analysis and ideotype-design), proposto por Rocha et al. (2017),
sendo possivel a selecdo simultanea de um conjunto de caracteristicas importantes aumentando a
chance de sucesso do programa de melhoramento. Esse indice apresenta uma série de vantagens
sobre os demais. Além de lidar com problemas de multicolinearidade na matriz de covariancia das
caracteristicas, ele permite fazer a selecdo multicaracteristica, multigeracional, multiambientes e
em diferentes populacdes, simultaneamente.

Assim, o objetivo com este trabalho foi identificar progénies endogamicas de feijao do tipo
carioca com potencial para derivar linhagens com alto desempenho agronémico utilizando como

estratégia o indice FAI-BLUP.

2. REVISAO BIBLIOGRAFICA

2.1. A cultura do feijao

O fejjdo-comum (Phaseolus vulgaris L.) € uma planta de porte herbaceo, da familia
Fabaceae e destaca-se entre as leguminosas comestiveis. O feijao € a principal fonte de proteina e
nutrientes para milhdes de consumidores em paises subdesenvolvidos no sudoeste da Africa e das
Américas do Sul e Central (Broughton et al., 2003), além de ser uma importante geracao de receita

para pequenos, médios e grandes produtores.
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A producdo desse grdo no Brasil é bastante difundida em todo o territério nacional e
distribuida em trés safras ao longo do ano: safra das dguas (plantio de outubro a dezembro), safra
das secas (plantio de fevereiro a abril) e na safra de inverno (plantio de junho a agosto). A safra de
inverno se destaca por ser um cultivo de alta tecnificagdo, praticado principalmente por grandes
produtores em grandes dreas (Carneiro et al., 2015).

De acordo com dados registrados pela FAO (2018), o Brasil figura como terceiro maior
produtor mundial de feijao, atrds da India (6,2 milhoes de toneladas) e do Myanmar (4,8 milhdes
de toneladas). A producdo de feijao no Brasil alcangou 2,5 milhdes de toneladas na safra
2019/2020, sendo o Parana o estado maior produtor, com 580,1 mil toneladas, seguido por Minas
Gerais e Goids com producdo de 554,1 e 315,6 mil toneladas, respectivamente (Conab, 2021).

A produgdo brasileira de feijao se divide em diferentes tipos quanto ao padrdo dos graos. O
padrdo de grao “carioca” se destaca entre os demais, com 70% da produ¢do nacional, sendo
cultivado na maioria das regides produtoras, além de ser o mais consumido. O feijao preto esta
presente principalmente na regido Sul do pais e no estado do Rio de Janeiro, com cerca de 20% do
mercado. O restante se concentra na classe cores, presentes em cultivos regionalizados, como € o
caso do feijao vermelho, cultivado e consumido na Zona da Mata de Minas Gerais (Conab, 2021).

Atualmente, diversas cultivares de feijdo carioca estdo disponiveis no mercado para o
produtor, com uma grande diversidade de caracteristicas. Entretanto, as cultivares existentes ainda
deixam a desejar em relacdo a alguns caracteres de interesse, tanto para o produtor quanto para o
consumidor. Desta forma, busca-se a obtencdo de novas cultivares que retinam vérios fenotipos de
interesse, como: porte ereto, bom aspecto comercial dos graos (cor, forma, tamanho e propriedades
culindrias), alta produtividade de grios e resisténcia/tolerancia a fatores bidticos e abidticos. Esses
objetivos sdo imprescindiveis em programas de melhoramento de feijoeiro, principalmente

tratando-se de feijao do tipo carioca.

2.2. Melhoramento do feijoeiro

Diversas estratégias tém sido utilizadas para o desenvolvimento de cultivares superiores em
um programa de melhoramento, entre elas destaca-se a hibridag@o. A hibridac¢do consiste na unido
de gametas diferentes resultando em individuos hibridos, através do cruzamento intraespecifico

(Borém et al., 2017).
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Ao conduzir um programa de melhoramento por hibridagdes, que visa a obtengdo de
cultivares superiores e com genes de resisténcia a doencas, trés etapas sdo cruciais. A primeira
etapa € estabelecida pela sele¢@o de genitores resistentes a doenga em questdo. Além da resisténcia
a doencas, outros caracteres como arquitetura de plantas, produtividade e qualidade comercial dos
graos estdo entre os principais objetivos dos programas de melhoramento do feijoeiro. Assim, o
melhorista pode optar por selecionar genitores com fonte de resisténcia ao patdgeno e outros
genitores com caracteristicas favordveis a cultura.

A selecdo de genitores deve ser realizada de forma acurada uma vez que o sucesso do
programa em etapas posteriores se baseard na eficiéncia desta selecdo (Bertan et al., 2007). Os
métodos de escolha de genitores mais utilizados sdo o desempenho per se, divergéncia genética
entre genitores ou complementariedade para caracteristicas importantes, metodologia de Jinks e
Pooni (1976) e analise dialélica (Borém et al., 2017). Os cruzamentos dialélicos se destacam, pois
utilizam o desempenho per se dos genitores associado ao desempenho de seus hibridos. A escolha
dos potenciais genitores € feita com base nos seus valores genéticos e possibilita o entendimento
dos efeitos génicos envolvidos na determinagdo dos caracteres, bem como a capacidade de se
combinarem em hibridos que produzam populacdes segregantes promissoras € com maior potencial
para a extracdo de linhagens superiores (Ramalho et al., 1993; Cruz et al., 2014).

ApO6s a escolha dos genitores e da realizacdo da hibridagado, a fase posterior baseia-se na
escolha das populagdes segregantes de maior potencial e condugdo dessas populacdes a
homozigose. A escolha adequada do método de conducdo das populagdes € importante para o
sucesso do melhoramento (Raposo et al., 2000). Tratando-se de espécies autogamas, varios
métodos sao descritos na conducdo das populacdes segregantes (Borém et al., 2017; Ramalho et
al., 2001). Os métodos podem ser divididos em duas categorias basicas (Fouilloux & Barnerot,
1988). A primeira compreende os métodos que ndo separam as fases de endogamia e selecao,
citando a selecdo massal e o método genealdgico (pedigree), e a segunda, em que as fases de
endogamia e selecdo sdo separadas, ou seja, a selecao s6 € iniciada apds a maioria dos locos estarem
em homozigose, sendo os mais utilizados os métodos “bulk” ou populacional e descendente de
uma unica semente (SSD - Single Seed Descent).

No melhoramento do feijoeiro também é comum a utilizacdo do método bulk dentro de
progénies derivadas de F> ou F3z. Este método foi proposto inicialmente por Frey (1954) e associa

os dois procedimentos padrdes na condugdo das populagdes segregantes em plantas autégamas, o
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método genealogico e o “bulk”. Tem como principio a colheita de plantas individuais nas geracdes
F> ou F3, de modo que cada planta originard uma progénie, sendo as sementes provenientes de cada
progénie misturadas e utilizadas na obten¢@o da geracdo seguinte. A partir da geragdo F2:3 ou Fz.4,
as progénies sdo avaliadas em experimento com repeti¢ao.

ApOs virios ciclos de avaliagdo e por meio de andlises estatisticas, procede-se a selecdao
entre progénies endogamicas. A chance de sucesso de um programa de melhoramento ¢ maior
quando se pratica a selecdo com base nas caracteristicas de interesse, avaliadas de preferéncia em
mais ambientes. Nesse contexto, os indices de selecdo constituem ferramenta importante,
permitindo classificar os genétipos em funcdo de uma combinagdo 6tima entre diversos caracteres
de interesse e ambientes de avaliacdo (Bernardo, 2002; Cruz & Carneiro 2003). Uma vez
identificadas as melhores progénies, somente estas sdo utilizadas para derivagdo de linhagens

visando a composi¢ao dos Ensaios de Valor de Cultivo e Uso (Borém et al., 2017).

2.3. Uso de Modelos Mistos

Os principais objetivos da avaliagdo de materiais genéticos (cultivares, hibridos,
populacdes, linhagens, familias/progénies, clones, etc) sao: inferir sobre os valores genotipicos de
tais materiais e ordenar os mesmos com base em seus valores genotipicos para fins de sele¢do e/ou
recomendacao (Resende, 2007).

A metodologia de modelos mistos (REML/BLUP) permite a estimac¢do dos componentes
de variancia e a predicdo dos valores genotipicos sejam realizadas simultaneamente. Por meio do
método da maxima verossimilhanca restrita (REML) (do inglés, restricted maximum likelihood)
faz-se a estimagdo dos componentes de variancia (Patterson & Thompson, 1971) e a predi¢ao dos
valores genotipicos € feita por meio do método melhor predi¢ado linear ndo viesada (do inglés, best
linear unbiased prediction) (BLUP) (Henderson, 1975).

O BLUP ¢ utilizado para a predicdo dos efeitos genéticos aditivos, de dominancia e
genotipicos, dependendo da situagdo. O REML permite a decomposicdo da variancia fenotipica
total em seus componentes (genéticos, ambientais, etc) (Resende, 2007). E dessa maneira é possivel
estimar parametros genéticos (herdabilidades, repetibilidade, correlagdo, etc) que permitem o
entendimento do controle genético da caracteristica em avaliagdo, visando a definicao de eficientes

estratégias de melhoramento e a predi¢do dos valores genotipicos dos candidatos a selecdo. O
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REML/BLUP, ao contrdrio da ANOVA, permite considerar o parentesco entre os individuos
avaliados, bem como lidar com dados desbalanceados.

Além disso, a metodologia de modelos mistos permite a estimagdo dos efeitos fixos do
modelo, realizada por meio da melhor estimacgdo linear ndo viesada (BLUE) (do inglés, best linear
unbiased estimation).

As principais vantagens da metodologia de modelos mistos (REML/BLUP) de acordo com
Resende, 2016 s@o: estima os pardmetros genéticos e prediz os valores genotipicos; permite
comparar individuos através do tempo (anos) e do espaco (locais); maximiza a acurécia seletiva;
maximiza o ganho genético e a eficiéncia dos programas de melhoramento; ndo exige
balanceamento dos dados; permite utilizar simultaneamente um grande nimero de informacdes,
gerando estimativas precisas; permite lidar com estruturas complexas de dados (medidas repetidas,
interacdo genotipos x ambientes, etc); permite a utilizacdo de indices de selecdo que se baseiam
em valores genotipicos e permite a inclusdo de informacdes de parentesco.

A metodologia de modelos mistos ja foi aplicada em alguns trabalhos visando o
aperfeicoamento da selecdo em plantas autdgamas. Nunes et al. (2008) propuseram o uso de BLUP
com a inclusdo de informacdes de genealogia das progénies de feijoeiro conduzidas pelo método
genealdgico e Bruzi (2008) sugeriu o uso de modelos mistos para a aquisicdo do BLUP de
progénies de feijoeiro avaliadas em geracdes seguidas. Resende (2015) utilizou BLUP com
informacdo de multigeracOes para a selecdo das melhores progénies, de modo a minimizar os
efeitos de safra e geracOes. Rocha et al. (2019) avaliou progénies de feijao utilizando a metodologia
de modelos mistos (REML/BLUP) considerando os efeitos das progénies de diferentes populacoes.

A utilizagdo de REML/BLUP com informacdes de progénies avaliadas em diferentes anos,
safras, geracdes, incluindo a informacao de populacido permite a predicao de valores genotipicos
livres de efeitos de geracdes e de interacdo gendtipo x ambiente, possibilitando desta forma, a

selecdo de gendtipos mais adequados as diferentes condigdes de cultivo (Salvador, 2018).

2.4. Uso de Indices de Seleciio

Um dos desafios do melhoramento genético de plantas € encontrar genotipos superiores que
retinam uma série de caracteristicas favordveis simultaneamente, de modo a atender as exigéncias
do produtor a que se destina a futura cultivar. A selecdo baseada em uma ou poucas caracteristicas

tem se mostrado inadequada, uma vez que pode resultar em gendtipos com performance superior
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nas caracteristicas alvo, mas reduz ou mantém o valor nas demais caracteristicas (Cruz et. al.,
2014).

Dessa forma para selecionar varios caracteres simultaneamente o uso de indices de selecao
¢ indicado (Rocha et al. 2017). Diversos indices foram propostos, os quais buscam uma
combinacdo linear 6tima para um conjunto de caracteristicas de interesse (Cruz & Carneiro, 2003;
Bernardo, 2002).

Rocha et. al. (2017) propuseram o indice FAI-BLUP (Factor analysis and ideotype-design)
que apresenta uma série de vantagens sobre os demais, sendo a principal delas a capacidade de
lidar com problemas de multicolinearidade na matriz de covariancia entre caracteristicas. Neste
indice é realizada a anélise exploratdria de fatores e sao determinados os ide6tipos, baseando-se na
combinacdo de fatores desejdveis e indesejaveis para o melhoramento genético. Depois da
determina¢do dos idedtipos, estimam-se as distancias genotipo-idedtipo, que sdo convertidas em
probabilidades espaciais, possibilitando, assim, o ranqueamento dos genétipos. O indice considera
a estrutura das correlacdes obtidas dos dados e direciona o melhorista na selecao de gendtipos mais
proximos ao ideotipo.

Sendo a selecdo simultinea de um conjunto de caracteres de importincia econdmica, em
multigera¢es e multiambientes, uma forma de aumentar a chance de sucesso de um programa de
selecdo, o uso do indice FAI-BLUP demonstra-se de grande importancia e aplicacio, especialmente

no melhoramento do feijoeiro em busca do idedtipo (Rocha et al., 2019).

3. OBJETIVO

Identificar progénies endogamicas de feijdo do tipo carioca com potencial para derivar
linhagens com alto desempenho agrondmico utilizando como estratégia o indice de selecao FAI-

BLUP.

4. MATERIAL E METODOS

4.1. Material genético e delineamentos experimentais

Foram avaliadas 38 progénies provenientes de duas populacdes segregantes (VC 25 x CVIII

8511 e VC 25 x Pérola), consideradas promissoras (Batista et al., 2016). Essas populacdes foram
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selecionadas com base na avaliacdo de um dialelo parcial visando melhoramento de feijao carioca
para resisténcia a murcha-de-fusario, realizada por Batista (2015). Inicialmente foram derivadas 90
progénies da populacdo 1 (VC 25 x CVIII 8511) e 34 progénies da populacio 2 (VC 25 x Pérola)
e avaliadas por Nunes (2017). Destas, foram selecionadas 19 progénies de cada populacdo e
avaliadas em quatro ambientes (Tabela 1), o que constituiu o material de estudo neste trabalho.
Foram conduzidos quatro experimentos (Tabela 1), na Unidade de Ensino, Pesquisa e
Extensao de Coimbra, pertencente a Universidade Federal de Vigosa, localizada no municipio de
Coimbra, Minas Gerais (20° 45° S; 42° 51° O). Além das 38 progénies, fizeram parte dos
experimentos os trés genitores envolvidos nos cruzamentos (Pérola, CVIII 8511 e VC 25) e as
cultivares Manteigdo Fosco 11, Meia-Noite, Majestoso e BRSMG Talisma. Vale ressaltar que a
cultivar Manteigdo Fosco 11 € considerada resistente a murcha-de-fusario, enquanto a cultivar
Meia-Noite € suscetivel (Pereira et al., 2013). Ja as cultivares Majestoso e BRSMG Talisma foram
utilizadas por se tratar de cultivares comerciais de graos tipo carioca. Os experimentos foram
delineados em blocos casualizados, com trés repeticdes. A unidade experimental (parcela) foi
constituida de duas linhas de dois metros, espagcadas de 0,5 metros, com densidade de 15 sementes
por metro. Os tratos culturais foram realizados de acordo com as recomendagdes técnicas para a

cultura do feijoeiro na regido (Carneiro et al., 2015).

Tabela 1. Ambientes, geracdes e datas de semeadura referentes a avaliagdo de 38 progénies
endogamicas de feijoeiro

Experimento Safra de cultivo Geracao Data de semeadura
1 Aguas/2018 Fa 18/10/2018
2 Seca/2019 Fa.7 12/03/2019
3 Inverno/2020 Fa:s 11/08/2020
4 Aguas/2020 Fa 09/11/2020

4.2. Caracteres avaliados

Foram avaliados os seguintes caracteres: arquitetura de planta (ARQ), produtividade de

graos (PROD), aspecto comercial de graos (ACG) e severidades de crestamento-bacteriano-comum
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(Xanthomonas axonopodis pv. phaseoli) (CBC) e mancha-angular (Pseudocercospora griseola)

(MA).

As plantas da parcela foram colhidas manualmente, trilhadas e o graos obtidos pesados para

determinar a PROD, em kg.ha'l. Para avaliagdo da caracteristica ARQ utilizou-se escala de notas

(Tabela 2), proposta por Collicchio et al. (1997).

Tabela 2. Escala de avaliacao de arquitetura de planta

Nota Caracteristicas

1
3
5
7

9

Planta do tipo II: ereta, com uma haste e com insercao alta das primeiras vagens
Planta do tipo II: ereta e com algumas ramificacdes

Planta do tipo II ou III: ereta, com muitas ramifica¢cdes e tendéncia a prostrar-se
Planta do tipo III: semi-ereta e medianamente prostrada

Planta do tipo III: com entrends longos e muito prostrada

Fonte: Collicchio et al. (1997).

O ACG foi avaliado conforme a escala visual de notas, proposta por Ramalho et al. (1998)

para feijao Carioca (Tabela 3). Notas iguais ou menor a 2 sdo consideradas de excelente aspecto

comercial de graos (Barili, 2015).

Tabela 3. Escala de avaliacio de aspecto comercial de graos

Nota Caracteristicas

1

Grao tipico carioca: cor creme com estrias marrom-claras, fundo claro, halo creme, peso
médio de 100 sementes de 22 a 24 g e ndo achatado

Grado tipo carioca com deficiéncia em uma das caracteristicas mencionadas no padrdo
Grao tipo carioca com deficiéncia em duas caracteristicas mencionadas no padrao

Grao tipo carioca com deficiéncia em trés caracteristicas mencionadas no padrao

Grao de cor creme com estrias marrom-escuras, fundo escuro, com halo nao creme, peso
médio de 100 sementes menor que 22g e achatado

Fonte: Ramalho et al. (1998).

Para avaliagdo da severidade de doengas utilizou-se uma escala visual de notas, conforme

proposto por Pastor-Corrales e Abawi (1987) (Tabela 4).
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Tabela 4. Escala de avaliacdo de severidade de doencas

Nota Caracteristicas

1 Nenhum sintoma visivel

3 1 a 10% de folhas sintomaticas

5 11 a 25% de folhas sintomaticas

7 26 a 50% de folhas sintomaticas

9 Planta morta ou severamente infectada
Fonte: Pastor-Corrales e Abawi (1987).

Algumas caracteristicas ndo foram mensuradas em todos o0s quatro experimentos

realizados. A tabela 5 resume as avaliacdes realizadas em cada um dos experimentos.

Tabela 5. Resumo das caracteristicas avaliadas nos quatro experimentos conduzidos com 38
progénies de feijdo e 7 testemunhas

Caracteres avaliados

Experimento Safra de Cultivo Geracao ARQ PROD ACG CBC MA
1 Aguas/2018 Fas X X X - -
2 Seca/2019 Fa:7 - X - - -
3 Inverno/2020 Fa:g X X X X -
4 Aguas/2020 Fao X X X X X

X = avaliado; ARQ = arquitetura de plantas; ACG = aspecto comercial de graos; PROD =
produtividade de graos; CBC = severidade de crestamento-bacteriano-comum; MA = severidade

de mancha-angular.

4.3. Analises estatisticas

Os dados foram analisados por meio da metodologia de modelos mistos. Os componentes
de variancia foram estimados via restricted maximum likelihood (REML) e os valores genotipicos

foram preditos via best linear unbiased prediction (BLUP), como a seguir:

4.3.1. Modelo para as analises individuais
O modelo estatistico usado para detectar a variabilidade genética entre progénies em cada

geracdo e para comparar os efeitos de progénies de diferentes populacdes, nas quais o efeito de
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progénie foi fracionado em dois componentes de variagdo dentro das respectivas populacdes
(Populagdes 1 e 2), foi o seguinte:
yv=Xm+Kb+7Z,g;+ Z,g,+ ¢

em que, y: € o vetor dos dados fenotipicos; m: vetor composto pelos efeitos de testemunhas (trés
genitores e quatro cultivares comerciais) e populacdes (1 e 2) (fixo), somados a da média geral; b
€ o vetor de efeitos de repeti¢des (fixo); g,: € o vetor de efeitos genotipicos de progénies no nivel
da populacdo 1 (assumido como aleatério), onde g; ~ N (O, 0921), sendo ag21 o componente de
variancia genotipico das progénies da populacdo 1; g,: € o vetor de efeitos genotipicos de progénies
no nivel da populagdo 2 (assumido como aleatério), onde g, ~ N (O, 052), sendo 052 0 componente
de varidncia genotipico das progénies da populacdo 2; &: € o vetor de residuos (aleatério), onde
e ~N(0,02%;), sendo que 02 representa a variancia residual. X,K,Z; e Z, sdo as matrizes de

incidéncia para m, b, g, e g, respectivamente.

4.3.2. Modelo para a analise conjunta

O seguinte modelo estatistico de andlise conjunta foi utilizado para detectar os efeitos das
progénies dentro da populagdo e as interagdes progénies x ambiente:

y=Xm+Kr+2Z,g1+ Zyg, + Wi, + Wi, + ¢

onde y: é o vetor de dados fenotipicos; m: vetor composto pelos efeitos repeticdo, testemunhas e
populacdes, dentro de ambientes (fixo), somados da média geral; r: é o vetor de efeitos de
ambientes (fixo); gi: é o vetor de efeitos genotipicos de progénies no nivel da populagdo 1
(assumido como aleatério), onde g; ~ N (O, 0;1), sendo 051 o componente de varincia genotipico
das progénies da populacdo 1; g,: € o vetor de efeitos genotipicos de progé€nies no nivel da
populagdo 2 (assumido como aleatério), onde g, ~ N(O, ngz), sendo ag22 o componente de
variancia genotipico das progénies da populagdo 2; i;: é o vetor de efeitos da interacdo progénies
da populagdo 1 x ambientes, onde i; ~ N(0,54), sendo g o componente de variAncia da interagio
progénies da populacdo 1 x ambientes (assumido como aleatério); i,: € o vetor de efeitos da
interacdo progénies da populagdo 2 x ambientes, onde i, ~ N(0,53), sendo 67 o componente de
variancia da interacdo progénies da populacdo 2 x ambientes (assumido como aleatério); €: é o
vetor de residuos (aleatério), onde & ~ N(0, 02, ), sendo que 0,4 representa a variancia residual.

X,K,Z,Z,, Wy, W, sdo as matrizes de incidéncia para m, b, g4, g, i1 € i,, respectivamente.
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4.3.3. Escolha dos modelos

Para a andlise conjunta, foi realizada a escolha de modelos contabilizando diferentes
estruturas de variancia e covariancia. Foram testados para todos os efeitos aleatorios, para cada
caracteristica, separadamente. Primeiro, o efeito residual foi testado considerando estruturas de
identidade de variancia (IDV) e diagonal (DIAG). Apds a escolha do melhor modelo considerando
estrutura residual, foram modelados os efeitos de progénies, sendo testados modelos com estruturas
de simetria composta (CS), diagonal (DIAG), correlagdo heterogénea (CORH) e nao-estruturada
(Us).

A estrutura de IDV € homogénea, ou seja, os elementos da diagonal apresentam o mesmo

valor positivo. Nesse caso admite-se uma variancia comum para todos os ambientes e covariancia

nula entre ambientes.

[6Z2 0 0 0]
lo o2 0 o]
IDV = 1[¢?] = | 0 01 o2 0 L
lo 0 0 afJ

onde ¢? = variancia.
A estrutura DIAG € heterogénea, ou seja, os elementos da diagonal principal sdo positivos,

porém, diferem entre si. Nessa estrutura hd uma variancia distinta em cada um dos ambientes e

covariancias nulas entre os pares de ambientes.

G2 0 0 0 ]

0 o2 0 0
0 ¢ 0

0 0 0 o?

DIAG =

A estrutura CS apresenta na sua diagonal a soma de duas variancias distintas, mas com o

mesmo valor em todos os ambientes e a covariancia igual para todos os pares de ambientes.

[012 + 0% a2 a? a? ]

o a2 o2 + o2 a? o? |
CS = 2 2 2 4 52 2

[ 01 01 01 T 0, 01 J

a? a? o? o2 + o2
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A estrutura CORH apresenta diagonal com varidncia heterogénea e raiz quadrada desses

parametros nos elementos fora da diagonal principal multiplicado por uma correlacio (p).

I[ 0f  010,p 0103p 01040]
2

0201pP 03 0203P 0204p

CORH =

l0301,0 03020 0% p10'12J

2
0401P 04020 0403p 04

A estrutura US apresenta varidncia genética distinta para cada um dos ambientes e

covariancia distinta entre os pares de ambientes.

2
I[U1 012 013 014]|
2
|U12 0, 033 024|
2
o3 023 035 034

2
014 Op4 034 Oy

US =

Para selecdo dos melhores modelos, para cada caracteristica, o critério de informacdo de
Akaike (AIC) foi utilizado, considerando efeitos residuais e genotipicos. A comparagdo entre
modelos foi baseada na seguinte equagao (Akaike, 1973):

AIC = —2LogL + 2p

Onde LogL ¢é o logaritmo da razdo de verossimilhanca para o modelo em questdo e p € o nimero
de parametros estimados. Modelos com o menor valor de AIC representam aqueles modelos com
o melhor ajuste para os dados.

Segundo Burnham & Anderson (1998), quando a diferenca entre os valores de AIC dos
modelos € menor que 2 ndo ha evidéncias suficientes para assumir o modelo com maior niimero de

parametros, logo, faz-se a escolha do modelo menos parametrizado.

4.3.4. Teste de significincia para os efeitos aleatorios do modelo
Os efeitos aleatérios dos modelos foram testados por meio do teste de razdo de
verossimilhanga (LRT), como a seguir (Wilks, 1928):
LRT = —2(LogLr - LogLc)
onde LogLc é o logaritmo da razdo de verossimilhanca para o modelo completo (com todos os

efeitos incluidos) e LogLr é o logaritmo da razdo de verossimilhanga para o modelo reduzido (sem
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o efeito a ser testado). Para o teste LRT, foi considerada a estatistica qui-quadrado com 1 grau de

liberdade e 5% de probabilidade.

4.3.5. Acuracia seletiva (r54)

As estimativas de acurécias foram calculadas por meio da seguinte férmula:

o = 1 PEV
99 — 62y

onde PEV € a variancia do erro de predicao; e 692x ¢ a variancia genotipica das progénies para cada

populacdo.

4.3.6. Herdabilidade (h?)

As herdabilidades (h?) no sentido amplo foram calculadas para os caracteres que foram
significativos para pelo menos uma das populacdes na andlise individual da seguinte forma:
2
p? = iz

2 2 2
041 + 042 + 0fes
onde U;x representa a variancia genotipica das progénies da populagdo 1 (agzl) ou das progénies da

populacdo 2 (agzz) e 02, representa a variancia residual.

4.3.7. Coeficiente de Variacao (CV)
O coeficiente de variacdo (CV) foi calculado por meio da seguinte férmula:
100 * /0P

U

onde g2, representa a variancia residual e u representa a média fenotipica geral.

cv

Para os caracteres avaliados por escala de notas, o CV foi calculado através da adaptacao

proposta por Anjos (2019).

4.3.8. Correlacao genotipica
Os coeficientes de correlacdo genotipica entre pares de caracteristicas foram calculados a
partir dos valores genotipicos preditos. Para o teste de significancia dos coeficientes de correlagdao

foi realizado o teste t, com probabilidade de erro de 5%.
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4.3.9. Seleciao de progénies

As progénies superiores foram selecionadas pelo indice de selecdo FAI-BLUP (factor
analysis and genotype-ideotype distance) (Rocha et al., 2017). Este indice € baseado nos modelos
de andlises estruturais, unindo as ja conhecidas técnicas de andlise de fatores (exploratory factor
analysis) com a proposicao de idedtipos (confirmatory factor analysis), de modo a explorar a
covariincia entre as caracteristicas (Rocha et al., 2017). Além disso, o indice utiliza os valores
capitalizados para o efeito de progénies, considerando as multiplas caracteristicas avaliadas. Neste
indice de selecdo os idedtipos sdo designados com base nos fatores desejdveis e indesejdveis para
o programa de melhoramento.

A Tabela 6 mostra o idedtipo desejavel usado para o indice FAI-BLUP, utilizado neste
estudo. Apenas as caracteristicas com efeito de progénie significativo em pelo menos uma das
populacdes na andlise individual foi utilizada no indice FAI-BLUP. Segundo Rocha et al. (2017),

essa abordagem leva em consideracao os efeitos de interacdo gendtipos x ambientes entre as safras.

Tabela 6. Idedtipo de feijao carioca para a selecdo multi-caracteristica utilizando o indice FAI-

BLUP, considerando a avaliagdo de 38 progénies de feijao em quatro diferentes experimentos

Caracteres avaliados

Experimento  Safra de Cultivo

ARQ PROD ACG CBC MA
1 Aguas/2018 Min*  Max® Min - -
2 Seca/2019 - Max - - -
3 Inverno/2020 Min Max Min Min -
4 Aguas/2020 Min Max Min Min Min

Min? = menor valor genotipico dentre todos os valores genotipicos; Max® = maior valor genotipico
dentre todos os valores genotipicos; ARQ = arquitetura de plantas (1-9); ACG = aspecto comercial
de grios (1-5); PROD = produtividade de grios (kg.ha'); CBC = severidade de crestamento-
bacteriano-comum (1-9); MA = severidade de mancha-angular (1-9).

4.3.10. Ganho predito de selecao

Com base nas progénies selecionadas pelo indice FAI-BLUP foram preditos os ganhos em
porcentagem (GS%) para cada caracteristica, selecionando 20 progénies, conforme a seguinte
equagdo:

GS% = @*100

0
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em que: X,,: é a média aritmética da caracteristica das progénies selecionadas; X,: é a média

aritmética da caracteristica para todas as progénies.

4.3.11. Softwares utilizados

As anélises individuais e conjunta foram realizadas no software R (R Development Core
Team, 2020) utilizando o pacote ASReml 4.1 (Gilmour et al., 2015). Para o indice de selecdo FAI-

BLUP e correlacdes genotipicas utilizou-se o software R (R Development Core Team, 2020).

5. RESULTADOS E DISCUSSAO
5.1. Analise individual

O teste LRT indicou a presenca de variabilidade genotipica entre as progénies para ambas
as populagdes para as caracteristicas PROD na geracdo Fa:3 € F2.9, ACG na geracido F2.9 e MA na
geracdo Fa.9. Para as caracteristicas ARQ e ACG na geracao Fz.s, CBC na geracio F:s e Fa.9 0 teste
LRT indicou presenca de variabilidade genotipica apenas para a populagdo 1, enquanto que para a
caracteristica PROD na geracdo F2., apenas a populagdo 2 apresentou efeito significativo (Figura
1, Tabela 7). Para as demais caracteristicas, em suas respectivas geragdes, ndo foi detectado
variabilidade genotipica. Esses resultados destacam variabilidade, para maior nimero de caracteres

da populagdo 1 (VC 25 x CVIII 8511), resultado este semelhante ao observado por Nunes (2017).
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Il Populagéo 1 Populagdo 2 —— 3,84 (X’, 5%, 1df)

Figura 1. Teste LRT considerando as andlises individuais para os efeitos das progénies dentro de

populagdo nas geragdes Fa:s (A), Fa:s (B) € Fa:9 (C). Todas as barras acima da linha preta tracejada
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sdo significativas pelo teste 2 a 5% de probabilidade. PROD: produtividade de graos; ARQ:
arquitetura de planta; ACG: aspecto comercial de grdos; CBC: severidade de crestamento-

bacteriano-comum; MA: severidade de mancha-angular.

Segundo Ramalho et al. (2012), as estimativas dos componentes da varidncia e a
quantifica¢do do quanto dessa variabilidade € decorrente das diferencas genéticas sao fundamentais
nos programas de melhoramentos, pois fornecem informagdes sobre o potencial das progénies para
a selecdo. As variancias genotipicas e ambientais sdo essenciais para a obtencao da herdabilidade,
que informa o quanto da variacao fenotipica é decorrente da variacdo genética (Borém et al., 2017),
um importante parametro para o melhorista, pois permite prever a possibilidade de sucesso com a
selecao.

Foram estimados os coeficientes de herdabilidade para os caracteres cujos efeitos de
progénie foram significativos para pelo menos umas das populacdes nas diferentes safras/geracoes.
Na geracdo F2:6 as estimativas dos coeficientes de herdabilidade para as caracteristicas ACG e ARQ
para a populacdo 1 foram de 0,33 e 0,22, respectivamente, enquanto que para a populacdo 2 os
valores foram de 0,52 (PROD), 0,09 (ACG) e 0,11(ARQ). Na geracao F».g as estimativas de valores
da herdabilidade para as caracteristicas PROD e CBC para a populacdo 1 foram de 0,42 e 0,45,
respectivamente, enquanto para a populacdo 2 o valor foi de 0,14 (PROD). Na geracdo Fz9 as
estimativas de valores da herdabilidade para as caracteristicas PROD, ACG, CBC e MA para a
populacdo 1 foram de 0,41; 0,45; 0,69 e 0,35, respectivamente, enquanto que para a populagao 2
foram de 0,32 (PROD), 0,14 (ACG) e 0,22 (MA) (Tabela 7).

Resende e Alves (2020) relatam sobre a classificacdo e interpretagdes das magnitudes de
herdabilidade. As estimativas de valores da herdabilidade para PROD na geracdo Fz:s para a
populacdo 2 e para CBC na geracdo Fa. para a populacdo 1 sdo consideradas altas (0,5 < h? <
0,80). As estimativas de valores da herdabilidade para ARQ e ACG na geracio Fa.s, PROD e CBC
na geracdo Fz:g e para PROD, ACG e MA na geracdo Fa.9 para a populacdo 1 e para PROD e MA
na geragdo Fag para a populagdo 2 sdo considerados valores intermedidrios (0,15 < h? < 0,50).
As estimativas de valores da herdabilidade para ARQ e ACG na geracdo F2.s, PROD na geracao
Fz.:s ¢ ACG na geracio Fa.9 para a populagio 2 sio considerados valores baixos (0,01 < h? < 0,15).

A acurdcia seletiva mede o quao proximo os valores genotipicos preditos estdo dos valores
genotipicos reais. As estimativas de acurécia para os valores genotipicos de progénies dentro das

populacdes variaram em funcdo da populagdo, geracdo e caracteristicas avaliadas nas progénies
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(Tabela 7). A populagdo 1 apresentou valores de acurdcia altos (0,70 < 75, < 0,90) para PROD
nas geragoes Fo:3 (0,84) e Fa.9 (0,88), para ACG na geracao Fz.6(0,76), para CBC nas geracoes Fa:g
(0,82) € F2:9(0,84) e para MA na gerago F2:9 (0,72). Valores moderados de acurdcia (0,40 < 15, <
0,70) foram observados para ARQ na geracdo Fz. (0,69). Valores baixos de acuricia (0,01 <
759 < 0,40) foram observados para PROD na geragdo Fz:6 (0,0) € para ACG na geragdo Fz: (0,0)
(Resende e Alves, 2020).

A populagdo 2 apresentou valores altos de acurdcia para PROD nas geracdes F2.6 (0,85) e
F2.9 (0,86). Valores intermedidrios de acurdcia foram observados para ARQ (0,56) e ACG (0,53)
na geragao Fz.6, para PROD na geragdo F2:5(0,68), e para MA na geracio F2.9 (0,56). Valores baixos
de acurécia foram observados para CBC nas geracoes F2:5 (0,0) e F2.9 (0,0) e ACG na geracao Fa.9
(0,0) (Resende e Alves, 2020).

Considerando apenas as caracteristicas com efeito significativo de progénies dentro das
populacdes, a acurdcia média da populacido 1 (0,62) foi maior do que a da Populagdo 2 (0,45).
Valor médio de acurdcia para as mesmas populacdes relatados por Rocha et al., 2019 foram
opostos, sendo que a populagdo 2 apresentou valor médio maior que a populagdo 1.

A acurécia seletiva € um parametro importante na determinacdo da qualidade experimental,
visto que ndo € fun¢do somente do numero de repeticdes e da variacdo residual, mas também das
variacOes de origem genética atribuidas a caracteristica avaliada (Resende & Duarte, 2007). Desta
forma, os baixos valores de acurécia seletiva obtidos podem ser explicados pelos baixos valores de

variabilidade genética exibidos pelas varidveis em questao.
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Tabela 7. Componentes de variancia e parametros genéticos e nao genéticos estimados para as caracteristicas produtividade de graos

(PROD); arquitetura de planta (ARQ); aspecto comercial de graos (ACG); severidade de crestamento-bacteriano-comum (CBC) e

severidade de mancha-angular (MA) avaliadas em 38 progénies de feijao

Geragdes e Caracteristicas

Comp Fa Fa Fa:s Fa.
PROD ARQ ACG PROD PROD ARQ ACG CBC PROD ARQ ACG CBC MA
6'\gzl 0,0178" 0,2040  0,0379™ 0,17 269176,9"  0,0459™ 0,00  0,0806™ 247103,1""  0,0312 0,0798™ 2,0640” 1,3919"
6'\gzz 193742,4™  0,1000™  0,0099™ 56768,1" 87231,8" 0,007 0,007 0,00 193002,8"  0,0331™  0,0246™ 0,00™ 0,8909""
6365 176609,5 0,6064 0,0682 230667,9 277566,9 0,3536  0,3015  0,0994 155711,5 0,4328 0,0745 0,9365 1,6938
hzz,l 0,00 0,22 0,33 - 0,42 - - 0,45 0,41 - 0,45 0,69 0,35
h,zjz 0,52 0,11 0,09 - 0,14 - - 0,00 0,32 - 0,14 0,00 0,22
T5g p1 0,00 0,69 0,76 0,00 0,84 0,52 0,00 0,82 0,88 0,00 0,00 0,84 0,72
Y59 p2 0,85 0,56 0,53 0,63 0,68 0,00 0,00 0,00 0,86 0,00 0,00 0,00 0,56
CVres 19,70 21,59 10,64 13,96 13,64 20,74 21,18 4,57 16,05 20,00 11,27 20,13 20,43
U 2132,92 5,39 2,54 3441,04 3863,48 6,13 2,41 2,10 2459,17 5,71 2,58 4,19 2,63
6;1: variancia genotipica das progénies da populacdo 1; 6;2: variancia genotipica das progénies da populacdo 2; 62: variancia residual;

hf,l: estimativa de herdabilidade da populagao 1; hfazz estimativa de herdabilidade da populagdo 2; 154 p4: estimativa de acurdcia da

populagdo 1; 75,4 ,5: estimativa de acurdcia da populagdo 2; CV,..: coeficiente de variagdo residual; p: média fenotipica.
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5.2. Analise Conjunta

Na Tabela 8 sdo apresentadas as estimativas de AIC (critério de informacdo de Akaike)
para a andlise conjunta. Este critério se baseia em eficiéncia, isto €, o melhor modelo € aquele que

minimiza a variancia do erro (Casella & Bergher, 2002).

Tabela 8. Estimativas do critério de informacdo de Akaike (AIC) utilizado para a escolha de

modelos da andlise conjunta considerando efeitos residuais e genotipicos

Modelo p G R AIC LogL
PROD
1 5 CS IDV 5073,85* -2531,93
2 7 CS DIAG 5073,45 -2529,72
3 9 DIAG IDV 5073,28 -2527,64
4 11 CORH IDV - NC
5 15 US IDV - NC
ACG
1 5 CS IDV -292,03* 151,01
2 6 CS DIAG -290,70 151,35
3 5 DIAG IDV -287,33 148,67
4 7 CORH IDV -290,64 152,32
5 7 US IDV -290,64 152,32
ARQ
1 5 CS IDV 136,01 -63,01
2 6 CS DIAG 119,08%* -53,54
3 6 DIAG DIAG 118,99 -53,50
4 8 CORH DIAG - NC
5 8 US DIAG - NC
CBC

1 5 CS IDV 206,28 -98,14
2 6 CS DIAG 72,98 -30,49
3 6 DIAG DIAG 46,89* -17,44
4 8 CORH DIAG - NC
5 8 US DIAG - NC

PROD: produtividade de graos; ARQ: arquitetura de planta; ACG: aspecto comercial de grios;
CBC: severidade de crestamento-bacteriano-comum; p: nimero de parametros estimados; G:
efeitos genotipicos; R: efeitos residuais; LogL: logaritmo da razdo de verossimilhanca; IDV:
identidade de variancia; DIAG: diagonal; CS: simetria composta; DIAG: diagonal; CORH:

correlacdo heterogénea; US: ndo-estruturada; NC: ndo convergiu e *: modelo escolhido.
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Segundo o critério de AIC os modelos escolhidos para PROD e ACG apresentaram matriz
identidade de variancia para o efeito residual. J& os modelos escolhidos para ARQ e CBC
assumiram estrutura diagonal para o efeito residual. Para os efeitos genotipicos as caracteristicas
PROD, ACG e ARQ o melhor modelo escolhido apresentou estrutura de simetria composta. Para
CBC o melhor modelo apresentou estrutura diagonal (Tabela 8).

A andlise de deviance indicou que o efeito genotipico entre progénies da populacio 1 foram
significativos para PROD, ACG e CBC, enquanto para a populacdo 2 apenas PROD apresentou
efeito genotipico significativo. ARQ ndo apresentou efeito significativo para ambas populacdes
(Figura 2A).

Efeito significativo da interacdo progénies x safras foi observado para o cardcter PROD
para a populacdo 1 e 2. Para ACG e ARQ efeitos ndo significativos de intera¢do foram verificados
para ambas as populacdes. Para a caracteristica CBC ndo foi possivel verificar a interacao

progénies x safras ja que o modelo de efeito genotipico ndo contabiliza a interacdo (Figura 2B).
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Figura 2. Teste LRT considerando a andlise conjunta para os efeitos das progénies dentro de
populacdo (A) e para o efeito da interacdo progénies x safras (B). Todas as barras acima da linha
preta tracejada sdo significativas pelo teste 2 a 5% de probabilidade. PROD: produtividade de
graos; ARQ: arquitetura de planta; ACG: aspecto comercial de graos; CBC: severidade de

crestamento-bacteriano-comum.

De modo geral, produtividade de graos tem apresentado efeito significativo de interagdo
com ambiente, j4 aspecto de grios e arquitetura de plantas apresentam efeitos ndo significativos na

cultura do feijoeiro (Lima et al., 2013; Santos et al., 2013; Batista et al., 2017). Estatisticamente,
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efeito significativo da interacdo prog€nies x safras indicam o desempenho do gendtipo ndo
coincidente em relacdo a diferentes safras/geracdes (van Eeuwijk et al., 2016). Do ponto de vista
genético, isso significa que as safras promovem diferentes niveis de expressdo génica envolvidas
no controle genético da caracteristica (Nicotra et al., 2010).

Interacdo gendétipos x safras consome a variabilidade com base nos desempenhos médios
dos gendtipos em diferentes ambientes, indicando que nesta situacdo a selecdo das progénies deve
considerar os valores genotipicos obtidos em cada condicao ambiental (BLUP’s individuais), no

caso geracdo/safra.

5.3. Selecao de progénies usando o indice FAI-BLUP

O indice de selecdo FAI-BLUP permitiu classificar as progénies considerando as multiplas
caracteristicas e geracdes simultaneamente. Ao usar os valores genotipicos (BLUP’s) significativos
obtidos nas andlises individuais o indice capitaliza o efeito das interacdes progénies x safras.

A anélise exploratdria de fatores do indice FAI-BLUP revelou que cinco fatores foram
capazes de explicar 84,7% da variabilidade genética total entre as progé€nies. Os fatores sdo
varidveis abstratas que foram obtidas a partir da reducio de nove varidveis originais. PROD (F».),
ACG (F2.9), MA (F2.), foram agrupados no fator 1 explicando 41,3% da variabilidade. ARQ (F2:),
PROD (F2:3) e CBC (F2.9), foram agrupados no fator 2 explicando 17,2% da variabilidade. No fator
3 agrupou os dados de PROD (F2:6) explicando 10,7% da variabilidade. No fator 4 agrupou ACG
(F2.6) explicando 8,6% da variabilidade. No fator 5 agrupou CBC (F23) explicando 6,9% da
variabilidade.

Quando se realiza a sele¢do sobre determinado carécter, outros caracteres podem ser
simultaneamente alterados, devido a correlacdo genética entre eles. As correlacdes podem ser
explicadas por dois fatores: a ligacao fisica de genes que estio no mesmo cromossomo e que afetam
diferentes caracteristicas (causa transitoria) e pelo efeito de um mesmo gene em mais de uma
caracteristica (pleiotropia). Deve-se conhecer e quantificar essas correlacdes para que se possa
prever o efeito da selecdo em todos os caracteres de interesse (Cruz, Regazzi, Carneiro, 2012).
Além disso, as correlacdes devem ser interpretadas com base na sua significancia e também na sua
magnitude (Resende e Alves, 2020).

Na andlise de fatores, as caracteristicas agrupadas no mesmo fator t€m maior correlagdao

genética entre si e aquelas agrupadas em diferentes fatores tém uma correlacao genética baixa. Na



35

tabela 9 sdo apresentadas as estimativas de correlacdo genotipica entre pares de varidveis
considerando os BLUP’s das progénies. Os caracteres agrupados em um mesmo fator do indice
FAI-BLUP apresentaram correlacdes genéticas significativas a 5% pelo teste t. Os pares de
caracteres PROD (F2.9) com ACG (F29) e PROD (F29) com MA (F29) foram negativamente
correlacionados com valores de -0,71 e -0,52, respectivamente. Ja o par de caracteres MA (F2.9) e
ACG (F29) foram positivamente correlacionados com valor de 0,49. Os caracteres CBC (Fz.9) e
ARQ (F2:6) foram positivamente correlacionados com valor de 0,38 e CBC (F2.9) ¢ PROD (F23)
foram negativamente correlacionados com valor de -0,68 (Tabela 9). Os valores, em mddulo, das
correlagdes podem ser classificados como de média magnitude (0,34 a 0,66), apenas os pares de
caracteres PROD (F2.9) com ACG (F29) apresentaram valor de correlagdo considerado de alta

magnitude (0,67 a 1,0) (Resende e Alves, 2020).

Tabela 9. Correlacdes genotipicas entre as varidveis arquitetura de plantas (ARQ), produtividade
de graos (PROD), aspecto comercial de graos (ACGQG), severidade de crestamento-bacteriano-
comum (CBC) e severidade de mancha-angular (MA) para as safras avaliadas (F2:, F2:3 € F2.9)

PROD! ACG! ARQ! PROD? CBC? PROD’ ACG’® CBC? MA?
PROD! 1
ACG'  -0,17 1
ARQ' 0,09 -0,05 1
PROD? 0,13 -0,34*  -0,29 1
CBC? 0,00 0,34* 0,09 -0,45* 1
PROD?®  0,46* -0,25 0,06 0,56*  -0,45%* 1
ACG? -0,24 0,46* 0,00 -0,57*  042*  -0,71* 1
CBC? 0,00 0,21 0,38*  -0,68* 0,35* -041* 0,44* 1
MA? -0,25 0,28 -0,17  -0,34*  0,33* -0,52* 0,49*  0,33* 1
 Fae, 21 Fas e % Fauo;

*: significativo a 5%, pelo teste t, p-valor < 0,005.

Caracteristicas agrupadas no mesmo fator apresentam maior correlacdo genética e
interacOes prog€nies x safras ndo significativas. Baixos valores de correlagdo refletem a
significancia do efeito da interagdo progénies x safras (Resende et al., 2016). Por exemplo, PROD
avaliada nas geracdes Fa.¢, F2:3 € F2.9 ndo foram agrupadas no mesmo fator. Este resultado pode ser
explicado pela presenca de interacdo progénies x safras significativa como evidenciada pela anélise

de LRT (Figura 2A).
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Foram selecionadas 20 progénies usando o indice FAI-BLUP considerando os caracteres
com pelo menos um efeito significativo para as populagdes na andlise individual (Figura 3). Entre
as 20 progénies selecionadas, 10 (50%) foram derivadas da Populacdo 1 (VC 25 x CVIII 8511), e
10 (50%) da Populagdao 2 (VC 25 x Pérola) (Tabela 10). A progénie com melhor potencial
(progénie 31) pertence a populacao 1 (Figura 3, Tabela 10).
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Figura 3. Classificacdo das progénies e as 20 progénies selecionadas usando o indice FAI-BLUP.
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Tabela 10. Estimativas de médias BLUP individuais para cada uma das 20 melhores progénies (selecionadas) determinadas pelo indice
FAI-BLUP para os caracteres arquitetura de plantas (ARQ), produtividade de grdos (PROD), aspecto comercial de graos (ACG),
severidade de crestamento-bacteriano-comum (CBC) e severidade de mancha-angular (MA) para as safras avaliadas (F2:, F2:3 € F2.9)

Geragoes e Caracteristicas

Progénies Genealogia Fa6 Fa:s Fa.9
PROD ARQ ACG PROD CBC PROD ACG CBC MA
31 VC 25 x CVIII 8511 2133 5,58 2,38 4512 2,01 3128 2,27 1,75 3,23
23 VC 25 x Pérola 2526 5,51 2,48 3867 2,10 2883 2,58 2,63 3,81
25 VC 25 x Pérola 2344 5,51 2,48 4003 2,10 2639 2,50 2,63 3,81
24 VC 25 x Pérola 2524 5,40 2,51 3998 2,10 2600 2,58 2,63 4,83
1 VC 25 x CVIII 8511 2133 5,41 2,48 4599 2,01 3062 2,40 1,75 3,23
41 VC 25 x CVIII 8511 2133 5,41 2,48 4026 2,01 3068 2,27 1,75 3,47
37 VC 25 x Pérola 2513 5,29 2,53 3796 2,10 2502 2,58 2,63 442
13 VC 25 x Pérola 2513 5,51 2,53 3658 2,10 2558 2,50 2,63 3,60
29 VC 25 x CVIII 8511 2133 5,24 2,27 3718 2,01 2499 2,46 2,04 537
9 VC 25 x CVIII 8511 2133 5,41 2,27 4128 2,01 2159 2,53 1,75 347
34 VC 25 x CVIII 8511 2133 5,08 2,48 4510 2,01 2398 2,66 1,75 2,76
19 VC 25 x Pérola 2347 5,40 2,58 4069 2,10 2384 2,50 2,63 4,83
28 VC 25 x CVIII 8511 2133 4,91 2,59 3944 2,01 2547 2,27 1,75 442
40 VC 25 x Pérola 2140 5,62 2,43 3854 2,10 2621 2,50 2,63 3,81
8 VC 25 x Pérola 2193 5,73 2,48 4053 2,10 2626 2,50 2,63 421
45 VC 25 x CVIII 8511 2133 4,91 2,48 3845 2,01 2139 2,66 1,75 3,47
16 VC 25 x Pérola 2566 5,29 2,58 3684 2,10 2768 2,58 2,63 2,99
5 VC 25 x Pérola 2219 5,29 2,58 4092 2,10 2558 2,50 2,63 3,19
3 VC 25 x CVIII 8511 2133 5,41 2,59 4277 2,01 3307 2,15 1,75 3,47
2 VC 25 x CVIII 8511 2133 5,41 2,48 3731 2,48 2145 2,53 2,32 4,89
Média das Progénies Selecionadas 2261 5,36 2,48 4018 2,08 2630 2,47 2,23 3,86
Média de todas as Progénies 2133 5,39 2,54 3863 2,10 2459 2,58 2,63 4,19
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Nas figuras 4 e 5 sdo apresentados os posicionamentos das médias fenotipicas das
testemunhas, das progénies selecionadas e ndo selecionadas para os caracteres cujos efeitos foram
significativos na andlise individual e usados para a selecio com base no indice FAI-BLUP nos
diferentes experimentos/geracdes. Para PROD, observou-se que as médias fenotipicas das
progénies selecionadas foram superiores na maioria dos experimentos, quando comparada com as
médias fenotipicas das progénies ndo selecionadas e das testemunhas, indicando o potencial
produtivo das progénies aqui estudadas.

Além disso, vale salientar que, baseado nas figuras 4 e 5, as progénies selecionadas nem
sempre sdo as mais bem ranqueadas para as caracteristicas individualmente, isso ocorre, pois, a
selecdo foi baseada nas cinco caracteristicas simultaneamente. Entretanto, as selecionadas figuram

entre as melhores progénies em todos os experimentos.

Os ganhos genéticos preditos para PROD (F2:6, Fa2:3, F2.9), ACG (Fa:6 € F2.9), ARQ (F2:),
CBC (F2:se Fa.9) e MA (F2.9) sdo apresentados na tabela 11. Esses resultados indicam a eficiéncia
do indice FAI-BLUP em proporcionar ganhos equilibrados para um conjunto de caracteres mesmo
na presenca de interacdo gendtipos X ambientes, bem como o potencial das progénies selecionadas
visando a extracdo de linhagens superiores.

Cabe salientar que para severidade de doengas (notas de 1 a 9), aspecto comercial de graos
(notas de 1 a 5) e arquitetura de plantas (1 a 9) valores mais proximos a 1 sdo atribuidos as plantas
mais resistentes, com melhor aspecto de grio e mais eretas, respectivamente, e, portanto,
desejaveis. Assim, ganhos com sinal negativo sdo indicativos de selecdo positiva para essas

caracteristicas.

Tabela 11. Ganho genético predito (em %) para progénies de feijao carioca selecionadas com base
no indice FAI-BLUP para os caracteres arquitetura de plantas (ARQ), produtividade de graos
(PROD), aspecto comercial de graos (ACQG), severidade de crestamento-bacteriano-comum (CBC)

e severidade de mancha-angular (MA)

Caracteres avaliados
ARQ PROD ACG CBC MA

Experimento  Safra de Cultivo

1 Aguas/2018 - Fos  -0,51 5,99 2,36 - -
2 Seca/2019 - Fay - ; ] _ ]
3 Inverno/2020 - Fa:g - 4,00 - -0,95 -

4 Aguas/2020 - Fas - 6,93 -4,04 -15,15 7,86
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Figura 4. Posicionamentos das médias fenotipicas das progé€nies e testemunhas utilizadas no
estudo para as caracteristicas avaliadas. ARQ: arquitetura de plantas (1-9); ACG: aspecto comercial
de grios (1-5); PROD: produtividade de grios (kg.ha™'); Fam: progénies nio selecionadas com base
no indice FAI-BLUP; Sele: progénies selecionadas com base no indice FAI-BLUP; Test:

testemunhas.
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Figura 5. Posicionamentos das médias fenotipicas das progénies e testemunhas utilizadas no

estudo para as caracteristicas avaliadas. CBC: severidade de crestamento-bacteriano-comum (1-9);

MA: severidade de mancha-angular (1-9); Fam: progénies ndo selecionadas com base no indice

FAI-BLUP; Sele: progénies selecionadas com base no indice FAI-BLUP; Test: testemunhas.

A selecdo baseada apenas na geracdo mais avangada neste trabalho (F2.), como

normalmente ocorre, seria inflada pelo efeito da interacdo genétipo x ambiente (Resende et al.,

2016). Em geral, o desenvolvimento de cultivares superiores envolve a avaliacdo de varios

caracteres e em varios ambientes. O indice FAI-BLUP contribui para que todas estas informagdes

sejam levadas em considera¢do na sele¢do e auxiliem o melhoramento genético do feijoeiro,

acelerando a liberacdo de cultivares mais adaptadas (Rocha et al., 2019).
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6. CONCLUSAO

O indice FAI-BLUP, por considerar multiplos caracteres, geracdes, ambientes e
populacdes, se mostrou adequado como estratégia de selecdo no melhoramento do feijoeiro.

Com base no indice FAI-BLUP foram identificadas 20 progénies com potencial para
derivar linhagens elites de feijdo do tipo carioca, com destaque para as progénies 1 e 31 da

populacdo 1 e 23, 24 e 25 da populagdo 2.
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